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Resumen

Los apellidos como indicadores de relaciones genéticas entre poblaciones son de
uso reciente en estudios histéricos, aunque su empleo viene desde antafio en
otros tipos de andlisis. Ellos constituyen un marcador representativo de la heren-
cia biolégica y a la vez un indicador de la conducta cultural. Su transmisién, ana-
loga en la mayor parte de sociedades a la herencia del cromosoma Y, y las criti-
cas referidas al no cumplimiento del supuesto de monofiletismo (es decir que
personas con el mismo apellido tienen un ancestro comin), han derivado en
numerosas investigaciones que correlacionan los apellidos con distintos marca-
dores genéticos de ese cromosoma, obteniendo resultados que sustentan empi-
ricamente su uso en biodemografia. Simultdneamente, presentan casi siempre
la ventaja de poder rastrearse generaciones atrds hasta su origen, procedimiento
casi imposible con marcadores genéticos. Desde la perspectiva cultural son cada
vez mas diversos los hechos que se descubren a través de su uso. Ellos van desde
la conducta relacionada con los procesos de eleccion de pareja y posterior repro-
duccidn, las pautas condicionantes de la consanguinidad, los movimientos migra-
torios, las practicas de residencia y el origen étnico o geografico de las personas.
Este trabajo es una presentacién del método de isonimia y una puesta al dia de
los recientes aportes realizados a la demografia histérica.
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Abstract

For long, surnames have had different applications to demographic studies. Their
interest as an indicator of the genetic relationships among populations is
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recently increasing. Surnames constitute a marker representative of the
biological heritage as well as an indicator of cultural behavior. Their
transmission from one generation to the next is, in most societies, analogous to
that of the Y chromosome. The criticism concerning the non-fulfillment of the
monophyletic condition (people carrying the same surname have a common
ancestor) has derived in numerous research in which the distribution of
surnames was correlated with genetic markers of that chromosome. The results
obtained support empirically the use of surnames in biodemography. In
comparison with genetic markers, surnames have the advantage that they may
be followed many generations back thanks to historical records. From a cultural
perspective, surnames put into evidence diverse facts related to the mate choice
and posterior reproduction, patterns conditioning consanguinity, migratory
movements, practices of residence and to the ethnic origin. The present paper
intends to expose the possibilities of the use of surnames (isonymic analysis) and
provide an actualization of their recent contributions to Historical Demography

Key words: surnames, isonymy, historical demography, migration.

Sumario

O uso de sobrenomes como indicadores das relagoes geneticas entre populacoes
é recente, ainda que venha sendo utilizado em outros tipos de analisis. Eles sdo
um marcador representativo do legado biolégico, mas também um indicador da
conduta cultural. Sua transmissdo, analoga na maior parte das sociedades &
heranca do cromossomo Y, e as criticas quanto & ndo complacéncia da presuncio
de monofiletismo (isto é, pessoas com 0 mesmo sobrenome tém um antepassado
comum) tem derivado em intmeras investigacoes que correlacionam os
apelidos com distintos marcadores genéticos deste cromossomo, obtendo
resultados que sustentam empiricamente o seu uso em biodemografia. Além
disso, tem quase sempre a ventagem de poder ser rastreados geracoes atras até
a sua origem, o que é quase impossivel com marcadores genéticos. Da perspectiva
cultural sdo cada vez mais diversos os fatos que séo descobertos através da sua
utilizacdo. Eles vao desde a conduta com relacdo aos processos de escolha dos
casais e posterior reproducio, as pautas condicionantes da endogamia, os
movimentos migratérios, as praticas de residenca e a origem étnica ou geografica
das pessoas. Este trabalho é uma apresentacdo do método da isonimia e uma
atualizacdo das contribui¢oes mais recentes 4 demografia histoérica.

Palavras chave. Apelidos, isonimia, demografia histérica, migracéo.

INTRODUCCION

El apellido, conjuntamente con el nombre, cumple un rol directo y
principal de identificacién de los individuos. Pero simultanea y indi-
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rectamente, constituye un indicador de la pertenencia de los mismos a
grupos de diversa naturaleza que se constituyen en el interior de las
sociedades humanas tales como los circulos de parentesco, los grupos
étnicos, geograficos, socio-econémicos, de estatus, etc. Estos grupos sue-
len funcionar asimismo como ntcleos dentro de los cuales la probabili-
dad de elegir pareja y la de transmitir sus genes es mayor que la de
reproducirse con un individuo proveniente de otro grupo. Asi, los ape-
llidos de sus integrantes y los genes que ellos portan son en general
caracteristicos de esos circulos, por lo cual ambos tipos de datos consti-
tuyen una herramienta para estudiar comportamientos «bio-culturales»
en las poblaciones.

