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RESUM

Les similituds entre la manera com s’hereten i evolucionen els gens i les llengiies han
promogut l'interes en l'analisi conjunta d'ambdds camps. La correlaci6 entre gens i llen-
glies va ser demostrada per primer cop per Cavalli-Sforza i colaboradors en comparar un
arbre construit amb marcadors genetics classics amb un arbre lingiiistic de les llengties.
S’han formulat diverses critiques a aquest metode, i se n’han descrit nombroses excepci-
ons. S’ha demostrat que el factor més important que determina la correlacié de gens i llen-
glies és la geografia. Nogensmenys, la informacié proporcionada per la genetica i la lin-
gliistica, ensems amb la proporcionada per altres disciplines, ens permetra reconstruir la
historia de la humanitat.

Paraules clau: diversitat genetica, diversitat lingiiistica, correlacio gens-llengiies, coevo-
luci6 gens-cultura, Cavalli-Sforza.

FULFILLING ONE OF DARWIN’S INTUITIONS:
HUMAN GENETICS AND LANGUAGES

SUMMARY

The similarities between the mode of inheritance and evolution of genes and languag-
es have fostered interest in the joint analysis of both disciplines. The correlation between
genes and languages was firstly demonstrated by Cavalli-Sforza and collaborators com-
paring a tree build from ‘classical’ genetic markers to a linguistic tree of languages. Sev-
eral criticisms to this correlation have been raised and a large number of exceptions have
been described. It has been shown that the most plausible factor that influences in the cor-
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relation of genes and languages is geography. However, the information provided by ge-
netics and linguistics, as well as the one provided by other disciplines, will allow us to re-

construct the history of humankind.

Key words: genetic diversity, linguistic diversity, gene-languages correlation, gene-cul-

ture coevolution, Cavalli-Sforza.

If we possessed a perfect pedigree of man-
kind, a genealogical arrangement of the rac-
es of man would afford the best classification
of the various languages now spoken through-
out the world.

On the origin of species, capitol xii1.

INTRODUCCIO

El lligam entre I'evolucio de l'especie hu-
mana i les llengiies ja fou assenyalat per
Charles Darwin a Lorigen de les espécies
(1859), on suggeri que la reconstruccié de
lI'arbre evolutiu huma permetria refinar la
classificacié de les llengiies humanes. Les
dades provinents de la paleoantropologia i
el desenvolupament de I'antropologia mo-
lecular ens han permes reconstruir l'arbre
evolutiu dels humans actuals de manera
molt acurada. En canvi, la reconstruccid de
I'arbre de les llengiies, especialment en les
seves branques més profundes, roman poc
detallat i controvertit, a causa de 'evolucid
més rapida de les llengiies i, com veurem
més endavant, dels diferents processos que
fan que l'evoluci6 de les llengties s’aparti de
la manera arborescent estricta que presenta
l'evolucio genetica.

Sens dubte, la parla és un dels trets que
defineix la humanitat. No és l'objectiu
d’aquest article descriure les caracteristi-
ques anatomiques, fisiologiques, neurolo-
giques i, en definitiva, genetiques, que fan
possible la parla humana, ja que ens cen-
trarem no en allo que gairebé tots els hu-
mans compartim (és a dir, la capacitat de
parlar), siné en allo que és diferent entre

humans (val a dir, quina llengua parlem).
Tanmateix, resumirem algunes de les tro-
balles recents més importants sobre l'evo-
lucié de la parla. S'ha trobat que el gen
FOXP2 esta implicat en la capacitat lingtiis-
tica (Lai et al., 2001), i les analisis moleculars
assenyalen que aquest gen mostra adapta-
ci6 recent en el llinatge huma (Enard et al.,
2002). Aquestes analisis han mostrat que
aquest gen ha sofert adaptacid recent en els
humans, comparant-ho amb altres primats,
cosa que suggereix que l'aparicié i expan-
si6 dels humans moderns, fa dos-cents mil
anys, podria haver estat impulsada per l'ad-
quisicié d'una parla sofisticada. Tanmateix,
els resultats de 'analisi del DNA de dos ne-
andertals (Krause et al., 2007) mostren que
els allels derivats dels humans ja eren pre-
sents en els neandertals. Per tant, 'aparicié
d’aquests canvis en el gen FOXP2 és anteri-
or a la separacio dels llinatges que van por-
tar als neandertals i als humans moderns.
La parla humana és una caracteristica
universal: tots els grups humans han des-
envolupat una llengua sofisticada, enca-
ra que moltes llengiies no hagin disposat
d'un sistema d’escriptura fins a temps molt
recents. Gairebé tots els humans tenim la
mateixa aptitud biologica per aprendre una
llengua. En canvi, no esta geneticament de-
terminat quina llengua concreta es parla, i
cada individu apren el vocabulari i la gra-
matica d'una llengua especifica segons en
quin context cultural neix. Aixo és particu-
larment evident en les adopcions internaci-
onals: els nens adoptats aprenen facilment
la llengua dels seus nous pares. Les llen-
glies son part de la cultura humana i, per
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tant, es transmeten de pares a fills, de ge-
neracio6 en generacio, de la mateixa manera
que es transmeten altres trets culturals com
la religid, la tecnologia o l'etica. Aquest fet
té implicacions drastiques en la correlacio
entre gens i llengiies. A causa del seu mode
cultural d’heréncia i transmissié, les llen-
glies es poden influir, modificar o reempla-
car facilment per altres llengties, i aquests
canvis poden passar rapidament, en menys
d’una generacio.

