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A fin de facilitar su lectura, en este trabajo, se ha optado por incluir la
introduccién, el material y los métodos en cada uno de los capitulos. Sin
embargo parece conveniente afiadir este capitulo previo con la explicacién de
algunas caracteristicas de la base de datos utilizada y la poblacién espafiola.

LA POBLACION ESPANOLA Y SUS APELLIDOS

La base de datos de los apellidos espafioles esta construida a partir de los
datos contenidos en el padrén continuo de 2008. La biologia de las islas
responde a sus caracteristicas especiales y deben ser tenidas en cuenta de
manera independiente. Por ello, el trabajo se centra en la poblacién peninsular.

La poblacién espaiiola en 2008

En el afio 2008 la poblaciéon espafiola es de 45.593.385 habitantes,
42.055.095 de ellos en el territorio peninsular. Desde 1787 la poblacion espafiola
ha venido aumentando de manera constante (Figura 1). Sin embargo esta
tendencia suave y constante no se observa igual a nivel provincial.

6.000.000

5.000.000

4.000.000

3.000.000

1.000.000

Figura 1. Evolucion de la poblacién espafiola en cada provincia (Izquierda) y a nivel nacional (Derecha).

La poblacién de cada provincia se mantiene en constante y suave
aumento hasta los afios 1950 y 1960 (Figura 1). A partir de esos afios algunas
provincias empiezan a perder poblaciéon o a aumentarla més lentamente en
favor de otras provincias que aumentan su poblacion muy rapidamente. El
cambio se produce bruscamente y obedece a un fenémeno migratorio que se
produce hacia esos afios hacia los centros de industrializacion (Fuster y
Colantonio, 2002). Este fenémeno cambia sustancialmente una poblacién que
hasta entonces era bdsicamente sedentaria y altera la distribuciéon de la
poblacion.
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Figura 2. Porcentaje de la poblacion total que representa cada provincia (Izquierda). Densidad
poblacional de cada provincia (Derecha).

Probablemente como resultado de estos desiguales movimientos, la
distribucién geografica de la poblacion es muy desigual (Figura 2). E1 50 % de la
poblacién espafiola vive s6lo en siete provincias Murcia, Mélaga, Sevilla,
Alicante, Valencia, Barcelona y Madrid, de hecho, estas dos tltimas (Barcelona
y Madrid) representan ellas solas el 27,42 % de la poblacién peninsular

espanola.
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Figura 3. PIB en Euros por persona.
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La poblacién se concentra en zonas de alta densidad poblacional (Figura
2) distribuidas por las costas mientras que el centro peninsular (con la tnica
excepcion de Madrid) muestra una densidad poblacional mucho mas baja.

Cabria esperar que esta distribucion poblacional guardase alguna
relacion con la distribucién de los recursos econémicos. Sin embargo, esto no
resulta exactamente asi. Si observamos la distribuciéon del PIB en euros por
habitante (Figura 3).

Por lo general si parece que el nivel econémico de las zonas costeras es
més alto que el del interior. Pero ese no es el patréon de distribucién de la
riqueza dominante. Parece que se concentra principalmente en la mitad Norte y
muy especialmente en el Norte-Oeste.

-10013 - -7948
| -7047-0

1059, - 1932
1933 - 5328

B - 1642 I 5329 - 13246
Il 1643 - 399 I 13247 - 29208
I :oc6 - 8586 I 29209 - 115196

Figura 4. Saldos migratorios durante 2008. A la Izquierda el saldo migratorio interior. A la Derecha el
saldo migratorio exterior.

Los movimientos migratorios exteriores a lo largo de 2008 (Figura 4) si
guardan una similitud evidente con la densidad poblacional. Se concentran
muy especialmente en la costa mediterrdinea y en menor medida en la
cantabrica, las zonas mas densamente pobladas de la peninsula. En el centro
peninsular, sin embargo, s6lo Madrid (que por otro lado es el principal centro
receptor) tiene alguna importancia en la zona centro.

En cuanto a las migraciones interiores, muestran un patrén méas complejo
(Figura 4). Practicamente todo el noroeste peninsular y el sur pierden poblaciéon
en favor principalmente del noreste, la costa cantdbrica, Sevilla y sus
alrededores y los alrededores de Madrid. Es interesante que en el afio 2008
Madrid y Barcelona hayan sido los principales centros de recepcion de
poblacién extranjera y, sin embargo, presenten un saldo migratorio negativo en
cuanto a movimientos internos.
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Los apellidos

Mas adelante, en cada capitulo se profundizaré en el tratamiento de la
base de datos que se ha hecho para cada caso particular. Por esa razén no se
profundizard demasiado aqui pero hay algunos aspectos que conviene aclarar
previamente.

La base de datos con la que se ha trabajado estd compuesta por todos los
apellidos que aparecen al menos 5 veces en al menos un municipio en el padrén
continuo de 2008. En la base de datos en bruto sélo viene reflejada la frecuencia
con la que un apellido aparece en un determinado municipio como primer
apellido, como segundo apellido o en ambos lugares. Sabemos que en el caso
del sistema de apellidos espafiol en el que se usan dos apellidos, resulta
recomendable utilizar ambos ya que multiplicamos la cantidad de informacién
disponible y la robustez de los andlisis (Pettener et al., 1998; Colantonio et al.,
2003; Blanco-Villegas et al., 2004; Dipierri et al., 2011, Mateos y Tucker, 2008;
Dipierri et al., 2011).

El resultado es una base de 56.976.706 datos, correspondientes a 87.148
formas de apellidos diferentes. El problema es que la base de datos en bruto
contenia multitud de errores. Por ejemplo:

. Los apellidos con nombres se santo podian aparecer como una
sola palabra o como dos palabras (Sanmartin o San Martin).

. El mismo apellido aparece con o sin tilde (Diaz o Diaz).

. El mismo apellido aparece con o sin un articulo delante (Torre o
De la Torre).

. El mismo apellido aparece con diferentes grafias (Giménez o
Jiménez).

. Algunos apellidos aparecen fusionados (Garcia de la Torre).

Todos estos errores fueron depurados minuciosamente. Para ello se
utilizé apoyo cartografico y bibliografico (Fauré et al., 2001; Solis, 2002) para
establecer un doble control a la hora de la correccion. De esta manera sélo se
corrigieron aquellas formas de las que podiamos estar seguros lingtiisticamente
que correspondian a un mismo apellido y aquellas formas que geograficamente
son caracteristicos de una misma poblacién. En total se revisaron 24.252 formas
y corrigieron 12.920, quedando 74.228 apellidos diferentes.

Una vez corregida la base de datos se han eliminado los apellidos menos
frecuentes. Con ello se pretende evitar ruido que distorsione los resultados
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pero perder la minima informacién posible. Se ha elegido un umbral de 20
apariciones minimo en toda la peninsula.

Se ha elegido este umbral minimo por dos razones. La primera es que la
fecundidad media en 2008 segtin los datos del INE (www.ine.es) es de 4,12 hijos
para una mujer de naturaleza espafiola y 6,32 para una mujer inmigrante. Segin
estos ntimeros, una unidad familiar media espafiola constara de 6-7 integrantes
y una inmigrante de 8-9. Eligiendo 20 apariciones como umbral minimo, nos
garantizamos que el apellido representa al menos a dos familias.

Por otro lado, eliminar los apellidos que aparecen menos de 20 veces
supone eliminar unos 41.000 apellidos de los 74.228 que tenemos, pero menos
de 300.000 de los 56.976.706 datos que tenemos, por lo que apenas perdemos
informacion, en torno al 0,6 % de la informacion que manejamos.

Por dltimo se eliminé toda la informaciéon correspondiente a las
poblaciones situadas fuera de la peninsula. El resultado es una base de datos
con 51.419.788 datos, correspondientes a 33.453 apellidos diferentes.

Espafia es un pafs con una distribucién de apellidos particular. Ya el
propio sistema de doble apellido resulta peculiar, pero ademds cuenta con una
diversidad relativamente baja. Hemos tomado como ejemplo los 20 apellidos
mas frecuentes de la poblacién peninsular para realizar una primera
aproximacion a su distribucion.

Los 20 apellidos mas frecuentes de la Espafia peninsular (Tabla 1),
representan al 32,4 % de la poblaciéon. Una cifra que puede tomarse como
estimadora de la diversidad genética. Tomandolos como referencia, cabria
esperar encontrar la mayor diversidad en Aragoén, Catalufia y Navarra, donde
los 20 apellidos mas frecuentes representan entre el 22 y el 23 % de la poblacién.
La menor diversidad es esperable encontrarla en Asturias donde sélo 20
apellidos representan a mas de la mitad de la poblacién (53,5 %).

En cuanto a la composicion de apellidos, la tnica comunidad que
comparte exactamente los mismos 20 apellidos més frecuentes es Madrid (Tabla
1). Tras ella, las més similares al resto de la peninsula parecerian Extremadura y
Castilla la Mancha con sélo 2 apellidos diferentes y Castilla y Leén, Andalucia y
el Pais Vasco que sélo difieren en 3 apellidos . Por el contrario, las comunidades
auténomas mas diferenciadas parecen Galicia, con hasta 8 apellidos diferentes y
Asturias con 7.
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Otro aspecto interesante de la distribucién de los apellidos es su origen. Se han
catalogado los apellidos en diferentes tipos para observar su distribucién.
Exactamente lo que se ha hecho es tomar los 1000 apellidos mas frecuentes en
cada provincia y catalogarlos dentro de cuatro categorias en funcién de su
origen:

. Apellidos procedentes de nombres personales.

. Apellidos procedentes de nombres de profesiones.
. Apellidos procedentes de apodos.

. Apellidos procedentes de lugares geograficos.

Parece que la distribucién de los diferentes tipos de apellidos podria
mostrar patrones regionales y reflejar particularidades culturales de cada zona
(Darlu et al., 2012).

12-20%
20-25%
B 25-30%
il o-35%
I 35-22%

Figura 5. Distribucion de los cuatro tipos de apellidos. A) Procedentes de nombres. B) Procedentes de
profesiones. C) Procedentes de apodos. D) Procedentes de nombres topograficos.

El tipo de apellidos mas numeroso son los que tienen su origen en
nombres propios (representan en promedio el 61,98 % de los apellidos) a
diferencia de lo que sucede en Alemania donde los mas frecuentes son los
apellidos procedentes de profesiones o de Holanda donde lo son los
procedentes de topénimos (Bloothooft et al, 2014). En cualquier caso, parece que
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lo mas frecuente en Europa, con la excepciéon de Alemania es que los apellidos
mas frecuentes sean los procedentes de nombres o de topénimos. Este tipo de
apellidos (Figura 4, A) es mucho mdas numeroso en el noroeste peninsular, con
picos que llegan al 79 % en Avila y el 77% en Salamanca.

El segundo tipo mds numeroso son los procedentes de nombres de
lugares (representan como promedio el 26,76 %). Son mas importantes en toda
la franja costera mediterrdnea y el noreste, con frecuencias del 42 % en
Guiptizcoa y del 39 % en Huesca, Gerona y Lleida.

Notablemente menos importante son los otros dos tipos de apellidos. Los
apellidos procedentes de nombres de profesiones representan en promedio el
5,68 % y son mas frecuentes en la franja Oeste, especialmente en el noroeste
(Figura 4, B) con frecuencias de hasta el 9 % en Zamora o en Leén. Por dltimo,
los menos frecuentes son los apellidos procedentes de apodos (son el 5,58 %).
Son maés frecuentes en el Suroeste peninsular (Figura 4, C).
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ESTRUCTURA DE LA POBLACION ESPANOLA

Resumen

Introduccion: En la poblacion espafiola tenemos presentes una serie de
caracteristicas (como el alto grado de aislamiento, la diversidad lingtiistica, la
complejidad orografica,...) que unidas al hecho de que el sistema de apellidos
espafol (tanto el sistema del doble apellido como los apellidos espafioles en si
mismos) estd ampliamente distribuido por el mundo, la convierten en un sujeto
de especial interés para los estudios poblacionales.

El objetivo principal de este capitulo es determinar la estructura de la poblacion
espafiola a través del uso de los apellidos. La presencia de aproximaciones
anteriores y la disponibilidad de estudios genéticos y lingtiisticos permiten
también evaluar las técnicas empleadas.

Material y métodos: La base de datos de partida es el padrén continuo de 2008,
que contiene casi 57 millones de datos (87.000 apellidos diferentes).

Los mapas autoorganizados de Kohonen (SOM) nos permiten identificar el
origen geografico de los apellidos y separar aquellos apellidos sin origen claro.
Usando esta informacién para estimar el parentesco entre las provincias
espafiolas de la manera mas fiable posible. Este parentesco se analiza mediante
la aplicacion del algoritmo de Monmonier.

Resultados: Los resultados obtenidos muestran que la espafiola es una poblacién
con una estructura muy conservada determinada, principalmente, por factores
de tipo geografico. Pese a la diversidad existente, los factores de tipo lingtiistico
y étnico, parecen haber jugado un papel secundario.

La influencia continuada de estos factores ha dado lugar a una poblacién
dividida en dos grupos: el arco Cantabro-atlantico y el arco Mediterraneo.
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Introduccion

El origen de los apellidos en Europa se remonta a la edad media. En el caso de
Espafia la aparicion de los primeros apellidos es anterior al siglo IX y eran
utilizados tnicamente por las clases dominantes. La adopcién del sistema
hereditario de apellidos no se extenderia entre todas las clases sociales hasta
comienzos del siglo XIII. A partir del siglo XV el sistema de apellidos queda
totalmente consolidado, en parte gracias a la obligacion de registrar todos los
nacimientos y defunciones (Faure et al., 2001; Mateos y Tucker, 2008). Ademés
de su temprana apariciéon, el sistema espafiol de apellidos tiene la
particularidad de usar dos apellidos; el primero heredado de la madre, el
segundo del padre (Pettener et al., 1998; Colantonio et al., 2003; Blanco-Villegas
et al., 2004; Mateos y Tucker, 2008; Dipierri et al., 2011).

Recientemente, la disponibilidad de las grandes bases de datos y de potentes
recursos informaticos se han unido para permitir el andlisis grupos
poblacionales méas grandes, apareciendo andlisis a nivel nacional (Rodriguez-
Larralde et al.,, 1998; Barrai et al., 2000; Rodriguez-Larralde et al., 2000;
Rodriguez-Larralde et al., 2003; Barrai et al., 2004; Dipierri et al., 2005; Manni et
al., 2005; Dipierri et al., 2011; Rodriguez-Larralde et al., 2011) e incluso a nivel
continental (Scapoli et al.,, 2007, Cheshire et al., 2011). En estos estudios,
normalmente se espera que el uso de bases de datos tan grandes minimice las
posibles desviaciones que pueden desviarse del uso de los apellidos como
estimadores (Barrai et al., 2000; Rodriguez-Larralde et al., 2003). Pero muchas
de las conclusiones obtenidas en este tipo de estudios parten de la asuncién de
que los apellidos son monofiléticos (Rodriguez-Larralde et al., 2003; Manni et
al., 2005). Dicha asuncién resulta uno de los puntos mas problematicos del uso
de los apellidos desde que las primeras dudas sobre el caracter monofilético de

los apellidos fueron expuestas (Rogers, 1991).

Actualmente este aspecto del estudio de los apellidos sigue siendo un tema de

controversia. De cualquier manera estudios recientes demuestran que mas all4
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de la controversia y del caracter monofilético o polifilético de los apellidos, la
diversidad de linajes Y dentro de un apellido resulta mucho menor que la
existente dentro de un muestreo al azar (Sykes e Irven, 2000) y que apellidos
con una distribucién geografica marcada corresponden a uno o unos pocos
linajes paternos y dichos linajes comparten origen con el apellido en cuestion.
Por lo tanto, si somos capaces de analizar la distribucién geografica de un
apellido hasta el punto de identificar su origen geogréfico, podemos tener una
certeza razonable de que sus portadores comparten un origen geografico y un
mismo pool genético (Manni et al., 2005, Balanovskaia et al., 2011). Esta
caracteristica de los apellidos hace de ellos, mas que unos estimadores
genéticos, unos marcadores geograficos extremadamente ttiles para el estudio

y comparacién de las poblaciones humanas.

Convencionalmente, las bases de datos que se han utilizado para este tipo de
trabajos han sido listines telefénicos, como algunos autores han puesto de
manifiesto (Rodriguez-Larralde et al., 2003; Cheshire et al., 2011), estas bases de
datos suponen un recurso magnifico para el estudio de poblaciones, pero

soportan algunos sesgos.

Actualmente, existen posibilidades que nos permiten dar un paso més en el
analisis en el anélisis de los apellidos y utilizarlos como marcadores geograficos
seguros. Por un lado recientes trabajos han analizado la distribucién geogréfica
de los apellidos (Manni et al., 2005), aplicando las redes neuronales (Kohonen,
1982 y 1984) a las bases de datos nacionales se consigue identificar y separar
aquellos apellidos que muestran una clara distribucién geografica con un
origen distinguible, de los que muestran una distribucién geogréfica demasiado
amplia y carente de un patrén que nos permita identificar su origen geografico

(Manni et al., 2005; Boattini et al., 2011).

Por otro lado, en la actualidad, se puede acceder a bases de datos censales. Estas

bases de datos no han sido explotadas hasta la fecha y carecen de los sesgos
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presentes en los registros telefénicos o de votantes (Rodriguez-Larralde et al.,

2003; Cheshire et al., 2011).

El presente capitulo toma estos dos puntos (el uso de las redes neuronales y de
las bases de datos censales) para abordar el estudio de la poblacién espafiola.
Una poblacién que resulta de especial interés por diferentes razones. Desde un
punto de vista estrictamente técnico la disponibilidad de los datos censales ha
sido crucial. Por otro lado, para la poblacién espafiola, existen en la literatura
cientifica algunos estudios de apellidos tanto a nivel nacional (Rodriguez-
Larralde et al., 2003) como a nivel europeo (Scapoli et al., 2007; Cheshire et al.,
2011) que nos pueden servir como comparativa. A estos, mas recientemente se
les ha sumado un estudio genético de la poblacion espafiola (Adams et al.,
2008). Todos estos estudios previos suponen un magnifico punto de partida
para analizar la utilidad de las metodologias a aplicar sobre una base de datos
inédita y conseguir una aproximacion lo mas profunda y fiable posible a la

estructura de la poblacién espafiola.

Mas all4 del interés metodolégico, los procesos microevolutivos y los factores
que los han condicionado resultan uno de los aspectos mds interesantes de este
tipo de estudios. Un amplio abanico de condicionantes se han identificado en
diferentes estudios, pero podemos considerarlos principalmente de tipo
lingtifstico (Barrai et al., 2002, 2004; Manni et al., 2008), étnico (Fiorini et al.,
2007), socio-econémico (Caravello y Tasso 1999, 2002) y geograficos (Esparza et
al., 2006; Boattini et al., 2006, 2007). Todos estos factores se encuentran muy
presentes en la poblacion espafiola. Lingtiisticamente cuatro idiomas oficiales
coexisten en el territorio espafiol, incluso solapandose en algunas regiones
(Garcia, 2007). En el caso particular de la poblacién espanola existe ademas un
estudio dialectométrico (Goebl, 2010) que nos permitird analizar con detalle la
influencia de los factores lingtiisticos. En términos étnicos, el Pais Vasco es uno
de las mas antiguas y distintivas poblaciones en toda Europa (Bertranpetit et al.,
1995; Belle et al.,, 2006). En lo que a los factores geograficos respecta, la

peninsula ibérica es una de las zonas mdas complejas del continente, con una



|17

gran altitud media y un alto grado de aislamiento. Por tltimo, a lo largo de la
historia, el territorio espafiol ha sido sujeto de sucesivas ocupaciones, disputas
internas y fuertes cambios en la organizacion administrativa interna (Martinez,
2003). Por todo ello, la poblacién espafiola parece una magnifica poblacion para

un andlisis de estas caracteristicas.
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Material y métodos

Catalan

------- Gallego
< 43 —

Euskera

Figura 1. Mapa provincial y extension geografica de las lenguas cooficiales espariolas.

Zona de estudio

Espafia es un pais situado en la peninsula ibérica en el extremo sur-oeste del
continente europeo, tiene una superficie de 504.645 Km?2 y esta rodeado por el
mar por Norte, Sur, Noroeste y Este. Por tierra tiene fronteras con Portugal por

el Oeste y Francia por el Noreste.

Geograficamente, hablamos de un territorio situado a bastante altitud sobre el
nivel del mar, con un promedio de 660 m y de marcado cardcter montafioso en

comparacion con el promedio del resto de paises europeos.

Tiene una poblacién de 47 millones de habitantes desigualmente repartidos,

que se concentran principalmente en los entornos costeros, dejando el interior
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del pais con una baja densidad poblacional (excepciéon hecha de Madrid, capital

administrativa).

Administrativamente, la Espafia peninsular estd organizada en 15 comunidades
auténomas y 47 Provincias. El idioma oficial de Espafia es el espafiol o
castellano, pero comparte espacio con otras lenguas cooficiales en algunos

territorios (Figura 1).
Isonimia

Desde el trabajo pionero de Crow y Mange ( Crow y Mange, 1965) el analisis de
los apellidos (isonimia) ha tenido una importante aportaciéon al estudio de
procesos microevolutivos en las poblaciones humanas. En concreto, en este
capitulo, nos centraremos en el uso de estas técnicas para el estudio de las

relaciones entre poblaciones.

Genéticamente hablando, se puede considerar que dos poblaciones diferentes
serdn tanto mas préximas cuanto mayor sea la probabilidad de que dos alelos
para un mismo locus en dichas poblaciones sean idénticos por descendencia
(Morton et al., 1971). El proceso de herencia del apellido emula al proceso de
herencia genética del cromosoma Y (Chakraborty y Schwartz, 1990). Pero mas
alla de si podemos o no considerar que un apellido estd ligado s6lo a un linaje
Y, podemos estar seguros de que un apellido con un origen geografico
delimitado, estard caracterizando a un acervo genético propio de esa area
geogréfica y que lo distingue de otros grupos (Sykes e Irven, 2000), lo que nos
permite utilizar a los apellidos como marcadores geograficos o poblacionales
(Balanovskaia et al., 2011). Estos son los principios basicos del método de la
isonimia. En otras palabras, podemos considerar que dos poblaciones estaran
tanto mas emparentadas cuanto mayor es el nimero de apellidos en comun y

cuanto mas parecida es su distribucioén (Lasker y Kaplan, 1985).
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Base de datos

La base de datos de apellidos, se ha obtenido del instituto nacional de
estadistica, e incluye los datos correspondientes al padrén continuo de
poblacién del afio 2008 en las 47 provincias peninsulares. Los datos son
publicos, sin embargo no estan accesibles y la informacién debe solicitarse al
INE mediante el procedimiento establecido. Un resumen de esta informacion
estd disponible en la pagina del INE (www.ine.es). La base de datos incluye los
apellidos de toda la poblacion censada en cada municipio en 2008, siempre y
cuando aparezcan mas de 5 veces en un mismo municipio. Esto altimo excluye
a los apellidos menos frecuentes entre los que estd mas representada por

ejemplo la migracion reciente.