Lo anterior tiene una necesaria relaciéon con los comportamientos
demograficos de las poblaciones, como han mostrado Manrubia y Zanet-
te (2002), quienes establecen un modelo que relaciona nacimientos,
defunciones y tamaios familiares con la distribucién de apellidos, mode-
lo que se ajusta a datos de poblaciones contemporaneas en varios paises.

Distintas y numerosas contribuciones a partir del analisis de ape-
llidos se han realizado en los tltimos afios en el estudio de poblaciones
actuales, que abarcan desde pequenos grupos aislados (Little y Malina,
2005, Morera y Barrantes, 2004, Rudan, 2001, entre otros) hasta paises
enteros como Suiza (Rodriguez-Larralde et al., 1998a), Italia (Barrai et
al., 1999), Francia (Mourrieras et al., 1995), Alemania (Rodriguez-
Larralde et al., 1998b), Inglaterra y Gales (Mascie-Taylor y Lasker,
1985; Sokal et al., 1992), Austria (Barrai et al., 2000), Netherlands
(Barrai et al., 2002), Venezuela (Rodriguez-Larralde et al., 2000), Esta-
dos Unidos (Barrai et al., 2001) y Espana (Rodriguez-Larralde et al.,
2003), entre otros.

No obstante, quizds sean mas numerosos aun los aportes que el ana-
lisis de apellidos ha hecho al conocimiento de poblaciones histéricas. Su
empleo ha sido tradicional en estudios demograficos como elemento
marcador, por ejemplo, para la reconstruccion de familias o en el estu-
dio de linajes, surgiendo luego desde el campo de la biologia la posibi-
lidad de su uso como indicador de ascendencia genética y de relaciones
biolégicas dentro y entre las poblaciones humanas. De los estudios rea-
lizados con fines de esta naturaleza resulta particularmente evidente la
ventaja que, como datos, tienen los apellidos respecto de los genes. Mien-
tras los genes pueden obtenerse en unas pocas generaciones, y con vis-
tas a analisis retrospectivos se requieren otras estimas (por ej. sus tasas
de cambio, 0 mutacién), en muchas poblaciones los apellidos pueden ras-
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trearse multiples generaciones hacia atras dependiendo del momento de
su aparicion y de la estabilizacién de su transmision, como por ejemplo
en Francia a partir de los siglos X11 y X111 (Vernay, 2000), contribuyendo
asi a la reconstruccion de la «historia genética» de los grupos. Temas
tales como la consanguinidad y el parentesco, patrones de distribucién
y origen geografico, barreras lingiiisticas, migraciones, etc., han sido tra-
tados a partir de fuentes de datos histéricos referidos a apellidos.

APELLIDOS COMO MARCADORES BIOLOGICOS: FUNDAMENTOS

Todos los estudios mencionados parten del supuesto de que los ape-
llidos se transmiten, al igual que los genes, de padres a hijos y por tanto
constituyen un «marcador» de la ascendencia biolégica a partir del cual
pueden estimarse indicadores de las relaciones genéticas entre indivi-
duos y entre poblaciones. En grupos donde el apellido se transmite por
linea paterna (tal como el sistema Iberoamericano), la analogia se esta-
blece entre los apellidos y los genes situados en el cromosoma Y, que es
el cromosoma sexual heredado por via de los hombres.

Ahora bien, jcual es el fundamento estadistico del empleo de los ape-
llidos como genes? La primera idea se la debemos a George Darwin (hijo
de Charles Darwin) cuando en 1875 sostuvo que en una poblacién los
matrimonios con una persona del mismo apellido que no fuese pariente
son proporcionales a la frecuencia de cada apellido en la poblacién.

A partir de esa idea original, y de acuerdo a los conocimientos actua-
les, puede establecerse la consiguiente secuencia:

1) La probabilidad de que dos personas sean parientes (lleven un
mismo gen derivado de un antecesor comun) es el denominado coe-
ficiente de consanguinidad (F') de ese tipo de parentesco. Entre her-
manos (C11) esa probabilidad es del/4, entre tios y sobrinos (C12)
es 1/8, entre primos hermanos (C22) es 1/16, y asi sucesivamente.

2) La probabilidad de que cada tipo de parientes tengan el mismo
apellido (es decir, sean isénimos) depende del tipo de cruzamiento
(C11: 100%, C12: 50%, C22: 25%).

