
Resumen

Los apellidos como indicadores de relaciones genéticas entre poblaciones son de
uso reciente en estudios históricos, aunque su empleo viene desde antaño en
otros tipos de análisis. Ellos constituyen un marcador representativo de la heren-
cia biológica y a la vez un indicador de la conducta cultural. Su transmisión, aná-
loga en la mayor parte de sociedades a la herencia del cromosoma Y, y las críti-
cas referidas al no cumplimiento del supuesto de monofiletismo (es decir que
personas con el mismo apellido tienen un ancestro común), han derivado en
numerosas investigaciones que correlacionan los apellidos con distintos marca-
dores genéticos de ese cromosoma, obteniendo resultados que sustentan empí-
ricamente su uso en biodemografía. Simultáneamente, presentan casi siempre
la ventaja de poder rastrearse generaciones atrás hasta su origen, procedimiento
casi imposible con marcadores genéticos. Desde la perspectiva cultural son cada
vez más diversos los hechos que se descubren a través de su uso. Ellos van desde
la conducta relacionada con los procesos de elección de pareja y posterior repro-
ducción, las pautas condicionantes de la consanguinidad, los movimientos migra-
torios, las prácticas de residencia y el origen étnico o geográfico de las personas.
Este trabajo es una presentación del método de isonimia y una puesta al día de
los recientes aportes realizados a la demografía histórica.

Palabras clave: apellidos, isonimia, demografía histórica, migración.

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 mark er representative of the
biological heritage as w ell as an indicator of cultural behavior. Their
transmission from one generation to the nex t 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 w hich the distribution of
surnames w as correlated w ith genetic mark ers of that chromosome. The results
obtained support empirically the use of surnames in biodemography. In
comparison w ith genetic mark ers, surnames have the advantage that they may
be follow ed many generations back  thank s 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 ex pose the possibilities of the use of surnames (isonymic analysis) and
provide an actualization of their recent contributions to H istorical Demography

K ey  w o rd s: surnames, isonymy, historical demography, migration.

S umá ri o

O  uso de sobrenomes como indicadores das relaç oes geneticas entre populaç õ es
é recente, ainda que venha sendo utilizado em outros tipos de analisis. Eles sã o
um marcador representativo do legado biológico, mas também um indicador da
conduta cultural. Sua transmissã o, análoga na maior parte das sociedades á
heranç a do cromossomo Y, e as críticas quanto à  nã o complacê ncia da presunç ã o
de monofiletismo (isto é, pessoas com o mesmo sobrenome tê m um antepassado
comum) tem derivado em inúmeras investigaç õ es que correlacionam os
apelidos com distintos marcadores genéticos deste cromossomo, obtendo
resultados que sustentam empiricamente o seu uso em biodemografía. A lém
disso, tem quase sempre a ventagem de poder ser rastreados geraç õ es atrás até
a sua origem, o que é quase impossível com marcadores genéticos. Da perspectiva
cultural sã o cada vez mais diversos os fatos que sã o descobertos através da sua
utilizaç ã o. Eles vã o desde a conduta com relaç ã o aos processos de escolha dos
casais e posterior reproduç ã o, as pautas condicionantes da endogamia, os
movimentos migratórios, as práticas de residenç a e a origem étnica ou geográfica
das pessoas. Este trabalho é uma apresentaç ã o do método da isonimia e uma
atualizaç ã o das contribuiç õ es mais recentes á demografia histórica.

Palavras ch ave. A pelidos, isonimia, demografia histórica, migraç ã o.

I N T RO D U C C I Ó N

El apellido, conjuntamente con el nombre, cumple un rol directo y
principal de identificación de los individuos. P ero simultánea 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 círculos de parentesco, los grupos
étnicos, geográficos, socio-económicos, de estatus, etc. Estos grupos sue-
len funcionar asimismo como núcleos 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. A sí, los ape-
llidos de sus integrantes y los genes que ellos portan son en general
característicos de esos círculos, por lo cual ambos tipos de datos consti-
tuyen una herramienta para estudiar comportamientos « bio-culturales»
en las poblaciones.

Lo anterior tiene una necesaria relación con los comportamientos
demográficos de las poblaciones, como han mostrado M anrubia y Z anet-
te (2 0 0 2 ), quienes establecen un modelo que relaciona nacimientos,
defunciones y tamaños familiares con la distribución de apellidos, mode-
lo que se ajusta a datos de poblaciones contemporáneas en varios países.