N°
Poblacion espariola en el aiio 2008 45593.385
Datos totales en la base de datos 56976.706
Datos totales en la base de datos corregida 51419.788
Datos totales con origen identificado 16687.001
Formas diferentes de apellidos en la base de datos 87.148
Formas diferentes de apellidos en la base de datos corregida 33.753
Formas de apellidos con origen identificado 31.433

Tabla 1. Explicacién de la base de datos y su procesado.

La poblacién registrada en Espafa (Tabla 1) en el padrén 2008 fue de 45593.385
habitantes. El sistema espafiol de apellidos utiliza dos apellidos, el primero
heredado del padre y el segundo de la madre. Dada la disponibilidad de los dos
apellidos de cada individuo, la base de datos se construy6 utilizando tanto el
primero como el segundo apellido algo que segtin diversos autores, multiplica
la cantidad de informacién y contribuye a la robustez del andlisis (Pettener et
al., 1998; Colantonio et al., 2003; Blanco-Villegas et al., 2004; Dipierri et al., 2011;
Mateos y Tucker, 2008; Dipierri et al., 2011).

Sin embargo los registros que contiene la base de datos no son exactamente el
doble del nimero de habitantes. La base de datos del INE soélo registra aquellos

apellidos que aparecen mas de cinco veces en un mismo municipio. Por otro




| 21

lado existe una parte de la poblacion que no porta los dos apellidos (por
ejemplo la inmigracion reciente de paises con otro sistema de apellidos, o las
adopciones o los hijos ilegitimos que en ocasiones tampoco llevan los dos
apellidos...). En definitiva hemos trabajado con una base de datos de 56.976.706

registros que representan a 87.148 apellidos diferentes (Tabla 1).
Correccion de la base de datos

La base de datos inicial fue minuciosamente revisada. Se encontraron apellidos
repetidos, diferentes grafias del mismo apellido, espacios entre las palabras,
errores ortogréaficos y formas compuestas. Todas estas incidencias representan
un problema a la hora del procesado estadistico. Para evitar estos problemas,
todos los apellidos fueron revisados manualmente y con apoyo bibliografico

(Faure et al., 2001; Solis, 2002) y cartografico; y corregidos cuando fue necesario.

En el siguiente paso del depurado se seleccionaron sélo los datos referidos a la
poblacién peninsular. Las islas y los territorios extra-peninsulares tienen una
relacion particular con el resto del territorio espafiol. Para evitar los efectos
estadisticos de estas particularidades se ha trabajado s6lo con la poblacion

peninsular.

Para evitar el exceso de ruido en los procedimientos estadisticos al identificar el
origen geogréfico de cada grupo de apellidos, se han eliminado los datos
correspondientes a los apellidos que aparecen menos de 20 veces en la base de

datos.

La base de datos final, después del depurado, contiene 51419.788 datos,
correspondientes a 33.753 apellidos diferentes que se distribuyen por las 47

provincias peninsulares del territorio espafiol (Tabla 1).
Procesado de los datos

Terminado el depurado se ha construido una matriz de doble entrada, en la que

las filas (i) corresponden a cada apellido y las columnas (j) a cada provincia. De
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esta forma cada casilla (ij) corresponde a la frecuencia que representa cada

apellido en la poblacién total de cada provincia.

Posteriormente se ha realizado una transformaciéon de las frecuencias en dos

pasos (Boattini et al., 2011):

- En un primer paso, se pretende evitar que las poblaciones mas pequefias

tengan un peso excesivo, aplicando la siguiente expresion:

fabsij
fi= oo (9on.)
og (pop;)

“":7 “:7

Siendo fabs;; la frecuencia absoluta del apellido “i” en la provincia “j” y

“r;

pop; es la poblacion total de la provincia “j

- En un segundo paso, se pretende evitar que los apellidos se agrupen en

funcién de lo numerosos que sean, empleando a la expresion:

_ S
-4

Donde f; es el resultado de la expresién anterior.

wfi

Agrupamiento de los apellidos

Los apellidos se han agrupado en funciéon de su distribucién geografica
utilizando un procedimiento estadistico tipo Cluster de mineria de datos, los

mapas autoorganizados de Kohonen o SOM (Kohonen, 1982; 1984).

Los SOM son redes neuronales de aprendizaje no supervisado que permiten
obtener un reconocimiento estadistico de patrones. En este caso se han utilizado
para el reconocimiento de patrones en la distribucion geogréfica de los
apellidos. Este es un procedimiento de reciente aplicaciéon en el campo de la
Biodemografia y permite agrupar los apellidos en funcién de su distribucién y

analizar esta para identificar sus origenes (Manni et al., 2005).
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En nuestro caso el software utilizado ha sido el paquete de R-project
“Kohonen” (Wehrens y Buydens, 2007). Utilizando este software hemos
clasificado los apellidos en una matriz rectangular. El tamafio de dicha matriz
debe establecerse. El criterio a seguir es elegir un tamafio que no sea tan grande
que imposibilite su interpretacién ni tan pequefio que los resultados no resulten
representativos. Para conseguir esto, el criterio adoptado ha sido utilizar el
tamafio de matriz mas pequeno en el aparezca una celda vacia (Boattini et al.,
2011) que en nuestro caso es de 12 celdas de ancho por 12 de alto, con 1.000
repeticiones, de esta forma utilizamos el tamafno mas pequeno para el que todos

los grupos ya son representativos (empiezan a aparecer celdas vacias).

En definitiva, el SOM consta de una capa de entrada de 33.753 vectores (un
vector por cada apellido) y una capa de salida de 144 celdas (grupos de

apellidos con similar distribucién geografica).

Finalmente, la distribucion geogréfica de cada grupo de apellidos se ha
representado gréficamente mediante mapas de gradientes utilizando el
software Arcgis 10.0. La distribucién de cada apellido muestra un lugar en el
que la concentracion de sujetos que lo portan es mayor, ese es el lugar de origen
del apellido y por lo tanto del grupo poblacional (Manni et al., 2005; Boattini et
al., 2011) al que caracteriza, y que compartird por un acervo genético comdn
(Sykes e Irven, 2000; Balanovskaia et al., 2011). Analizando esta distribucion

geografica, podemos establecer tres grupos de apellidos en base a su origen:

- Apellidos que muestran un claro pico de mayor concentracién claro.
Estos apellidos pueden considerarse monofiléticos en el sentido de que
caracterizan a un grupo poblacional concreto con un mismo pool
genético.

- Apellidos que muestran varios picos de mayor concentracién en
ubicaciones diferente. Estos apellidos no pueden asociarse a una tnica
poblacién y por lo tanto no se pueden considerar marcadores geograficos

seguros.
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- Por altimo, apellidos que no muestran una distribucién clara y que no
puede distinguirse un origen. Tampoco pueden asociarse a una

poblacién y tampoco pueden considerarse marcadores seguros.

Solo el primero de los grupos se considera que puede caracterizar a la poblacién
a la que va asociado y que por lo tanto contiene informacién fiable (Manni et al.,

2005).
Distancias genéticas

Completada la fase anterior, se han empleado solo los apellidos cuyos origenes
se han podido identificar para calcular el parentesco entre poblaciones. Para
ello se han calculado las relaciones genéticas entre las poblaciones con el
paquete de R-project “Biodem” (Boattini et al., 2006). Concretamente, se han

calculado:
- Indice de Lasker (Lasker, 1977), dado por la expresion:

_ (Si1 Si2)
S (2nmy)

“ry
1

Donde S;; y S;; sin las frecuencias absolutas del apellido en las

poblaciones 1 y 2 respectivamente y n,; y n, los tamafios de las

poblaciones 1y 2.

- Indice de Relethford (Morton, 1973; Relethford, 1988), dado por la

expresion:

d2 S Iii + I]] - 211]

“"er

Donde I; es el grado de isonimia al azar dentro de la poblacién “i”, I;; es

“:ey

el grado de isonimia al azar dentro de la poblacioén “j”, e I;; es el grado de

“:7; 1“7y

isonimia al azar entre las poblaciones “i” y “j”.
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- Indice de Hedrick (Hedrick, 1971, Weiss, 1980) que viene dado por la

expresion:

2 (PriPrj)

ij — 1
/sz(P;%i + P;%j)

H

Donde pxi y py son las frecuencias del apellido o la procedencia “k” en las

1“7’ 1“7y

poblaciones “i” y “j” respectivamente.

El resultado de este procedimiento es una matriz cuadrada por cada coeficiente,
con un ndamero de filas y columnas igual al ntiimero de provincias incluidas en
el estudio (47x47). En esta matriz, cada casilla indica la similitud o la distancia

genética entre las poblaciones de la fila y columna correspondientes.

Con el objeto de conocer el indice mas adecuado para el caso particular que nos
ocupa, se han estudiado las diferencias entre los coeficientes mediante un test
de Mantel (Mantel, 1967) a tres realizado con el software con el paquete de R-
Project “ade4” (Thioulouse et al., 1997). El resultado ha sido estadisticamente
significativo (p-value= 0,001), las tres matrices de relaciones genéticas ofrecen

resultados equiparables.

Se han realizado andlisis exploratorios con los tres coeficientes de parentesco vy,
los resultados son similares. Por todo esto, se ha optado por emplear el
coeficiente cuyos resultados eran mas claros, que en el caso que nos ocupa es el

coeficiente de Hedrick.
Representacion de la estructura poblacional

La matriz de parentesco de Hedrick se ha estudiado en busca de
discontinuidades y agrupaciones que muestren la estructura de la poblacion
espafiola. Para empezar, el parentesco se ha representado mediante un MDS vy,

para un andlisis més claro de las posibles aglomeraciones se ha realizado un
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grafico de densidades de Kernel con el paquete “MASS” (Venables y Ripley,
2002) de R-Project.

Para el célculo de las barreras genéticas se necesita una matriz de distancias,
pero el indice de Hedrick es un coeficiente de parentesco. Por esta razon la
matriz de Hedrick se ha transformado en una matriz de distancias euclideas

mediante una transformacion estandar (Mardia, 1979), segtn la expresion:

dij = \/(Cii = 2¢;5 + ¢)

Una vez obtenida esta matriz de distancias se han identificado las barreras
genéticas empleando el algoritmo de Monmonier (Monmonier, 1973). Esta
técnica permite visualizar los datos contenidos en una matriz de distancias
sobre un mapa geogréfico identificando barreras genéticas (Barbujani et al.,
1996; Manni et al, 2001, Palmé et al.,, 2003; Manni et al.,, 2004). Para su
aplicacién se ha utilizado el paquete de R-Project “adegenet” (Jombart, 2008).
Este procedimiento parte de las coordenadas geograficas y compara las
distancias geograficas con las distancias genéticas, identifica los pares en los
que el desfase entre ambas distancias es mayor y ahi, sitda las barreras

genéticas (Manni et al., 2004).

En nuestro caso, los datos de partida son las coordenadas de las 47 capitales de
provincia espafiolas. El hecho de seleccionar las capitales de provincia como
puntos de referencia para calcular las distancias responde a un doble criterio.
Por un lado, desde un punto de vista histérico demografico, las capitales de
provincia son los centros administrativos histéricos de cada provincia. Por otro
lado, geograficamente, el calculo exploratorio de las &reas de influencia de las
capitales de provincia, ha mostrado un mapa extremadamente similar al mapa

de provincias.

Partiendo de estos datos, el programa detecta el mayor desfase entre distancias

genéticas y distancias geograficas y por ahi se empieza a dibujar la barrera. El
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trazado de las barreras se ha iniciado dos veces en dos puntos diferentes para
obtener dos barreras (Manni et al., 2004). Ademds de este procedimiento
ordinario, el software “adegenet”, permite realizar un proceso optimizado. De
esta forma, se puede identificar la barrera que tiene mayor relevancia en toda su
extension y no sélo en su punto inicial. En este proceso el software realiza un
namero dado de repeticiones (en nuestro caso han sido 100). En cada una de
ellas inicia el trazado por un punto diferente y de todos los trazados selecciona
el mas significativo. De esta forma se identifica la barrera mas importante en

todo su trazado con independencia del punto por el que empieza.

Para estudiar las diferencias que puedan existir en la composiciéon de apellidos
entre los grupos resultantes, se ha realizado un anélisis de muestras apareadas.
Dado que los apellidos no se ajustan a los parametros de normalidad se ha
optado por el contraste no paramétrico de Wilcoxon (Wilcoxon, 1945) y se ha

realizado utilizando el paquete "MASS" de R-Project (Venables y Ripley, 2002).
Comparacién entre distancias

Para calcular las distancias entre las poblaciones se han utilizado las
coordenadas de las capitales de provincia y se ha estimado la distancia en linea
recta entre ellas usando el paquete "maptools" de R-Project (Nicholas et al.,

2012).

Una vez calculadas estas distancias, se ha estudiado la correlacion entre ambas
distancias mediante un test de Mantel usando el paquete "ade4" de R-Project
(Thioulouse et al., 1997). Ademaéas del test de Mantel, hemos realizado una
regresion lineal usando el paquete "stats" de R-Project (R Development Core
Team, 2011) para obtener unos resultados comparables a los disponibles

previamente en la literatura (Rodriguez-Larralde et al., 2003).

Por dltimo se ha realizado también un test de Mantel para comparar las
distancias obtenidas mediante la isonimia con las disponibles en la literatura

calculadas usando haplotipos Y-STR (Adams et al., 2008).
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Resultados
SOM
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
379 347 249 328 340 128 370 9% 561 268 366 792 | N de apelidos
71100913 328049 226727 225552 93148 47.302 96345 70.696 129.934 557.946 81971 87.851 | N°de datos
38 38 4 47 47 36 36 36 37 37 16 16 Origen
330 130 111 403 250 367 267 144 333 44 103 903 | N° de apeliidos
2| 51482 118756 26249 604140 152672 102035 128261 313.877 242288 73291  28.804 29.331.181 N°de datos
38 38 35 47 46 2 36 37 37 ) 15 2 Origen
188 251 182 129 146 227 228 164 186 123 204 58 | N de apellidos
3| 21933 455480 33015 10691 22587 92956 38158 27.253 26493 67.768 133137 7.433 | N°de datos
2 44 25 17 46 31 31 34 J7) 47 16 16 Origen
273 246 179 124 326 236 283 158 83 167 349 802 | N° de apellidos
4| 29890 84016 29022 64576 87.355 381156 23088 32552 9750 20500 408.258 111.898 | N°de datos
44 44 45 18 18 43 28 33 27 7 13 13 Origen
80 199 101 109 422 178 197 338 160 167 84 566 | N° de apelidos
5| 69273 142155 36528 48741 60216 102726 12266 100.614 21775 31273 27163 148503 | N°de datos
44 45 39 15 18 27 28 28 32 14 13 13 Origen
478 320 163 116 230 218 203 92 525 76 241 290 | N° de apellidos
6| 56573 68054 22763 60473 144560 142.997 94418 19478 8632184 13787 83500 79.596 | N°de datos
40 40 39 39 18 34 23 26 ” 2 13 12 Origen
110 274 % 15 206 147 164 110 223 162 92 189 | N° de apellidos
7| 49251 556362 14520 14190 131876 19111 35566 12916 102909 31141 20294 17.238 | N°de datos
40 40 ) 7 19 23 19 21 11 11 12 12 Origen
447 259 237 423 150 63 19 164 223 194 139 254 | N° de apellidos
8| 59.822 67.081 162.893 118263 375211 6980 46725 18160 100.187 563756 197.834 46221 | N°de datos
43 43 5 5 5 20 2 29 29 41 35 15 Origen
7 230 232 40 48 265 106 233 213 174 8 474 | N° de apellidos
9| 2858 1235934 562171 11582 37.836 45963 140030 22481 225085 16408 567  42.414 | N°de datos
2 3 1 2 5 6 30 30 30 41 41 15 Origen
460 343 145 226 214 101 151 267 220 195 328 199 | N° de apellidos
10| 150192 214038 17041 20504 102.994 124801 55807 72341 71307 116422 523706 67.488 | NOde datos
3 3 4 2 2 6 20 30 41 7 38 15 Origen
184 158 69 0 88 119 344 170 150 210 135 401 | N° de apellidos
11| 371366 101.690 26.806 0 142773 45253 257.614 147591 33320 90.025 81247 137.154 | Nede datos
1 4 7 7 10 8 8 8 9 21 7 7 Origen
596 366 214 485 446 162 408 138 129 135 83 644 | N° de apelidos
12| 186413 296365 78.682 53841 154402 73258 79776 52789  10.962  43.097 43915 93542 | N°de datos
1 1 10 10 10 10 8 8 9 7 6 7 Qrigen

Tabla 2. Tabla resumen del SOM. Muestra el namero de apellidos y el namero de datos agrupados en
cada celda; y el origen de cada grupo de apellidos.

Como paso previo indispensable al estudio de la estructura genética de la
poblacién espafiola, se han estudiado los apellidos para optimizar su utilidad

como estimadores de parentesco.

Los mapas autoorganizados de Kohonen (SOM) han permitido agrupar los
apellidos en funcién de su distribuciéon geografica (Tabla 2, Figura 2). Una vez
agrupados, en la Figura 2 se muestra la distribucién de cada grupo. El resultado
de este proceso, ha permitido identificar el origen geogréfico de cada grupo de
apellidos (Tabla 2, Figura 2). En total se ha identificado el origen de 31.433 de
los 33.753 apellidos con los que se ha trabajado (16.687.001 datos). Se ha

continuado el resto del trabajo con estos apellidos con el fin de evitar sesgos.
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Figura 3. Relacion entre distancias de Hedrick y distancias geograficas.

Utilizando los apellidos cuyo origen se ha conseguido identificar en la fase
anterior, se ha realizado una primera aproximaciéon a la estructura de la
poblacién espafiola. Para ello se han calculado las relaciones de parentesco que
hay entre las provincias espafiolas (Coeficiente de Hedrick). Una vez conocidas,

se ha estudiado su relacion con las distancias geogréficas (Figura 3).

La matriz de distancias de Hedrick y la matriz correspondiente de distancias
geogréficas muestran una correlacion significativa (test de Mantel, p-valor<0,01;
regresion lineal, p-value <0,01; r = 0,491). La distancia de Hedrick entre las
poblaciones aumenta muy rdpido hasta un radio de 200 kilémetros, a partir de

ahi aumenta mas despacio para el resto de distancias (Figura 3).
Estructura de la poblacién

Las distancias de Hedrick entre las 47 provincias peninsulares espafiolas, se han
representado (Figura 4) en un MultiDimensional Scaling (MDS). En esta
representacion se observa cierta ordenacion. Las provincias del oeste se han

situado en la derecha del MDS (Figura 4, A), las provincias del norte espafiol en




| 31

la zona superior (Figura 4, B), las del sur abajo y las del este en la parte infrior

derecha (Figura 4, C) .
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Figura 4. Estructura de la poblacion espariola calculada mediante coeficiente de Hedrick y representada
en un MDS (Multidimensional Scaling).

Con el objetivo de conocer si la estructura de la poblacién espafiola obedece
homogéneamente a un modelo de aislamiento por distancia o existe rastro de
influencia de factores que lo hayan alterado, se ha analizado el MDS en busca

de posibles agrupaciones usando un gréfico de densidades de Kernel (Figura 5).

El grafico de densidades incorpora a la representacion del MDS la densidad de
puntos. De esta manera las zonas mads altas de corresponden a grupos de
provincias més proximas, que tendrdn una composicion de apellidos mas
parecida; y las mds bajas a zonas de transicion. En el caso de la poblaciéon
espafiola, podemos observar tres agrupamientos: el primero en la parte inferior
izquierda (corresponde a las poblaciones del oeste - Figuras 4 y 5, A), el

segundo en la zona superior (la zona en la que estaban ubicadas las provincias
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del norte en el MDS - Figuras 5 y 6B) y el tercero en la zona inferior y derecha

(las poblaciones del sureste - Figuras 5 y 6C).

-05

05

Densidad

Dim1

Figura 5. Grafico de densidades de Kernel. El grafico representa el MDS, pero afiade la densidad de
puntos en una tercera dimensién. Donde la densidad es mas alta las poblaciones estan agrupadas.

Con el propésito de analizar mejor las discontinuidades en la estructura de la
poblacién que sugieren las zonas con menor densidad del grafico de Kernel
(Figura 5) y localizarlas geograficamente, se han computado las dos primeras
barreras empleando el algoritmo de Monmonier y el algoritmo "optimizado" de

Monmonier (Figura 6).

Las dos primeras (Figura 6; Barrera 1, Barrera 2) se han obtenido en ese orden

utilizando el procedimiento tradicional del algoritmo de Monmonier. Es decir, a
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partir de los dos primeros puntos donde la diferencia entre distancia genética y
distancia geografica es mayor. Para la tercera barrera (Figura 6; Barrera
Optimizada), sin embargo, se ha utilizado el procedimiento optimizado. Por

este procedimiento se obtiene la barrera de mayor entidad.

Barreral Barrera2

Figura 6. Barreras genéticas identificadas usando el algoritmo de Monmonier. Las barreras 1y 2 se han
calculado utilizando el algoritmo de Monmonier clasico. La barrera optimizada se ha calculado
mediante el algoritmo optimizado de Monmonier.

La primera barrera se sitia en el norte de Espafa y separa la poblacion del Pais
Vasco y Cantabria del resto de Espafia. La segunda barrera, la de mayor
entidad, separa la poblacién espafiola en dos grandes bloques: noroeste y
sureste (Figura 6). Al calcular la barrera optimizada observamos que coincide
exactamente con la segunda barrera (Figura 6), lo que implica que la mayor
discontinuidad se encuentra entre las poblaciones del noroeste y el sureste. El
resultado del test de Wilcoxon comparando la composicion de apellidos a
ambos lados de la barrera optimizada muestra un resultado significativo, es
decir que las diferencias entre las poblaciones de uno y otro lado de la barrera

son significativas.
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Por otro lado, es importante sefialar también que los grupos observados en el
gréafico de Kernel (Figura 5) coinciden con los grupos que separan las barreras
identificadas (Figura 6). La barrera 1 separa el grupo del norte del resto y la
barrera optimizada (Figura 6) separa el noroeste y el sureste. Ademas las zonas
de transicion, coinciden con las poblaciones que estdn en los extremos de las

barreras.
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Discusion

En nuestro trabajo hemos analizado los apellidos espafioles de acuerdo al
padrén municipal de 2008. Esta es, probablemente, la primera vez que este tipo
de datos se utilizan en un estudio a nivel nacional. Por eso merece la pena

detenerse un momento en la discusiéon de su uso.

Hasta ahora las bases de datos que han venido utilizandose en este tipo de

estudios son, principalmente, de dos tipos:

a) los listines telefénicos (Rodriguez-Larralde et al., 1998; Barrai et al., 2000;
Rodriguez-Larralde et al.,, 2003; Barrai et al., 2004, Manni et al., 2005;
Scapoli et al., 2007; Cheshire et al., 2011).

b) los listados de votantes (Rodriguez-Larralde et al., 2000; Dipierri et al.,
2005; Cheshire et al., 2011; Dipierri et al., 2011; Rodriguez-Larralde et al.,
2011).