3) La probabilidad de que las personas con un mismo apellido sean
parientes es la multiplicacion de la probabilidad del gen comun
(coeficiente de consanguinidad) por la probabilidad de que tengan
el mismo apellido. Por €j., la descendencia de hermano/na tiene F
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de 1/4 y siempre tendran el mismo apellido (1/4 x 1/1 = 1/4). Prole
de tio/tia con sobrino/na tienen F de 1/8 y la mitad tendran mismo
apellido (1/8 x 1/2 = 1/4). La descendencia de primos tienen un F
de 1/16 y tienen el mismo apellido en la proporcion de 1/4 (1/16 x
1/4 = 1/4), y asi sucesivamente para el resto de las uniones.

4) Para cada tipo de parentesco la probabilidad de tener el mismo
apellido es en todos los casos la misma (1/4), razén que es siem-
pre una constante en todos los algoritmos usados para estima-
ciones de parentesco mediante apellidos.

De acuerdo a lo anterior, y siguiendo a Lasker (1980) cabe aclarar
que el andlisis de apellidos en estudios de genética humana est4 limi-
tado a inferencias en base a las probabilidades estadisticas. Por tanto,
las estimaciones obtenidas tienen siempre un valor «probabilistico»
cuando se habla en términos de identidad génica.

Si bien es cierto que una buena parte de los apellidos puedan tener
mas de un origen, puede suponerse por lo anteriormente expresado que
personas con un mismo apellido tienen una alta probabilidad de prove-
nir de un ancestro comiin, aunque el mismo sea lejano en el tiempo. Pre-
cisamente tal supuesto constituye un elemento basico para la utilizacion
del método denominado de «isonimia» (igual apellido). Una larga discu-
siéon en el tiempo se dio acerca del peso del monofiletismo o polifiletismo
de los apellidos, es decir que tengan respectivamente un ancestro comin
o varios ancestros diferentes, y no pocas veces fue puesto en duda el
empleo de la isonimia para el analisis de relaciones biolégicas. Como con-
secuencia de ello, y reconociendo a su vez la importancia del apellido para
la busqueda de ancestria, los genetistas han abordado en los ultimos
anos la labor de relacionarlo con el cromosoma Y ya que, como se men-
cionado anteriormente, es homologable en su forma de transmision.

Sykes and Irven (2000) analizaron regiones del cromosoma Y que pre-
sentan alta variacion y, por tanto, las probabilidades de identidad entre
ellas son escasas a menos que los individuos implicados estén relacionados
por ancestria. Dichos autores tomaron una muestra aleatoria de perso-
nas con el apellido Sykes en Reino Unido, comparandolas con dos grupos
control, uno de ellos tomado al azar y el otro consistente en vecinos geo-
graficos de «los Sykes». Estudiando un conjunto de genes que se trans-
miten juntos en este cromosoma, encontraron que el mismo es idéntico en
el 45% de la muestra, esta ausente en los grupos control, y se presenta con
escasas mutaciones en el otro 55% de los Sykes en el transcurso de 700
anos, ademas de que todos ellos provenian de un mismo lugar geografi-
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co. Sus resultados constituyeron el primer sustento fuerte al supuesto de
que un alto porcentaje de apellidos son monofiléticos. Un estudio simul-
taneo realizado en irlandeses (Hill, 2000) y con marcadores similares mos-
tré una alta variabilidad geografica de los mismos y la predominancia de
un haplogrupo (una secuencia grande de genes derivados de un ancestro).
Cuando la muestra se dividi6 en 4 grupos de apellidos segin su origen,
las diferencias entre ellos resultaron significativas —es decir que los ape-
llidos agrupaban zonas genéticamente semejantes y separaban otras ge-
néticamente diferentes—, y aparecieron gradientes en las frecuencias gé-
nicas que respondian a una antigua inmigracion de grupos cultivadores
del cercano Oriente estimada en el 4200 a.C. Similares hechos demos-
traron Zei et al. (2003) en Cerdefia, al examinar porciones variables del
cromosoma Y que no aportan beneficio ni perjuicio a los individuos, es de-
cir que no estan sometidos a la seleccion natural. Dichos autores encon-
traron gran homogeneidad genética territorial, pero cuando los distri-
buyeron segun el lugar de origen del apellido se revelaron significativas
diferencias entre areas geograficas histérica y culturalmente diferentes.
Jobling (2001) analizé la estructura de porciones del cromosoma Y en cua-
tro familias colombianas, hallando correspondencia absoluta en tres de
ellas que tenian el mismo apellido.

