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RESUMEN. En este trabajo se analiza la relacion existente entre parentesco
genético y lingiiistico en las poblaciones humanas modernas. Se discute la importancia
que en este tipo de andlisis tiene la aplicacion de las mas recientes técnicas de biologia
molecular, estableciéndose, asimismo, en qué medida coinciden los resultados de
filiacién genética, obtenidos mediante aquellas herramientas, y lingiiistica, segiin se
desprende de los andlisis sincronicos y diacronicos de las lenguas. La conclusion
fundamental es que, si bien durante la expansion (pre)neolitica el factor demografico
fue el motor principal de la diversificacion lingiiistica, a partir de una protolengua
desconocida de origen africano, una vez ocupado el planeta, la evolucién genética y el
cambio lingiiistico comenzaron a obedecer a causas diferentes (geogrdficas en un caso,
culturales en otro), de ahi que actualmente los patrimonios lingiiistico y genético no
sean en general coincidentes, ni tampoco la historia lingiiistica sea un reflejo de la
genética (y viceversa).

PALABRAS CLAVE. Evolucién humana, cambio lingiiistico, biologia molecular

ABSTRACT. In this paper we analyze the relationships between genetic and
linguistic heritage in modern human populations. A detailed discussion concerning the
importance of advanced molecular biology techniques in such analysis will be
performed, in order to clarify the coincidences between genetic and linguistic cognation.
We conclude that, although the (pre) Neolithic human expansion was accomplished by
a concomitant linguistic diversification (from an unknown African protolanguage),
when the human beings fully occupied the planet both genetic evolution and linguistic
change began to respond to different causes (geographical and cultural, respectively).
Because of that, nowadays neither genetic and linguistic backgrounds are coincident in
human groups, nor linguistic history reflects genetic history (and vice versa).
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1. INTRODUCCION

1.1. Neurofisiologia y biologia molecular del lenguaje

Se cree que existen unos treinta mil genes involucrados en el correcto desarrollo y
la adecuada organizacion del cerebro y del sistema nervioso, lo que supone una gran
parte del genoma humano. Durante la embriogénesis las células de la glia son las encar-
gadas de dirigir la migracién de las neuronas corticales desde las paredes de los ventri-
culos de los hemisferios cerebrales y de asegurar su correcta disposicién en el cortex
cerebral; el patrén general de interconexiones entre estas neuronas viene determinado
por la direccién que sigue el crecimiento de sus axones, que se regula mediante la secre-
cion diferencial de factores de crecimiento sintetizados en las zonas circundantes, y gra-
cias también a la sintesis de moléculas sefial situadas sobre la superficie de las células
gliales; por tltimo, las conexiones sindpticas definitivas se establecen mediante el reco-
nocimiento de proteinas especificas expuestas en la superficie de las membranas de los
axones y las dendritas. Conforme el cerebro entra en funcionamiento, algunas de estas
conexiones iniciales se pierden si no son utilizadas, mientras que otras se refuerzan si
son empleadas de forma reiterada. El moderno sistema nervioso complejo que caracteri-
za al ser humano apareci6 en el Cimbrico como consecuencia de la adopcién de un sis-
tema de construcciéon modular de este tipo, sustentado en la expresién e interregulacion
de un enorme conjunto de circuitos génicos dispuestos pleiotropicamente; por esta
razén, desde el punto de vista del procesamiento de informacién compleja, las analogi-
as entre el cerebro y los procesadores informéticos no son adecuadas (Miklos 1993).

Pinker (2001: 350-352) propone que, en consonancia con este modelo general de
desarrollo cerebral, en el momento del nacimiento todas las conexiones posibles entre
las neuronas que constituyen los centros del lenguaje estdn potencialmente disponibles,
lo que equivale a decir que nacemos con una capacidad para el lenguaje instintiva que
nos dota de una gramdtica universal, una herramienta que, segun los postulados de la
escuela generativa, nos lleva a clasificar palabras en categorias gramaticales y a organi-
zarlas en sintagmas de acuerdo con el sistema x-barra; aprender una lengua determina-
da consiste tan sélo en reforzar ciertas sinapsis y en debilitar otras. Consecuentemente,
Pinker defiende la existencia de unos “genes de la gramdtica”. Como es bien sabido, la
informacidn genética reside en el niicleo celular en forma de largos mensajes constitui-
dos por secuencias donde alternan sucesivamente cuatro bases nitrogenadas diferentes
(adenina [A], timina [T], citosina [C] y guanina [G]), que se disponen estructuralmente
sobre un esqueleto formado por fosfato y ribosa para conformar la molécula de ADN. La
secuencia de bases nitrogenadas del ADN no es aleatoria, sino que su capacidad infor-
mativa reside precisamente en el hecho de que se suceden siguiendo un determinado
codigo, que hace corresponder a cada tres bases consecutivas un aminodcido, el sillar
basico que constituye las proteinas. De esta manera, la maquinaria celular es capaz de
leer ciertas secuencias de bases del ADN que son informativas (los genes), para extraer
de ellas las instrucciones necesarias para la sintesis de las proteinas, estructurales y fun-
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cionales, implicadas en todos los procesos fisiolégicos que tienen lugar en un ser vivo.
Llegados a este punto, la definicién que sugiere Pinker de los “genes de la gramatica”
seria la de “secuencias de ADN que codifican proteinas o desencadenan la transcripcion
de otras proteinas, en determinados momentos y lugares del cerebro, que guian, fijan o
atraen neuronas hacia aquellos circuitos que, una vez producido el ajuste sindptico que
tiene lugar con el aprendizaje, intervienen en la solucién de problemas gramaticales”
(Pinker 2001: 352-353).