Distintas y numerosas contribuciones a partir del análisis de ape-
llidos se han realizado en los últimos años en el estudio de poblaciones
actuales, que abarcan desde pequeños grupos aislados (Little y M alina,
2 0 0 5 , M orera y B arrantes, 2 0 0 4 , R udan, 2 0 0 1 , entre otros) hasta países
enteros como Suiza (R odríguez-Larralde et al., 1 9 9 8 a), Italia (B arrai et
al., 1 9 9 9 ), Francia (M ourrieras et al., 1 9 9 5 ), A lemania (R odríguez-
Larralde et al., 1 9 9 8 b), Inglaterra y G ales (M ascie-Taylor y Lask er,
1 9 8 5 ; Sok al et al., 1 9 9 2 ), A ustria (B arrai et al., 2 0 0 0 ), N etherlands
(B arrai et al., 2 0 0 2 ), V enezuela (R odríguez-Larralde et al., 2 0 0 0 ), Esta-
dos U nidos (B arrai et al., 2 0 0 1 ) y España (R odríguez-Larralde et al.,
2 0 0 3 ), entre otros.

N o obstante, quizás sean más numerosos aún los aportes que el aná-
lisis de apellidos ha hecho al conocimiento de poblaciones históricas. Su
empleo ha sido tradicional en estudios demográficos como elemento
marcador, por ejemplo, para la reconstrucción de familias o en el estu-
dio de linajes, surgiendo luego desde el campo de la biología la posibi-
lidad de su uso como indicador de ascendencia genética y de relaciones
biológicas 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. M ien-
tras los genes pueden obtenerse en unas pocas generaciones, y con vis-
tas a análisis retrospectivos se requieren otras estimas (por ej. sus tasas
de cambio, o mutación), en muchas poblaciones los apellidos pueden ras-
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trearse múltiples generaciones hacia atrás dependiendo del momento de
su aparición y de la estabilización de su transmisión, como por ejemplo
en Francia a partir de los siglos X II y X III (V ernay, 2 0 0 0 ), contribuyendo
así a la reconstrucción de la « historia genética»  de los grupos. Temas
tales como la consanguinidad y el parentesco, patrones de distribución
y origen geográfico, barreras lingü ísticas, migraciones, etc., han sido tra-
tados a partir de fuentes de datos históricos referidos a apellidos.

AP E L L I D O S  C O M O  M ARC AD O RE S  B I O L Ó G I C O S :  F U N D AM E N T O S

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 biológica 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
línea paterna (tal como el sistema Iberoamericano), la analogía se esta-
blece entre los apellidos y los genes situados en el cromosoma Y, que es
el cromosoma sex ual heredado por vía de los hombres.

A hora bien, ¿ cuál es el fundamento estadístico del empleo de los ape-
llidos como genes?  La primera idea se la debemos a G eorge Darw in (hijo
de C harles Darw in) cuando en 1 8 7 5  sostuvo que en una población los
matrimonios con una persona del m ism o ap ellido q ue no fuese p ariente

son proporcionales a la frecuencia de cada apellido en la población.

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 p arientes (lleven un
mismo gen derivado de un antecesor común) es el denominado coe-
ficiente de consanguinidad (F) de ese tipo de parentesco. Entre her-
manos (C 1 1 ) esa probabilidad es de1 /4 , entre tíos y sobrinos (C 1 2 )
es 1 /8 , entre primos hermanos (C 2 2 ) es 1 /1 6 , y así sucesivamente.

2 ) La probabilidad de que cada tipo de p arientes teng an el m ism o

ap ellido (es decir, sean isónimos) depende del tipo de cruzamiento
(C 1 1 : 1 0 0 % , C 1 2 : 5 0 % , C 2 2 : 2 5 % ).

3 ) La probabilidad de que las p ersonas con un m ism o ap ellido sean

p arientes es la multiplicación de la probabilidad del gen común
(coeficiente de consanguinidad) por la probabilidad de que tengan
el mismo apellido. P or ej., la descendencia de hermano/na tiene F
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de 1 /4  y siempre tendrán el mismo apellido (1 /4  x  1 /1  =  1 /4 ). P role
de tío/tía con sobrino/na tienen F de 1 /8  y la mitad tendrán mismo
apellido (1 /8  x  1 /2  =  1 /4 ). La descendencia de primos tienen un F
de 1 /1 6  y tienen el mismo apellido en la proporción de 1 /4  (1 /1 6  x
1 /4  =  1 /4 ), y así sucesivamente para el resto de las uniones.