Numerosas investigaciones (Wilson et al., 2001, Presciuttini et al.
2006, King et al., 2006, McEvoy y Bradley, 2006, entre otros) abordaron
la tematica con posterioridad a esos trabajos pioneros, demostrando que
si bien algunos apellidos pueden tener mas de un origen, buena parte de
los mismos cumplen con el supuesto del monofiletismo en una proporcion
suficiente y confiable. Aun mas, en los casos puntuales en que los resul-
tados no fueron enteramente satisfactorios, sirvieron para descubrir fe-
nomenos de ilegitimidad en algtin lugar de la secuencia ancestro-des-
cendiente. King et al. (2006) llegaron a estimar que en grandes muestras,
como minimo 1/4 de personas del mismo apellido compartira ancestria ge-
nética. Asi, se obtuvo a partir de la comparacion entre el cromosoma Y y
el apellido la misma proporcién que resultaba constante en el punto 4)
mencionado mas arriba, y que se usa en las formulas de isonimia. Por otra
parte, y aunque este tipo de estudios se refiere al cromosoma Y, Yasuda
y Furusho (1971) mostraron en la poblacién de Japén que la isonimia con
apellidos maternos da ttiles valores relativos aunque la herencia ma-
trilineal del apellido sea intermitentemente sustituida por la paterna.

Fundamentado en lo precedentemente expresado, a pesar los posi-
bles origenes diferentes de los apellidos, de los cambios en las lineas de
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transmision, y de los posibles errores que pueden verificarse en la gra-
fia 0 en la asignacién de los mismos, actualmente es confiable su uso
para estimaciones —en términos probabilisticos— de relaciones biol6-
gicas dentro y entre poblaciones. Las diferentes fuentes de datos emple-
adas y los resultados encontrados asi lo sustentan, especialmente por-
que la gran mayoria de las veces se revela una notable concordancia con
los datos genéticos y mas aun con los histéricos. Asi, de acuerdo a Cas-
tro de Guerra (1999) esta probada la utilidad de los apellidos en infe-
rencias acerca de la estructura de poblaciones, tanto como la de la infor-
macion histérica para explicar la diversidad genética.

Por otra parte, el empleo de la isonimia presenta ventajas como la
posibilidad de medir consanguinidad remota (en cada caso a partir del
momento de adquisicién de los apellidos), la cual es imposible de alcan-
zar con genealogias, puede aplicarse a grandes poblaciones, comprobar
si existe eleccion preferencial de conyuge de acuerdo a los apellidos y
descubrir si éstos aportan selectivamente a la reproduccion, o realizar
estimaciones de migracién a partir de una fuente diferente de datos.

APELLIDOS EN DEMOGRAFIA HISTORICA

En muchos de los tépicos mencionados el andlisis de apellidos ha
prestado importantes contribuciones a la demografia histérica. Luego de
los pioneros trabajos de Crow y Mange (1965), las diversas aplicaciones
de la isonimia a esa y otras tematicas publicadas hasta el afio 1984 pue-
den encontrarse en Lasker (1985), y a partir de ese afio estdn ejempli-
ficadas por Brunet y Bideau (2000) y por Colantonio et al. (2003).

Este trabajo ha tenido como objetivo, ademas de una presentacion
del método de isonimia, contribuir con una relacién bibliografica de los
mas recientes aportes realizados a través de los apellidos al conocimiento
de diversas poblaciones histéricas y de sus comportamientos demogra-
ficos, distribuidas ellas en un amplio espacio geografico y cultural.

CONSANGUINIDAD

La profundidad temporal que se puede alcanzar mediante los ape-
llidos supera ampliamente la que pueden dar las dispensas o las gene-
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alogias. Las multiples comparaciones efectuadas entre isonimia y dis-
pensas por consanguinidad muestran, en general, tendencias similares,
aunque valores de esta ultima sensiblemente mas altos cuando se usa
el método de isonimia (tal vez debido a la mencionada posibilidad de
polifiletismo) y una subestimacion con las dispensas o las genealogias,
por la falta de profundidad temporal de estas ultimas.

No obstante, cuando se cuenta con registros genealégicos completos
tales como los analizados por Gagnon y Toupance (2002) para la pobla-
cién de Québec entre 1608 y 1800, las tendencias encontradas con gene-
alogia e isonimia son semejantes y dan prueba de la utilidad de esta
dltima en estudios de esa naturaleza. Un claro ejemplo lo constituye el
estudio de Vernay (2000), quien analiza datos de casi 5000 matrimonios
ocurridos en Francia entre 1763 y 1972, encontrando con ambos méto-
dos una tendencia similar de la consanguinidad pero sélo desde el siglo
XX. En periodos anteriores la consanguinidad por isonimia resulté alta,
mientras que por dispensas fue baja al inicio y aumenté con el tiempo,
evidenciando la deficiencia de los datos genealégicos para los primeros
periodos con la consiguiente pérdida de las mas remotas relaciones de
parentesco. Similar procedimiento usaron Pefia et al. (2002) en el Valle
de Orozco (Espana), donde el componente de isonimia debido a cruza-
miento preferencial por apellido mostré una busqueda selectiva de
parientes en los periodos de méxima consanguinidad estimada por dis-
pensas, pero decayendo esta tltima en el siglo XX.