Aunque el tamafio de las bases de datos minimiza sus efectos, ambos tipos de
fuentes de informaciéon de datos presentan sesgos. En las bases de datos
procedentes de los listines telefénicos s6lo aparece el titular de la linea, lo que
provoca que ciertos apellidos (ciertos sustratos sociales) tiendan a aparecer
menos representados porque mads individuos comparten una misma linea
telefonica, de la misma forma, parecen estar mas representados en estos listados
los varones que las mujeres (Rodriguez-Larralde et al., 2003; Cheshire et al.,
2011). En los listados de votantes se deja fuera a colectivos enteros sin derecho
al voto, como los inmigrantes mas recientes, menores o presos por ejemplo, con
lo que se subestima la presencia de grupos poblacionales enteros (Cheshire et

al., 2011).

En la base de datos procedente del padrén estan presentes todos los individuos
de la poblacion, por esta razén se evitan los sesgos mencionados anteriormente.
Sin embargo, pueden aparecer otros. Por ejemplo, estdn incluidos todos los

rangos de edad, algo que no nos permite estimar si el lugar en el que estan los
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sujetos es la poblaciéon reproductora en la que se van a integrar o el lugar de
insercion definitivo de sus genes puede cambiar. De cualquier manera, parece
que el uso de esta base de datos presenta la posibilidad de estudiar grandes
entornos geograficos con unas ventajas y una fiabilidad que no ofrecen las otras

fuentes de informacién tradicionales.
Identificacién del origen geografico de los apellidos

El uso de los apellidos como marcadores genéticos cuenta con un amplio
respaldo bibliografico en la literatura cientifica. Los estudios exploratorios que
han tratado de testar el método comparando sus resultados con los obtenidos
mediante otras aproximaciones bien sean genéticas (Sykes e Irven, 2000; King et
al., 2006; Lisa et al., 2007; King y Jobling, 2009A, 2009B; Alvarez et al., 2010) o
por reconstrucciones familiares (Gagnon y Heyer, 2001; Esparza et al., 2006;
Boattini et al., 2007; Rodriguez-Diaz y Blanco-Villegas, 2010) respaldan su
fiabilidad. Sin embargo no se deben obviar las limitaciones que se desprenden
de las caracteristicas del propio método. La mayoria centradas en la estabilidad
de la asociacion entre apellido y linaje del cromosoma Y. Dicha asociacién no
siempre se ha demostrado fiable (Graf et al., 2010) y no todos los apellidos
parecen corresponderse con un sélo linaje Y fundador. Si bien es cierto que no
siempre se puede establecer la asociacién entre apellidos y linaje Y (Graf et al.,
2010), si parece cierto que la mayoria de los apellidos pueden corresponder a un
tnico o a muy pocos linajes Y. Por lo tanto preferimos asimilar los apellidos a
marcadores geograficos. Cada poblacion estd caracterizada por una
composicion de apellidos que va asociada al acervo genético comun de esa

poblacién (Sykes e Irven, 2000; Balanovskaia et al., 2011).

En este contexto resulta de especial utilidad la aplicaciéon de los SOM que
agrupan los apellidos en funcién de su distribucién geografica (Figura 2). Esto
nos permite identificar su origen geografico y considerar que todos los apellidos
pertenecientes a una misma celda (Figura 2) corresponden a un mismo grupo

poblacional, tienen el mismo origen y han estado sujetos a los mismos
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condicionantes histdricos (Manni et al., 2005). Por otro lado, la fiabilidad de los
apellidos para realizar estudios poblacionales esta contrastada (King y Jobling,
2009A; Balanovskaia et al., 2011). En este caso, al identificar el origen de los
apellidos y eliminar aquellos sin origen claro nos aseguramos de que los

apellidos con los que trabajamos caracterizan a las poblaciones que se estudian.

En este caso se ha conseguido identificar el origen del 93,13 % de los apellidos
(31.433 de 33.753) lo que representa el 32,45 % de los datos (16.687.001 de
51.419.788). Una vez asegurado que estos apellidos son marcadores adecuados
para la poblacién que queremos estudiar, son los que utilizamos para el resto de

los céalculos.
Aislamiento por distancia

La comparacion entre las distancias de Hedrick y geogréficas (Figura 3)
mediante un test de Mantel muestra una correlacion entre distancias genéticas y
geografica (p-value < 0,01) lo que implica que la estructura de la poblacion

obedece a un modelo de aislamiento por distancia.

Sin embargo se deben analizar con mayor detenimiento estos resultados.
Normalmente, se toma la relacién entre distancias genéticas y distancias
geograficas como un estimador del ajuste de la metodologia empleada y como
un indicador del sedentarismo de la poblacién (Gagnon y Heyer, 2001; Manni,
2005 et al; Esparza et al.,, 2006; Rodriguez-Diaz y Blanco-Villegas, 2010).
Tomando en cuenta esta reflexién, merece la pena merece la pena comparar la
relacion entre las distancias genéticas observadas en este estudio y las
geograficas, con lo disponible en la bibliografia (Rodriguez-Larralde et al.,
2003; Scapoli et al., 2007). En estos tltimos se ha utilizado una regresion lineal,
de manera que la tnica forma de hacer nuestros resultados comparables ha sido
utilizar también una regresion lineal. El resultado es que nuestra correlacion (p-
value < 0,01, r = 0,491) parece mas estrecha que las observadas anteriormente
(Rodriguez-Larralde et al., 2003; Scapoli et al., 2007). La explicaciéon de este

mejor ajuste, reside en el uso de la informaciéon de apellidos procedente del
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padrén, que nos ha permitido evitar los sesgos de la base de datos (registro
telefénico) usada en los anteriores estudios (Rodriguez-Larralde et al., 2003;
Scapoli et al., 2007) y la eliminacién del anédlisis de los apellidos que no hemos
podido asociar a una poblacién prevé la subestima de las distancias genéticas

entre las provincias.
Estructura genética de la poblacion espafiola

El coeficiente de parentesco de Hedrick entre todas las provincias espafiolas se
ha representado en un MDS (Figura 4). En el MDS ya se aprecia una
organizaciéon. Las provincias del norte y oeste estdn situadas en la parte
superior izquierda (Figura 4, A), las del norte en la parte superior derecha
(Figura 4, B) y las provincias del sur y el este en la parte inferior derecha (Figura
4, C). Es interesante sefialar también que estas zonas de mayor densidad no
estan separadas abruptamente, sino por zonas con menor densidad que podrian
reflejar zonas de transicién entre los grupos y que incluyen unas pocas
provincias del Oeste y el Norte. Teniendo en cuenta el stress del MDS (Stress =
0,330 < 0,363), se puede considerar que esa organizacién no es debida al azar
sino que es consecuencia de la influencia de factores externos (Sturroch y

Rocha, 2000).

Se han redistribuido las provincias para coincidir con la organizacién geografica
planteada por Adams (Adams et al., 2008) para comparar la estructura
poblacional que observamos con la revelada por ese estudio. Se han comparado
ambas matrices de distancias mediante un test de Mantel y el resultado ha sido
significativo (r = 0,1648, p = 0,08). Este resultado sugiere que tanto los apellidos
como los marcadores Y-STR, ambos heredados por linea paterna, muestran un
mismo dibujo de la estructura de la poblacién espafiola. El estudio de Adams
(Adams et al., 2008), maneja unas divisiones geograficas muy diferentes a las
que manejamos nosotros, basadas principalmente en la disponibilidad de
muestras, Por lo tanto resulta imposible estimar el alcance real de la correlacion

entre la variabilidad del cromosoma Y y la variabilidad de los apellidos en
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Espafia. Pero esta relacion sugiere que la estructura de la poblacién espafiola ha
mantenido un alto grado de estabilidad con el paso de los siglos, algo ya
apuntado en el trabajo de Adams (Adams et al., 2008). Lo que nos hablaria de
que es una poblacién especialmente aislada y estable, unas caracteristicas
dificiles de encontrar y que hacen de la poblacién espafiola un sujeto de estudio

de especial interés.
Barreras genéticas

El analisis de Kernel (Figura 5) demuestra la existencia de tres grupos dentro de
la poblacién espafiola, pero para definirlos claramente y estudiar las causas de
esta estructura hemos utilizado el algoritmo de Monmonier (Figura 6), que nos
permite ver si realmente existen discontinuidades entre estos grupos y, de ser
asi, ubicar doénde estan estas discontinuidades; lo que nos permitira

identificarlas y analizar sus origenes (Manni et al., 2004).

Efectivamente, el andlisis de las barreras (Figura 6) muestra los mismos grupos
que el grafico de Kernel, pero clarifica su organizacién. La primera barrera
(Figura 6, Barrera 1) separa al Pais Vasco, principalmente (Figuras 4 y 5, B), del
resto de Espafia un hecho conocido y documentado (Bertranpetit et al., 1995;
Belle et al., 2006). Esta barrera parece ser el resultado de la accién conjunta de
factores tanto lingtiisticos como histéricos y socioculturales, pero también de

factores orograficos.

La segunda barrera (Figura 6, Barrera 2 y Barrera Optimizada) resulta ser la de
mayor importancia y divide Espafia en dos grupos, Centro-Noroeste y Sureste
(Figuras 4y 5, A y C). Por otro lado, los bordes de las barreras en los que no se
ha apreciado discontinuidad, coinciden con las poblaciones situadas en las
zonas de transiciéon (menor densidad) en el grafico de Kernel (Figure 5). Las
diferencias entre la composicion de apellidos que hay a cada lado de la barrera
(test de Wilcoxon), resulta significativa (p-value < 0,05). De hecho los apellidos

con origen probable en la mitad Norte Oeste solo son portados por el 11,99 % de
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la poblaciéon en la mitad Sur Este. Simétricamente sélo el 19,47 % de la

poblacién del Norte Oeste lleva apellidos originarios de Sur Este.

Esta organizaciéon, aunque guarda ciertos puntos en comun, difiere en lo
sustancial de lo encontrado por Rodriguez-Larralde (Rodriguez-Larralde et al.,
2003) y se asemeja mas a lo descrito posteriormente por Scapoli (Scapoli et al.,
2007). Estas divergencias pueden ser consecuencia directa de la diferente
metodologia empleada. En los casos anteriores, como ya se ha comentado, por
un lado los autores utilizaron la base de datos derivada del listin telefénico y
por el otro no se hizo un tratamiento previo de los apellidos que permitiera
seleccionar solo las formas que contienen informacién, lo que optimiza el

resultado de este tipo de estudios (Manni et al., 2005, Boattini et al., 2011).

El trazado de esta segunda barrera no coincide en absoluto con la distribucién
territorial de los lenguajes cooficiales (Figura 1) o la distribucién peninsular de

lenguajes y dialectos (Garcia, 2007).
Comparacién con datos lingiiisticos

Dada la doble naturaleza de los apellidos (son marcadores poblacionales pero
también palabras) se han comparado los datos lingtiisticos con la matriz de
parentesco de Hedrick. En este sentido la fuente mas fiable de datos de la que
disponemos es el ALPI (Atlas Lingtistico de la Peninsula Ibérica) que,
desgraciadamente, tuvo una azarosa historia y jamas fue publicado en su
totalidad. Los datos originales se dispersaron durante la guerra civil espafiola y
la segunda guerra mundial. Existe actualmente un intento de reunir toda esta
informacion por parte del profesor Heap (University of Western Ontario,
Canada - http://westernlinguistics.ca/alpi/). Afortunadamente, se ha
realizado y publicado un anélisis parcial de esos datos (Goebl, 2010). Se analiz6
la pronunciaciéon de 142 palabras en 529 localidades. Este andlisis nos permite

hacer una comparacion de nuestros resultados con los datos lingtiisticos (Figura

7).
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Figura 7. Cluster dialectométrico de la Peninsula Ibérica (Goebl, 2010).

De esta comparacion se desprende que la principal division de la poblacién
espafiola no se corresponde con las principales divisiones lingiiisticas
observadas en la peninsula (Figura 7, clusters D, E y F). Sin embargo si podria
observarse la influencia de los factores lingtiisticos en divisiones secundarias.
Por ejemplo si comparamos los grupos encontrados en el MDS (Figura 4) y lo
comparamos con los resultados dialectométricos (Figura 7); en el grupo sur-
este, observamos cierta organizaciéon, las poblaciones catalanoparlantes se
muestran mas proximas entre si y lo mismo sucede con las castellanoparlantes.

Los apellidos no dejan de ser palabras y por lo tanto cabria esperar una mayor
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vinculacion con la estructura lingtifstica y, sin embargo la comparacién muestra
que, si bien los factores lingtiisticos pueden haber tenido cierta influencia en la
estructura de la poblacién esta habra sido en todo caso secundaria. Este hecho,
ya se ha observado en otras poblaciones (Boattini et al., 2011; Barrai et al., 2002;
Manni et al., 2008) y significa que las poblaciones se han mezclado con poca
influencia del idioma hablado, hasta el punto que el efecto del idioma en los

apellidos como marcadores lingtiisticos no se percibe.
Factores Histoéricos y geograficos

Cuando comparamos la barrera optimizada con el mapa fisico de Espafia
(Martinez, 2003) se puede observar que los dos grupos corresponden con las
cuencas hidrograficas. El grupo Centro- Noroeste corresponde a las vertientes
Cantabrica y Atlantica (Norte y Oeste). El grupo Sureste corresponde a la
vertiente Mediterranea (Sureste). Las dos vertientes estdn separadas por dos
cadenas montafiosas (el Sistema Ibérico separa el este y el oeste y Sierra Morena
separa norte y sur). Podemos hablar entonces de dos grupos principales en la
poblacién espafiola, el de influencia cantébrica y atldntica por un lado y por el

otro un grupo de influencia mediterranea.

Cuando la estructura poblacional observada se coteja con la cartografia histérica
(Martinez, 2003) en busca de factores histéricos que hayan podido
condicionarla, se observa que esta misma estructura se repite pertinazmente a
lo largo de la historia de la peninsula ibérica. Asi podemos remontarnos al
neolitico, en el que ya se habla de dos arcos de influencia diferenciados, el
cantabrico y el mediterrdneo. Posteriormente se corresponde a la division entre
pueblos celtas e iberos (Siglos I-V a. C.). Se repite también durante la
dominacion cartaginesa (siglo II a. C.), la dominacién romana (Siglos I y Il a. C.)
o la divisién hispano-arabe de la peninsula (Siglos VII-X). Més recientemente,
idéntica divisién se observa durante los siglos XII y XIII, precisamente la época

de aparicién de los apellidos, algo que entra dentro de lo esperable. De nuevo
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es la division que se da durante practicamente toda de la edad media (desde el

siglo XVII) y llega hasta los siglos XIX y XVIIL

El hecho de que la estructura observada por isonimia no guarde relacién alguna
con ninguna divisién de tipo etno-lingtiistico o socioecondémico, unido a de que
refleja fielmente la estructura geografica peninsular y que esta misma divisiéon
se encuentra repetidamente a lo largo de la historia, hacen pensar los factores
que han condicionado la actual estructura de la poblacién espafiola, no son solo
los que se pueden observar desde que se utilizan los apellidos (siglo XIII), como
permitiria asegurar la profundidad de los apellidos como marcadores; sino que
en realidad es el reflejo de la acciéon de factores mucho mas antiguos que ya
estarian influenciando los primeros asentamientos peninsulares (Martinez,

2003).

Esta antigiiedad de la acciéon de los factores que condicionan la estructura de la
poblacién espafiola concuerda también con la impresion desprendida de los
estudios genéticos de que es una poblacién altamente conservada (Adams et al,
2008). Algo que por otra parte, refrenda la relacién existente entre lo observado
en el estudio de los apellidos y el resultado del analisis de marcadores genéticos

(Adams et al, 2008).

La larga permanencia de estos factores y su distribucién espacial, invita a
pensar en los factores de tipo geografico (Barrai et al., 2000; Esparza et al., 2006;
Rodriguez-Diaz y Blanco-Villegas, 2010). La conformacién del territorio
(cuencas hidrograficas) determina el trazado de las barreras que condicionan la
movilidad de los individuos y en definitiva, la estructura bioldgica de la
poblaciéon. Mientras que pese a lo observado en algunas poblaciones
(Rodriguez-Larralde et al., 1998; Barrai et al, 2004) y de acuerdo con lo
constatado en otras (Manni et al.,, 2004; Boattini et al., 2011) los factores

lingtifsticos no parecen ser un factor de aislamiento por si mismos.
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Conclusion

Por primera vez en un estudio de isonimia a nivel nacional se han utilizado
todos los apellidos contenidos en el padrén como base de datos. Esta fuente de
informacién presenta una importante ventaja frente a las clasicas al incluir a
todos los individuos de una poblacion, evitando asi los sesgos a los que estdn
sujetas las bases de datos tradicionales. Por otro lado, con esta base de datos se
trabaja con el total de la poblacién, evitando asi posibles desviaciones al usar

estimaciones.

El estudio previo de la distribuciéon de los apellidos, permite controlar la
calidad de la informacion de la base de datos y wutilizar los apellidos

(monofiléticos) como marcadores poblacionales seguros.

En el caso de Espafia, la estructura de la poblaciéon obedece a la influencia
conjunta de una serie de factores diferentes. En primer lugar, la poblacion
espafiola obedece a un modelo de aislamiento por distancia. El ajuste obtenido a
este modelo utilizando los datos procedentes del padron es mayor que el

observado con anterioridad.

Poblacionalmente, el estudio de la isonimia en Espafia muestra la peninsula
dividida en dos mitades bien diferenciadas, una Nor-Oeste y otra Sur-este. En la
division Nor-Oeste, el pais vasco aparece también como un grupo diferenciado.
Esta estructura poblacional no aparece relacionada con ningtn factor
etnolingtiistico, sin embargo parece ser una estructura que se repite a lo largo
de toda la historia peninsular. Este hecho junto a la correlacién de nuestros
resultados con los obtenidos en estudios genéticos previos, hacen pensar:
primero, que esta estructura estd reflejando una historia bioldgica que va
mucho mas alla de lo que la antigliedad de los apellidos como marcadores
(siglo XIII) permitiria afirmar. Y en segundo lugar, que los factores que han
determinado la estructura genética de la poblaciéon espafiola son de indole
geografico; mas concretamente la conformacion del territorio peninsular en dos

cuencas hidrogréaficas (arco cantabrico - arco mediterraneo).
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MOVIMIENTOS MIGRATORIOS DE LA POBLACION ESPANOLA

Resumen

Introduccion: Se ha utilizado una técnica de minerfa de datos auto-organizados
(SOM) con el objetivo de representar sus procesos demograficos pasados. El
andlisis permite la comprensiéon de los movimientos histéricos que se han
producido en la poblacién espafiola y como y en qué medida estos movimientos
han gobernado la estructura genética actual del pais.

Material y métodos: La técnica identifica los grupos de apellidos con el mismo
origen. Una vez establecido el origen de cada, podemos suponer que cada
sujeto que porta un apellido encontrado fuera de su origen, en algiin momento
en el pasado, se ha trasladado. Este concepto permite el estudio de los
movimientos histéricos.

Resultados: Varios tipos de movimientos han tenido lugar (aislamiento por
distancia, movimientos a corta distancia, movimientos de media distancia y
movimientos de larga distancia). Los de corta y media distancia han sido los
mas frecuentes y los que en mayor medida han determinado la estructura
actual.

Los movimientos observados revelan la existencia de dos arcos migratorios
principales. Ambos se han movido a lo largo de la costa; el primero ha seguido
el mar Mediterraneo y el segundo el mar Cantébrico. Parece que estos dos arcos
son los que han constituido la columna vertebral de la poblacién espafiola,
dividiéndola en dos mitades que alcanzarian hasta donde llegan las zonas de
influencia de estos arcos.
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Introduccion

Recientemente, el desarrollo de las tecnologias informaticas ha aumentado la
disponibilidad de bases de datos poblacionales que permiten analizar grandes
grupos poblacionales, a nivel de pais (Rodriguez-Larralde et al., 1998; Barrai et
al., 2000; Rodriguez-Larralde et al., 2000; Rodriguez-Larralde et al., 2003; Barrai
et al.,, 2004; Dipierri et al.,, 2005, Manni et al., 2005; Dipierri et al., 2011;
Rodriguez-Larralde et al., 2011) o incluso de continente (Scapoli et al., 2007;
Cheshire et al., 2011). Tradicionalmente estas amplias bases de datos han sido
registros de votantes y listines telefénicos (Rodriguez-Larralde et al., 2003;
Cheshire et al., 2011) y mas recientemente censos poblacionales, representando
una magnifica fuente de informacion para estudios poblacionales. En ese tipo
de trabajos, se espera que sea el amplio tamafio de la muestra el que minimice
las posibles desviaciones del uso de los apellidos como estimador (Barrai et al.,

2000; Rodriguez-Larralde et al., 2003).

En el afio 2005 (Manni et al., 2005) se propone la aplicaciéon de una técnica de
mineria de datos (Self Organized Maps) a grandes bases de datos
biodemogréficas. El propésito era poder analizarlas sin necesidad de acudir a
registros genealodgicos. La técnica permitié la identificacion de grupos de
apellidos con un mismo origen, en otras palabras, se logré distinguir los
apellidos autéctonos de cada zona, y de esta forma poder utilizar los apellidos
con origen conocido como marcadores fiables. Los trabajos realizados hasta el
momento avalan la fiabilidad del método (Manni et al., 2005; Boattini et al.,
2010; Rodriguez-Diaz y Blanco-Villegas, 2010; Boattini et al., 2012). Sin embargo
las bases de las bases de datos utilizadas, tenian limitaciones que reducian el
alcance de las conclusiones extraidas. En algunos casos el tamafo de la base de
datos era limitado como consecuencia del reducido &mbito geografico (Boattini
et al., 2010; Rodriguez-Diaz y Blanco-Villegas, 2010) en otros los apellidos estan
muy recientemente asentados (Manni et al.,, 2005). La validacion de esta
metodologia se realiz6 atin mas recientemente sobre el caso particular de los

apellidos italianos (Boattini et al., 2012). En ese trabajo se comprob¢ la validez
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del método comparando los origenes identificados para cada apellido con bases
de datos preexistentes, obteniendo magnificos resultados (Boattini et al., 2012).
Para completar el recorrido de la metodologia faltaria testar su funcionamiento

y resultados sobre una poblacién diferente.

La poblacién seleccionada para tal fin es la espafiola, una poblacién idénea para
este tipo de estudio. Durante siglos la influencia espafiola sobre otros paises ha
sido muy importante. Esta influencia se ha traducido en una amplisima
presencia del sistema espafol de apellidos principalmente en Sudamérica
(Rodriguez-Larralde et al, 2000; Dipierri et al, 2005, 2011), aunque no sélo
(Scapoli et al, 2007; Cheshire et al, 2011) por lo que su estudio resulta de

especial interés.

Por otro lado la espafiola es una poblaciéon que ha estado sometida a unas
condiciones especiales. Geograficamente estd situada en el extremo del
continente europeo y separada de él por la cordillera pirenaica. A este
aislamiento se suma un relieve complicado en comparacién al resto de paises
europeos. Esta alta diversidad de factores se observa también en el &mbito
lingtiistico, dentro de la poblacion espafiola coexisten también diferentes
lenguas oficiales y variedades de las mismas (Garcia, 2007; Goebl, 2010). Todas
estas condiciones han hecho que la poblaciéon espafiola esté sometida a la

influencia constante de una amplia variedad de factores.