4 ) P ara cada tip o de p arentesco la p rob ab ilidad de tener el m ism o

ap ellido es en todos los casos la misma (1 /4 ), razón 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 Lask er (1 9 8 0 ) cabe aclarar
que el análisis de apellidos en estudios de genética humana está limi-
tado a inferencias en base a las probabilidades estadísticas. P or tanto,
las estimaciones obtenidas tienen siempre un valor « probabilístico»
cuando se habla en términos de identidad génica.

Si bien es cierto que una buena parte de los apellidos puedan tener
más de un origen, puede suponerse por lo anteriormente ex presado que
personas con un mismo apellido tienen una alta probabilidad de prove-
nir de un ancestro común, aunque el mismo sea lejano en el tiempo. P re-
cisamente tal supuesto constituye un elemento básico para la utilización
del método denominado de « isonimia»  (igual apellido). U na larga discu-
sión en el tiempo se dio acerca del peso del monofiletismo o polifiletismo
de los apellidos, es decir que tengan respectivamente un ancestro común
o varios ancestros diferentes, y no pocas veces fue puesto en duda el
empleo de la isonimia para el análisis de relaciones biológicas. C omo con-
secuencia de ello, y reconociendo a su vez la importancia del apellido para
la búsqueda de ancestría, los genetistas han abordado en los últimos
años la labor de relacionarlo con el cromosoma Y ya que, como se men-
cionado anteriormente, es homologable en su forma de transmisión.

Syk es and Irven (2 0 0 0 ) analizaron regiones del cromosoma Y que pre-
sentan alta variación y, por tanto, las probabilidades de identidad entre
ellas son escasas a menos que los individuos implicados estén relacionados
por ancestría. Dichos autores tomaron una muestra aleatoria de perso-
nas con el apellido Syk es en R eino U nido, comparándolas con dos grupos
control, uno de ellos tomado al azar y el otro consistente en vecinos geo-
gráficos de « los Syk es» . Estudiando un conjunto de genes que se trans-
miten juntos en este cromosoma, encontraron que el mismo es idéntico en
el 4 5 %  de la muestra, está ausente en los grupos control, y se presenta con
escasas mutaciones en el otro 5 5 %  de los Syk es en el transcurso de 7 0 0
años, además de que todos ellos provenían de un mismo lugar geográfi-
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co. Sus resultados constituyeron el primer sustento fuerte al supuesto de
que un alto porcentaje de apellidos son monofiléticos. U n estudio simul-
táneo realizado en irlandeses (H ill, 2 0 0 0 ) y con marcadores similares mos-
tró una alta variabilidad geográfica de los mismos y la predominancia de
un haplogrupo (una secuencia grande de genes derivados de un ancestro).
C uando la muestra se dividió en 4  grupos de apellidos según 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 respondían a una antigua inmigración de grupos cultivadores
del cercano O riente estimada en el 4 2 0 0  a.C . Similares hechos demos-
traron Z ei et al. (2 0 0 3 ) en C erdeña, al ex aminar porciones variables del
cromosoma Y que no aportan beneficio ni perjuicio a los individuos, es de-
cir que no están sometidos a la selección natural. Dichos autores encon-
traron gran homogeneidad genética territorial, pero cuando los distri-
buyeron según el lugar de origen del apellido se revelaron significativas
diferencias entre áreas geográficas histórica y culturalmente diferentes.
J obling (2 0 0 1 ) analizó la estructura de porciones del cromosoma Y en cua-
tro familias colombianas, hallando correspondencia absoluta en tres de
ellas que tenían el mismo apellido.

N umerosas investigaciones (W ilson et al., 2 0 0 1 , P resciuttini et al.
2 0 0 6 , K ing et al., 2 0 0 6 , M cEvoy y B radley, 2 0 0 6 , entre otros) abordaron
la temática con posterioridad a esos trabajos pioneros, demostrando que
si bien algunos apellidos pueden tener más de un origen, buena parte de
los mismos cumplen con el supuesto del monofiletismo en una proporción
suficiente y confiable. A ún más, en los casos puntuales en que los resul-
tados no fueron enteramente satisfactorios, sirvieron para descubrir fe-
nómenos de ilegitimidad en algún lugar de la secuencia ancestro-des-
cendiente. K ing et al. (2 0 0 6 ) llegaron a estimar que en grandes muestras,
como mínimo 1 /4  de personas del mismo apellido compartirá ancestría ge-
nética. A sí, se obtuvo a partir de la comparación entre el cromosoma Y y
el apellido la misma proporción que resultaba constante en el punto 4 )
mencionado más arriba, y que se usa en las fórmulas de isonimia. P or otra
parte, y aunque este tipo de estudios se refiere al cromosoma Y, Yasuda
y Furusho (1 9 7 1 ) mostraron en la población de J apón que la isonimia con
apellidos maternos da útiles valores relativos aunque la herencia ma-
trilineal del apellido sea intermitentemente sustituida por la paterna.