El descenso de la consanguinidad que se registra en el siglo XX ten-
dria distintas explicaciones, dependiendo de las sociedades en las cua-
les ha sido registrado. Por un lado, es conocido que en poblaciones donde
la religion Catolica ha tenido considerable peso, conyuges emparenta-
dos estaban obligados a solicitar dispensa previamente a la celebracién
del matrimonio. Pero mientras que con anterioridad a 1918 este reque-
rimiento afectaba a las relaciones extendidas hasta primos terceros, a
partir de ese ano las regulaciones del Vaticano limitaron la solicitud de
dispensa solamente a las relaciones mas estrechas que primos segun-
dos (Fuster y Colantonio, 2004).

Por otro lado, también Mathias et al. (2000) efectuaron la compa-
racion entre resultados de dispensas e isonimia, encontrando por ambos
métodos que la consanguinidad disminuye a partir de 1900, mostrando
el proceso general de apertura de las poblaciones por el crecimiento y
por la extensién de las vias de comunicacién, que posibilitaron la cons-
titucion de un mayor ndimero de uniones exogamicas, perdiendo asi
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estas poblaciones su condicién de «aislados genéticos». Similar evolucién
de la consanguinidad se registra en los Alpes Italianos entre 1825 y
1923 (Gueresi et al., 2001), también con ambos métodos. Todavia en épo-
cas recientes (1976 a 1997) Lasker y Mascie-Taylor (2001) verificaron
que en poblados ingleses contintia declinando el componente aleatorio
de la isonimia, lo que ocurre fundamentalmente a causa de la presen-
cia de nuevos apellidos llegados por inmigracion.

AISLAMIENTO Y MIGRACION

La disminucién del aislamiento que surge como resultado del anali-
sis de apellidos ha sido reiteradas veces atribuida al crecimiento del tama-
fio poblacional (udltimamente Blanco Villegas et al., 2004, Sanna et al.,
2004). Si bien el aumento del tamario de las poblaciones es un factor deci-
sivo a la hora de la eleccion del conyuge, los estudios de isonimia —sea a
través del establecimiento de relaciones de parentesco entre poblaciones
o de la estimacion de la diversidad y de la migracion— mostraron que tal
proceso ha sido condicionado fundamentalmente por un aumento de la
movilidad. Mediante el calculo de coeficientes de parentesco interpobla-
cionales aplicado a 13.000 matrimonios, Sanna et al. (2006) mostraron
que en Cerdena la variacién en estos parentescos entre 1825 y 1946 no ha
dependido del cambio en el tamaifio poblacional sino del aislamiento en
algunas poblaciones de altitud y de la intensificacién de las relaciones
entre las villas. Estimando la diversidad de apellidos en la Isla de Flores
(Portugal) entre mediados del siglo XIX y el presente, Santos et al. (2005)
encuentran que la diferenciaciéon entre poblaciones ha disminuido fun-
damentalmente a causa de las comunicaciones entre parroquias, mante-
niendo una alta diversidad a pesar de una fuerte reduccién del tamario
poblacional en el periodo.

Comparando matrices de parentesco por isonimia y matrices de
migracién derivadas de los datos de casi 22800 matrimonios efectuados
en 85 parroquias de Italia y Espana con diferentes grados de aisla-
miento, Boattini et al. (2006) establecieron también que el incremento
de la movilidad poblacional y de las tasas de migracién fueron los fac-
tores condicionantes de la pérdida a través del tiempo de lo que en tér-
minos biolégicos se denomina «diferenciacién poblacional», es decir que
el intercambio de personas —y correlativamente de genes— produce
una similitud cada vez mas marcada entre las poblaciones involucradas.

Revista de Demografia Historica, XXVI, 1, 2008, segunda época, pp. 205-223



214 Sonia E. Colantonio, Claudio Kiiffer y Vicente Fuster

Otras estimas de aislamiento mediante isonimia, asi como el ana-
lisis de la distribucién de apellidos en cada poblacion y de su ajuste a
modelos genéticos, muestran que se puede evaluar la relacién entre la
deriva por aislamiento y su equilibrio por la migracion (Zei et al., 1983).
El analisis de los procesos precedentemente mencionados (deriva y equi-
librio por migracién) permite inferir la «historia genética» de las pobla-
ciones en estudio, ya que el primero pone en evidencia el fenémeno de
homogeneizacion interna que se produce cuando las poblaciones tienen
reducido tamarfio y cualquier gen tiene altas probabilidades de predo-
minar —o de extinguirse— simplemente por razones de muestreo ale-
atorio debido al escaso niimero de habitantes, fenémeno que se acentia
cuando las poblaciones estan aisladas. En cambio, la pérdida del aisla-
miento y el consecuente aumento de la migracion posibilita la llegada
de nuevos genes que aportan variabilidad genética, «equilibrando» asi
la pérdida de esta ultima producida por el aislamiento previo.