Estas condiciones (gran variedad de factores, alto grado de aislamiento y
conservaciéon; y la distribucién global de su sistema de apellidos) son
caracteristicas que hacen de la poblacién espafiola la idénea para la aplicaciéon
definitiva de estas nuevas metodologias que permitirdn obtener unas
conclusiones amplisimamente extrapolables a otras poblaciones. Este es el
segundo objetivo de este trabajo, conocer en profundidad la estructura genética

actual de la poblacion espafiola y los procesos que han desembocado en ella.
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Material y métodos
Objetivo

Este capitulo persigue la comprension de los movimientos histéricos que se han
producido en el interior de la poblacién espafiola y como y en qué medida han
determinado la estructura genética actual. Para ello se han analizado los
apellidos de toda la poblacién espafiola e identificado el origen de cada grupo
de apellidos utilizando por primera vez una metodologia reciente, que fue
propuesta sobre el caso particular de la poblaciéon Holandesa (Manni et al, 2005)

y testada sobre la poblacién italiana (Boattini et al, 2012).
Zona de estudio

Espafia es un pais situado en la peninsula ibérica en el extremo sur-oeste del
continente europeo, tiene una superficie de 504.645 Km? y estd rodeado por el
mar por Norte, sur y Este. Por tierra, tiene fronteras con Portugal por el Oeste y

Francia por el Noreste.

Geograficamente, hablamos de un territorio situado a bastante altitud sobre el
nivel del mar, con un promedio de 660 m y de marcado cardcter montafioso en

comparacién con el promedio de los paises europeos.

Tiene una poblacion de 47 millones de habitantes desigualmente repartidos,
que se concentran principalmente en los entornos costeros, dejando el interior
del pais con baja densidad poblacional (excepcién hecha de Madrid, capital

administrativa).

Administrativamente, la Espafia peninsular esta organizada en 15 comunidades
auténomas y 47 Provincias. El idioma oficial de Espafia es el espafiol o
castellano, pero comparte espacio (Figura 1) con otras lenguas cooficiales en

algunos territorios (catalan, gallego y euskera).
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Figura 1. Mapa provincial y extension geografica de los idiomas cooficiales.

Base de datosDada la doble naturaleza de los apellidos (son marcadores
poblacionales pero también palabras) se han comparado los datos lingtiisticos
con la matriz de parentesco de Hedrick. En este sentido la fuente mas fiable de
datos de la que disponemos es el ALPI (Atlas Lingtistico de la Peninsula
Ibérica) que, desgraciadamente, tuvo una azarosa historia y jamaés fue publicado
en su totalidad. Los datos originales se dispersaron durante la guerra civil
espafiola y la segunda guerra mundial. Existe actualmente un intento de reunir
toda esta informacién por parte del profesor Heap (University of Western
Ontario, Canada - http:/ /westernlinguistics.ca/alpi/) . Afortunadamente, se ha
realizado y publicado un anélisis parcial de esos datos (Goebl, 2010). Se analiz6
la pronunciacién de 142 palabras en 529 localidades. Este analisis nos permite

hacer una comparacién de nuestros resultados con los datos lingtiisticos (Figura

7).
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En el sistema de transmision de apellidos espafiol, se heredan dos apellidos.
Cada sujeto hereda el primer apellido del padre (serd su primer apellido) y el
primero de la madre (sera su segundo apellido). Dada la disponibilidad de los
dos apellidos de cada individuo, la base de datos se construy¢6 utilizando tanto
el primero como el segundo apellido algo que segiin diversos autores (Pettener
et al, 1998; Colantonio et al., 2003, Dipierri et al., 2011), duplica la cantidad de

informacién y contribuye a la robustez del analisis.

Los datos sobre los apellidos fueron facilitados por el INE y proceden del
padrén de poblacion de 2008. En la base de datos estan incluidos todos los
apellidos de cada municipio siempre que aparezcan un minimo de 5 veces. La
base de datos inicial incluia 56976706 registros, correspondientes a 87.148

apellidos diferentes.
Correcciéon y Depurado de los datos

La base de datos inicial fue minuciosamente revisada. Se encontraron apellidos
repetidos, diferentes grafias del mismo apellido, espacios entre las palabras,
errores ortograficos y formas compuestas. Todas estas incidencias representan
un problema a la hora del procesado estadistico. Para evitar estos problemas,
todos los apellidos fueron revisados con apoyo bibliografico (Faure et al, 2001;

Solis, 2002) y cartografico; y corregidas cuando fue necesario.

En el siguiente paso se eliminaron todos aquellos apellidos que no aparecian un
minimo de 20 veces en la base de datos a fin de evitar el exceso de ruido en los
procedimientos estadisticos (Manni et al, 2005; Boattini et al, 2012). En total, una
vez finalizado el depurado de los datos se dispone de un total de 51.419.788
datos (33.753 apellidos diferentes).

Procesado de los datos

Terminado el depurado se ha construido una matriz de doble entrada, en la que

las filas (i) corresponden a cada apellido y las columnas (j) a cada provincia. De
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esta forma cada casilla (ij) corresponde a la frecuencia que representa cada

apellido en la poblacién total de cada poblacion.

Posteriormente se ha realizado una transformaciéon de las frecuencias en dos

pasos (Boattini et al, 2012):

- En un primer paso, se pretende evitar que las poblaciones mas pequefias

tengan un peso excesivo. Para ello se aplica la siguiente expresion:

fabsij
fi= oo (9on.)
og (pop;)

“":7 “:7

Siendo fabs;; la frecuencia absoluta del apellido “i” en la provincia “j” y

“r;

pop; es la poblacion total de la provincia “j

- En un segundo paso, se pretende evitar que los apellidos se agrupen en

funcién de lo numerosos que sean, empleando a la expresion:

_ S
-4

Siendo f; el resultado de la expresion anterior.

wfi

Agrupamiento de los apellidos

Los apellidos se han agrupado en funciéon de su distribucién geografica
utilizando un procedimiento estadistico tipo Cluster de mineria de datos, los

mapas autoorganizados de Kohonen o SOM (Kohonen, 1982; 1984).

Los SOM son redes neuronales de aprendizaje no supervisado que permite
obtener un reconocimiento estadistico de patrones. En este estudio se ha
utilizado para el reconocimiento de patrones en la distribucién geografica de
los apellidos. Este es un procedimiento que permite agrupar los apellidos en
funcién de su distribucién y analizar esta para identificar sus origenes. Su
aplicacién en el campo de la Biodemografia es reciente (Manni et al, 2005) pero

es una metodolégia testada (Boattini et al, 2012) y que ha demostrado arrojar
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buenos resultados (Boattini

et al, 2010; Rodriguez-Diaz y Blanco-Villegas,

2010).
) 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12
379 347 249 328 340 128 370 96 561 268 366 792 | N°de apellidos
1| 109.913 328.049 226.727 225552 93.148 47302 96.345  70.696 129.934 557946 81.971 87.851 | N°dedatos
38 38 42 47 47 36 36 36 37 37 16 16 Origen
330 130 111 403 250 367 267 144 333 44 103 903 | N°de apellidos
2| 51482 118756 26.249 604.140 152672 102.035 128.261 313.877 242.288 73.291  28.804 29.331.181] N° de datos
38 38 35 47 46 ?? 36 37 37 ?7? 15 ?? Origen
188 251 182 129 146 227 228 164 186 123 204 58 Ne de apellidos
3| 21933 455480 33.015 10.691 22587 92956 38.158 27.253  26.493 67.768 133.137  7.433 N° de datos
?? 44 25 17 46 31 31 34 42 47 16 16 Origen
273 246 179 124 326 236 283 158 83 167 349 802 | N°de apellidos
4| 29.890 84016 29.022 64576 87.355 381.156 23.088 32552  9.750  20.590 408.258 111.898 | N°de datos
44 44 45 18 18 43 28 33 27 ?? 13 13 Origen
80 199 101 109 422 178 197 338 160 167 84 566 | N°de apellidos
5| 69.273 142155 36528 48.741  60.216 102.726 12.266 100.614 21775 31.273  27.163 148503 | N°de datos
44 45 39 15 18 27 28 28 32 14 13 13 Origen
478 320 163 116 230 218 203 92 525 76 241 290 | N°de apellidos
6 | 56.573  68.054 22763  60.473 144560 142997 94418 19478 8.632.184 13787 83500 79.596 | N°de datos
40 40 39 39 18 34 23 26 ? 24 13 12 Origen
110 274 25 15 206 147 164 110 223 162 92 189 | N°de apellidos
7 | 49.251 556.362 14520 14190 131876 19.111 35566 12916 102909 31.141  20.294  17.238 | N°de datos
40 40 ? ?7? 19 23 19 21 11 11 12 12 Origen
447 259 237 423 150 63 196 164 223 194 139 254 | N° de apellidos
8| 59.822 67.081 162.893 118263 375211 6.980  46.725 18160 100.187 563.756 197.834  46.221 | N°de datos
43 43 5 5 5 20 22 29 29 41 35 15 Origen
17 230 232 40 48 265 106 233 213 174 8 474 | N° de apellidos
9| 2.858 1235934 562.171 11582 37.836  45.963 140.030 22.481 225.085 16.408 567 42.414 | N°de datos
?? 3 1 2 5 6 30 30 30 41 41 15 Origen
460 343 145 226 214 191 151 267 220 195 328 199 | N°de apellidos
10| 150.192 214038 17.041 29.594 102.994 124801 55.807 72341 71307 116422 523706 67.488 | N°de datos
3 3 4 2 2 6 20 30 41 7 38 15 Origen
184 158 69 0 88 119 344 170 150 210 135 401 | N° de apellidos
11| 371.366 101.690 26.806 0 142773 45253 257.614 147591 33320 90.025 81.247 137.154 | N°de datos
1 4 7 7 10 8 8 8 9 21 7 7 Origen
596 366 214 485 446 162 408 138 129 135 83 644 | N°de apellidos
12| 186.413 296.365 78.682  53.841 154402 73258 79.776 52789  10.962  43.097 43915 93542 | N°de datos
1 1 10 10 10 10 8 8 9 7 6 7 Origen

Tabla 1. Tabla resumen del SOM. Muestra el namero de apellidos y el nimero de datos agrupados en
cada celda; y el origen de cada grupo de apellidos.

En nuestro caso el software utilizado ha sido el paquete de R-project

“Kohonen” (Wehrens y Buydens, 2007). Utilizando este software hemos

clasificado los apellidos en una matriz rectangular. El tamafio de dicha matriz

debe establecerse. El criterio debe ser elegir un tamafio que no sea tan grande

que imposibilite su interpretacion ni tan pequefio que los resultados no

resulten representativos. Para conseguir esto, el criterio que hemos adoptado

tras probar diferentes tamafios, es utilizar la matriz mas pequefia en la que

aparezca una celda vacia (Boattini et al, 2011), de esta manera utilizamos el

tamafio mas pequefio para el que todos los grupos ya son representativos (por

eso empiezan a aparecer celdas vacias), que en nuestro caso es de 12 celdas de

ancho por 12 de alto, con 1.000 repeticiones (Tabla 1).




| 61

En definitiva, el SOM consta de una capa de entrada de 33.753 vectores (un
vector por cada apellido) y una capa de salida de 144 celdas (grupos de

apellidos con similar distribucién geografica).
Origen de los apellidos

Finalmente, cada grupo de apellidos se ha representado graficamente mediante
mapas de gradientes utilizando el software Arcgis 10.0 lo que permite observar

su distribucién geografica (Figura 2).

Observando estos mapas de gradientes, podemos identificar el origen de cada
grupo poblacional en funcién del apellido. El método se basa en la asuncién de
que un grupo poblacional sera tanto mds numeroso cuanto mds nos
acerquemos a su origen (Manni et al, 2005, Boattini et al, 2012). De esta manera,
observando el mapa de gradientes de la distribucién de cada apellido (Figura 2)
podemos asumir que el grupo poblacional que porta ese apellido tiene su

origen en el lugar donde este apellido es mas numeroso (Figura 1).
Matrices de migracion

Una vez identificado el origen de cada apellido, el siguiente paso natural es
asumir que cada apellido que encontremos fuera de su origen salié en algin
momento del pasado de él (Boattini et al, 2012). Partiendo de esta base, se ha
construido una matriz de migraciéon (Bodmer y Cavalli-Sforza, 1968), con tantas

"7

tilas (“i”) y columnas (“j”) como provincias incluye el estudio (47x47). De

12277

manera que cada celda (“ij”) recoge el nimero de veces que un apellido con

"y “2r

origen en la poblacién “i” a aparecido en la poblacién “j”.

Esta metodologia permite el estudio de los movimientos poblacionales
historicos que han tenido lugar en el interior de una poblacién y cual ha sido su

contribucién a la estructura biolégica de dicha poblacién (Boattini et al, 2012)
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Censos historicos

Los resultados obtenidos mediante la isonimia, han sido comparados con la
poblacién histérica. Concretamente, se han realizado regresiones entre los
censos histéricos de cada provincia y la poblacién autéctona (n° de portadores

de apellidos autéctonos) de cada provincia.

La informacion sobre los censos histéricos hasta 1.857 estd disponible en los
censos historicos del Instituto Nacional de Estadistica (www.ine.es). Para
remontarnos aun mads, hemos consultado el censo de Floridablanca de 1.787
disponible en la biblioteca digital de la Real Academia de la Historia

(www.bibliotecadigital.rah.es).



| 63

3 10 11 12

 PRRERREEVTEE
T EEEOT
PEPPTERRRREY
S s rrssaaaaas
. PEPPPPPTFFRR

@@W%@% %mfmwwz% &

: %@%@%ﬁ%ﬁ?ﬁ@%
; @%%%%&W%@%W?W

1 %%%%’W%WW%W%@%’%@@




64 |
Resultados
SOM

Para analizar los movimientos internos de la poblacién espafiola, primero
resulta indispensable identificar el origen de cada apellido y el patréon de

dispersion que han tenido.

Esparia Holanda Italia
N?de apellidos 33.753 9.929 77.451
Poblacion 51.419.788 1.642.354 17.579.891
N°de apellidos / Poblacion 0,00065642 0,00604559 0,00440566
N°de ap. polifiléticos 1.428 145 16.307
Poblacion con ap. polifiléticos 37.963.365 398.880 9.488.993
% de apellidos polifiléticos 4,23 1,46% 21,05%
% Poblacion con ap. polifiléticos 73,83% 24,29% 53,98%
N°de ap. ambiguos 892 2.095 2.238
Poblacion con ap. ambiguos 276.223 - 377.871
% de apellidos ambiguos 2,64% 21,10% 2,89%
% Poblacion con ap. ambiguos 0,54% - 2,15%
N?de ap. monofiléticos 31.433 7.834 58.906
Poblacion con ap. monofiléticos 16.687.001 - 7.713.027
% de apellidos monofiléticos 93,13% 78,90% 76,06%
% Poblacion con ap. monofiléticos 32,45% - 43,87%

Tabla 2. Tabla comparativa de los principales resultados obtenidos en Espaia (presente trabajo),
Holanda (Manni et al, 2005) e Italia (Boattini et al, 2012).

Estos origenes se han identificado organizando los apellidos en funcién de su
patrén de distribuciéon mediante el uso de redes neuronales, de esta manera no
es necesario identificar el origen de cada apellido y estudiar su movimiento,
sino que se puede estudiar el de cada grupo. Los apellidos espafioles (Figura 2,
Tabla 1) se han organizado en 144 grupos de los cuales 2 se identificaron como
grupos de apellidos polifiléticos, 8 de distribucién dudosa, 1 quedé en blanco y
de los restantes 133 grupos se identificé el origen. En otras palabras, gracias a
los SOM hemos conseguido conocer el origen de 31.433 de los 33.753 (16.687.001

datos). Todas y cada una de las provincias tienen, al menos un grupo de
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apellidos con origen en ella (todas las provincias estan representadas en la

muestra de apellidos con origen conocido).

Comparativamente (Tabla 2), Espafia tiene pocos apellidos teniendo en cuenta
el tamafio poblacional, lo que provoca que unos pocos apellidos polifiléticos

representen a una mayor parte de la poblacién.

0 - 40%
| 40% - 50%
B 50% - 60%
B 0% - 100%

Figura 3. Porcentaje de sujetos con apellidos originales de cada provincia encontrados fuera de ella.

Caracterizacion de los movimientos

Con el origen de cada apellido identificado, se han podido construir matrices de
migraciéon. El andlisis de estas inmigracion ha permitido caracterizar los
procesos migratorios de cada provincia. Asi (Figura 3), sabemos que la franja

Oeste y Sur de Espafia son las zonas desde las que proporcionalmente mas
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poblacién ha salido. Por el contrario, en el Norte y el Este peninsular la salida

de poblacién ha sido mucho maés escasa.

Por otro lado, parece que cuatro poblaciones destacan como destinos favoritos
de los movimientos poblacionales, son Vizcaya en el Norte, Madrid en el Centro
(dos de los principales centros econémicos del pais), Valencia-Alicante en el
Este y Sevilla-Mélaga en el Sur. Serian los receptores de los movimientos
poblacionales. Parece que puede considerarse que la franja Sur y Oeste es una

fuente de poblacién y el Noreste es el sumidero.
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Figura 4. Principal Component Analysis. Los circulos representan las poblaciones desde las que han
partido los movimientos, los tridngulos las distancias recorridas.

Distancias de migracion

Conociendo las caracteristicas generales de los movimientos internos de la
poblacién espafiola, se han analizado las distancias que recorren mediante
andlisis PCA. Lo primero que revela este andlisis es que el modelo de

aislamiento por distancia no es homogéneo en toda la poblacién espafiola.
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Existen tendencias que lo deforman (Figura 4). Concretamente cuatro
tendencias diferentes. La primera se ajusta perfectamente a lo esperable de un
modelo de aislamiento por distancia y corresponde a poblaciones ubicadas en el

Norte-Oeste, Norte y Norte-Este.

En un segundo grupo, que se localiza principalmente alrededor del centro
peninsular, el modelo de aislamiento por distancia se ve deformado por una

alta frecuencia de los movimientos a corta distancia (1-200).

En un tercer grupo, integrado por poblaciones del Sur y Oeste peninsular son
los movimientos a media distancia (200-600) los que desvian el modelo de

aislamiento por distancia.

El cuarto grupo y dltimo grupo, correspondiente a la periferia de la peninsula,

estd caracterizado por los movimientos de larga distancia (més de 600).
Direccién y sentido de los movimientos

Conociendo que existen varios tipos diferentes de movimientos (Figura 4) en
funcién de la distancia, se han analizado por separado (Figura 5) mediante un
PCA. En €l se han separado las poblaciones (Figura 5, circulos) en funcién del

destino (Figura 5, tridngulos) hacia el que ha emigrado su poblacién.

En primer lugar (Figura 5 A) se han estudiado los movimientos migratorios de
corto alcance (menos de 200 km, representan el 18,67 % de todos los
movimientos). Tres parecen los destinos mas caracteristicos de estos
movimientos (Figura 1y Figura 5 A, 7, 23 y 28, todos ellos situados en la mitad

Norte-Oeste.

En segundo lugar (Figura 5 B) se han analizado los movimientos a media
distancia (200-600 km, representan el 23,65 % del total). En esta ocasién 7
parecen los destinos mds importantes, pero se pueden agrupar en dos, 4
destinos correspondientes al Sur y Este de la peninsula y 3 situados en el centro

y el Norte. Cada grupo de destinos recibe poblacién principalmente de la mitad
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peninsular en la que esta situado (Los centros del Sur-Este reciben poblacién de

esa parte de Espafia, los del Norte-Oeste la reciben de esa mitad).
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Figura 5. A), B) y C)Principal Component Analysis de los movimientos de corto alcance (menos de 200
km). Los circulos representan los origenes de los movimientos, los triangulos los destinos (A -
Movimientos de corta distancia - menos de 200 km-; B - Movimientos de media distancia - entre 200 y
600 km; C - Movimientos de mas larga distancia - mas de 600 km). D) Mapa resumen de los principales
destinos de cada tipo de movimiento.

Por altimo (Figura 5 C) se han analizado los movimientos a larga distancia (por
encima de 600 km, representan el 13,36 % del total). Antes de continuar, debe de
tenerse en cuenta que las provincias del centro del pais apenas tienen unos
pocos destinos a distancias superiores a 600 km. Por lo tanto estos movimientos
migratorios se realizan mayoritariamente entre la periferia del pais. Destacan
dos grupos de destinos, los situados el Norte-Este de Espafia y los destinos

situados en la parte Sur-Este del pais.

En el caso de los movimientos de larga distancia si existe transferencia de

poblacién entre la parte Norte-Oeste de Espafa y la parte Sur-Este.
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En los tres PCAs, existe un grupo de destinos situados en direccién opuesta al
resto de destinos y a todos los origenes (Figura 5 A). En los movimientos a corta
y media distancia este grupo estd formado precisamente por las poblaciones
que rodean a los tres destinos mds importantes de esta categoria de
movimientos. En cambio, en los de larga distancia, son las poblaciones ubicadas
en la franja Oeste. En los tres casos representan a las poblaciones que menos

movimientos inmigratorios reciben.
Centros de recepcion

Atendiendo a los movimientos que reciben (Figura 5 D), los centros de

recepcion se pueden clasificar en tres categorias:

- Centros de importancia nacional. Son los que reciben al menos 2 tipos
diferentes de movimientos. Esto significa que el alcance de su "campo
gravitatorio" alcanza todo el pais. Madrid es el tinico de estos destinos
que pierde importancia en los movimientos de larga distancia. Algo
razonable si consideramos que esta situado en el centro de la peninsula.

- Centros regionales. Destinos cuyo alcance es regional, cuya importancia
se manifiesta solo a media y corta distancia. Dos de estos centros estan
situados en el Norte-Oeste y la poblacion que reciben es
mayoritariamente de esa mitad del territorio nacional. El tercero estd en
la costa Sur-Este y los movimientos que recibe son precisamente de esa
region.

- Centros solo de largo alcance. Situados en la costa Sur-Este. s6lo reciben

movimientos de larga distancia, de menor relevancia que los anteriores.
Principales movimientos

Los principales movimientos en el interior de la poblacién espafiola han sido
representados, concretamente los dos movimientos emigratorios mayoritarios
en cada provincia (Figura 6) y los dos movimientos inmigratorios mayoritarios

(Figura 7).
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El anélisis (Figura 6) permite detectar los mismos destinos relevantes que en el
analisis de los movimientos por distancias (Figura 5) y tienen los mismos
campos de atraccién. De la misma manera (Figura 7) se puede observar la
existencia de dos focos emisores principales; uno la zona Norte-Oeste de
Espafia, el otro en la Sur-Este y que los movimientos originados en cada uno de

estos focos se quedan en su misma mitad del pais.

. +20 %
. 10-20 %

0-10 %

Figura 6. Mapa de los dos movimientos emigratorios mas importantes de cada provincia.

Estas representaciones aportan también informacién sobre las '"corrientes"
mayoritarias (Figura 6). La mitad Norte-Oeste se mueve mayoritariamente
hacia el Norte o el Centro de la peninsula y la mitad Sur-Este se mueve
mayoritariamente por la costa y, en menor medida, hacia el centro. Por otro
lado, parece que estos movimientos se han verificado siguiendo lo que podria

asimilarse a "corredores" poblacionales. Los dos principales son costeros uno
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siguiendo la Costa Cantabrica en el Norte y el otro siguiendo la costa
mediterrdnea en el Sur-Este (Figuras 6 y 7). Aunque menos evidente y
probablemente menos relevante, se observa también otro corredor en el Oeste

del pais.