La clonacion de los genes del lenguaje ha partido necesariamente de la identifica-
cién de patologias en las que el lenguaje se ve afectado (Brzustowicz 1996), como las
englobadas bajo el acrénimo SLI (trastorno especifico del lenguaje) (Bishop et al. 1995).
Aunque se estd comenzando apenas a caracterizar molecular y funcionalmente los genes
involucrados en dichos trastornos del lenguaje y, por extension, en la organizacion de los
centros lingiiisticos cerebrales (Brzustowicz 1998), parece que, efectivamente, los genes
identificados hasta el momento codifican proteinas que participan en la modulacién del
desarrollo neuronal y de la arquitectura del cértex cerebral. Por esta razén encontramos
entre ellos muchos cuyos productos son reguladores transcripcionales (el caso mds
reciente (Lai et al. 2001) es el de FOXP2), pudiendo tratarse, bien de represores de la
expresion génica, como MECP2 (Wan et al. 2001) o bien de activadores, como FMRI
(Yu et al. 1991; Ashley et al. 1993); otros son moduladores de la actividad enzimatica,
como UBE3A (Lalande et al. 1999) o dispositivos de respuesta a neurotransmisores,
como GABRB3 (Lalande et al. 1999). Existen, desde luego, otros muchos genes cuya
funcién exacta todavia desconocemos, aunque serd cuestion tan s6lo de tiempo poder
determinar su papel en el esquema general de desarrollo de las estructuras neuroldgicas
que sostienen el lenguaje humano. Lo cierto es que los datos moleculares parecen con-
firmar las recientes teorias de adquisicién y procesamiento del lenguaje, en particular
algunas que, como las de Pinker o las de Sykes (1999: 93-117), sostienen la existencia
de un condicionamiento genético de la capacidad lingiiistica del ser humano. La secuen-
ciacién completa del genoma humano (Venter et al. 2001) permitird abordar de forma
sistematica la bisqueda y la identificacion de los genes del lenguaje

1.2. Lenguaje y lenguas

Las lenguas no son, por tanto, sino manifestaciones multiformes de aquella gra-
matica universal y la variacidn lingiiistica no es sino el resultado de la actuacién de unos
pardmetros, especificos de cada lengua, sobre los principios invariables e innatos de la
gramdtica universal. La existencia de los universales lingiiisticos (es decir, rasgos comu-
nes a todas las lenguas, de caracter implicativo y que aparecen en todos los aspectos del
lenguaje) y la posibilidad de llevar a cabo un andlisis de los mismos demuestran que el
lenguaje y la estructura de las lenguas no varia libremente, sino que lo hace condiciona-
da por la propia estructura del cerebro (Deacon 1997; Liberman y Whalen 2000; Nowak
y Komarova 2001; Dogil et al. 2002), estando, en definitiva, sujeta al disefio preestable-
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cido de los médulos gramaticales y de sus reglas fundamentales de organizacién y com-
binacidn, tal y como se ha venido discutiendo anteriormente.

1.3. Cambio genético y cambio lingiiistico

Como cualquier otro carécter codificado genéticamente, los distintos elementos que
constituyen el lenguaje humano estdn sometidos a una presion selectiva que impulsa su
permanente evolucién y transformacién, con el objeto de conferir al individuo una mayor
capacidad adaptativa (Stumpf 2001). Por lo que se refiere a la gramadtica universal, al ser
innata, no sélo estd sujeta a los procesos de la herencia, sino que también deberia variar
por efecto de las mutaciones, que son la causa fundamental del cambio genético.

Pero, ;qué ocurre con las lenguas? Las lenguas deben ser aprendidas (es decir, pue-
den considerarse s6lo parcialmente instintivas) ;En qué medida y de qué manera actia
la seleccién natural sobre un fenémeno parcialmente cultural? El que sea necesario
aprender ciertas partes de una lengua tiene sus ventajas, ya que permite que se enri-
quezca mds facilmente y con mayor rapidez, facilitando el que los miembros de una
comunidad lingiiistica sintonicen entre si los posibles desajustes que puedan producirse
entre las maneras personales de utilizar el c6digo de comunicacién que supone la len-
gua. Pero aquel reajuste es también, por si mismo, una fuente permanente de cambio lin-
giiistico, que se acentia por los continuos ejercicios de reandlisis por parte del oyente de
los mensajes emitidos por el emisor (cuando las modificaciones que el oyente cree per-
cibir se reinterpretan como resultado de reglas diferentes a las utilizadas por el emisor,
pueden generarse nuevas reglas gramaticales, que constituyen un motor adicional de
variacién de la lengua) y por los fenémenos de aislamiento de partes de las comunida-
des lingiifsticas, que, con la separacién, no pueden incorporar las innovaciones adopta-
das por el resto de los hablantes de la lengua (Pinker 2001: 265-274).

En definitiva, ;cambio genético o cambio cultural? ;O ambos? (Aoki 2001) ;Exis-
te, por tanto, una correlacion entre identidad genética y lingiiistica? ;Cambian las len-
guas a medida que lo hace la poblacién que las emplea? (Es posible rastrear la historia
evolutiva del hombre moderno a partir de su historia lingiiistica, o viceversa? ;O, por el
contrario, la lengua es una simple herramienta cultural susceptible de ser intercambiada
entre diversos grupos humanos en funcién de sus necesidades comunicativas, indepen-
dientemente de su filiacion genética?