Analizando la distribucién de apellidos en listados telefonicos actuales
Pavesi et al. (2003) encontraron que, no obstante, algunas zonas geo-
graficas de Sicilia han experimentado historias genéticas particulares en
el tiempo, conservando algunas un antiguo patrén de relaciones por me-
dio de su posterior aislamiento y estableciendo otras una red de fuertes
interacciones entre zonas lejanas de la isla. También conductas particu-
lares de diferenciacion de las poblaciones se descubrieron en el Delta del
Ebro entre 1939 y 1995 (Esparza et al., 2006), tanto a través de analisis
clasicos de isonimia como de andlisis de «pares repetidos» (método que to-
ma en cuenta la repeticién de una misma combinacién de dos apellidos
diferentes en las parejas) a causa de diferentes tasas de migracion.

Otros procedimientos estadisticos aplicados a datos de apellidos han
sido empleados para estimar el origen geografico de los migrantes.
Degioanni y Darlu (2001) calculan esta probabilidad aplicando métodos
Bayesianos a la frecuencia de apellidos en actas de bautismo de suce-
sivos periodos durante 50 afnos.

Un tipo especial de migracién, la que se estructura en base al pa-
rentesco, también ha sido histéricamente analizada por isonimia. Re-
cientemente Gonzalez-Martin et al. (2002) demostraron que en Andorra
(Espana) es precisamente esta clase de migraciéon uno de los principa-
les factores que explica la variacién histérica de los niveles de consan-
guinidad.

Otra clase de migracién diferencial es la que produce por sexo, aun-
que la misma no es facilmente descubierta en las fuentes histéricas ya
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que en padrones o en actas de bautismo (a diferencia de las actas de
matrimonio) raramente figura el origen de la mujer, y el mismo suele
estar asociado al lugar de residencia del hombre. Los apellidos pueden
sin embargo constituir un indicador fiable, sea mediante la estimacién
a partir de su distribucién o de las combinaciones de los mismos en las
parejas. Manfredini (2005) encuentra en Casalguidi (Italia) entre 1820
y 1858 un aumento de la endogamia geografica y contradictoriamente
una baja consanguinidad por isonimia, lo que el autor explica por una
endogamia masculina en hogares complejos de granjeros, con un patrén
de residencia patrilocal, mientras que el resto de la poblacién, y espe-
cialmente las mujeres solteras que quedaban en los hogares, manteni-
an pautas de exogamia trayendo esposos foraneos y adoptando un
patron neolocal de residencia. Una migracion femenina subestimada en
los datos censales de Cérdoba (Argentina) en 1813 fue descubierta por
Colantonio et al. (2006) mediante indicadores de apellidos, encontran-
do coincidencia entre los resultados obtenidos con apellidos y con datos
de origen geografico para los hombres, pero una fuerte discrepancia en
el caso de las mujeres. Recientemente, y con datos de padres y madres
de nifios nacidos en Aranjuez entre 1870-1964, Colantonio et al. (2008)
encontraron a través de las combinaciones entre los cuatro apellidos
(paternos y maternos) de los conyuges un claro patréon de residencia
matrilocal, a diferencia de la pauta de patrilocalidad comin en gran
parte de Espana.

Tal como en el Gltimo caso mencionado, el empleo de los datos de la
poblacién que estrictamente se reproduce en el lugar bajo estudio es
importante cuando se pretende analizar la evolucién genética, ya que es
precisamente aquélla la que contribuira a las préoximas generaciones,
hecho que ha sido escasamente tenido en cuenta cuando se trabaja con
matrimonios. Dependiendo de la costumbre referida al lugar de boda y
al lugar de reproduccién, suelen perderse de la poblacién todas aquellas
parejas que se casan fuera (normalmente en el lugar de residencia de
la mujer) y que luego vuelven a reproducirse en el sitio de residencia del
esposo. Manfredini (2003) ha evaluado criticamente esta situacion a tra-
vés de datos de registros parroquiales y del Status Animarum —regis-
tro de todas las personas y hogares por visitas pastorales anuales— en
dos poblaciones italianas entre 1820 y 1858, encontrando diferencias
significativas en las tasas de endogamia y en el namero de apellidos
nuevos introducidos por casamiento en la poblacion, demostrando la
relativa confiabilidad del uso del registro de matrimonios.
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PAUTAS CULTURALES