Fundamentado en lo precedentemente ex presado, a pesar los posi-
bles orígenes diferentes de los apellidos, de los cambios en las líneas de
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transmisión, y de los posibles errores que pueden verificarse en la gra-
fía o en la asignación de los mismos, actualmente es confiable su uso
para estimaciones — en términos probabilísticos—  de relaciones bioló-
gicas dentro y entre poblaciones. Las diferentes fuentes de datos emple-
adas y los resultados encontrados así lo sustentan, especialmente por-
que la gran mayoría de las veces se revela una notable concordancia con
los datos genéticos y más aún con los históricos. A sí, de acuerdo a C as-
tro de G uerra (1 9 9 9 ) está probada la utilidad de los apellidos en infe-
rencias acerca de la estructura de poblaciones, tanto como la de la infor-
mación histórica para ex plicar la diversidad genética.

P or otra parte, el empleo de la isonimia presenta ventajas como la
posibilidad de medir consanguinidad remota (en cada caso a partir del
momento de adquisición de los apellidos), la cual es imposible de alcan-
zar con genealogías, puede aplicarse a grandes poblaciones, comprobar
si ex iste elección preferencial de cónyuge de acuerdo a los apellidos y
descubrir si éstos aportan selectivamente a la reproducción, o realizar
estimaciones de migración a partir de una fuente diferente de datos.

AP E L L I D O S  E N  D E M O G RAF Í A H I S T Ó RI C A

En muchos de los tópicos mencionados el análisis de apellidos ha
prestado importantes contribuciones a la demografía histórica. Luego de
los pioneros trabajos de C row  y M ange (1 9 6 5 ), las diversas aplicaciones
de la isonimia a esa y otras temáticas publicadas hasta el año 1 9 8 4  pue-
den encontrarse en Lask er (1 9 8 5 ), y a partir de ese año están ejempli-
ficadas por B runet y B ideau (2 0 0 0 ) y por C olantonio et al. (2 0 0 3 ).

Este trabajo ha tenido como objetivo, además de una presentación
del método de isonimia, contribuir con una relación bibliográfica de los
más recientes aportes realizados a través de los apellidos al conocimiento
de diversas poblaciones históricas y de sus comportamientos demográ-
ficos, distribuidas ellas en un amplio espacio geográfico y cultural.

C O N S AN G U I N I D AD

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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alogías. Las múltiples comparaciones efectuadas entre isonimia y dis-
pensas por consanguinidad muestran, en general, tendencias similares,
aunque valores de esta última sensiblemente más altos cuando se usa
el método de isonimia (tal vez debido a la mencionada posibilidad de
polifiletismo) y una subestimación con las dispensas o las genealogías,
por la falta de profundidad temporal de estas últimas.

N o obstante, cuando se cuenta con registros genealógicos completos
tales como los analizados por G agnon y Toupance (2 0 0 2 ) para la pobla-
ción de Q uébec entre 1 6 0 8  y 1 8 0 0 , las tendencias encontradas con gene-
alogía e isonimia son semejantes y dan prueba de la utilidad de esta
última en estudios de esa naturaleza. U n claro ejemplo lo constituye el
estudio de V ernay (2 0 0 0 ), quien analiza datos de casi 5 0 0 0  matrimonios
ocurridos en Francia entre 1 7 6 3  y 1 9 7 2 , encontrando con ambos méto-
dos una tendencia similar de la consanguinidad pero sólo desde el siglo
X X . En períodos anteriores la consanguinidad por isonimia resultó alta,
mientras que por dispensas fue baja al inicio y aumentó con el tiempo,
evidenciando la deficiencia de los datos genealógicos para los primeros
períodos con la consiguiente pérdida de las más remotas relaciones de
parentesco. Similar procedimiento usaron P eña et al. (2 0 0 2 ) en el V alle
de O rozco (España), donde el componente de isonimia debido a cruza-
miento preferencial por apellido mostró una búsqueda selectiva de
parientes en los períodos de máx ima consanguinidad estimada por dis-
pensas, pero decayendo esta última en el siglo X X .