2. DETERMINACION DE LA HISTORIA GENETICA Y LINGUISTICA MEDIANTE LA
BIOLOGIA MOLECULAR

2.1. Tasa de mutacién y dindmica de poblaciones

Las modernas técnicas de biologia molecular han resultado extremadamente ttiles
para la caracterizacion genética de los grupos humanos y el esclarecimiento de su recien-
te historia evolutiva (Cavalli-Sforza et al. 1993; De Stefano 2000). La informacion con-
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tenida en los genes no se transmite inalterada de padres a hijos, ya que la maquinaria
celular de replicacién del ADN no es infalible, de manera que, con una determinada fre-
cuencia, origina ciertas sustituciones o mutaciones en las bases del ADN (cuya tasa se
incrementa ademads, de forma natural, por la exposicién a agentes mutagénicos ambien-
tales), que son heredadas por la siguiente generacién. No obstante, y habida cuenta que
gran parte del ADN es irrelevante desde el punto de vista informativo, muchas de estas
mutaciones son silenciosas, no afectando a genes funcionales, por lo que los individuos
que las portan no son eliminados de las poblaciones por seleccién natural. Dado que, en
principio, y en ausencia de fendmenos recombinatorios, la tasa de mutacién es constan-
te con el tiempo, cuanta mayor es la diferencia entre las secuencias de dos individuos,
mayor es el tiempo en que se separaron sus linajes. Sin embargo, es preciso tener en
cuenta que el estudio de la historia evolutiva de los grupos humanos a partir de andlisis
de este tipo supone necesariamente una aproximacion imperfecta al fendémeno real,
desde el momento en que siempre se contemplan determinadas restricciones y simplifi-
caciones en el analisis: las mutaciones son neutras, no existe recombinacion, el tamafo
de la poblacién es constante, las sucesivas generaciones son discretas y no solapantes y
el apareamiento dentro de la poblacién se produce al azar (Emerson et al. 2001). En un
intento por eliminar alguna o algunas de estas restricciones, se han desarrollado nuevos
métodos estadisticos de andlisis de secuencias, que se apoyan fundamentalmente en la
teoria de la coalescencia (Kingman 1982), y que permiten inferir una historia demogra-
fica mas exacta de los subgrupos humanos a partir de la estructura de sus arboles filo-
genéticos, determinando parametros de gran interés, como las tasas de crecimiento o de
disminucién de los efectivos poblacionales o la tasa de migracion (Emerson et al.2001).

2.2. Estrategias preferidas de andlisis molecular en la genética de poblaciones

ADN mitocondrial. Todos los modernos estudios sobre genética de poblaciones
basados en técnicas de biologia molecular analizan las secuencias de zonas especialmen-
te variables (y poco relevantes) del genoma humano, como por ejemplo, algunas regiones
del ADN mitocondrial'. La idoneidad del ADN mitocondrial se basa en su alto nimero
de copia, en que aparentemente no sufre procesos de recombinacion, en su elevada tasa
de sustitucién (el nimero de cambios acumulados con el tiempo es lo suficientemente
grande como para ser ampliamente discriminativo en periodos temporales reducidos) y en
que se hereda matrilinealmente (Ingman et al. 2000). El andlisis del ADN mitocondrial
ha permitido caracterizar todas las poblaciones humanas y agruparlas en un pequefio
nimero de haplogrupos mitocondriales diferentes (Bert et al. 2001; Kaestle y Smith
2001). En general, estos estudios se centran en la determinacién del polimorfismo de los
fragmentos de restriccion del ADN mitocondrial (es decir, el patrén de corte del ADN
cuando se emplean endonucleasas de restriccion que lo escinden especificamente) de
zonas especialmente mudables, como la regién hipervariable 1 (Saillard er al. 2000;
Nasidze y Stoneking 2001); en otros casos se ha optado directamente por una compara-
cion de las secuencias completas (Ingman ez al. 2000). El andlisis mediante los métodos
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estadisticos basados en la teoria de la coalescencia de la distribucién geografica de los
haplotipos mitocondriales permite reconstruir con mayor exactitud la historia y la estruc-
tura de las poblaciones humanas (Templeton 1998) y comprobar cualesquiera hipétesis
relacionada con los flujos génicos dentro de una poblacién dada, como la deriva génica
por aislamiento de los grupos humanos, la dispersion de sus genes a larga distancia, su
fragmentacion remota o la expansion de dichas poblaciones (Posada et al. 2000).

El cromosoma Y. No obstante, dado que el ADN mitocondrial se hereda por via
materna, s6lo refleja la historia evolutiva del sexo femenino, que a menudo difiere (por
motivos demograficos, culturales ;y lingiiisticos?) de la del sexo masculino (Hammer et
al. 1998). Por ello, en contrapartida, resulta conveniente estudiar también el patrén de
mutacién y cambio genético del cromosoma Y, que se hereda patrilinealmente, anali-
zando igualmente los polimorfismos de zonas hipervariables del mismo no sujetas a
recombinacién (Underhill et al. 2001). Habitualmente se eligen los segmentos de ADN
que participan en la construccién de los microsatélites del cromosoma (Tarazona-Santos
et al. 2001; Zerjal et al. 2001), pero también otras regiones polimérficas reconocidas
(Kayser et al. 2000); al igual que ocurre en el caso del ADN mitocondrial, estos poli-
morfismos permiten definir diferentes haplotipos y clasificar a los seres humanos en dis-
tintos haplogrupos (Rosser et al. 2000; Underhill ez al. 2001).