Figura 7. Mapa de los dos movimientos inmigratorios mas importantes de cada provincia.

Autoctonia

Los movimientos entre las poblaciones alteran su composicién, por ello, uno de
los parametros mas interesantes a analizar es la autoctonia de las poblaciones o
la proporcién de los apellidos presentes en una poblacién que tienen su origen

en la misma (Figura 8) y su relacion con los movimientos poblacionales.

En Espafia encontramos dos zonas donde la proporciéon de apellidos autéctonos

es especialmente alta. Ambas zonas estan ubicadas en la costa. La zona mas
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autéctona de Espafia resulta ser toda la costa Cantédbrica en el Norte (que en
casos supera el 60 % de apellidos autéctonos). La segunda zona més autéctona

esta en la costa mediterranea, en el Sureste.

Anteriormente se han identificado tres corredores por donde se verifican gran
parte de los movimientos. Las dos zonas més autdctonas de la peninsula, se
corresponden precisamente con los dos corredores costeros. Por el contrario, el

corredor del Oeste transita por una zona mucho menos autéctona.

0% - 20%
20% - 40%
B 40% - 50%
B 50% - 60%
B 0% - 100%

Figura 8. Porcentaje de la poblacion que es portadora de apellidos autoctonos en cada provincia.

El resto de Espafia muestra unos valores que oscilan entre el 20 % y el 40 % con
la sola excepcién de Madrid y sus inmediaciones en el centro y Barcelona en el

Noreste que muestran valores que no llegan al 20%.
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Historia

Obtenidos los resultados que describen la estructura de la poblacion espafiola,
sus relaciones y movimientos internos, resulta interesante abordar la cuestiéon
de qué profundidad histérica tienen estos resultados. A tal efecto (Figura 9) se

ha comparado la poblacién autéctona de cada provincia con el tamafio histérico

de estas poblaciones.
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Figura 9. I1zq) Grafica de variacion de la poblacién en cada provincia espafiola alrededor de la media
(1.0) de poblacion para todo el periodo (1787-2000). Dcha) Nivel de significacién entre la poblacion
actualmente portadora de apellido autoctono y el tamaiio poblacional historico de cada provincia.

Por un lado la evolucion del tamafio poblacional provincial aumenta
ligeramente de manera estable hasta 1.950, afio a partir del cual los tamafios

poblacionales experimentan cambios bruscos. Por otro lado las correlaciones

entre la poblacién autéctona con los tamafios poblacionales histéricos, se

aprecian dos cosas muestran primero que la significacién es més alta cuanto

mas antiguo es el censo y segundo que es precisamente a partir del afio 1.950

cuando esta correlacion deja de ser significativa.
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Discusion
SOM

La metodologia que se emplea en este capitulo fue propuesta, sobre el caso
particular de la poblacion holandesa (Manni et al, 2005) y testada sobre el caso
de Italia mas recientemente (Boattini et al, 2012). Por primera vez, esta
metodologia se aplica para analizar los procesos internos que han desembocado
en la estructura actual de una poblacion, en el caso que nos ocupa, la poblaciéon

espafiola

La base metodolégica es simple, los SOM agrupan los apellidos en funcién de
su distribucién geografica de manera que esta se puede estudiar por grupos.
Cada grupo de apellidos serd tanto mas frecuente cuanto mas cerca se
encuentre de su origen. De esta forma se puede estudiar el origen de cada
grupo de apellidos. Siguiendo estos pardmetros pueden distinguirse tres tipos

basicos de apellidos (Manni et al, 2005):

a) Apellidos cuya distribuciéon se extiende por el area de estudio sin
obedecer a ningan patrén aparente. Son considerados apellidos
polifiléticos y suelen identificar a mucha poblacién.

b) Apellidos cuya distribucién muestra un patrén ambiguo que no permite
establecer un origen claro. Son apellidos ambiguos, que no pueden
considerarse como monofiléticos para el resto de los casos.

c) Apellidos cuya distribucion muestra un patrén claro y es posible
establecer su origen. Son los apellidos monofiléticos, los que contienen

informacion valiosa para el estudio de la poblacion.

Los dos primeros tipos de apellidos no contienen informacién sobre el origen de

sus portadores y por lo tanto no pueden ser utilizados en el estudio.

Resulta ilustrativo sobre algunos aspectos poblacionales la comparacién de los

resultados en bruto en las tres poblaciones en las que se ha utilizado esta
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metodologia, Holanda (Manni et al, 2005) e Italia (Boattini et al, 2012). Para
empezar destaca la escasa diversidad de apellidos que tiene la poblaciéon
espafiola comparativamente (Espafia = 0,656 apellidos por cada 1.000
habitantes; Holanda = 6,046 apellidos por cada 1000 habitantes; Italia = 4.406
apellidos por cada 1.000 habitantes). Este dato nos estaria hablando de una
diversidad genética mas baja en Espafia. Algo ya apuntado por estudios
(Rodriguez-Larralde et al, 2003; Scapoli et al, 2007; Adams et al, 2008; Cheshire
et al, 2011) y que entraria dentro de lo esperable dada su aislada situacion
geogréfica (una peninsula en el extremo del continente y separada de este por
los Pirineos) y unas condiciones orograficas que la convierten en una amalgama

de aislados.

Siguiendo con la comparacién la proporcién de polifiletismo (4,23 %) resulta
més parecido al dato de Holanda, donde el 1,46 % de los apellidos son
polifiléticos y difiere de la de Italia donde lo son el 21,05 % de los apellidos. El
hecho de que haya tan pocos apellidos polifiléticos en Espafia habla de una
poblacién muy asentada y regionalizada, o al menos con una estructura bien
marcada, lo que podria ser fruto de un proceso muy antiguo de asentamiento

de la poblacién (Adams et al, 2008).

Sin embargo, estos pocos apellidos polifiléticos representa una porcién enorme
de la poblacién espafola (el 73,83 %). Por contra en Holanda, un porcentaje
parecido de apellidos representa a una porcién de la poblaciéon notablemente
menor (24,29 %) y en Italia muchos mas apellidos representa a un porcentaje de
la poblacién similar al caso espafiol. La comparacion muestra a la espafiola

como una poblacién menos diversa que la holandesa.

En definitiva, en esta primera impresion, parece que la espafola es una
poblacién con baja diversidad genética, fruto del mayor aislamiento y de la

mayor regionalizacion.
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Movimientos migratorios

Una primera aproximaciéon muestra que los movimientos migratorios no son un
fenémeno homogéneo en la poblacién espafiola (Figura 3). Existe dos grandes
zonas con comportamientos muy diferentes una zona donde la mayoria de la
poblacién original (mas del 60 %) ha salido y que esta ubicada en toda la franja
Oeste y Sur; y otra en la que hay menos poblacion original (menos del 50 %)

que foranea y que se sitda en la zona centro y Nor-Este.

Esta distribucion geografica de la migracion evidencia que los movimientos
poblacionales no han sido en absoluto homogéneos. A priori parece que una
parte de Espafia ha emitido poblacién (Emisora) que ha recibido otra parte de
Espana (Receptora). La naturaleza de estos movimientos, por lo tanto, habran
determinado la estructura genética de la poblacién espafiola y merece un

analisis detenido.
Distancia, sentido y direccion de los movimientos

Por lo general se considera que las poblaciones obedecen a un modelo de
aislamiento por distancia (Malecot, 1955). De hecho sabemos que esto es lo que
sucede en lineas generales en el caso de Espafia (Rodriguez-Larralde et al, 2003).
Sin embargo, en Espafia, de la misma forma que sucede en Italia (Boattini et al,
2012), los movimientos distan mucho de ser homogéneos, ni se van reduciendo
homogéneamente a medida que aumenta la distancia, ni obedecen a un modelo
tnico para toda la geografia (Figura 4). Muy al contrario, se pueden clasificar
los movimientos en cuatro grupos y analizar por separado para ver cémo,
cuanto y en qué modo han contribuido a la conformacién de la estructura

poblacional espafola.

- Aislamiento por distancia: Es interesante observar (Figura 4) que las
poblaciones que mejor se ajustan al aislamiento por distancia
coinciden con aquellas en las que estd presente un idioma oficial

diferente al castellano (Figura 1). Parece que si bien los idiomas no han
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jugado un papel relevante en la estructura global de la poblacién
espafiola, si podrian haber jugado un papel secundario a menor nivel
geografico.

- Movimientos de corta distancia: Representan un porcentaje de la
poblacién muy bajo, el 18,87 % de todos los movimientos. Esto
sumado a que representan a movimientos de poco alcance hace que
tengan una importancia menor en la estructura de la poblacion. Son
mas representativos en las poblaciones situadas en torno a centros
importantes (Figura 5 A y D) en la mitad Norte-Oeste. La atraccion de
estos centros es tan importante que ha alterado el aislamiento por
distancia.

- Movimientos de media distancia: Son los mds importantes
(representan el 23,65 % de los movimientos). La mayoria de las
provincias espafiolas estan separadas por este rango de distancias, por
lo que este grupo es el mdas representativo de las relaciones
interpoblacionales. Muestra a la poblacién espafiola partida en dos
mitades. La parte Norte-Oeste y la Sur-Este no se relacionan entre
ellas, los movimientos se producen desde las provincias hacia centros
situados en esa misma mitad.

- Movimientos de larga distancia: Son los movimientos menos
representativos (el 13,36 %) no en vano sélo las poblaciones de la
periferia estan separadas por tanta distancia. Es precisamente por la

periferia por donde se producen estos movimientos.
Principales Movimientos

Un andlisis detenido de los principales movimientos nos permite observar
cémo han sido las relaciones entre las poblaciones espafiolas, representando los
dos principales destinos (Figura 6) y los dos principales origenes (Figura 7) de

los movimientos de cada provincia.
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Tanto los destinos (Figura 6) como los origenes (Figura 7) muestran dos arcos
migratorios principales, ambos recorren la costa. El primero siguiendo el
mediterraneo, el segundo siguiendo el Cantabrico. Parece que estos dos arcos
son los que han vertebrado la poblacién espanola dividiéndola en dos mitades
que alcanzarian hasta donde llegan sus dreas de influencia. Secundariamente se
observan la presencia de un tercer arco (menos relevante) en el Oeste (Figuras 6
y 7) que se corresponde a la perfecciéon con la Ruta de la Plata, una antigua via
de comunicacién que retomaron los romanos y sigue representando una

importante via Norte-Sur en la actualidad (Martinez, 2003).

Parece que la existencia de estos grandes movimientos poblacionales es la que

ha desembocado en la estructura poblacional descrita anteriormente.
Autoctonia

El grado de autoctonia varia considerablemente de unas zonas a otras como
resultado de la influencia de factores geograficos o histéricos que dan como
resultado patrones diferentes de migracion (Manni et al, 2005). En el caso de
Espafia parece que la autoctonia se concentra en las costas coincidiendo con los

arcos Mediterraneo y Cantédbrico.

Parece que existen dos tipos de corredores. A lo largo de los dos corredores
costeros la autoctonia es muy elevada de manera semejante a lo que sucede en
la Toscana italiana (Boattini et al, 2012), mientras que el corredor del Oeste es
muy poco autoctono. Una mas que posible explicaciéon de este fenémeno es que
cada corredor costero articula su mitad de la poblacién espafiola. La poblaciéon
espafiola estd dividida en dos mitades y cada una se extiende a partir de un
arco costero, por ellos se producen movimientos dentro de una misma parte de
la poblacién (mitad Norte-Oeste, mitad Sur-Oeste) mientras que el corredor del
Oeste supone una ruta de intercambio genético entre estas dos poblaciones

diferenciadas y de ahi que tenga més poblacién aléctona.
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Historia

Una vez conocida la estructura de la poblaciéon y cémo se ha conformado, la
pregunta obvia es cuando se ha producido este proceso. En primer lugar los
resultados son consistentes con lo observado por el Instituto Geografico
Nacional y el Instituto Nacional de Estadistica (www.ign.es, www.ine.es) tanto
mas consistentes cuanto mas antiguos son los movimientos migratorios
registrados (los mas antiguos corresponden a la década 1.960-1.970). Algo
esperable de la metodologia de la isonimia, que refleja el resultado de un

proceso historico.

En idéntica direcciéon apunta la comparacion entre apellidos autéctonos y los
censos histéricos de las provincias (Figura 9). El hecho de que el ntimero de
portadores de apellidos autdctonos correlacione mejor con el tamafio de la
poblacién cuanto mds antiguo sea el censo empleado, ratifica que los apellidos
autoéctonos son un fiel reflejo de la poblacién original de cada provincia y es un

indicio de la precisién en la identificaciéon del origen de cada apellido.

Hasta 1.950 (Figura 9) esta correlacion es significativa. En torno a ese afio
comienza la emigracion rural en Espafia y la poblacién pierde la estabilidad
(Fuster y Colantonio, 2002). De hecho, si se observa la evolucién de la poblacion
espafiola en cada provincia (Figura 9) se ve claramente que todas las provincias
mantienen una poblacion estable en suave crecimiento hasta el afio 1.950. A
partir de ese afio y de manera brusca, unas provincias comienzan a perder
poblacién a favor de otras y los tamafios poblacionales cambian bruscamente, la

estabilidad poblacional ha desaparecido.

Este fendmeno hace pensar de nuevo en los movimientos de larga distancia
como un fenémeno reciente y es coherente con la impresién de que la poblacion
espafiola estd muy conservada (Adams et al, 2008). En este escenario parece que
las relaciones intrapoblacionales espafiolas han sido de un alcance limitado
tanto en intensidad como en distancia y que se han verificado hasta épocas muy

recientes en el interior de unas zonas claramente delimitadas por
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condicionantes geograficos, lo que explica que la poblacion espafiola se muestre
claramente dividida en dos partes diferenciadas. Tradicionalmente los
movimientos poblacionales se han verificado en el interior de estas zonas y

apenas ha existido intercambio entre ellas hasta épocas muy recientes.



| 81
Conclusion

En el interior de la poblacién espafiola se han producido varios tipos de
movimientos. Los de corta y media distancia han sido los mas frecuentes y los
mas determinantes en la actual estructura. Dada la gran estabilidad de la
poblacién hasta épocas recientes (1950) y la menor importancia que tienen, los
movimientos de larga distancia parecen un fenémeno maés reciente, con una

contribucién menor a la estructura poblacional.

Los movimientos internos en el seno de la poblacién espafiola son el factor
principal que ha desembocado en la actual estructura. Esta movilidad se ha
verificado principalmente en el interior de dos regiones geograficamente
diferenciadas. En la Nor-Oeste estos movimientos se han producido a lo largo
del arco Cantabrico y hasta donde ha llegado su influencia. Simétricamente, en
la Sur-Este han seguido el arco Cantabrico y han llegado hasta donde llega su

area de influencia.

El intercambio entre ambas areas ha sido relativamente escaso y se ha
verificado principalmente por el Oeste siguiendo un corredor con el recorrido

de la antigua “ruta de la plata”.

Metodolégicamente, una vez mas el trabajo con la isonimia demuestra que;
siempre que se dispongas las medidas de control necesarias, es una
aproximacion potente fiable y barata a la estructura genética de una poblacién.
La eliminacién de los apellidos polifiléticos permite una aproximaciéon mas
segura. Pero, yendo mas all4, en el trabajo que nos ocupa hemos identificado el
origen de cada grupo de apellidos y trabajado con ellos. La coherencia con los
resultados preexistentes, con anélisis anteriores de los movimientos migratorios
y la correlacién entre la autoctonia con los censos mas antiguos demuestran la
precision (teniendo en cuenta el nivel geogréfico elegido) de la técnica a la hora

de identificar los origenes de los apellidos.
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DIVERSIDAD GENETICA-BIODIVERSIDAD
Resumen

Introduccion: La relacion entre diversidad genética y diversidad biolégica es un
tema objeto de reciente estudio tanto en el &mbito de la biogeografia como en el
de la antropologia. En este tltimo contexto el estudio de su imbricacién puede
resultar especialmente fructifero en lo que a conocer los procesos que han

determinado las poblaciones se refiere.

Material y métodos: Para estudiar la poblacion humana se han utilizado los
apellidos contenidos en la base de datos del padrén continuo del INE de 2008,
que incluye unos 57 millones de datos. Para la fauna de vertebrados se ha
empleado la base de datos del Inventario Espafiol de Especies Terrestres que

engloba la informacién de los diferentes Atlas y Libros Rojos.

En un primer paso, se han calculado las distancias genéticas entre las provincias
espafiolas y la diversidad genética en base a su composicion de apellidos. Por
otro lado, se ha calculado las distancias entre provincias y su diversidad

especifica en base a las especies animales.

Resultados: La estructura genética de la poblacion espafiola y la estructura
especifica presentan resultados muy similares. Ambas estructuras muestran el
territorio peninsular espafiol dividido en dos partes principales (Norte-Oeste y
Sur-Este). La comparacién entre diversidad genética y diversidad especifica
muestra unas similitudes mdas limitadas. Solo en el Este peninsular

correlacionan.
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Introduccion

Tradicionalmente, la estructura actual de las poblaciones humanas se ha
considerado como el resultado de la influencia de factores lingtiisticos (Barrai et
al., 2002, 2004; Manni et al., 2008), étnicos (Fiorini et al., 2007), socio econémicos
(Caravello y Tasso, 1999, 2002) o fisicos (Esparza et al., 2006; Boattini et al., 2007;
Boattini et al., 2006).

Uno de los campos que mas interés ha suscitado dentro del estudio biolégico de
poblaciones, es su estructura genética. Pero este campo no resulta sélo
interesante en la biologia de poblaciones humanas, sino en toda la biogeografia
(Baselga, 2013). Recientemente y gracias a la disponibilidad de grandes bases de
datos y a los medios para analizarlas (Vellend y Geber, 2005; Hubbell, 2001), la
biogeografia estd fijando la vista en la relacion que existe entre los procesos
experimentados por la diversidad genética y los experimentados por la

biodiversidad (Baselga, 2013).

A nivel de biodiversidad, entendida como un concepto jerdrquico que abarca
multitud de niveles diferentes biologicos, desde comunidades a especies o
genes (Noss, 1990), la influencia de los factores geogréficos y ambientales es
algo conocido (Lomolino et al., 2010). Por lo general se asume que esta misma
influencia se produce a nivel genético. Desde un punto de vista racional, parece
obvio por lo tanto que, para la mayoria de las especies, aquellos factores fisicos
que condicionan la biodiversidad tendran también una influencia trascendental
en la diversidad genética. Sin embargo esta asociacioén ni es tan inmediata como
podria parecer ni ha sido sujeto de estudio hasta hace muy poco (Vellend y

Geber, 2005; Hubbell, 2001).

Estos acercamientos, en lo que respecta a las poblaciones modernas de la
especie humana se han quedado en estudios someros de la relaciéon existente
entre biodiversidad y diversidad cultural o lingtiistica (Sutherland, 2003; Stepp

et al. 2004), sin llegar en ninguno de los casos a analizar las implicaciones
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genéticas para el hombre pese a la estrecha relacion existente (Cavalli-Sforza,

2000).

Con el proposito de analizar esta relacion entre biodiversidad y diversidad
genética humana y los factores que determinan ambas, pretendemos comparar
la estructura espacial de la diversidad de fauna vertebrada del territorio espafiol
(en forma de diversidad de especies animales) con la estructura genética de la

poblacién espafiola.

Anteriormente al analizar la estructura genética de la poblacién espafiola los
resultados mostraron una fuerte coincidencia con la conformacién geografica de
la peninsula Ibérica. La poblacién espafiola se segregaba en dos grupos
principales articulados uno por la costa cantabrica y el otro por la costa
mediterranea. Posteriormente se han estudiado los movimientos poblacionales
interiores. El andlisis reveld que, efectivamente, los movimientos dentro de la

poblacién espafiola estan condicionados por los factores geograficos.

Todos estos andlisis muestran una fuerte vinculacion de la estructura genética
de la poblacién espafiola con los factores fisicos. Merece la pena detenerse en
esta relacion y valorar su profundidad, si la relacion es exclusiva con factores de
tipo fisico o si esta relacion se extiende a factores biogeograficos. El anélisis de
esta posible relacion es el objeto del presente trabajo. Para ello se ha analizado
la diversidad animal del territorio peninsular espafiol. Esta diversidad esta
completamente marcada por los factores geografico-ambientales. La relaciéon
entre ambas estructuras nos permitird comprobar la si estos factores han

determinado la poblaciéon humana y en qué medida ha sido asi.



92 |
Materiales y métodos
Zona de Estudio

La Peninsula Ibérica se emplaza en el Suroeste del continente europeo, a caballo
entre el Océano Atlantico y el Mar Mediterraneo, y separada de Africa por el
Estrecho de Gibraltar. Su ubicaciéon le dota de un cardcter de lugar de
convergencia de diversas influencias, constituyendo una encrucijada tanto
desde el punto de vista biogeografico como humano. Espafia es el pais que
ocupa la mayor parte de la Peninsula Ibérica con una superficie de 504,645 km2
(de los cuales 492,175 km2 corresponden a la Peninsula). Por tierra tiene

fronteras con Portugal por el Oeste y Francia por el Noreste.

Dentro del espacio geografico europeo, su posicion periférica y el cierto grado
de aislamiento producido por su caracter peninsular y la barrera geografica de
los Pirineos, ha hecho que histéricamente Espafia esté relativamente alejada de
los centros de toma de decisiones central europeos. Sin embargo forma parte
del Arco Atlantico que irfa desde Portugal hasta el Sur del Reino Unido, y del
Arco Mediterraneo, que conectaria el Mediterraneo espafiol con el Sur de

Francia e Italia.
Poblaciones humanas

La poblacién espafiola es de 47 millones de habitantes (43 millones en la
Peninsula Ibérica), organizados administrativamente en 17 comunidades
auténomas y 52 provincias, (15 y 47 de ellas en la Peninsula). Su distribucién
geografica es muy desigual, la mayor densidad se concentra en las zonas
costeras dejando el centro (excepto Madrid, la capital administrativa) mucho

menos poblado.

Por altimo, esta poblacion habla cuatro idiomas diferentes; el castellano que es
el lenguaje oficial en todo el territorio; el catalan, hablado en la zona costera del

Este peninsular; el gallego, en la esquina Noroeste; y el euskera, en el Norte.
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Biogeografia y biodiversidad animal.

El emplazamiento geografico de la Peninsula Ibérica, junto a la variedad de
climas, relieve y geologia, explican una complejidad biogeografica mayor de la

esperada de acuerdo a su superficie.

Tanto Atlantico como Mediterraneo ejercen su accion reguladora sobre clima de
la Peninsula Ibérica pero mientras el Atlantico aporta humedad y temperaturas
moderadas (= 14° C), la costa mediterrdnea se caracteriza por la aridez estival y
temperaturas més elevadas (15-18° C). Al alejarnos de la costa aumenta la
continentalidad con temperaturas mas extremas y una mayor amplitud térmica.
Asi, en el interior las temperaturas medias anuales van desde los 10° C en el
Norte hasta los més de 16° C en el Sur. En las zonas montafiosas las medias
bajan por debajo de los 7.5° C. Las precipitaciones también muestran un
gradiente desde el Norte-Norte Oeste donde se superan los 8001/m? hasta
menos de 300l/m? en zonas del SE peninsular. En las zonas montafiosas del

interior también se superan los 800 1/ m?.