El descenso de la consanguinidad que se registra en el siglo X X ten-
dría distintas ex plicaciones, dependiendo de las sociedades en las cua-
les ha sido registrado. P or un lado, es conocido que en poblaciones donde
la religión C atólica ha tenido considerable peso, cónyuges emparenta-
dos estaban obligados a solicitar dispensa previamente a la celebración
del matrimonio. P ero mientras que con anterioridad a 1 9 1 8  este reque-
rimiento afectaba a las relaciones ex tendidas hasta primos terceros, a
partir de ese año las regulaciones del V aticano limitaron la solicitud de
dispensa solamente a las relaciones más estrechas que primos segun-
dos (Fuster y C olantonio, 2 0 0 4 ).

P or otro lado, también M athias et al. (2 0 0 0 ) efectuaron la compa-
ración entre resultados de dispensas e isonimia, encontrando por ambos
métodos que la consanguinidad disminuye a partir de 1 9 0 0 , mostrando
el proceso general de apertura de las poblaciones por el crecimiento y
por la ex tensión de las vías de comunicación, que posibilitaron la cons-
titución de un mayor número de uniones ex ogámicas, perdiendo así
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estas poblaciones su condición de « aislados genéticos» . Similar evolución
de la consanguinidad se registra en los A lpes Italianos entre 1 8 2 5  y
1 9 2 3  (G ueresi et al., 2 0 0 1 ), también con ambos métodos. Todavía en épo-
cas recientes (1 9 7 6  a 1 9 9 7 ) Lask er y M ascie-Taylor (2 0 0 1 ) verificaron
que en poblados ingleses continúa declinando el componente aleatorio
de la isonimia, lo que ocurre fundamentalmente a causa de la presen-
cia de nuevos apellidos llegados por inmigración.

AI S L AM I E N T O  Y  M I G RAC I Ó N

La disminución del aislamiento que surge como resultado del análi-
sis de apellidos ha sido reiteradas veces atribuida al crecimiento del tama-
ño poblacional (últimamente B lanco V illegas et al., 2 0 0 4 , Sanna et al.,
2 0 0 4 ). Si bien el aumento del tamaño de las poblaciones es un factor deci-
sivo a la hora de la elección del cónyuge, los estudios de isonimia — sea a
través del establecimiento de relaciones de parentesco entre poblaciones
o de la estimación de la diversidad y de la migración—  mostraron que tal
proceso ha sido condicionado fundamentalmente por un aumento de la
movilidad. M ediante el cálculo de coeficientes de parentesco interpobla-
cionales aplicado a 1 3 .0 0 0  matrimonios, Sanna et al. (2 0 0 6 ) mostraron
que en C erdeña la variación en estos parentescos entre 1 8 2 5  y 1 9 4 6  no ha
dependido del cambio en el tamaño poblacional sino del aislamiento en
algunas poblaciones de altitud y de la intensificación de las relaciones
entre las villas. Estimando la diversidad de apellidos en la Isla de Flores
(P ortugal) entre mediados del siglo X IX y el presente, Santos et al. (2 0 0 5 )
encuentran que la diferenciación entre poblaciones ha disminuido fun-
damentalmente a causa de las comunicaciones entre parroquias, mante-
niendo una alta diversidad a pesar de una fuerte reducción del tamaño
poblacional en el período.

C omparando matrices de parentesco por isonimia y matrices de
migración derivadas de los datos de casi 2 2 8 0 0  matrimonios efectuados
en 8 5  parroquias de Italia y España con diferentes grados de aisla-
miento, B oattini et al. (2 0 0 6 ) establecieron también que el incremento
de la movilidad poblacional y de las tasas de migración fueron los fac-
tores condicionantes de la pérdida a través del tiempo de lo que en tér-
minos biológicos se denomina « diferenciación poblacional» , es decir que
el intercambio de personas — y correlativamente de genes—  produce
una similitud cada vez más marcada entre las poblaciones involucradas.
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O tras estimas de aislamiento mediante isonimia, así como el aná-
lisis de la distribución de apellidos en cada población y de su ajuste a
modelos genéticos, muestran que se puede evaluar la relación entre la
deriva por aislamiento y su equilibrio por la migración (Z ei et al., 1 9 8 3 ).
El análisis de los procesos precedentemente mencionados (deriva y equi-
librio por migración) permite inferir la « historia genética»  de las pobla-
ciones en estudio, ya que el primero pone en evidencia el fenómeno de
homogeneización interna que se produce cuando las poblaciones tienen
reducido tamaño y cualquier gen tiene altas probabilidades de predo-
minar — o de ex tinguirse—  simplemente por razones de muestreo ale-
atorio debido al escaso número de habitantes, fenómeno que se acentúa
cuando las poblaciones están aisladas. En cambio, la pérdida del aisla-
miento y el consecuente aumento de la migración posibilita la llegada
de nuevos genes que aportan variabilidad genética, « equilibrando»  así
la pérdida de esta última producida por el aislamiento previo.