Otros marcadores. Por otro lado, para evitar el sesgo que puede suponer la utiliza-
cién de marcadores contenidos en los cromosomas sexuales, a menudo se analizan frag-
mentos polimérficos contenidos en los cromosomas autosémicos, como pueden ser las
inserciones Alu® (Nasidze et al. 2001) o los microsatélites cromosémicos (Polanski et al.
1998). En un futuro préximo se incorporardn también a los andlisis las secuencias de los
transposones?, de los elementos nucleares intercalados (SINEs y LINEs*), asi como datos
procedentes de estudios sobre polimorfismos de nucledtidos simples (Emerson et al 2001).

También se han empleado en numerosas ocasiones secuencias de ADN codifican-
te, como las de los genes responsables de los grupos sanguineos humanos (Chaabani et
al. 2000) o las de los antigenos de histocompatibilidad (Monsalve et al. 1999; Ohashi et
al. 2000), e, incluso, secuencias de virus que llevan largo tiempo conviviendo con el
hombre (Ding et al. 2000). No obstante, es preciso tener cautela en la inferencia de con-
clusiones acerca de la historia evolutiva de los grupos humanos cuando se analizan datos
procedentes de genes nucleares sometidos a seleccidn natural, que escapan a las restric-
ciones generales de este tipo de andlisis, dado que las mutaciones ya no son neutras.
Diferentes simulaciones llevadas a cabo parecen indicar que los resultados varian con
respecto a los obtenidos en ausencia de presion selectiva (Marjoram y Donnelly 1994).

Andlisis multivariantes. Finalmente, es importante resefiar que la utilizacion de loci
(lugares fisicos del cromosoma) unicos distorsiona a menudo la representatividad esta-
distica de estos estudios, por lo que puede resultar preferible realizar un andlisis mas com-
pleto, que incluya fragmentos polimérficos nucleares y mitocondriales (Di Benedetto et
al. 2001). Asi, por ejemplo, tanto el andlisis del ADN mitocondrial, como las evidencias
lingtiisticas, indican que la poblacién maori surgi6 tras una expansién rapida y homogé-
nea de una poblacién austronésica ancestral procedente de Asia sudoriental, que coloni-
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z6 Nueva Zelanda; sin embargo, el andlisis de los haplotipos binarios del cromosoma Y
sugiere la existencia de contactos genéticos con poblaciones de Nueva Guinea (Underhill
et al. 2001). Actualmente se admite que la filiacién lingtiistica de las poblaciones poline-
sias no refleja adecuadamente el proceso colonizador llevado a cabo por sus antepasados,
que debié producirse de forma mas lenta a como se creia hasta ahora y tras un prolonga-
do intercambio genético con los grupos melanesios novoguineanos, que fue capaz de
superar las barreras idiométicas y que no quedé reflejado posteriormente ni en el patri-
monio lingiiistico de los colonizadores (Kayser et al. 2000) ni en el de los aborigenes con
los que se relacionaron (Ohashi et al. 2000).

3. LA RELACION ENTRE LA ESTRUCTURA GENETICA DE LAS POBLACIONES
Y SU HISTORIA LINGUISTICA

3.1. El origen del hombre y del lenguaje

Segtin Ingman et al. (2000), aunque el hominido antecesor del ser humano, el
Homo erectus, abandoné Africa hace unos dos millones de afios, el Homo sapiens
moderno se origind en este continente hace tnicamente entre 100.000 y 200.000 afios,
reemplazando a las formas hominidas arcaicas sin que se produjera entre ellas ningin
intercambio genético apreciable. El H. sapiens siguié evolucionando en Africa de forma
pausada (lo que se pone de manifiesto por las profundas ramas presentes en su arbol filo-
genético), hasta que hace entre 35.000 y 40.000 afios unos 10.000 individuos reproduc-
tores abandonaron el continente y se dispersaron por el resto del mundo, extinguiendo
de nuevo a las formas de hominidos primitivos derivados del Homo erectus que encon-
traron y sin que se produjese tampoco esta vez ningtin intercambio genético significati-
vo, como ocurrid, por ejemplo, con el H. neanderthalensis (Krings et al. 1997). A partir
de esta poblacion emigrada aparecieron todas las ramas no africanas humanas en un pro-
ceso relativamente rapido (que filogenéticamente se manifiesta por el perfil estrellado
que adopta nuestro drbol evolutivo). El ancestro comtn para todos los grupos humanos,
africanos y no africanos, vivié hace entre 220.000 y 120.000 afios.

