IDENTIFICACION GENETICA DE LA FOSA DEL PEDROCHE

Resumen

La fosa del Pedroche contenia los restos correspondientes a 2 personas. Un grupo de familiares
de los desaparecidos iniciaron el proceso para la exhumacion de la fosa con la ayuda del
“Equipo técnico Foro por la Memoria”. La dotacion genética de los cuerpos se compard con la
de un familiar que buscaba un desaparecido que se sabia con certeza que podria estar en esta
fosa. La comparacion del ADN mitocondrial de los cuerpos de la fosa y del familiar permiti6 la
identificacion del desaparecido.

Introduccion

El ADN mitocondrial (mtDNA) se transmite integramente de madre a hijos y por lo tanto, su
secuenciacién es una técnica muy apropiada para demostrar relaciones de parentesco entre
personas del mismo linaje matrilineal. La comparacion directa de dos dotaciones mitocondriales
mediante el software adecuado es habitualmente suficiente para demostrar o excluir el vinculo
familiar.

El mtDNA se refiere a una secuencia estandar o de referencia, conocida como la secuencia de
Anderson o CRS. El mtDNA tiene un tamafio de 16569 pares de bases, pero para el analisis de
identificacion mitocondrial s6lo se utiliza una zona de unos 1000 pares de bases. Esta zona
incluye las dos zonas hipervariables, HV1 y HV2. Estas zonas permiten diferenciar individuos
segun su linaje matrilineal. Se puede aproximar que dos individuos tomados al azar presentan de
siete a ocho diferencias en las zonas hipervariables.

Como muestra la siguiente figura, el mtDNA es un DNA circular al qué se le defini6 la posicion
1 en la zona entre HV1 y HV2. Consecuentemente, la zona HV1 esté situada al final de la
secuencia (16024-16383) mientras que la zona HV2 se localiza al inicio (57-372).
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La fosa del Pedroche contenia los restos de dos cuerpos. Los responsable de la exhumacion nos
entregaron muelas de cada uno de los cuerpos. Las muestras fueron procesadas con el mismo
numero con que llegaron y se afiadid el sufijo PE para facilitar su proceso (PE1 y PE2).

Metodologia



Las muestras de la fosa fueron tratadas como se expone a continuacion; primero se procedio a
eliminar la capa externa de las muestras mediante el uso de una lima acoplada a una taladradora
del tipo Dremel. Posteriormente, las muestras se pulverizaron y se guardan separadas de
muestras de ADN moderno.

El mtDNA se obtiene a partir de las muestras pulverizadas mediante una variacion de los
métodos clasicos de extraccion de ADN. La extraccion se finaliza con el uso de un kit para la
purificacion de ADN. Paralelamente se analiza el mtDNA de los familiares.

La tnica muestra de referencia proviene de un familiar con un desaparecido que con toda
seguridad esta enterrado en la fosa del Pedroche (segin informacién comunicada por los
responsables de la exhumacion). El familiar se codifica como FPEI. El ADN del familiar y de
las muestras de la fosa se analiza mediante PCR con los oligonucledtidos espe cificos para cada
reaccion. Las amplificaciones son monitorizadas para evitar contaminaciones y artefactos.

Cuando las amplificaciones se obtienen de manera consistente y reproducible, pasando todos los

controles de calidad se llevan al servicio de secuenciacion de la UAB. Posteriormente las
secuencias se alinean y se comparan junto con las de la secuencia de referencia.

Resultados
Secuenciacion del ADN mitocondrial del familiar

La secuenciacion de la muestra perteneciente al familiar permitid caracterizar su dotacidon
genética mitocondrial.

FPE1: CRS (desde 16093 a 16399)

El familiar es idéntico a la secuencia de referencia (CRS) en la zona analizada que va desde
16093, al principio de HV1, a 16399, final de HV1.

Andalisis de los cuerpos de la fosa. ADN mitocondrial.
La Tabla 2 muestra la secuenciacion del ADN mitocondrial correspondiente a los dos cuerpos

de la fosa. Solo se indican las posiciones que presentan cambios respecto de la secuencia de
referencia (CRS). La columna de la derecha muestra los emparejamientos.

cuerpo Perfil (HV1; 16142-16399) Coincide con
PE1 CRS FPEl
PE2 16355T, 16363T

El ADN muestra que el familiar y uno de los desaparecidos, PE1, comparten el mismo perfil
genético, lo que implica que probablemente son de la misma familia mitocondrial. EI ADN
mitocondrial de PE2 es diferente al del familiar, lo que permite excluir este cuerpo. No obstante,
el perfil mitocondrial del familiar es tan comiin que no nos permite incluir inequivocamente a
PE1 como cuerpo del desaparecido.

Conclusiones



-El ADN mitocondrial de un cuerpo coincide completamente con el del familiar, mientras que el
otro muestra diferencias respecto al familiar. De esta manera se puede excluir con certeza a uno
de los dos cuerpos

-Des del punto de vista del ADN mitocondrial el cuerpo PE1 podria ser el del desaparecido que
busca la familia de FPE1, pero esta relacion no es univoca ya que este perfil mitocondrial es
muy comun en Europa. Un andlisis complementario, como el estudio del ADN nuclear de los
cuerpos y la muestra de referencia, (que aun no estd puesta a punto en nuestro laboratorio),
podria ayudar a incluir definitivamente el cuerpo PE1.

-La identificacion presentada en este informe se apoya en la certeza obtenida de las fuentes
orales que permiten asegurar que el desaparecido de FPE1 estaba, sin lugar a dudas, en la fosa
del Pedroche. Mediante el descarte mitocondrial de PE2 y la inclusion basada en las fuentes
orales, se puede concluir que el cuerpo PE1 es, con un elevado grado de certeza, el desaparecido
que se intentaba identificar.
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