Presenta un promedio de 660 m de altitud sobre el nivel del mar y de marcado
caracter montafioso en comparacion al resto de paises europeos. El centro
peninsular lo ocupa una gran meseta central que engloba las cuencas del Duero
y del Tajo y en torno a ella se articulan varios sistemas montafiosos (Cordillera
Cantabrica al Norte, Sistema Ibérico al Este y Sierra Morena al Sur) y las
depresiones del Ebro y del Guadalquivir. En el centro de la meseta se
encontraria el Sistema Central. En el extremo nororiental destacan los Pirineos.
En cuanto a la geologia, hay una clara diferencia entre el Oeste silicio (pizarras,
cuarcitas y granitos), y el Este calcareo (predominio de calizas). Los materiales

arcillosos serian los dominantes en los valles de los grandes rios.

En base a estos factores la Peninsula Ibérica tradicionalmente se ha dividido en
tres grandes regiones biogeograficas: la eurosiberiana, la mediterrdnea y la
alpina. La regién eurosiberiana se extenderia por la franja Norte limitando la

Cordillera Cantabrica una mayor extensiéon hacia el Sur. Se caracteriza por un
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clima ocednico con veranos suaves y humedos, favoreciéndose el desarrollo de
vegetacion con predominio de bosques caducifolios. En la mediterranea los
veranos son calurosos y secos por lo que la vegetacion se encuentra sometida a
estrés hidrico. Predominan los perennifolios con adaptaciones a la aridez
estival. La region alpina se limita a las zonas de mayor altitud con coniferas en
los pisos biocliméticos més bajos y matorral y pastizal de alta montafia en las

areas de mayor altitud.

La configuraciéon de la Peninsula y el relieve influyen también en esa
diversidad. El relieve extremadamente contrastado permite la constituciéon de
gran numero de habitats de caracteristicas muy diferentes que permiten la vida
a muy variados tipos de vegetacion. En la Peninsula se encuentran
representadas practicamente todas las principales formas de relieve: la Meseta,
importantes cordilleras, depresiones, llanuras costeras, etc. A la variaciéon
climética y morfolégica deben afiadirse los contrastes liticos y edaficos que

contribuyen a hacer mas complejo el paisaje vegetal.

Origen de los datos
Apellidos

Para la estimacién de la estructura genética de la poblacién espafiola se han
utilizado los apellidos. El proceso de herencia de los apellidos emula al proceso
de herencia genética, de tal manera que los apellidos pueden asimilarse a
formas de un locus de un cromosoma (Chakraborty et al., 1990), por lo que se
puede considerar a los apellidos como un estimador fiable de los linajes
paternos y que dos poblaciones estardn tanto mas emparentadas cuanto mayor
es el nimero de apellidos en comtn y cuanto mds parecida es su distribucion
(Lasker y Kaplan, 1985). Esta caracteristica unida a su relativamente fAcil
disponibilidad, los han convertido en un medio muy extendido y ttil en el
estudio de poblaciones humanas. Los estudios mds recientes sustentan la
tiabilidad del método (Sykes e Irven, 2000; Gagnon y Heyer, 2001; Esparza et
al., 2006; King et al., 2006; Boattini et al., 2007; Lisa et al., 2007; King y Jobling,
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2009A; King y Jobling, 2009B; Alvarez, 2010; Rodriguez-Diaz y Blanco-Villegas,
2010; Balanovskaia et al., 2011), haciendo de éste una alternativa rapida, barata

y fiable para el estudio de las poblaciones humanas.

En concreto en nuestro caso se ha utilizado la base de datos del Instituto
Nacional de Estadistica (INE), procedente del padrén continuo de 2008. En la
base de datos estdn incluidos todos los apellidos de cada municipio siempre
que aparezcan un minimo de 5 veces. La base de datos inicial incluia 56976706

registros, correspondientes a 87148 apellidos diferentes.

En el sistema de transmisiéon de apellidos espafiol, se heredan dos apellidos.
Cada sujeto hereda el primer apellido del padre (serd su primer apellido) y el
primero de la madre (sera su segundo apellido). Dada la disponibilidad de los
dos apellidos de cada individuo, la base de datos se construy6 utilizando tanto
el primero como el segundo apellido algo que segun diversos autores,
multiplica la cantidad de informacién y contribuye a la robustez del andlisis

(Pettener et al., 1998; Colantonio et al., 2003; Dipierri et al., 2011).

La base de datos de los apellidos se revisé y depurd hasta prepararla
adecuadamente para su uso. Una vez dispuesta la base de datos, los apellidos
han sido agrupados y organizados utilizando los mapas autoorganizados
(Kohonen, 1982; 1984). El propésito de este procedimiento es agrupar los
apellidos en funciéon de su distribucion y analizarla para identificar sus
origenes, en base a eso se pueden eliminar los apellidos polifiléticos y asi hacer
de los apellidos unos marcadores maés fiables (Manni et al., 2005; Boattini et al.,

2011).
Fauna

Las distribuciones de la fauna de vertebrados se han obtenido de la base de
datos del Inventario Espafiol de Especies Terrestres promovido por el
Ministerio Espafiol de Agricultura, Alimentacion y Medio Ambiente

(http://www.magrama.gob.es/es/) y que engloba la informacién de los
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diferentes Atlas y Libros Rojos. Para cada especie se han compilado datos de
presencia procedentes de citas de voluntarios, publicaciones, revision de
colecciones, muestreos y censos en campo, asi como de informes inéditos que
incluyen observaciones directas, capturas, rastros, atropellos, o datos de caza y
pesca. Esta informacién se actualiza periédicamente con los nuevos datos
aportados por los programas de seguimiento de cada grupo taxonémico. Las
distribuciones espaciales resultantes se muestran en una cuadricula UTM de
10x10 km que cubre todo el territorio espafiol. Se han considerado solo los
vertebrados terrestres puesto que sus distribuciones se conocen mejor y
presentan un menor sesgo derivado de diferentes intensidades de muestreo
entre zonas. Asi, en los andlisis de los patrones de distribucién espacial de la
biodiversidad peninsular espafiola se incluyeron 27 especies de anfibios, 256 de
aves nidificantes, 87 de mamiferos, 38 de peces de agua dulce, y 42 de reptiles;
un total de 450 especies. Se han eliminado de esta base de datos las especies

exoticas.
Estructura genética - Diversidad especifica

Con el propésito de comparar la estructura genética de la poblacién espafiola y
la estructura de la biodiversidad, se han calculado las diferencias entre las 47
provincias peninsulares espanolas en funcién de su composiciéon de apellidos

por un lado y en funcién de su composicién especifica por el otro.

Genéticamente hablando, se puede considerar que dos poblaciones diferentes
serdn tanto més préximas cuanto mayor sea la probabilidad de que dos alelos
para un mismo locus en dichas poblaciones sean idénticos por descendencia
(Morton, 1971). El proceso de herencia de los apellidos emula al del cromosoma
Y, por lo que la composicion de apellidos de una poblacién puede considerarse
una aproximacion a la estructura genética de esa poblaciéon (Lasker y Kaplan,
1985; Chakraborty y Schwartz, 1990). De manera que, para el analisis de los
apellidos espafioles, se ha empleado el coeficiente de Hedrick (Hedrick, 1971;

Weiss, 1980) que viene dado por la expresion:
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Sk (Priprj)

/zzk(Pii + D7)

Donde pki y pkj son las frecuencias del apellido o la procedencia “k” en las

“:7 “:ey5

poblaciones “i” y “j” respectivamente.

Para realizar estos calculos, y con el objetivo de no subestimar y distorsionar las
distancias entre provincias y emplear solo apellidos que podamos considerar
marcadores fiables (Manni et al., 2005), se ha utilizado la base de datos de

apellidos con origen conocido calculada anteriormente.

En cuanto a la diversidad especifica, se calculé una matriz de distancias

euclideas entre provincias en funcién de su composiciéon de especies animales.

El resultado de ambos procedimientos son sendas matrices cuadradas de
distancias con un namero de filas y columnas igual al nimero de provincias
incluidas en el estudio (47x47). En estas matrices, cada casilla indica la similitud
o la distancia genética entre las poblaciones de la fila y columna

correspondientes.
Relacion entre distancias

Para completar la comparacién entre las distancias, se ha construido también
una matriz cuadrada que recoge la distancia en linea recta que separa a las
capitales de provincia usando el paquete "maptools" de R-Project (Nicholas,
2012). El hecho de seleccionar las capitales de provincia como puntos de
referencia para calcular las distancias responde a un doble criterio. Por un lado,
desde un punto de vista histérico-demografico, las capitales de provincia son
los centros administrativos histéricos de cada provincia. Por otro lado,
geograficamente, se ha realizado un calculo exploratorio de las &reas de
influencia de las capitales de provincia mediante poligonaciones de Voronoi
(Voronoi, 1908) con el software ArcGis 10.0. El resultado muestra un mapa

extremadamente similar al mapa de provincias.
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Las tres matrices de distancias se compararon realizando un test de Mantel
(Mantel, 1967) a tres utilizando el paquete de R-Project “ade4” (Thioulouse,
1997).

La representacion gréfica de las diferentes distancias entre las poblaciones, nos
permite también profundizar en la comparaciéon entre estructura genética y
estructura de la diversidad de fauna vertebrada. Para ello se han utilizado dos
caminos. Por un lado ambas estructuras se han representado mediante un
grafico tipo de aglomeracién segtun el método de Ward (Ward, 1963). Por otro
lado, estos graficos de aglomeracién se han plasmado sobre un mapa geografico

espafiol utilizando el software GeoPhyloBuilder (Kidd y Liu, 2008).
Clima

Con objeto de explorar las relaciones de la estructura poblacional espafiola y los
patrones de distribucion de la diversidad faunistica con las condiciones
ambientales, se han comparado las principales variables climéticas (pluviosidad

y temperatura) presentes en los grupos resultantes.

Los datos de temperatura y precipitaciones se obtuvieron del proyecto
Worldclim versiéon 1.4. (Hijmans et al., 2005). Las capas de informacién
climatica se han generado por interpolaciéon a partir de los datos puntuales
obtenidos de la red de estaciones meteoroldgicas. La resoluciéon de la malla es

de 30" (aproximadamente 1km? cada pixel)

Estas variables se han comparado visualmente representandolas en un boxplot.
Posteriormente se ha analizado la posible relacion de las variables climaticas en
los grupos utilizando el contraste no paramétrico de Wilcoxon (Wilcoxon, 1945),

se ha utilizado el paquete "MASS" de R-Project (Venables y Ripley, 2002).
Diversidad genética - diversidad faunistica

Tradicionalmente, para la estima de la diversidad genética a partir de los

apellidos se vienen utilizando los mismos coeficientes de diversidad especifica
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que se emplean en ecologia (Lewontin, 1972). Generalmente con muestras de
tamafios comparables, estos coeficientes resultan muy adecuados, pero no
siempre los tamafios muestrales son controlables. En el caso que nos ocupa las
provincias espafiolas tienen tamafos tanto poblacionales como geograficos muy
diferentes. En una provincia mas poblada serd esperable encontrar mayor
diversidad genética, de la misma forma que en una provincia mas extensa, cabe
esperar mayor diversidad especifica. Con el objeto de solventar el sesgo que los
diferentes tamafios muestrales pueden provocar se ha utilizado la rarefaccion
como estimaciéon de la consanguinidad (Hulbert, 1971, Magurran, 1988) que

muestra la diversidad para un mismo namero de individuos.

Para el calculo de la diversidad genética se han utilizado la base de datos
completa de apellidos por varias razones. En primer lugar la identificaciéon del
origen de los apellidos se ha hecho a nivel nacional, la diversidad genética se
calcula a nivel provincial y lo que a nivel nacional puede parecernos que ha
tenido varios origenes, a nivel provincial puede no tenerlos. En segundo lugar,
el nivel provincial es mucho mdés limitado y a niveles mas pequefios
geograficamente, se considera que la posibilidad de que un mismo apellido
haya aparecido en mas de una ocasion es despreciable (Pettener et al., 1998;
Esparza et al., 2006; Boattini et al., 2007; Rodriguez-Diaz y Blanco-Villegas, 2010;
Boattini et al., 2011). Por altimo, la base de datos del INE elimina los apellidos
que aparecen en menos de 5 ocasiones, de esta manera la posibilidad de que,
por azar, dos apellidos aparezcan en el mismo sitio en diferentes ocasiones se ve

reducida.

El indice de rarefaccién por provincia se ha calculado tanto para apellidos como

para especies empleando el paquete de R-Project Vegan (Oksanen et al, 2011)
Relacién diversidad genética - diversidad especifica

Una vez calculada asi las diversidades especifica y genética, se han analizado,
para conocer si existe alguna relacion y, de ser asi, tratar de comprenderla. Para

ello se ha representado la relaciéon y se ha analizado la nube de puntos
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utilizando el paquete graphics de R-Project (R Development Core Team, 2011).
Una vez analizada la nube de puntos, se ha estudiado la relacién de ambas
diversidades con el paquete stats de R-Project (R Development Core Team,

2011).
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Relacion entre distancias

| 101

P-Value R
Distancias geogrdficas - Distancias de genéticas 0,001 0,4019882
Distancias de div. faunistica - Distancias de genéticas 0,001 0,3655734
Distancias de div. faunistica - Distancias geograficas 0,001 0,6170604

Tabla 1. Resultados Test de Mantel a tres (Distancia geogrifica, distancia genética y distancia por
especies).

Como resultado de los céalculos de distancias, se han obtenido tres matrices de
distancias; una de distancias genéticas, otra de distancias de diversidad de
especies (grado de divergencia en la composiciéon de especies entre provincias)
y distancias en linea recta. Para explorar la posible existencia de relacion entre
estas tres matrices de distancias se ha realizado un test d Mantel a tres (Tabla 1).
Los resultados son significativos en los tres casos (p<0,01). Lo que apuntaria a la
existencia de una relaciéon entre las distancias genéticas y las distancias

faunisticas y de ambas con las distancias geograficas.

Estructura genética - Estructura especifica

Figura 1. Cluster de las provincias en base a sus Apellidos.

En el caso de las distancias genéticas (Figura 1) resulta evidente la existencia de

dos grupos diferenciados. Uno corresponde geogréaficamente a la zona Norte-
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Oeste, el otro a la parte Sur-Este. Este resultado es practicamente igual al

observado al representar las distancias faunisticas (Figura 2).

Ademas de la coincidencia de los dos grandes grupos resultantes, resulta

interesante observar otras similitudes y diferencias de menor entidad.

En la estructura genética (Figura 1), dentro del grupo Norte-Oeste, se observa la
existencia de un clado que rompe la continuidad a lo largo de la cornisa Norte y
que se extiende hacia el Sur (Figura 1: 7, 8 , 9, 10 y 11). En la estructura
faunistica (Figura 2), ese grupo no aparece, y la continuidad por la cornisa

cantabrica es perfecta.

En cuanto al grupo Sur-Este, en la estructura genética (Figura 1), se encuentra
dividido en dos, una zona Este y otra Sur, en la Parte Este se observa una
continuidad por la costa mediterranea. Practicamente lo mismo sucede al
observar las especies (Figura 2), igualmente se encuentra dividido en Este y Sur
y se observa la misma continuidad por la costa, con la tnica diferencia de que

en esta ocasion se prolonga més hacia el Sur siguiendo el Mediterraneo.
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Figura 2. Cluster de las provincias en base a sus Especies animales.

Completando el estudio de la relacion entre distancias, se han comparado las
variables climéticas presentes en la geografia de cada grupo (Figura 3). Las
precipitaciones y la temperatura en el grupo Norte-Oeste por apellidos son

préacticamente idénticas a las precipitaciones y la temperatura en ese mismo
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grupo por especies. Simétricamente ambas variables son idénticas en el grupo
Sur-Este, tanto en el estimado usando los apellidos como en el estimado usando

los animales.

ApN-O SpsN-O ApSE SpsSE ApN-O SpsN-O ApSE SpsS-E

Figura 3. Boxplot comparando las variables climaticas (Precipitaciones Izquierda, Temperatura derecha)
entre los grupos segtn apellidos y segiin especies.

La pluviosidad en el grupo del Norte-Oeste y en el grupo Sur-Este (Tabla 2),
resultan ser significativamente diferentes, tanto en la divisiéon genética (p-value
= 0,0002) como en la division especifica (p-value = 0,0003). Idéntica situacién se
refiere en lo tocante a la temperatura (p-value = 0,0007 en la divisién genética;

p-value = 0,0001; en la divisién especifica).

P-Value
Pluviosidad Entre grupos de estructura por apellidos 0,0002
Entre grupos de estructura por especies 0,0003
Temperatura Entre grupos de estructura por apellidos 0,0007
Entre grupos de estructura por especies 0,0001

Tabla 2. Resultados del test de Wilcoxon comparando las variables climaticas entre grupos.
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Diversidad genética - diversidad especifica

Figura 4. Distribucién geografica de la diversidad (rarefaccion) especifica (Izquierda) y genética
(Derecha).

Conocidas las estructuras genética y faunistica, se han observado también las
diversidades y sus posibles relaciones. Para empezar se ha representado el
indice de rarefaccion de cada provincia (Figura 4) tanto para la fauna de
vertebrados como genético. En lineas generales, la mayor diversidad de
especies de vertebrados parece distribuirse en un gradiente Noroeste-Sureste de
mayor diversidad a menor. Concentrdndose en los entornos montafiosos. La
distribucion de la diversidad genética obedece también a un gradiente, pero en

esta ocasion Noreste-Suroeste.

Diversidad de especies de vertebrados
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Figura 5. Relacion entre la diversidad biolégica y la diversidad genética.
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Mas alla de la comparacién visual se ha estudiado la posible correlacion entre
diversidad de fauna y diversidad genética (Figura 5 y Tabla 3). A nivel nacional
no parece existir correlaciéon (Tabla 3). Sin embargo hay que analizar esta
relacion mas cuidadosamente. Con ese propésito se ha hecho un grafico de
dispersiéon (Figura 5) y se ha analizado la densidad de puntos. Este anélisis
muestra las aglomeraciones de puntos (provincias en este caso) y si hay grupos
diferentes que puedan estar mostrando relaciones diferentes. El andlisis

muestra dos grupos claros.

P-Value R-squared
Diversidad a apellidos - Diversidad o especies (Total) 0,4101 -0,006752
Diversidad a apellidos - Diversidad o especies (Grupol) 0,00654 0,5772
Diversidad a apellidos - Diversidad o especies (Grupo2) 0,3356 -0,001372

Tabla 3. Correlacion entre Biodiversidad y diversidad genética.

En el primer grupo (Figura 6 y Tabla 3), que coincide con las poblaciones del
Norte-Este espafiol (Figura 5), si existe correlacién positiva entre la diversidad
genética y la diversidad faunistica (p-value = 0,0065; R-squared = 0,5772). El
segundo grupo (Figura 6 y Tabla 3), que coincide con poblaciones del Centro,
Sur y Norte-Oeste, no muestra correlaciéon (p-value = 0,3356; R-squared = -

0,0014).

Diversidad de especies de vertebrados

Diversidad de especies de vertebrados
=

520 540 560 580 300 350 400

Diversidad de apellidos Diversidad de apellidos

Figura 6. Izquierda relacién entre la diversidad especifica y la diversidad genética en Este peninsular
(Grupo 1); derecha relacién entre la diversidad especifica y la diversidad genética en el Centro, Sur y
Norte-Oeste peninsular (Grupo2).
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Para intentar conocer bien la razén por la que la relaciéon entre diversidad
genética y diversidad de fauna es diferente en cada grupo hemos estudiado la
relacion de la diversidad genética con la densidad poblacional (Tabla 4). al
hablar de la poblacion peninsular espafiola en general, la diversidad genética
correlaciona claramente con la densidad poblacional (p-value = 0,01098, R-
squared = 0,116). En el grupo 1 sin embargo (Tabla 4) no existe esta correlaciéon
(p-value = 0,2102, R-squared = 0,08681) que si existe en el resto del territorio
espafiol (p-value = 0,01107, R-squared = 0,1696).

P-Value  R-squared

Diversidad a apellidos - Densidad poblacional 0,01098 0,116
Diversidad a apellidos - Densidad poblacional (Grupol) 0,2102 0,08681
Diversidad a apellidos - Densidad poblacional (Grupo2) 0,01107 0,1696

Tabla 4. Correlacion entre diversidad genética y otros parametros.
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Discusion

Por lo que sabemos de anteriores resultados, la estructura genética espafiola
parece estar muy vinculada con los factores fisicos, en este caso con la
estructura geogréfica de la peninsula (Martinez, 2003), de forma similar a lo que
sucede en otras poblaciones (Boattini et al., 2006; Esparza et al., 2006; Boattini et
al., 2007). Es el resultado de las relaciones entre poblaciones en forma de
intercambios poblacionales que, en este caso, se producen mayoritariamente en

funcién de la conformacion geogréfica.

La estructura de la diversidad de especies viene determinada por factores
biogeograficos ya sean bidticos o abidticos. Por ello, la comparacién de la
diversidad faunistica con la genética puede ser una interesante fuente de
informacién. De hecho, la vinculacién entre estructura genética de diferentes
especies y biodiversidad y los factores que condicionan a ambas es un campo de
estudio candente en la biogeografia (Baselga, 2013) y que no ha alcanzado atn a

la antropologia.
Relacion entre distancias

Las matrices de distancia que recogen la estructura genética y la estructura de la
diversidad especifica (Tabla 1), mantienen una clara vinculacién entre si (p-
value<0,001). Sin embargo, esta similitud debe analizarse minuciosamente, ya
que ambas matrices de distancias también guardan relacién con las distancias
geograficas (Tabla 1; p-value<0,001). En las poblaciones humanas, esta relacion
es la esperable de un modelo de aislamiento por distancia (Malecot, 1955), que
también se verifica en la diversidad de especies animales (Bell, 2001; Rosindell
et al., 2011) y que, a priori, podria significar sencillamente que las provincias se
parecen mas cuanto maés cerca estan, tanto en lo que a composiciéon de especies

de animales se refiere, como a los seres humanos que las pueblan.
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Por lo tanto, antes de realizar cualquier afirmacién sobre el alcance de la
similitud entre ambas estructuras, es imprescindible profundizar mas en la

comparacion.
Estructura genética - Estructura especifica

Para ver qué similitudes guardan realmente ambas estructuras, se han
representado en un cluster y este sobre un mapa del territorio espafiol (Figuras
1y 2). La comparaciéon de ambas estructuras nos permitira ver hasta qué punto

llega su relaciéon y extraer conclusiones de la misma.

La primera divisiéon en ambas estructuras muestra dos grandes grupos uno en
el Sur-Este y otro en el Norte-Oeste. El hecho de que las dos estructuras
coincidan a este nivel hace pensar que los procesos que han desembocado en las
estructuras genética y especifica de la peninsula, han estado desencadenados
por los mismos factores (factores biogeograficos). Esta similitud entre distancias
intraespecificas y diversidad de especies, no es algo extrafio y ya se ha

observado en otras especies (Vellend y Ripley, 2005).

Con el objeto de comprender bien las variables implicadas en la estructura
genética y la diversidad especifica espafolas (Figura 2), se han analizado las
variables climéticas en cada uno de los dos grandes grupos observados (Figura
3). La importancia de estas variables climaticas reside en que estdn
estrechamente relacionadas con los otros factores biogeogréficos (altitud,

latitud, longitud, orografia,...) y por lo tanto suponen un excelente resumen.