A nalizando la distribución de apellidos en listados telefónicos actuales
P avesi et al. (2 0 0 3 ) encontraron que, no obstante, algunas zonas geo-
gráficas de Sicilia han ex perimentado historias genéticas particulares en
el tiempo, conservando algunas un antiguo patrón 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 diferenciación de las poblaciones se descubrieron en el Delta del
Ebro entre 1 9 3 9  y 1 9 9 5  (Esparza et al., 2 0 0 6 ), tanto a través de análisis
clásicos de isonimia como de análisis de «pares repetidos»  (método que to-
ma en cuenta la repetición de una misma combinación de dos apellidos
diferentes en las parejas) a causa de diferentes tasas de migración.

O tros procedimientos estadísticos aplicados a datos de apellidos han
sido empleados para estimar el origen geográfico de los migrantes.
Degioanni y Darlu (2 0 0 1 ) calculan esta probabilidad aplicando métodos
B ayesianos a la frecuencia de apellidos en actas de bautismo de suce-
sivos períodos durante 5 0  años.

U n tipo especial de migración, la que se estructura en base al pa-
rentesco, también ha sido históricamente analizada por isonimia. R e-
cientemente G onzález-M artín et al. (2 0 0 2 ) demostraron que en A ndorra
(España) es precisamente esta clase de migración uno de los principa-
les factores que ex plica la variación histórica de los niveles de consan-
guinidad.

O tra clase de migración diferencial es la que produce por sex o, aun-
que la misma no es fácilmente descubierta en las fuentes históricas 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 estimación
a partir de su distribución o de las combinaciones de los mismos en las
parejas. M anfredini (2 0 0 5 ) encuentra en C asalguidi (Italia) entre 1 8 2 0
y 1 8 5 8  un aumento de la endogamia geográfica y contradictoriamente
una baja consanguinidad por isonimia, lo que el autor ex plica por una
endogamia masculina en hogares complejos de granjeros, con un patrón
de residencia patrilocal, mientras que el resto de la población, y espe-
cialmente las mujeres solteras que quedaban en los hogares, mantení-
an pautas de ex ogamia trayendo esposos foráneos y adoptando un
patrón neolocal de residencia. U na migración femenina subestimada en
los datos censales de C órdoba (A rgentina) en 1 8 1 3  fue descubierta por
C olantonio et al. (2 0 0 6 ) mediante indicadores de apellidos, encontran-
do coincidencia entre los resultados obtenidos con apellidos y con datos
de origen geográfico para los hombres, pero una fuerte discrepancia en
el caso de las mujeres. R ecientemente, y con datos de padres y madres
de niños nacidos en A ranjuez entre 1 8 7 0 -1 9 6 4 , C olantonio et al. (2 0 0 8 )
encontraron a través de las combinaciones entre los cuatro apellidos
(paternos y maternos) de los cónyuges un claro patrón de residencia
matrilocal, a diferencia de la pauta de patrilocalidad común en gran
parte de España.