Pero otras variables, ademas de la migracién o el aislamiento geo-
grafico y que pueden actuar sincréonicamente con ellos, condicionan los
niveles de consanguinidad a través de la historia de las poblaciones, las
que pueden ser descubiertas a través de la isonimia. En la Isla de Pas-
cua Gonzalez-Martin et al. (2006) mostraron en la poblacién Rapa Nui,
y a partir de archivos que cubren el periodo 1936-1997, que pautas cul-
turales tales como el rechazo al matrimonio con parientes cercanos pue-
den conducir a una baja consanguinidad y a una particular estructura
genética, aun en condiciones de marcado aislamiento. También un
rechazo cultural a la consanguinidad ha sido encontrado por Little y
Malina (2005) a partir de un censo realizado en 1978 en un aislado rural
zapoteca, pero ello cuando el matrimonio se ha dado entre individuos de
buena posicién econémica y que siguen las reglas comunitarias en cuan-
to a consanguinidad, herencia y residencia; los individuos mas pobres,
que tal vez no disponen de recursos econémicos para negociar un buen
matrimonio y no siguen las reglas, presentan mas elevados indices de
isonimia y consanguinidad.

Investigando también la influencia diferencial de otros factores, y
usando isonimia entre cényuges, pares de apellidos tnicos y pares de
apellidos repetidos para cuatro poblaciones rurales de Francia entre
1763 y 1972, Vernay (2000) descubri6 que cada una de esas combina-
ciones constituye un grupo de matrimonios netamente diferenciados de
los otros por sus patrones de endogamia y consanguinidad, sobre los
cuales actian diferencialmente factores como el tamarfio y la movilidad
poblacional. Smith y Bittles (2002) y Smith (2002) analizaron datos de
matrimonios del norte de Irlanda durante la segunda mitad del siglo X1x
y principios del XX, encontrando que los coeficientes de isonimia depen-
den de la migracién y de la distribuciéon geografica de las denomina-
ciones religiosas. Asimismo, dentro de un mismo grupo religioso que pro-
mueve la endogamia a su interior, tal como los judios, Sawchuk y
Herring (1989) encuentran que en Gibraltar y a través de 130 arios las
uniones isénimas varian diferencialmente entre el estatus socio-eco-
némicos alto y el medio-bajo. Tales ejemplos demuestran los cruza-
mientos diferenciales que pueden tener lugar aun al interior de la
misma poblacién, cuando actiian diversos factores que condicionan la
mayor probabilidad de eleccién del conyuge al interior de determinados

grupos.
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GRUPOS ETNICOS E ILEGITIMIDAD

Ademas, y dado que los apellidos tienen relacion con la etnia, Las-
ker (1980) sostiene que en poblaciones heterogéneas apareceran con alta
probabilidad diferentes caracteristicas genéticas en personas con dife-
rentes apellidos. Pero se han encontrado también algunas poblaciones
en las cuales diferentes grupos étnicos pueden tener comportamientos
respecto a los apellidos que no respondan necesariamente a pautas de
endogamia de grupo. Colantonio et al. (2006) analizaron la consangui-
nidad del grupo blanco en Cérdoba (Argentina) en plena época de la
Colonia cuando regian fuertes comportamientos discriminatorios res-
pecto a otras etnias encontrando, contrariamente a lo que podria supo-
nerse, una muy baja consanguinidad por isonimia en ese grupo domi-
nante, producida seguramente por una fuerte inmigraciéon que coexisti6
y contrarresté el efecto de una fuerte endogamia de «clase». Asimismo,
en poblaciones rurales de la misma regiéon durante fines del siglo xviiI
y primera mitad del Xix Colantonio et al. (2002) verificaron a través de
los apellidos un patrén de relaciones de parentesco entre distintas uni-
dades geograficas que es casi idéntico para espanoles, indios y mestizos,
ya sean utilizados en los calculos los apellidos paternos, maternos, o
maternos de hijos ilegitimos. A pesar de la distorsién que podria espe-
rarse al utilizar el apellido de nifios ilegitimos, en este caso el uso del
apellido materno de estos nifnos revelé un comportamiento idéntico a los
apellidos paternos y maternos de hijos legitimos. Pero otros patrones
pueden aparecer de acuerdo a la legitimidad al nacimiento y al grupo
de apellidos paternos o maternos que se considere. Sanabria (2001) ana-
liz6 la transmision y distribucién de los apellidos durante el siglo XIX y
la primera mitad del siglo XX en comunidades Quechua de Pert, obser-
vando un cambio temporal desde altos porcentajes de nifios ilegitimos
que llevan el apellido materno, a casi ausencia de los mismos a fines del
periodo. Esto demuestra que asi como en algunas poblaciones pueden
verificarse indistintamente relaciones a través de cualquier linea, en
otras los comportamientos pueden diferir si se sigue s6lo una de ellas,
dependiendo de las pautas culturales reinantes en cada momento his-
torico. La herencia patrilineal del apellido es la regla en una gran mayo-
ria de poblaciones actuales. No obstante, en poblaciones particulares y
en épocas pasadas no fue lo habitual, por cuanto es necesario conocer la
historia de las reglas de su herencia en cualquier analisis isonimico. Un
exhaustivo estudio de dichas reglas fue realizado por Murru-Corriga
(2000) en Cerderia, mostrando que aun en la actualidad la presencia de