(Qué ocurri6 con el lenguaje a lo largo de estos procesos de diferenciacién gené-
tica? Se han propuesto diversas teorias que tratan de explicar el origen del lenguaje en
el ser humano. Para algunos autores los centros cerebrales involucrados en el lenguaje
surgieron de una readaptacion de estructuras cerebrales previamente evolucionadas para
satisfacer otros objetivos bien distintos, fundamentalmente a partir de las dreas motoras
implicadas en la manipulacién de los objetos (Lieberman 1991: 4; Wilkins and Wake-
field 1995). El rechazo critico del papel de la readaptacion en el desarrollo del lenguaje
(Botha 2002) ha llevado a considerar como mads plausibles otras propuestas alternativas,
que consideran al lenguaje como un caricter plenamente adaptativo (y no readaptativo).
Asi, Nowak et al., por ejemplo, han estudiado, desde el punto de vista de la teorfa evo-
lutiva de juegos, cdmo se habria producido el paso desde un sistema de comunicacién
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icénico hasta un lenguaje simbdlico como el humano, asi como la evolucién ulterior de
los diferentes aspectos de un lenguaje de esta naturaleza, incluyendo la transicion desde
un sistema de comunicacion no sintactico a otro sintactico (2000) y la aparicién de una
gramatica universal (2001), que simplificaria el proceso de aprendizaje de la lengua,
como ya constaté Chomsky (1965). El motor que impulsaria en tultimo término estas
transformaciones fundamentales del lenguaje parece ser la ventaja adaptativa que supon-
dria la capacidad de poder hacer referencia a un creciente nimero de hechos y de poder
transmitirlos fidedignamente a otros individuos. Las categorias gramaticales y las reglas
sintdcticas que permitirian su combinacién y la generacién de estructuras de orden supe-
rior aparecerian siempre y cuando el niimero de eventos que deben referirse superase un
valor umbral, determinado por el nimero de componentes del lexicén (icénico), y cuan-
do el coste de memorizacién de funciones gramaticales y reglas sintdcticas fuese favo-
recido desde el punto de vista adaptativo (Nowak y Krakauer 1999). Se desconoce
cudndo apareci6 exactamente el lenguaje humano, aunque Cavalli-Sforza et al. (1988) y
Cervera et al. (1999: 203) proponen que el dltimo paso en su desarrollo, hasta alcanzar
la estructura lingiiistica propia del hombre moderno, deberfa haber sido un factor impor-
tante a la hora de explicar la rdpida expansion que siguid a la aparicién del Homo sapiens
en detrimento del Homo neanderthalensis.

Por lo que se refiere a la historia de las lenguas, aunque se han hecho cronorre-
construcciones lingiiisticas, basadas en las premisas de la glotocronologia o lexicoesta-
distica, asumiendo que, al igual que ocurre con la tasa de mutacién del material genético,
existe una tasa constante de cambio lingiiistico (Swadesh 1972), lo cierto es que los lin-
giiistas no pueden llegar tan lejos en las reconstrucciones de una hipotética lengua pri-
migenia como hacen los genetistas con la filogenia de las poblaciones humanas. Es
posible, hasta cierto punto, analizar las dindmicas de aparicién, diversificacién y extin-
cién de las lenguas (Renfrew 1999), pero carecemos de evidencias “fésiles” a largo
plazo, ya que los universales lingiiisticos no son un registro valido del origen comun de
las lenguas, al no existir una correlacién entre la tipologia y la historia lingiiisticas en
ninguna familia de lenguas (Pinker 2001: 253-263).

A la vista de nuestros conocimientos actuales resulta licito inferir que existié una
protolengua, ya que la capacidad lingiiistica del hombre y el esquema bdsico de la gra-
matica universal parecen ser innatos, segtin la mayoria de las tesis generativistas y de las
evidencias genéticas, y habida cuenta que el ser humano tiene un origen tnico y no poli-
filético, asi como que dicha protolengua acompaiié a los movimientos de poblacién ante-
riormente descritos, que pudieron quedar registrados en la filogenia lingiiistica. Sin
embargo, casi todos los lingiiistas creen que, en general, tras un periodo de tan sélo
10.000 afios de cambio lingiiistico ya no pueden quedar restos de lenguas ancestrales en
sus descendientes (Pinker 2001: 283). Cavalli-Sforza et al. (1988) llevaron cabo una
reconstruccién de la moderna evolucion humana que incluye datos genéticos (analizan-
do los polimorfismos de 120 alelos cldsicos en 42 poblaciones de todo el mundo), arque-
oldgicos y lingiiisticos, y han concluido que las distancias genéticas entre los tres grupos
humanos principales (africanos por un lado y por otro lado, un segundo grupo evolutivo

14



BIOLOGIA MOLECULAR, GENETICA DE POBLACIONES Y DIVERSIDAD LINGUISTICA

que incluiria dos subgrupos, el de caucdsicos, asidticos orientales, poblaciones articas y
amerindios y el de asiaticos sudorientales, polinesios y melanesios, novoguineanos y
aborigenes australianos) se corresponden con las relaciones entre los principales super-
linajes lingiiisticos, de manera que la evolucién genética y lingiiistica se habrian produ-
cido de forma paralela. Al tiempo que se van conociendo cada vez mds secuencias de
marcadores genéticos (cldsicos y nuevos) de este tipo, las modernas técnicas de analisis
estadistico estdn reinterpretando con mayor exactitud los datos derivados de las secuen-
cias conocidas de muchos genes humanos, con lo que a partir de los antiguos arboles
filogenéticos se estan obtenidos evidencias cada vez mas exactas acerca de la historia
demogrifica de los grupos humanos, caracterizados por una dindmica evolutiva com-
pleja (Emerson et al. 2001). Asi, se estd produciendo concomitantemente una revision
de muchas de las hipétesis consideradas mas plausibles hasta el momento sobre el ori-
gen del H. sapiens; existen evidencias, por ejemplo, de que el hombre moderno se ori-
giné simutdneamente en diversos lugares del continente africano (Hawks y Wolpoff
2001), lo que descartaria la idea tradicional de un origen tnico.