Lo mas interesante es que estas diferencias son significativas tanto entre los dos
grupos encontrados a partir de la diversidad faunistica como en los
encontrados a partir de los apellidos (Figura 3). Parece que a este nivel los
factores climaticos también guardan una relacion significativa con la poblacién
espafiola, probablemente condicionando todo el resto de factores que han

desembocado en la actual estructura. Ambas variables determinan las
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caracteristicas del entorno que parece muy relacionado tanto con la estructura

genética como con la estructura especifica (Tabla 2).

Por los resultados anteriores, sabemos también que los movimientos
migratorios que han conformado la estructura actual de la poblacién espafiola
se han producido principalmente en el interior de estos dos grupos. Parece que
estos movimientos podrian estar relacionados con el entorno dentro del que se

producen.

Sin embargo la comparacion entre ambas estructuras puede resultar atn mas
fructifera. Si analizamos lo que sucede dentro de cada uno de los dos grandes

grupos (una escala menor), se observa que existen ciertas diferencias:

— Dentro del grupo Norte-Oeste (Figuras 1 y 2), en la estructura genética,
observamos una fragmentacién en grupos menores; las cuatro provincias
de Galicia (Figura 1; 1, 2, 3 y 4) y las tres del Pais Vasco (Figura1;7, 8 y
9). Ambos grupos poseen un idioma diferente al hablado en el resto del
territorio nacional (Garcia, 2007; Goebl, 2010). En el mismo grupo Norte-
Oeste aparece otro grupo menor (Figura 1; 5, 19, 22, 25 y 29) que se
corresponde con las provincias de la histérica Ruta de la Plata (Martinez,
2003). Ninguno de estos grupos aparece en el cluster de especies, que
muestra un continuo que sigue el trazado de las cordilleras cantabrica y
pirenaica.

— Dentro del grupo Sur-Este (Figuras 1 y 2), en la estructura genética,
aparece un grupo diferenciado del resto que tampoco aparece en el
cluster de especies y que incluye las provincias catalanoparlantes
(Garcia, 2007; Goebl, 2010) relacionadas también con las provincias

aragonesas (Figura 1; 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 36, 37 y 38).

Si asumimos que las similitudes pueden ser consecuencia de la influencia de
factores similares, las diferencias deberian ser consecuencia de factores
diferentes. Asi parece que en el interior de cada grupo, a una escala menor, los

factores histéricos y etno-lingtiisticos, si han jugado el papel que se observa en
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otras poblaciones. La presencia de los grupos correspondientes a Galicia, Pais
Vasco y las provincias catalanoparlantes podrian deberse a la influencia de
factores etnolingtiisticos (Garcia, 2007; Goebl, 2010) y la presencia del grupo
correspondiente a la ruta de la plata a factores histéricos (Martinez, 2003). Estas
diferencias se observan a niveles menores por lo que parece que la influencia de
unos u otros factores pueden estar muy ligadas al nivel poblacional, viéndose la

influencia de los factores biogeograficos en los niveles mas amplios.

La herramienta que hemos utilizado para plasmar los cluster en el mapa, fue
disefiada por sus autores para identificar los corredores biol6gicos empleados
por una especie (Kidd y Liu, 2008), por lo que puede aportarnos informacién en
este sentido. En cuanto a la diversidad zoolégica, la interpretaciéon de estos
gréficos, al incluir una gran variedad de especies, seria mas complicada. Pero en
lo que a la estructura genética se refiere, los continuos se pueden interpretar
como auténticos corredores biolégicos (Figura 1). Como hemos dicho estos
continuos serian tres. Dos de esos corredores (el cantdbrico y el mediterrdneo)
coinciden con la estructura zooldgica y por lo tanto podria considerarse que
estdn relacionados con factores biogeograficos, el tercero (la ruta de la plata) no

coincide y estaria relacionado con factores histéricos.
Diversidad genética - diversidad especifica

Siguiendo con la comparacién se han tomado esta vez diversidad genética y
diversidad de fauna vertebrada. En nuestro caso y para evitar la influencia de la
diferencia de tamafo en las muestras (Hulbert, 1971; Magurran, 1988), hemos

utilizado la rarefacciéon (Figura 4).

Si analizamos la relacion entre ambas diversidades en todo el territorio
peninsular espafiol, no existe relacion entre diversidad genética y diversidad
especifica (Tabla 3). Sin embargo se ha analizado el diagrama de dispersién con
diagramas de densidad. El resultado es que existen dos grupos de provincias

muy diferenciados (Figura 6, Tablas 3 y 4).
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El grupo 1 esta situado al Este de la peninsula y corresponde con las provincias
catalanas, valencianas y casi todas las aragonesas (Figuras 5 y 6, Tabla 4).
Hablamos de un grupo de provincias peculiares, con méas densidad poblacional,
diferencias lingtiisticas (Garcia, 2007; Goebl, 2010) y situadas entre
irregularidades orograficas, los Pirineos, el Sistema Ibérico, el rio Ebro y el mar
mediterraneo. La distribucion de la diversidad genética y de la diversidad
especifica en este grupo, siguen un mismo patrén (Figura 4). Es maxima en la
zona de los pirineos y se va reduciendo a medida que nos acercamos al
mediterrdneo. De hecho diversidad genética y diversidad especifica
correlacionan (Tabla 3). El grupo 2, situado en el centro y Oeste peninsular
(Figuras 5 y 6, Tabla 4). En esa zona, la distribucién de la biodiversidad y la de
la diversidad genética (Figura 4) no parecen guardar el mismo patrén. De
hecho, en esta zona menos poblada del territorio nacional, diversidad de

especies y diversidad genética no guardan relacién (Tabla 3).

Sabiendo que la diversidad de especies viene determinada por factores
biogeograficos, las similitudes que guarda con la diversidad genética podrian
ser atribuidas estos mismos factores. Aunque reducir el tamano dividiendo la

muestra en dos grupos, complica la extracciéon de conclusiones.

Intentando comprender mejor lo que sucede se ha comparado la diversidad
genética con la densidad poblacional (Tabla 4). A nivel nacional si existe una
relaciéon que después sélo se da en el grupo 2 (Tabla 4). Parece por lo observado
que, aunque existe una vinculaciéon entre diversidad faunistica y diversidad
genética y este hecho apunta a una influencia de factores biogeograficos sobre la
diversidad genética humana, esta influencia no es constante ni homogénea y, en
ocasiones, parece que podria estar mdas relacionada con factores

socioeconomicos como la densidad poblacional.
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Conclusion

La estructura genética de la poblacion espafiola y la de la biodiversidad
coinciden. Una evidencia de la importancia de los factores biogeograficos en las
poblaciones humanas modernas que parecen haber influenciado la poblacién
espafiola en el mismo grado que la diversidad animal (no necesariamente

siguiendo los mismos procesos).

A una menor escala, se evidencia en la poblacioén espafiola la influencia de otros
factores como lingtiisticos (Galicia, Pais Vasco, Catalufia y Valencia) o historicos

(Ruta de la Plata).

La diferencia de comportamiento entre los dos grupos puede deberse a las
peculiaridades del grupo dos, una poblacién en la zona de contacto entre la
peninsula y el continente y, por lo que sabemos de anteriores trabajos, situada
entre barreras (Pirineos y Sistema Ibérico), que no esta especialmente poblada y

no es objeto de grandes movimientos poblacionales.

Pese a la complejidad del sistema de factores que se relacionan con la
diversidad genética humana, a la luz de los resultados, parece que los factores
biogeograficos podrian jugar un papel que hasta la fecha no ha sido

suficientemente tenido en cuenta.
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CONSANGUINIDAD EN LA POBLACION ESPANOLA
Resumen

Introduccion: Los estudios de consanguinidad en amplias regiones geograficas
son relativamente poco frecuentes o someros. En este contexto, la poblaciéon
espafiola con su sistema de dos apellidos (el primero heredado del padre y el
segundo de la madre) supone una oportunidad especial que permite estimar el
nivel de consanguinidad. Pero ademas, la homogeneidad cultural y religiosa de
esta poblaciéon permite valorar la influencia de otros factores. El objetivo es
analizar los niveles de consanguinidad en las diferentes provincias espafiolas y
valorar la influencia de factores culturales, econémicos, sociodemogréficos o
ambientales.

Material y métodos: Se ha utilizado la base de datos del padrén continuo de 2008
correspondiente a las 47 provincias peninsulares espafiolas.

Se ha estimado el nivel de consanguinidad por isonimia total (Ft) y cada una de
sus componentes, casual (Fr) y no casual (Fn) en cada una de las provincias y se
ha estudiado su distribucién. Posteriormente se ha analizado la relaciéon de cada
una de las componentes con diversos factores (aislamiento, ruralidad,
economia, educaciéon, demografia y relieve) y se han elegido los modelos mas
representativos (segun los criterios de informacién, AIC y BIC).

Resultados: La consanguinidad muestra una relacién directa con la ruralidad, la
orografia y el relieve e indirecta con el nivel econémico poblacional. Dichos
factores condicionan la consanguinidad en diferente grado, siendo el nivel
econdmico y la ruralidad los mas determinantes

Gracias a todo ello, se ha observado no sélo que el nivel de consanguinidad de
una poblacién es el resultado de la influencia conjunta del ambiente rural, el
nivel econémico, el nivel educativo, la edad al matrimonio y la orografia. De la
misma forma se han podido identificar en qué medida cada uno de estos
factores condiciona la consanguinidad y hasta qué punto afectan a la
percepcion social de la consanguinidad.



122 |
Introduccion

Dentro de los pardmetros que caracterizan a una poblaciéon humana, la
consanguinidad probablemente sea uno de los que maés tinta ha hecho correr.
Su relacion con problemas diferentes problemas de salud (Bittles and Black,
2010) en forma de enfermedades hereditarias (Bundey y Alam, 1993; Rittler et
al., 2001; Shami et al., 2001), mentales (Vezina et al., 1999; Mansour et al., 2009,
2010; Bener et al., 2012), problemas de mortalidad (Bittles y Neel, 1994; Cavalli-
Sforza et al., 2004) o de fertilidad (Helgason et al, 2008) por ejemplo, es algo
ampliamente demostrado. Por esta via, la consanguinidad es un pardmetro muy

importante en la historia evolutiva de una poblacion.

Es por estas razones por las que se han intentado determinar los factores que
condicionan el nivel de la consanguinidad en las poblaciones. Factores de
indole religioso y cultural (Bittles and Black, 2010) han demostrado ser
determinantes. Pero junto a ellos conocemos también la importancia de factores
de otro tipo como demogréficos, geograficos, orograficos y econdémicos
(Calderén, 1989; Jorde y Pitkanen, 1991; Fuster et al., 1996; Fuster y Colantonio,
2002; Blanco-Villegas et al., 2004; Rodriguez-Diaz y Blanco-Villegas, 2011).

Dos son las vias que se han utilizado para estudiar la consanguinidad. Por un
lado los registros histéricos y familiares (Fuster y Colantonio, 2002; Blanco-
Villegas et al., 2004; Bittles and Black, 2010; Rodriguez-Diaz y Blanco-Villegas,
2011), que permiten una reconstruccién muy exhaustiva de los parentescos y
estudiar tanto los factores que determinan la consanguinidad como la forma en
la que esta pueda estar incidiendo en la poblacién. Esta metodologia tiene una
limitacién, y es que se centra en pequefios grupos poblacionales (Calderén,
1989; Jorde y Pitkanen, 1991; Fuster et al., 1996; Blanco-Villegas et al., 2004;
Rodriguez-Diaz y Blanco-Villegas, 2011) y s6lo permite abarcar grandes grupos

mediante recopilaciones (Fuster y Colantonio, 2002; Bittles and Black, 2010).

La otra metodologia utilizada es la isonimia (Crow y Mange, 1965; Crow, 1980).

Esta metodologia si permite abarcar grandes poblaciones (Rodriguez-Larralde,
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2003; Scapoli et al., 2007; Dipierri et al., 2011; Rodriguez-Larralde, 2011) pero,
por lo general s6lo permite realizar una estima somera del nivel de
consanguinidad de una poblacién (Scapoli et al., 2007). Sin embargo, el sistema
espafnol, en el que se utilizan dos apellidos (Pettener et al., 1998; Fauré et al.,
2001; Colantonio et al., 2003; Blanco-Villegas et al., 2004; Mateos y Tucker, 2008;
Dipierri et al.,, 2011) si permite estudiar el nivel de consanguinidad de una
poblacién y sus componentes (Crow y Mange, 1965; Crow, 1980). Este sistema
ya ha sido aprovechado en algunas ocasiones (Rodriguez-Larralde, 2003, 2011;
Dipierri et al., 2011), pero se han realizado s6lo descripciones someras del nivel

de consanguinidad.

Por otro lado, la poblacién espafiola, ademas de la particularidad del sistema de
apellidos, presenta unas caracteristicas que la hacen especialmente interesante
para el estudio de la consanguinidad. Por ejemplo es uno de los paises con
mayor consanguinidad de Europa (una sociedad muy avanzada) y tiene las
regiones con mayor consanguinidad del continente (Scapoli et al., 2007).
Ademas, la espafiola es una poblaciéon bastante homogénea en cuanto a
cuestiones religiosas y culturales. Lo que ofrece la oportunidad de estudiar la
influencia de otros factores de diferente naturaleza en el nivel de

consanguinidad de las diferentes provincias.

En el presente estudio, se pretende aprovechar la oportunidad que representan
estas caracteristicas de la poblacion espafiola para estudiar los factores que
pueden condicionar el nivel de consanguinidad de una poblacién mas alla de

factores religiosos y culturales.
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Material y métodos
Base de datos

La base de datos de apellidos, se ha obtenido del Instituto Nacional de
Estadistica (INE), e incluye los datos correspondientes al censo nacional de
poblacion del afio 2008 en las 47 provincias peninsulares. Los datos del censo
nacional son publicos, sin embargo no estan accesibles y la informacién debe
solicitarse al INE mediante el procedimiento establecido. Un resumen de esta

informacién esta disponible en la pagina del INE (www.ine.es).

La base de datos incluye los apellidos de toda la poblaciéon censada en cada
municipio en 2008, siempre y cuando aparezcan mas de 5 veces en un mismo
municipio. Ademas del primer y el segundo apellido, la base de datos incluye
también el nimero de veces que cada apellido aparece en ambos lugares, es
decir aparece a la vez como primer y segundo apellido. Esta informacioén nos

permite calcular la consanguinidad de la poblacién espafiola.

Para los calculos de los anteriores capitulos la base de datos fue depurada, se
corrigieron (apellidos repetidos, diferentes grafias, espacios entre palabras,
errores ortogréficos,...). En cambio en esta ocasion se ha preferido trabajar con la
base de datos en bruto, sin depurar. La razén es que la base de datos fue
construida por los técnicos del INE y no tenemos forma de saber si nuestras
correcciones afectaran a las frecuencias de los apellidos que aparecen a la vez

como primero y segundo.
Isonimia

La isonimia en la poblaciéon espafiola se ha calculado utilizando el método
propuesto por Crow y Mange (Crow y Mange, 1965) y modificado
posteriormente por Crow (Crow, 1980). Este método permite calcular la

consanguinidad total en el seno de una poblacién segtin la expresion:

Fr = Fn+F;‘(1_Fn)



| 125

Donde F; es la consanguinidad total, F;, La consanguinidad no casual
(consecuencia de la actitud de la poblacién hacia las uniones consanguineas) y

F, la consanguinidad casual (consecuencia de la presiéon ambiental).

La consanguinidad casual (F.) es s6lo consecuencia de la composiciéon de
apellidos de la poblacion y por lo tanto se puede calcular a partir de cualquier
registro de apellidos sin necesidad del sistema espafiol ni de la frecuencia de

apellidos dobles:

_ X piq;

b=

Donde p; es la frecuencia con la que el apellido i aparece en los varones y q; es
la frecuencia con la que el apellido i aparece en las mujeres. En este caso
tenemos las frecuencias en las que cada apellido aparece como primer apellido
o como segundo apellido. Por eso asimilamos p; a la frecuencia con la que el
apellido i aparece como primer apellido (apellido paterno o apellido del varén
en la generacién anterior) y g; es la frecuencia con la que el apellido i aparece
como segundo apellido (Apellido materno o apellido de la mujer en la

generacion anterior).

Pero el sistema de dos apellidos espafiol, y el hecho de que nuestra base de
datos recoja el numero de veces que un apellido aparece como primero y
segundo, nos permiten calcular también la consanguinidad no casual, dada por

la expresion:

_ (P=2piqi)

= a0

Donde P es la frecuencia de uniones isonimicas. En el caso que nos ocupa,
asimilamos P a la frecuencia de individuos isonimicos (los dos apellidos que

porta el sujeto son idénticos).

Siguiendo este procedimiento no estaremos calculando la isonimia de las

uniones, sino la isonimia presente en los individuos de la poblacion.
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Los resultados de estos calculos se han representado sobre un mapa del
territorio peninsular espafiol utilizando el software ArcGIS 10.0 (Figuras 1, 2 y

3).
Analisis de la isonimia

Por lo general, en los estudios de consanguinidad, se considera que la
consanguinidad total es una consecuencia de la presion ambiental y de la
actitud social frente a ella (Crow y Mange, 1965; Crow, 1980). Por otro lado,
parece que la actitud social frente a la consanguinidad podria ser un equilibrio
entre los beneficios que pueden reportar las uniones entre parientes (Pettener,
1985; Calderén, 1989) y los perjuicios (Bittles y Black, 2010). La poblacién
espafiola, con el sistema de doble apellido supone una ocasién tnica para
analizar el fenémeno de la consanguinidad en una poblacién tan amplia y con

una base de datos tan grande.

El objetivo de este andlisis de la consanguinidad es determinar qué factores la
condicionan en la poblacion espafiola. Concretamente tratamos de averiguar si
el aislamiento, el cardcter rural, nivel econémico, nivel cultural, demografia y
orografia influyen en el nivel de consanguinidad de las diferentes provincias
espafiolas. Para ello, como paso previo se han analizado 31 variables agrupadas

en esos 6 bloques para buscar las variables que mejor los puedan representar

(Tabla 1).

La consanguinidad que estamos estimando en la poblacion espafiola es la
presencia de individuos consanguineos. Esta presencia sera fruto de las uniones
entre parientes pasadas. De ahi que a la hora de identificar los factores que
influencian la consanguinidad hayamos seleccionado los factores presentes en
el afio 1995. El afio més antiguo al que hemos podido remontarnos para todas

las variables consideradas.

Se han realizado regresiones simples entre cada variable y cada una de las

componentes de la consanguinidad (Tabla 1), usando el paquete "stats" de R-
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Project (R Development Core Team, 2011) para conocer mejor el
comportamiento de cada variable. Sin embargo, los diferentes factores y la
consanguinidad no estan aislados, sino que forman parte de un sistema. Por eso
a partir de ahi se han seleccionado las variables que mejor pueden representar a
los factores que pueden haber influido en la consanguinidad y se ha estudiado

esta influencia de forma conjunta.

Con las variables seleccionadas, se han realizado todos los modelos
(combinaciones posibles) mediante regresion mdultiple (stepwise) usando el
paquete de R-project "stepwise" (Graham et al., 2005) y se ha estimado el peso
de cada variable usando el paquete "relaimpo" (Gromping, 2006). Por altimo,
se ha seleccionado el mejor modelo siguiendo el criterio de informacién de
Akaike (Sakamoto et al., 1986), el criterio de informacién bayesiano (Sakamoto
et al., 1986) y la cantidad de variabilidad explicada. El resultado es que
podemos seleccionar el mejor modelo para explicar la consanguinidad y en este
se habran seleccionado los factores que la determinan (Tabla 2), conociendo el
peso de cada variable, conoceremos también el grado de influencia de cada

factor (Figuras 4, 5y 6).
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Resultados

Isonimia

0.001004 - 0,002663

0.002664 - 0,004322

0.004323 - 0.005981

0,005982-0,007641

0.007642 - 0.009300

Figura 1. Distribucion geografica de la consanguinidad total (Ft).

La distribucion de la consanguinidad total (Ft) muestra una evidente
regionalizacion (Figura 1). La zona de mayor consanguinidad es el Noroeste
peninsular. Franja Oeste y Franja Sur también muestran alta consanguinidad.
Mientras que la zona Noreste es la de menor consanguinidad total. Parece que
la distribucién muestra un gradiente horizontal, mayor en el Oeste y menor en

el Este.
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0,000728 - 0,001925

0.001926 - 0.003123

0.003124 -0,004320

0,004321 - 0,005518

0.005519 - 0,0067135

| | [N

Figura 2. Distribucion geografica de la consanguinidad casual (Fr).

La Figura 2 muestra la consanguinidad casual (Fr), la debida a la influencia del
ambiente. La distribucién recuerda a la de la consanguinidad total, pero se
muestra mas concentrada en el Noroeste peninsular. Igual que sucede con la
consanguinidad total, el Noreste peninsular muestra una consanguinidad
casual muy baja. El posible gradiente Oeste - Este, no es tan claro como en la

consanguinidad total.

La consanguinidad no casual (Fn) es la que muestra una distribucién mas
diferenciada, aparece concentrada en el Noroeste y en el Sureste. Por otro lado
su distribuciéon es mas homogénea, no existe una zona concreta de baja
consanguinidad no casual como sucedia con la consanguinidad total y la casual.
No se aprecia un patrén como se veia en las consanguinidades total (Ft) y

casual (Fr).
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-0.000264 - 0,000454

0.000455-0.001171

0,001172-0,001889

0,001890 - 0,002606

0.002607 - 0.003324

| | [N

Figura 3. Distribucién geografica de la consanguinidad no casual (Fn).

Analisis de la isonimia

Se han analizado 31 variables diferentes para tratar de dilucidar como influyen
el aislamiento, el caracter rural, el nivel econdmico, el nivel cultural, la

demografia y la orografia en la consanguinidad espafiola (Tabla 1).