Revista de Demografia Historica, XXVI, 1, 2008, segunda época, pp. 205-223



218 Sonia E. Colantonio, Claudio Kiiffer y Vicente Fuster

antiguas costumbres de nominacién causan una especie de «turbulen-
cia» en el sistema de apellidos.

DISTRIBUCION GEOGRAFICA

Como ya se ha mencionado, los apellidos no estdn uniformemente dis-
tribuidos a través de la geografia. La similitud observada entre los pa-
trones espaciales de apellidos, genes y lenguas permite suponer una co-
evolucion de tales variaciones (Zei et al., 1993) que en cada lugar es tan
antigua como el momento en que se establecen los apellidos. Asi, tanto con
datos de poblaciones histéricas cuanto actuales el método isonimico pue-
de contribuir a la historia demografica y genética de las poblaciones.

Tal fenémeno ha sido una vez mas confirmado por De Silvestri y Gu-
glielmino (2004) en la isla de Sicilia, donde las mayores subdivisiones en-
contradas a partir de los apellidos registrados en directorios telefénicos
de 1997 reproducen las halladas a partir de genes, discriminando el es-
te y el oeste de la isla, y son atribuidas a la histérica influencia griega
en el este y la fenicio-cartaginesa-normanda en el oeste. Un similar eje
este-oeste es encontrado por Pavesi et al. (2003). Usando registros de na-
cimientos de 1891 a 1940 y de teléfonos de 1975 Legay y Vernay (2000)
encontraron en Francia una concentracién de apellidos en areas geo-
graficas, y determinan el lugar de origen de los mismos, deduciendo an-
tiguas migraciones y escasa mezcla reciente entre las poblaciones. Ver-
nay (2001) analiz6 los parentescos mediante apellidos en el condado de
Ardeche entre 1891-1915, estableciendo una clara diferenciacién entre
las poblaciones de la montana (aislados geograficos) y del valle (zona de
migraciones), con un origen geografico tinico y reducido en el espacio. En
Italia Caravello et al. (2002) determinaron a partir de la distribucién de
apellidos que las poblaciones de dos comunidades no cercanas tuvieron
un origen cultural comin y que provienen histéricamente de la misma
region geografica. Usando registros telefénicos actuales de las islas Azo-
res Cabral et al. (2005) mostraron mediante los apellidos una estrecha
similitud tanto entre poblaciones cercanas como entre otras separadas
geograficamente, relacién que es corroborada también con datos histé-
ricos. Como puede verificarse a partir de los resultados previamente co-
mentados, la historia de los apellidos ha contribuido a revelar la histo-
ria demografica de diversas poblaciones.
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CONCLUSION

Si bien esta enumeracién de estudios recientes y de distintos tépi-
cos no ha cubierto la totalidad de trabajos en los cuales el analisis de
apellidos ha contribuido a la demografia histérica, los principales temas
abordados han quedado planteados, y tal vez mas despejadas algunas
dudas sobre la confiabilidad de este tipo de analisis.

En los dltimos afios se ha ampliado el area de aplicacion de los ape-
Ilidos, asi como las metodologias para su analisis. Seguramente se segui-
ra avanzando en relacién a su uso, tanto como un dato marcador de dis-
tintos procesos poblacionales asi como un tema particular de analisis en
cuanto se refiere a su aparicién, comportamiento y evolucion.

Puede ser visto este hecho a la luz de las cuestiones planteadas por
Brunet y Bideau (2000) con motivo de la conferencia sobre apellidos rea-
lizada en Lyon (Francia) en 1998, que hemos seleccionado como con-
clusién de este trabajo y que se resumen a continuacion:

— Los apellidos estuvieron ausentes en el trabajo de los demé-
grafos historicos, lo que constituye una paradoja ya que casi
todos los archivos histéricos son nominativos, y la relaciéon entre
datos se hacen usando los apellidos.

— El apellido es el factor clave cuando se construyen biografias, se
compara el comportamiento demografico entre padres e hijos, y
cuando se arman genealogias.

— Existen ya grandes bases de datos poblacionales informatizadas
para paises enteros.

— Finalmente, los apellidos han sido reconocidos como mas que
una herramienta; se han vuelto en si mismos el objeto de los
estudios.
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