3.2. Las grandes migraciones culturales

Existen otras correlaciones hasta cierto punto significativas entre historia genética
y lingiiistica. Afinidades morfol6gicas y de vocabulario han llevado a diversos lingiiistas
a postular la existencia de una macrofamilia lingiiistica nostritica, que agruparia a las
lenguas indoeuropeas, dravidias, afro-asidticas y altaicas (Dolgopolsky 1987; Kaiser y
Shevoroshkin 1988). El analisis de distintas frecuencias alélicas ha determinado la exis-
tencia de un gradiente génico, cuyo maximo se situaria en el Préximo Oriente, y que
abarcaria precisamente a los hablantes de las lenguas de las familias indoeuropea, altai-
ca, elamo-dravidiana y, en menor medida, afro-asidtica (aunque también a las poblacio-
nes austronésicas) (Barbujani y Pilastro 1993). El que exista una correlacion entre la
agrupacion de estas poblaciones segtn criterios lingiiisticos y segtin sus frecuencias alé-
licas parece deberse a que un mismo fenémeno demografico dio lugar a las variaciones
lingiiisticas y genéticas observadas actualmente en estos grupos, ya que si las lenguas se
hubiesen difundido unicamente mediante transmision cultural, la variacién genética den-
tro de los grupos lingiiisticos correspondientes deberia ser consecuencia del distancia-
miento, la existencia de barreras geograficas o la deriva génica. La difusién de la lengua
estuvo asociada, por tanto, en alto grado, con movimientos de poblacién, en consonancia
con las tesis de Renfrew (1991) de que los granjeros neoliticos del Préximo Oriente pro-
pagaron junto con la agricultura un grupo muy relacionado de lenguas, las nostréticas.
Desde entonces no ha existido ningtin otro proceso de cambio lingiiistico parecido aso-
ciado a un crecimiento de poblacion y a su posterior emigracion en una escala tan vasta,
por lo que no han quedado evidencias claras, ni desde el punto de vista genético, ni lin-
giifstico (Renfrew 1992: 11-68). No obstante, existen, por ejemplo, ciertos datos que
apuntan al hecho de que el flujo génico preneolitico en la Peninsula provino seguramen-
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te del norte de Africa junto con el lenguaje y la cultura, y no del Préximo Oriente a tra-
vés de Europa (Arnaiz-Villena et al. 1999).

En otros ambitos histérico-geograficos probablemente se produjeron también
importantes movimientos demograficos, vinculados, por ejemplo, a la colonizacién ame-
ricana a través del estrecho de Bering (Karafet et al. 1999) que, presumiblemente, irfan
acompafiados de expansiones lingiiisticas concomitantes, si bien estdn mucho peor ates-
tiguados. Cuando se estudia la variabilidad genética del cromosoma Y en distintas pobla-
ciones sudamericanas, es posible concluir que el patrén de diversidad lingiiistica y
cultural de Sudamérica es consistente con el patrén de diversidad genética (y también
con la heterogeneidad ambiental del continente y los datos paleoecoldgicos), segtin el
cual en la zona andina americana, donde los niveles de poblacién son mayores y el inter-
cambio genético también, la homogeneizacion del acervo genético ha sido mucho mas
acusada, mientras que en las regiones amazodnicas, el centro de Brasil, y el drea del
Chaco, el flujo genético es mds bajo y la diferenciacién genética mayor (Tarazona-San-
tos et al. 2001). Los andlisis de las frecuencias de cuatro haplogrupos de ADN mitocon-
drial en 14 poblaciones lingiiisticamente diferentes pertenecientes a tres familias
lingiifsticas principales del subcontinente (andina, ecuatorial y ge-pano-caribe), indican
igualmente que existe una cierta correspondencia entre las frecuencias de dichos haplo-
grupos, las relaciones histéricas y los parentescos lingiiisticos, y, en menor medida, tam-
bién con aspectos geograficos (Bert et al. 2001).

3.3. La lengua como instrumento cultural

Al margen de estas correlaciones muy generales y vinculadas a grandes desplaza-
mientos demograficos neoliticos, lo cierto es que la lengua suele comportarse casi siem-
pre como un instrumento cultural que se transfiere con independencia de las
caracteristicas genéticas de la poblacién que lo utiliza. Asi, por ejemplo, tras las grandes
migraciones que permitieron la colonizacidn del continente americano, la estructura gené-
tica de las poblaciones de nativos norteamericanos se fue creando mediante deriva géni-
ca e intercambio genético, detectdndose una clara correlacion entre la distancia genética
y geografica existente entre los grupos, pero mucho menos evidente entre aquella y la
filiacion lingiiistica (Monsalve et al. 1999). Por ello, aunque en general puedan existir
evidencias de que pequefios desplazamientos demograficos hayan dado lugar a reempla-
zamientos lingiiisticos, como ocurrié con los modernos hablantes de niimico, una lengua
indigena norteamericana, cuya estructura genética es diferente a las de los primitivos
habitantes de la zona a la que emigraron, a los que reemplazaron lingiiistica y cultural-
mente (Kaestle y Smith 2001), lo normal es que ocurra justo lo contrario. Asi, movi-
mientos migratorios ulteriores, a una escala relativamente pequefia, como los que
permitieron la colonizacion de Yakutia y del Extremo Oriente ruso desde el lago Baikal
y los montes Altai, no fueron acompafados de una migracién cultural ni lingiifstica con-
comitante, no existiendo actualmente ninguna correlacion entre la estructura genética y
las caracteristicas lingiiisticas de las poblaciones emigrantes ni de las colonizadas (Evsiu-
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kov et al. 2000). En otros casos lo que sucede es que la diferenciacion lingiiistica es pos-
terior al fendmeno migratorio que alter¢ la estructura genética de las poblaciones impli-
cadas, por lo que, a pesar de la existencia de diferencias lingiiisticas significativas, no
existen diferencias genéticas correlativas; es lo que sucede, por ejemplo, entre los alba-
neses y el resto de los europeos hablantes de lenguas indoeuropeas (Belledi et al. 2000).