Tal como en el último caso mencionado, el empleo de los datos de la
población que estrictamente se reproduce en el lugar bajo estudio es
importante cuando se pretende analizar la evolución genética, ya que es
precisamente aquélla la que contribuirá a las próx imas 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 reproducción, suelen perderse de la población 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. M anfredini (2 0 0 3 ) ha evaluado críticamente esta situación a tra-
vés de datos de registros parroquiales y del Status A nimarum — regis-
tro de todas las personas y hogares por visitas pastorales anuales—  en
dos poblaciones italianas entre 1 8 2 0  y 1 8 5 8 , encontrando diferencias
significativas en las tasas de endogamia y en el número de apellidos
nuevos introducidos por casamiento en la población, demostrando la
relativa confiabilidad del uso del registro de matrimonios.
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P AU T AS  C U L T U RAL E S

P ero otras variables, además de la migración o el aislamiento geo-
gráfico y que pueden actuar sincrónicamente 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 P as-
cua G onzález-M artín et al. (2 0 0 6 ) mostraron en la población R apa N ui,
y a partir de archivos que cubren el período 1 9 3 6 -1 9 9 7 , 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, aún en condiciones de marcado aislamiento. También un
rechazo cultural a la consanguinidad ha sido encontrado por Little y
M alina (2 0 0 5 ) a partir de un censo realizado en 1 9 7 8  en un aislado rural
zapoteca, pero ello cuando el matrimonio se ha dado entre individuos de
buena posición económica y que siguen las reglas comunitarias en cuan-
to a consanguinidad, herencia y residencia; los individuos más pobres,
que tal vez no disponen de recursos económicos para negociar un buen
matrimonio y no siguen las reglas, presentan más elevados índices de
isonimia y consanguinidad.

Investigando también la influencia diferencial de otros factores, y
usando isonimia entre cónyuges, pares de apellidos únicos y pares de
apellidos repetidos para cuatro poblaciones rurales de Francia entre
1 7 6 3  y 1 9 7 2 , V ernay (2 0 0 0 ) descubrió 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 actúan diferencialmente factores como el tamaño y la movilidad
poblacional. Smith y B ittles (2 0 0 2 ) y Smith (2 0 0 2 ) analizaron datos de
matrimonios del norte de Irlanda durante la segunda mitad del siglo X IX

y principios del X X , encontrando que los coeficientes de isonimia depen-
den de la migración y de la distribución geográfica de las denomina-
ciones religiosas. A simismo, dentro de un mismo grupo religioso que pro-
mueve la endogamia a su interior, tal como los judíos, Saw chuk  y
H erring (1 9 8 9 ) encuentran que en G ibraltar y a través de 1 3 0  años las
uniones isónimas varían diferencialmente entre el estatus socio-eco-
nómicos alto y el medio-bajo. Tales ejemplos demuestran los cruza-
mientos diferenciales que pueden tener lugar aún al interior de la
misma población, cuando actúan diversos factores que condicionan la
mayor probabilidad de elección del cónyuge al interior de determinados
grupos.
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G RU P O S  É T N I C O S  E  I L E G I T I M I D AD

A demás, y dado que los apellidos tienen relación con la etnia, Las-
k er (1 9 8 0 ) sostiene que en poblaciones heterogéneas aparecerán con alta
probabilidad diferentes características genéticas en personas con dife-
rentes apellidos. P ero 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. C olantonio et al. (2 0 0 6 ) analizaron la consangui-
nidad del grupo blanco en C órdoba (A rgentina) en plena época de la
C olonia cuando regían fuertes comportamientos discriminatorios res-
pecto a otras etnias encontrando, contrariamente a lo que podría supo-
nerse, una muy baja consanguinidad por isonimia en ese grupo domi-
nante, producida seguramente por una fuerte inmigración que coex istió
y contrarrestó el efecto de una fuerte endogamia de « clase» . A simismo,
en poblaciones rurales de la misma región durante fines del siglo X V III

y primera mitad del X IX C olantonio et al. (2 0 0 2 ) verificaron a través de
los apellidos un patrón de relaciones de parentesco entre distintas uni-
dades geográficas que es casi idéntico para españoles, indios y mestizos,
ya sean utilizados en los cálculos los apellidos paternos, maternos, o
maternos de hijos ilegítimos. A  pesar de la distorsión que podría espe-
rarse al utilizar el apellido de niños ilegítimos, en este caso el uso del
apellido materno de estos niños reveló un comportamiento idéntico a los
apellidos paternos y maternos de hijos legítimos. P ero otros patrones
pueden aparecer de acuerdo a la legitimidad al nacimiento y al grupo
de apellidos paternos o maternos que se considere. Sanabria (2 0 0 1 ) ana-
lizó la transmisión y distribución de los apellidos durante el siglo X IX y
la primera mitad del siglo X X en comunidades Q uechua de P erú, obser-
vando un cambio temporal desde altos porcentajes de niños ilegítimos
que llevan el apellido materno, a casi ausencia de los mismos a fines del
período. Esto demuestra que así como en algunas poblaciones pueden
verificarse indistintamente relaciones a través de cualquier línea, en
otras los comportamientos pueden diferir si se sigue sólo una de ellas,
dependiendo de las pautas culturales reinantes en cada momento his-
tórico. La herencia patrilineal del apellido es la regla en una gran mayo-
ría de poblaciones actuales. N o 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 análisis isonímico. U n
ex haustivo estudio de dichas reglas fue realizado por M urru-C orriga
(2 0 0 0 ) en C erdeña, mostrando que aún en la actualidad la presencia de
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antiguas costumbres de nominación causan una especie de « turbulen-
cia»  en el sistema de apellidos.