Lo primero que se ha hecho es estudiar la relaciéon individual de cada una de las
variables con cada tipo de consanguinidad (Tabla 1). Es interesante sefialar que
la consanguinidad total (Ft) y la consanguinidad casual (Fr) correlacionan con
alguna variable de todos los factores excepto con el nivel cultural y la
demografia. Por el contrario la consanguinidad no casual (Fn), sélo aparece

correlacionada con el nivel econémico y el cultural.
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Tipo , P - value
Variable = = En
Aislamiento  Vehiculos por 1.000 habitantes V1| 0,0176 0,0428 0,0551
Vehiculos por km? 0,1098 0,0566 0,7727
Kilometros de carreteras por 1.000 km? 0,5237 0,6209 0,5290
Kilometros de autopistas y autovias por 1.000 km2 V2 | 0,0071 0,0016 0,5326
Ruralidad % de la superficie para tierras de cultivo 0,1335 0,1543 0,3363
% de la superficie para prados y pastizales V3 | 0,0207 0,0028 0,9630
% de la superficie para terreno forestal 0,9125 0,8745 0,9697
% de la superficie no agricola 0,3945 0,8360 0,0802
% empleados en agricultura, ganaderia, silvicultura y pesca | V4 | 0,0005 0,0003 0,1042
% del PIB de agricultura, ganaderia, silvicultura y pesca 0,0524 0,0316 0,5123
Economia  PIB en millones de € 0,2362 0,1076 0,8713
% del PIB Nacional 0,2364 0,1077 0,8709
PIB en € por persona V5 | 0,0003 0,0008 0,0243
% parados 0,6088 0,7878 0,4521
Cultura Proporcion de poblacién de 16 y mas sin estudios 0,8088 0,6539 0,7844
Proporcion de poblacién de 16 y mas con estudios 0,3801 0,3774 0,6405
Proporcién de poblacion de 25 a 34 con estudios 0,5110 0,5336 0,6706
Prop. de mujeres de 16 y mas afios analfabeta/sin estudios 0,8557 0,6941 0,7516
Prop. de varones de 16 y mas afios analfabeta/sin estudios 0,7252 0,5773 0,8320
Prop. de mujeres de 16 y mas afios con estudios superiores 0,3452 0,3359 0,6332
Prop. de varones de 16 y mas afios con estudios superiores 0,4288 0,4316 0,6609
Unidades de educacion infantil por 1000 habitantes 0,6877 0,5764 0,9322
NUmero de profesores por 1000 habitantes V6 | 0,1443 0,6571 0,0041
Demografia Edad media al matrimonio V7| 0,3370 0,2730 0,7945
Edad media primera maternidad 0,8566 0,7770 0,3113
Tamafio poblacional V8 | 0,3057 0,1264 0,6860
Densidad poblacional 0,9061 0,6907 0,2802
Relieve Altitud Maxima 0,5260 0,5465 0,6843
Rango de altitud 0,1768 0,1878 0,4260
Altitud media 0,4670 0,6293 0,3825
Pendiente media V9 | 0,0252 0,0087 0,6130

Tabla 1. P-valor de la regresion lineal simple entre cada una de las variables consideradas y la
consanguinidad.

So6lo queremos estudiar la influencia (si existe) de seis factores sobre la
consanguinidad, por eso trabajar con todas las variables no tendria sentido y no
aportaria mdas que ruido estadistico al analisis. Por esta razén se han
seleccionado solo las variables que representen de forma adecuada los factores
que se consideran. El baremo que hemos aplicado es usar solo las variables que
correlacionan individualmente al menos con algtn tipo de consanguinidad e
incluir como méaximo dos variables para cada factor. De esta manera se ha
conseguido representar a todos los factores excepto para la demografia, donde
ninguna variable muestra correlaciéon significativa con ningtn tipo de
consanguinidad. En la cultura, hemos recurrido a la distribucién de las

variables y hemos seleccionado dos variables que muestran dos aspectos




132 |

demograficos diferentes y que podrian guardar cierta relacion con la
consanguinidad (Tabla 1). El resultado es que se han seleccionado nueve
variables que representan todos los factores cuya influencia en la

consanguinidad queremos valorar (Tablas 1y 2).

Variable Ft Fr Fn
(Coef. de correl.) | (Coef. de correl.) | (Coef. de correl.)
V1 | Vehiculos por cada 1000 habitantes
V2 | Km de autop. y autov. por cada 1000 km2
V3 | % de la superficie dedicado a prado y pastizal 0,28700 0,31770
V4 | % de empl. en el sect. Agr., Ganad., Silvicult. y pesca
V5 | PIB en € por habitante -1,05160 -1,16360 -0,84350
V6 | Profesores por cada 1000 habitantes -1,62980 -2,95890
V7 | Edad al matrimonio -3,27660
V8 | Pablacion
V9 | Pendiente media 0,17260 0,31050
p-value 0,00004 0,00001 0,00088
R? 0,44930 0,48140 0,27360
AlC 42,72131 51,64900

Tabla 2. Modelos de regresion multiple para cada tipo de consanguinidad. Variables incluidas y
coeficientes.

Con las 9 variables seleccionadas se han construido tantos modelos como
combinaciones existen usando solo una variable de cada uno de los factores.
Los modelos se han realizado mediante una regresién multiple stepwise. Este
método va seleccionando y afiadiendo al modelo sélo las variables que son
explicativas, de esta forma, sabemos que factores influyen en la consanguinidad
y cudles no. De los modelos construidos se ha seleccionado el mejor para cada
tipo de consanguinidad, siguiendo el criterio de informacién AIC, el BIC y el

poder explicativo (Tabla 2).

El resultado puede observarse en la tabla 2. Todos los modelos seleccionados
son significativos. La consanguinidad total (Tabla 2, Ft) correlaciona
directamente con el porcentaje de la superficie dedicado a prado y pastizal y
con la pendiente media; y correlaciona inversamente con el PIB por habitante y
el nimero de profesores que hay por cada 1000 habitantes. La consanguinidad

casual (Tabla 2, Fr) correlaciona directamente con la superficie dedicada a
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prado y pastizal y con la pendiente media; y negativamente con el PIB por
habitante y la edad de los conyuges en el momento del matrimonio. Por altimo
la consanguinidad no casual (Tabla 2, Fn) correlaciona inversamente con el PIB

por habitante y el nimero de profesores que hay por cada 1000 habitantes.

Pese a que individualmente las variables relacionadas con el aislamiento si
correlacionan con la consanguinidad (Tabla 1), no aparecen seleccionadas por

ninguno de los modelos.

Consanguinidad total
LMG Last
S g S g
w w
® 2 R S
| (T N o
dsv1 dsv1 dsv3 dsv2 dsvi dsv1 dsv3 dsv2
First
3
% a Img last first
5 V5 50,13%  5227%  48.40%
< 8- V3 23.40% 2535%  21.95%
2 V6 1236%  16,19%  9.05%
i o
= V9 1412%  619%  20,60%

dsvi1 dsv1 dsv3 dsv2

Figura 4. Peso de cada una de las variables explicativas en la varianza explicada para la consanguinidad
total (Ft).

En cuanto a la consanguinidad total (Ft) el ambiente rural, nivel econémico,

nivel cultural y la orografia, explican el 45 % de la variabilidad (Tabla 2). La
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variable més explicativa independientemente del método que se use para
estimarlo es el PIB en euros por persona (Figura 4), que cubre por si sola entre el
52 % y el 48 % de la variabilidad explicada. La segunda variable mas
importante es el porcentaje de superficie que se destina a prado y pastizal que
explica entre el 25 % y el 22 % de la variabilidad (Figura 4). Menos peso tienen
el nimero de profesores por 1000 habitantes (entre el 16 % y el 9 %) y la
pendiente media ( entre el 20 % y el 6 %).

Consanguinidad casual

LMG Last
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w [:1]}
® =24 | ® 24 |
o | Bims
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g V5 4294%  4980%  38,71%
5 84 V3 2B66% 24.18%  3173%
§ Vo 2083% 1549%  24.92%
£ 77 V7 756%  1053%  464%
- = |
dsvi dsvi dsv2 dsv2

Figura 5. Peso de cada una de las variables explicativas en la varianza explicada para la consanguinidad
casual (Fr).

El modelo explicativo para la consanguinidad casual alcanza a explicar el 48 %
de la variabilidad (Tabla 2). La principal variable es el PIB en euros por persona

(Figura 5), que cubre entre el 50 % y el 39 % de la variabilidad explicada. La
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segunda variable es la superficie dedicada a prado y pastizal que explica entre
el 32 % y el 25 % (Figura 5). Menos importantes son el relieve (entre el 25 % y el

15%) y la edad de los conyuges al matrimonio (entre el 11 % y el 8 %).

Consanguinidad no casual
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Figura 6. Peso de cada una de las variables explicativas en la varianza explicada para la consanguinidad
no casual (Fr).

Por dltimo, la consanguinidad no casual sélo aparece relacionada con dos
variables, PIB en euros por persona y profesores por cada mil habitantes. Es el
modelo menos explicativo de los tres, alcanza el 27 % de la variabilidad (Tabla
2). La variable mas explicativa (Figura 6) es el niumero de profesores por cada

mil habitantes (el 61 %) por delante del PIB (39 %).
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Con el objetivo de comprender realmente como funciona todo el sistema de

variables, se han analizado las relaciones entre ellas.

Lo mas destacable de todas estas interacciones es que no todas las parejas de
variables que caracterizan a un mismo factor correlacionan entre si. Asi,
mientras las variables de aislamiento (vehiculos por cada mil habitantes y
kilémetros de autovia por cada mil kilémetros cuadrados) si correlacionan, las
de carédcter rural (superficie destinada a prado y pastizal y porcentaje de

empleados en agricultura, ganaderia y pesca) no lo hacen (Figura 7).

El porcentaje de empleados en agricultura (caracter rural) correlaciona
positivamente con la pendiente (orografia) y negativamente con los kilémetros
de autovia por cada mil kilémetros cuadrados (aislamiento), el PIB en euros por
persona (nivel econémico) y con el tamafio poblacional (demografia). Por otro
lado, el nivel econémico (PIB en euros por persona) correlaciona positivamente
con las dos variables de aislamiento (vehiculos por cada mil habitantes y
kilémetros de autovia por cada mil kilémetros cuadrados) y con el tamafio

poblacional (Figura 7).

Por ultimo, resulta interesante sefialar también que el namero de profesores por
cada mil habitantes (nivel cultural) correlaciona directamente con la edad de los

conyuges en el momento del matrimonio.
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Discusion

La poblacién espafiola posee una serie de caracteristicas muy interesantes para
un estudio de consanguinidad. En primer lugar, tradicionalmente, la
consanguinidad se ha estudiado en poblaciones limitadas en las que puede
controlarse toda la poblaciéon. Sin embargo, también disponemos en la
bibliografia de algunos andlisis de la consanguinidad a partir de apellidos a mas
amplio nivel (Rodriguez-Larralde, 2003; Scapoli et al., 2007; Dipierri et al., 2011;
Rodriguez-Larralde, 2011). Pero estos estudios se limitan solo a estimar una de
las componentes de la consanguinidad, lo que resulta una estima meramente

aproximativa a la consanguinidad de una poblacién (Scapoli et al., 2007).

Como ya hemos mencionado, la poblaciéon espafiola presenta unas
caracteristicas que la hacen de especial interés en el estudio de Ila
consanguinidad. El sistema espafiol de apellidos (Pettener et al., 1998; Fauré et
al., 2001; Colantonio et al., 2003; Blanco-Villegas et al., 2004; Mateos y Tucker,
2008; Dipierri et al., 2011), la homogeneidad cultural y religiosa y la elevada
consanguinidad (Scapoli et al., 2007), permiten extraer de esta poblacién unas

conclusiones particularmente interesantes y ampliamente extrapolables.
Isonimia

Pese a que la consanguinidad es un fenémeno en declive en las poblaciones
europeas (Pettener, 1985; Fuster y Colantonio, 2002; Bittles y Black, 2010), sigue
persistiendo. De hecho, la poblacién espafiola presenta una de las
consanguinidades mas elevadas del continente (Rodriguez-Larralde et al., 2003;

Scapoli et al., 2007).

Su distribucion es desigual en el territorio nacional y parece estar sujeta a la
influencia de ciertos factores que condicionan su distribucién geografica. En
lineas generales coincide con lo encontrado anteriormente por Rodriguez-

Larralde (Rodriguez-Larralde et al., 2003). En ese trabajo la base de datos esta
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construida en base a una fuente (registros telefénicos) y una divisién geogréfica

diferente a la nuestra. Pese a ello, la concordancia es notable.

Para conocer mejor la distribucion se han analizado y representado por

separado la distribucién geografica de cada componente de la consanguinidad.

La consanguinidad total (Ft) en el territorio peninsular espafiol (Figura 1), en
principio, y como se habia observado en trabajos previos (Fuster y Colantonio,
2002) no permite vislumbrar un gradiente o una relacién clara con la
distribucién de otros factores como la densidad poblacional, el nivel econémico
o los factores geograficos. No resulta sorprendente sin embargo (Rodriguez-
Larralde et al., 2003), que las zonas de mayor consanguinidad, coinciden casi
exactamente con las zonas de menor diversidad genética identificadas

anteriormente.

Respecto a la consanguinidad casual (Fr) la distribucién muestra los niveles
mas altos (Figura 2) en Asturias, Galicia, Leén y el sur de la meseta central
(Salamanca, Avila, Zamora y Segovia), zonas que sustentan los altos niveles de
consanguinidad de la poblacién espafiola en comparaciéon al resto de Europa
(Scapoli et al., 2007). La coincidencia con la diversidad genética es atin mas clara
que en el caso de la consanguinidad total, algo que era de esperar considerando
que esta componente depende s6lo de la composicion de apellidos de la

poblacién.

La consanguinidad no casual (Fn) tiene una distribuciéon (Figura 3) mas
irregular que la consanguinidad total (Ft) o la casual (Fr), parece que depende
de la influencia de unos factores diferentes. Que la consanguinidad total (Ft)
tenga una distribucién més parecida a la consanguinidad casual (Fr) que a la no
casual (Fn) obedece al hecho de que esta tltima contribuye en mucha menor

medida al nivel total (Crow y Mange, 1965; Crow, 1980)
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Analisis de la isonimia

Para tratar de comprender los factores que condicionan las diferencias en los
niveles de consanguinidad, se han explorado 31 variables diferentes (Tabla 1),
que tratan de caracterizar a factores que suelen estar relacionados de manera
individual con la consanguinidad (Calderén, 1989; Jorde y Pitkanen, 1991;
Fuster et al.,, 1996; Fuster y Colantonio, 2002; Blanco-Villegas et al., 2004;
Rodriguez-Diaz y Blanco-Villegas, 2011). El hecho de valorar tantas variables ha
demostrado ser muy importante. No todas las variables caracterizan a los
factores que queremos estudiar como cabria esperar (Tabla 1). No considerar
todas las variables nos podria haber hecho pasar por alto la influencia de un
determinado factor sencillamente por no haber seleccionado la variable mas
adecuada, mientras que seleccionando las mdas adecuadas podemos estar
seguros de haber caracterizado apropiadamente los factores que vamos a

considerar.

En una primera aproximacién (Tabla 1), parece que la consanguinidad total (Ft)
esta relacionada con el aislamiento, el ambiente rural, el nivel econémico, el
nivel cultural y la orografia. Todos esos factores estan correlacionados también
con la consanguinidad casual (Fr), por lo que parecen condicionar los niveles de
consanguinidad total mediante la presion ambiental (Fr) sufrida por la
poblacién. Las tnicas excepciones son el nivel econémico y el nivel cultural,
que parecen afectar a la consanguinidad condicionando la actitud social frente a
la consanguinidad (Calderén, 1989; Fuster y Colantonio, 2002; Rodriguez-Diaz
y Blanco-Villegas, 2011).

Sin embargo las poblaciones no sufren la influencia aislada de un sélo factor,

debemos considerar la influencia de todos conjuntamente (Tabla 2).
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Consanguinidad total

Los niveles de consanguinidad total (Ft) en la poblacién espafiola obedecen a la
influencia conjunta del nivel de ruralidad, el nivel econdémico, el nivel

educacional y la orografia (Tabla 2).

La variable con mayor trascendencia para la consanguinidad es el nivel
econoémico en forma de PIB en euros por habitante (Figura 4), a mayor nivel
econdmico menor consanguinidad de forma similar a lo observado en
poblaciones rurales espafiolas (Fuster y Colantonio, 2002). Es responsable de
entorno 50 % de la variabilidad explicada, pesa tanto como los otros tres

factores juntos.

En un trabajo previo con poblaciones espafiolas Fuster y Colantonio (Fuster y
Colantonio, 2002) detectaron grandes diferencias en el nivel de consanguinidad
entre entornos urbanos y entornos rurales. Sin embargo parece ser el segundo
factor (Figura 4) en importancia (entre el 25 y el 23 % de la variabilidad). Por la
forma en la que interacttian todas las variables entre si, sabemos que las zonas
mas rurales tienen también menor nivel econémico (Figura 7), pero el cardcter
rural aparece en el modelo pese a esa relaciéon con el nivel econémico, por lo
que mas alld de la relacién con el nivel econémico el caracter rural ejerce su

propia influencia.

Al nivel educacional le corresponde entre el 16 y el 9 % de la variabilidad de la
consanguinidad (Figura 4). El nivel educacional no parece guardar relacién con
ninguno de los otros factores, salvo la edad al matrimonio (Figura 7). Parece
que cuanto menor es el nivel educacional, menor es también el esfuerzo
invertido en la buasqueda de pareja y la edad al matrimonio (Goldstein y

Kenney, 2001).

La altima variable explicativa es la orografia (entre el 20 y el 6 % de la
variabilidad). La orografia estd muy relacionada con la ruralidad y adan asi ha

entrado en el modelo (Figura 7), luego también aporta poder explicativo por si
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misma. Tal y como se sefiala en otros estudios, la orografia complicada aumenta
el nivel de consanguinidad (Fuster y Colantonio, 2002). Probablemente, por lo
que sabemos de su relacion con el resto de variables, la forma de actuar de la
orografia sea dificultar las comunicaciones y el poblamiento, haciendo las

poblaciones menos atractivas y rentables (Figura 7).

El aislamiento, que correlaciona individualmente con la consanguinidad (Tabla
1), no aparece como factor en el modelo (Tabla 2). La razén es que es una
caracteristica comun de casi todos los factores seleccionados (Figura 7), las
zonas con menor nivel econdmico, mayor cardcter rural y orografia mas
complicada son zonas mas aisladas. Aunque individualmente el aislamiento si
pueda estar relacionado con la consanguinidad, parece que ejerce su influencia

conjuntamente con otra serie de variables con las que esta muy relacionado.
Consanguinidad casual

La mayor aportacion a la consanguinidad total la realiza su componente casual
(Fr). La consanguinidad casual se debe a la influencia ambiental (Crow, 1980),
por lo que los factores que condicionan la consanguinidad casual (Fr) son el

reflejo de la influencia ambiental en la consanguinidad total.

El factor mas determinante en la consanguinidad casual (Figura 5) es el nivel
econdmico (entre el 50 y el 39 %). Més alld de condicionar actitudes sociales
respecto a la consanguinidad (Pettener, 1985; Calderén, 1989), el nivel
econémico ejerce una influencia ambiental, probablemente en forma de
empobrecimiento poblacional, reduciendo los atractivos poblacionales y con
ello los tamafios poblacionales, los flujos y aumentando el aislamiento (Figura

7).

El segundo factor es la orografia (Figura 5), tal y como el carécter rural (entre el
32 y el 24 %). Que tal y como se ha comentado antes, tiene una influencia

ambiental sobre la consanguinidad.
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El altimo factor es el relieve (entre el 10 y el 5 %) de la manera en la que ya se
ha visto (Figura 5). A esos factores hay que afiadir una caracteristica
demografica, la edad al matrimonio (Figura 5), que suele estar muy relacionada

con el esfuerzo en la bisqueda de pareja (Goldstein y Kenney, 2001).
Consanguinidad no casual

Menos importancia sobre el nivel total de consanguinidad tiene la componente
no casual (Fn). La componente no casual implica una determinada actitud social
de la poblacion hacia las uniones entre consanguineos (Crow y Mange, 1965;
Crow, 1980) y, como seria de esperar, los factores de los que depende también
son diferentes (Figura 6). En determinadas poblaciones se ha observado una
actitud favorable hacia las uniones entre parientes con el objetivo de retener el

patrimonio familiar (Pettener, 1985; Calderén, 1989).

En torno al 61 % de la variabilidad explicada se debe al nivel educativo (mayor
nivel educativo, menor consanguinidad) y en torno al 39 % del nivel econémico
(mayor nivel econémico, menor consanguinidad). Parece que la actitud social
hacia la consanguinidad depende tanto de un equilibrio entre los costes y los
beneficios (Bittles y Black, 2010) como de la percepciéon de los costes de la

consanguinidad que aporta a una sociedad una adecuada educacion.

El papel del aislamiento en la consanguinidad es dificil de interpretar
(Calderon, 1989; Jorde y Pitkanen, 1991; Fuster et al., 1996; Fuster y Colantonio,
2002). Su relacién individual y directa con la consanguinidad es evidente (Tabla
1) pero su influencia no aparece cuando se considera el conjunto de factores. A
la luz de los resultados, parece que en realidad el aislamiento acttia por medio
de otros factores (Figura 7). Asi, las comarcas mas rurales, las de menor nivel
econémico y las de orografia mas complicada, son también las mas aisladas, y

estos tres factores si influyen en la consanguinidad.



144 |
Conclusion

Parece que un bajo nivel econémico es el principal factor ligado a un aumento
en la consanguinidad de la poblaciéon. Esta influencia se produce tanto
actuando sobre la propia poblacién, probablemente en forma de una falta de
incentivos que ha condicionado la estructura de la poblacién; como sobre la
actitud de la poblacién hacia la consanguinidad, viéndola con mejores ojos con

el fin de conservar el patrimonio.

El ambiente rural y la complicada orografia ejercen una importante presion
ambiental sobre la poblaciéon. Condicionan su estructura, con menos

disponibilidad de no emparentados aumentando asi la consanguinidad.

El nivel educacional, es el principal factor que condiciona la actitud social frente
a la consanguinidad. Condiciona la percepcion que se tiene de los riesgos que

supone la consanguinidad.
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"El ser humano es maravilloso,

... pero para un ratito."

(Javier Cansado)

5. CONCLUSIONES
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CONCLUSIONES

1. La poblacién espafiola estd estructurada en dos grandes grupos, las
provincias del Norte-Oeste y las del Sur-Este. Esta estructura se repite
recurrentemente a lo largo de la historia de Espafia, lo que induce a pensar
que son los factores geograficos, siempre presentes, los que han
determinado esta organizaciéon. Otros factores, como los etno-lingtiisticos,
que diferencian al Pais Vasco, parecen tener su influencia a un nivel mas
local, en la organizacion interna de cada uno de los grandes grupos.

2. En el territorio espafol peninsular se pueden distinguir tres tipos de
movimientos, de corta, de media y de larga distancia. Los de corta y media
distancia son los movimientos de mayor importancia y, por lo tanto, los que
mas han podido contribuir a la actual estructura de la poblacién espafiola.
Estos movimientos se producen preferentemente en el interior de la gran
fragmentacion territorial que hemos identificado y siguen principalmente
los arcos atlantico (en el Norte-Oeste) y mediterraneo (en el Sur-Este).

3. A nivel peninsular la estructura que regionaliza a la poblacién espafiola, es
muy semejante a la estructura de la diversidad de fauna vertebrada. Este
hecho junto a las diferencias climaticas que existen entre ambas zonas
geograficas invita a pensar que en la estructura genética de la poblaciéon
espafiola la influencia de los factores biogeograficos ha podido ser
determinante. La organizacion interna de la estructura genética dentro de
cada uno de los dos grandes grupos difiere ligeramente de la estructura de
la diversidad de fauna vertebrada. Estas divergencias parecen relacionadas
con factores etno-lingtiisticos en el caso del Galicia, Pais Vasco, Catalufia y
Valencia e histéricos en las provincias que conforman la Ruta de la Plata.

4. La consanguinidad de la poblacién espafiola estd determinada por la
presion ambiental y la actitud social. La consanguinidad derivada de la
presiéon ambiental obedece a la influencia del caracter rural y la orografia.
La consanguinidad derivada de la actitud social se encuentra relacionada
con el nivel educacional. El nivel econémico se revela como la variable de

mayor relevancia dado que se muestra vinculada a ambas presiones.
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