3.4. Relaciones actuales entre patrimonio genético y lingiiistico

Asfi pues, parece evidente que, en general, las relaciones genéticas de las pobla-
ciones actuales reflejan mas las relaciones geograficas existentes entre ellas que las lin-
giiisticas, algo que estd muy bien documentado en el continente europeo (Zerjal et al.
2001). Asi, aunque la historia demografica europea también debe explicarse parcial-
mente atendiendo a otros movimientos de poblaciones, como los provenientes de las ori-
llas septentrionales del Mar Negro, la ocupacién de Europa se produjo seguramente
mediante dos expansiones demogréficas sucesivas: la primera se originé en Africa hace
unos 45.000 afios, durante el Paleolitico Superior, mientras que la segunda se inici6
desde el Proximo Oriente hace tan s6lo unos 10.000 afios, durante el Neolitico (Troy et
al. 2001); las evidencias en este sentido provienen de las variaciones clinales més o
menos acusadas de diversos marcadores genéticos a lo largo del continente (Chikhi et al.
1998; Casalotti et al. 1999; Simoni et al. 2000). Estudios recientes parecen indicar ade-
mds que la migracion paleolitica se produjo en oleadas sucesivas y que estuvo separada
de la neolitica por un periodo de retroceso demografico coincidente con la ultima gla-
ciacion (hace unos 20.000 afios); no obstante, la contribucién de los inmigrantes neoli-
ticos representa tan sélo una cuarta parte del acervo génico total europeo, habiéndose
producido, asimismo, una significativa emigraciéon de vuelta hacia el Préximo Oriente
(Richards et al. 2000). La relacién entre las poblaciones europeas actuales y su historia
genética se explica, en definitiva, fundamentalmente en funcién de pardmetros geogra-
ficos, mas que por afinidades de tipo lingiiistico (Rosser et al. 2000).

Existen otras muchas evidencias en este sentido en muchos otros lugares del pla-
neta. Por ejemplo, los hablantes de armenio (una lengua indoeuropea) o de azeri (una
lengua altaica) estdn mas proximos genéticamente a los hablantes de lenguas caucasicas,
con los que conviven estrechamente desde el punto de vista geografico, que a otros
hablantes de lenguas indoeuropeas o altaicas lingiiisticamente afines; es presumible
suponer que en algin momento de su historia hubo un reemplazamiento lingiiistico que
no afect6 al acervo genético (Nasidze y Stoneking 2001). Lo mismo puede observarse
en el caso de georgianos y curdos, cuya constitucién génica es muy parecida (y muy pré-
xima a su vez a la europea), a pesar de la diferente filiacion lingiiistica de sus lenguas
maternas (caucdsica kartvélica e indoeuropea, respectivamente) (Comas et al. 2000) o de
los hingaros, que mantienen con sus parientes lingiiisticos mds proximos las mismas
distancias genéticas que el resto de los europeos (Laitinen et al. 2000). Baste citar un
ultimo ejemplo, el de los capaya, que hablan una lengua perteneciente al phylum Chib-
cha-Paez y que son genéticamente mas parecidos a otras etnias sudamericanas proximas
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geograficamente, hablantes de lenguas de otros grupos lingiiisticos, que a otros hablan-
tes de lenguas de su propio phylum (Rickards et al. 1999)

3.4.1. Homogeneidad lingiiistica y heterogeneidad genética

Se da asi, por tanto, el caso de que un territorio lingiifsticamente homogéneo no lo
sea genéticamente. Asi, las frecuencias de los haplogrupos de ADN mitocondrial son
diferentes entre grupos de hablantes del mismo dialecto véneto (Mogentale-Profizi et al.
2001). En Turquia, la transicion lingiiistica que supuso la entrada de grupos turcomanos
procedentes de Asia Central en el primer milenio de nuestra era y que cambié por com-
pleto el mapa lingiiistico del pais no supuso un reemplazamiento genético concomitan-
te, de manera que sélo el 30% de los turcos actuales tiene origen asiitico (aunque,
evidentemente, la eliminacién de la barrera lingiifstica favoreci6 la invasién genética)
(Di Benedetto er al. 2001).

3.4.2. Heterogeneidad lingiiistica y homogeneidad genética

Y viceversa, es decir, fronteras que desde el punto lingiiistico (y cultural) parecen
evidentes, no lo son tanto desde el punto de vista genético. Por ejemplo, el phylum esqui-
mo-aleutiano se distribuye desde Siberia hasta Groenlandia y estd claramente separado lin-
giifsticamente de las lenguas Na-Dene vecinas; y, sin embargo, las diferencias genéticas
son menos evidentes (Saillard er al. 2000). En contra de lo que los datos lingiiisticos,
arqueoldgicos o anatémicos parecian sugerir, no existe ninguna frontera genética entre las
poblaciones de China septentrional y meridional, sino una transicién genética gradual debi-
da a la distancia (Ding et al. 2000). El efecto de la barrera lingiiistica sobre el flujo gené-
tico entre las poblaciones afro-asidticas e indoeuropeas es muy discutible; es cierto que
entre ambas poblaciones existen diferencias genéticas significativas, pero la frontera lin-
giifstica parece ser mds el resultado del contacto secundario entre dos centros de diferen-
ciacién que un potenciador de la misma (Dupanloup de Ceuninck et al. 2000).