D I S T RI B U C I Ó N  G E O G RÁ F I C A

C omo ya se ha mencionado, los apellidos no están uniformemente dis-
tribuidos a través de la geografía. La similitud observada entre los pa-
trones espaciales de apellidos, genes y lenguas permite suponer una co-
evolución de tales variaciones (Z ei et al., 1 9 9 3 ) que en cada lugar es tan
antigua como el momento en que se establecen los apellidos. A sí, tanto con
datos de poblaciones históricas cuanto actuales el método isonímico pue-
de contribuir a la historia demográfica y genética de las poblaciones.

Tal fenómeno ha sido una vez más confirmado por De Silvestri y G u-
glielmino (2 0 0 4 ) en la isla de Sicilia, donde las mayores subdivisiones en-
contradas a partir de los apellidos registrados en directorios telefónicos
de 1 9 9 7  reproducen las halladas a partir de genes, discriminando el es-
te y el oeste de la isla, y son atribuidas a la histórica influencia griega
en el este y la fenicio-cartaginesa-normanda en el oeste. U n similar eje
este-oeste es encontrado por P avesi et al. (2 0 0 3 ). U sando registros de na-
cimientos de 1 8 9 1  a 1 9 4 0  y de teléfonos de 1 9 7 5  Legay y V ernay (2 0 0 0 )
encontraron en Francia una concentración de apellidos en áreas geo-
gráficas, y determinan el lugar de origen de los mismos, deduciendo an-
tiguas migraciones y escasa mezcla reciente entre las poblaciones. V er-
nay (2 0 0 1 ) analizó los parentescos mediante apellidos en el condado de
A rdeche entre 1 8 9 1 -1 9 1 5 , estableciendo una clara diferenciación entre
las poblaciones de la montaña (aislados geográficos) y del valle (zona de
migraciones), con un origen geográfico único y reducido en el espacio. En
Italia C aravello et al. (2 0 0 2 ) determinaron a partir de la distribución de
apellidos que las poblaciones de dos comunidades no cercanas tuvieron
un origen cultural común y que provienen históricamente de la misma
región geográfica. U sando registros telefónicos actuales de las islas A zo-
res C abral et al. (2 0 0 5 ) mostraron mediante los apellidos una estrecha
similitud tanto entre poblaciones cercanas como entre otras separadas
geográficamente, relación que es corroborada también con datos histó-
ricos. C omo puede verificarse a partir de los resultados previamente co-
mentados, la historia de los apellidos ha contribuido a revelar la histo-
ria demográfica de diversas poblaciones.
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C O N C L U S I Ó N

Si bien esta enumeración de estudios recientes y de distintos tópi-
cos no ha cubierto la totalidad de trabajos en los cuales el análisis de
apellidos ha contribuido a la demografía histórica, los principales temas
abordados han quedado planteados, y tal vez más despejadas algunas
dudas sobre la confiabilidad de este tipo de análisis.

En los últimos años se ha ampliado el área de aplicación de los ape-
llidos, así como las metodologías para su análisis. Seguramente se segui-
rá avanzando en relación a su uso, tanto como un dato marcador de dis-
tintos procesos poblacionales así como un tema particular de análisis en
cuanto se refiere a su aparición, comportamiento y evolución.

P uede ser visto este hecho a la luz de las cuestiones planteadas por
B runet y B ideau (2 0 0 0 ) con motivo de la conferencia sobre apellidos rea-
lizada en Lyon (Francia) en 1 9 9 8 , que hemos seleccionado como con-
clusión de este trabajo y que se resumen a continuación:

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

— El apellido es el factor clave cuando se construyen biografías, se
compara el comportamiento demográfico entre padres e hijos, y
cuando se arman genealogías.

— Ex isten ya grandes bases de datos poblacionales informatizadas
para países enteros.

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