3.4.3. La deriva génica

Es preciso sefialar, por tltimo, que en algunos casos es la deriva génica (y no tanto
la distancia geografica) la responsable de las diferencias genéticas observadas entre dis-
tintas poblaciones préximas, sin que exista ninguna correlacién con su parentesco lin-
giifstico. Asi, por ejemplo, el andlisis de las secuencias de ocho inserciones Alu en
cromosomas de individuos de seis poblaciones caucdsicas que hablan lenguas pertene-
cientes a 4 grupos lingiiisticos diferentes (indoeuropeo (armenios), altaico (azeries), cau-
césico septentrional (circasianos, darginicos e ingusos) y caucdsico meridional o
kartvélico (georgianos)), puso de manifiesto que la homogeneidad e impermeabilidad
genéticas de estas poblaciones no puede explicarse por causas lingiifsticas, sino tnica-
mente por el efecto de la deriva génica durante un prolongado aislamiento (Nasidze et
al. 2001).
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4. CONCLUSION

A medida que el H. sapiens fue evolucionando y adquiriendo las nuevas capacida-
des que le han permitido alcanzar su éxito biolégico actual (entre las que se encuentra,
desde luego, el lenguaje), se aventurd a abandonar su continente natal, Africa, para colo-
nizar nuevos espacios, habitados por hominidos primitivos que se fueron extinguiendo
al no poder competir con las mayores capacidades adaptativas intelectivas de los inva-
sores. De todo lo expuesto anteriormente puede concluirse que esta expansion demogra-
fica fue acompafiada de la dispersién de la protolengua que, con toda probabilidad,
servia de vehiculo comunicativo a los invasores y ain en la actualidad existen en gran
parte de las poblaciones humanas evidencias genéticas y lingiiisticas de algunos de estos
movimientos migratorios. Una vez que las poblaciones invasoras se asentaron, cambi6
sustancialmente la naturaleza de los procesos de dispersién y cambio lingiiisticos. Los
desplazamientos demogréficos dejaron de tener la envergadura de la primitiva ocupacién
de los territorios, antes y durante la época neolitica, de manera que la expansién de las
lenguas ya no se fundament6 en bases demograficas (rastreables, por tanto, desde el
punto de vista genético), sino eminentemente culturales. Las barreras lingiiisticas no
parece que interrumpieran en general el intercambio genético entre las poblaciones y el
aislamiento genético de los grupos humanos respecto a las poblaciones vecinas comen-
z6 a tener una base eminentemente geografica. La aplicacion de las modernas técnicas
de biologia molecular al estudio de la reciente historia evolutiva del hombre y la com-
paracién de los resultados obtenidos en estos andlisis con la historia del cambio lingiiis-
tico estin permitiendo conocer mejor la intrincada interrelacién entre cultura y
patrimonio genético, ya que, en definitiva, nuestra herramienta de comunicacion, el len-
guaje, no es sino el resultado de una sutil amalgama entre la informacién contenida en
nuestros genes y la manera en que hemos modificado a lo largo del tiempo este legado
a través de la herencia cultural recibida de nuestros antepasados.

Notas

1. La mitocondria es un pequefio orgdanulo del citoplasma celular donde tienen lugar los procesos respirato-
rios que generan la energia necesaria para el mantenimiento del metabolismo celular.

2. Las secuencias Alu son pequefios fragmentos de ADN, con un tamafio comprendido entre 100 y 500 pb,
que forman parte de una familia de secuencias de ADN cortas, muy repetidas e intercaladas por todo el
genoma, denominada SINES (short interspersed repeats). Se trata de pseudogenes generados a partir de
ARN 7SL y estdn presentes en las regiones que flanquean los genes, en los intrones de los genes funcio-
nales, en el ADN satélite y agrupadas junto con otras secuencias repetidas intercaladas. Dentro de una
misma especie las secuencias de la familia Alu pueden divergir hasta un 15% entre si, lo que las hace espe-
cialmente apropiadas para llevar a cabo estudios de diversidad genética dentro de poblaciones supuesta-
mente homogéneas. Existen alrededor de 900.000 copias Alu por genoma haploide, lo que supone en torno
al 9% del genoma humano (Singer y Berg 1993: 712-716).

3. Los transposones son segmentos de ADN con capacidad para desplazarse por si solos a distintas posiciones
del genoma, pudiendo alterar o no la expresion de genes situados en las cercanias del lugar de insercion.
Todos los transposones estan flanqueados por secuencias especificas, repetidas o invertidas, necesarias para
su transposicion y contienen en su interior las secuencias de uno o més genes que codifican las enzimas que
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catalizan dicha transposicion (tratdndose de enzimas especificas, denominadas transposasas, o bien de trans-
criptasas y transcriptasas inversas, segin cual sea el mecanismo de la transposicion) (Singer y Berg, 1993:
751-752).

4. SINE, en inglés, short interspersed repeat (repeticion intercalada corta). LINE, en inglés, long intersper-
sed repeat (repeticion intercalada larga). Se trata de secuencias de ADN no codificante, repetidas y dis-
persas por el genoma (ver también nota 2).
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