La reconstruccié de la historia evolutiva
comuna de dos individus, grups, poblaci-
ons o especies es pot dur a terme utilitzant
les eines de la genética evolutiva. El princi-
pi basic, en la seva forma més simple, és el
segiient: com més semblants genéticament
sOn dues entitats, més recent és el seu avant-
passat comu. Aquest principi basic implica
que les diferencies genetiques s'acumulen
alllarg del temps i, per tant, com més temps
ha passat des de la separaci6 de dues enti-
tats, més grans seran les diferencies geneti-
ques entre aquestes. Parallelament, la simi-
litud lingliistica que observem actualment
entre les llengiies apunta al seu origen co-
mu en una llengua ancestral o protollen-
gua. A més dels parallelismes entre geneti-
cailingtiistica, la substitucid lingiiistica pot
ser més rapida que el canvi genetic, ja que la
transmissio genetica és vertical (és a dir, de
pares a fills), mentre que la transmissio lin-
gliistica pot ser vertical o horitzontal, és a
dir, d'un individu a un altre, emparentats o
no, dins d'una poblacid. A més, alguns pro-
cessos, tant en genética com en lingitiistica,
poden distorsionar les diferéncies entre po-
blacions, i poden fer que poblacions allu-
nyades apareguin molt més properes entre
si del que sén realment. En genetica, 'evo-
lucié convergent, I'homoplasia, 'adaptacio
o la mescla poden disminuir o esborrar les
diferencies genetiques acumulades al llarg
del temps des de la separacié de dues po-
blacions. Per exemple, poblacions com els

centreafricans i els aborigens australians,
que es van separar fa més de cinquanta mil
anys, poden presentar adaptacions geneti-
ques a la radiacio¢ solar semblants en gens
relacionats amb el color de la pell, malgrat
els seus remots origens comuns. De la ma-
teixa manera, processos com els manlleus
lingtiistics o la substitucié d’idiomes poden
mostrar similituds lingiiistiques degudes a
esdeveniments recents no relacionats amb
la separacio de les llengiies.

Ambdues disciplines, la genetica i la lin-
giliistica, utilitzen eines semblants per a la
reconstruccio de les histories dels gens i les
llengiies, respectivament. Les distancies
genetiques i lingtiistiques es poden calcu-
lar de diferents maneres en ambdues disci-
plines i es poden representar després com a
arbres. Les distancies genetiques es poden
calcular a partir de diferencies en les fre-
qliencies alleliques o de diferencies en se-
qliencies de DNA. De manera semblant, els
lingiiistes poden usar llistes de mots co-
muns, com la llista de Swadesh (vegeu la
taula 1) per quantificar les diferencies entre
idiomes. Encara que els arbres produeixen
una representacié visual atractiva de les
dades, imposen un model bifurcant a una
matriu de distancies que pot no presen-
tar aquesta estructura, especialment entre
entitats estretament relacionades. A més,
els arbres no poden representar processos
com els manlleus lingiiistics o la mescla
entre poblacions, de manera que l'aplica-
cié dels arbres és limitada i la seva inter-
pretacié pot ser esbiaixada. De totes mane-
res, si el proposit de I'analisi és determinar
si existeix una correlaci6 entre gens i llen-
glies, no cal utilitzar arbres: una correlacié
entre les matrius de distancies genetiques i
lingiiistiques es pot calcular directament a
partir de les matrius mateixes, mitjangant
el test de Mantel. A més, en aquest tipus
d’analisi es pot descomptar l'efecte de varia-
bles que poden confondre, com la distancia
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TAULA 1. Un subconjunt de vint-i-cinc paraules de la llista de Swadesh,
en catala, frances, italia, llati, angles, holandés, alemany i suec.

Catala Frances Italia Llati Anglés Holandés Alemany Suec
jo je io ego I ik ich jag
tu, voste, tu, vous tu, lei tu you (s.), jij, je, U du, Sie du
vos (formal) (formal) (formal) thou (formal) (formal)
ell il lui, egli is, ea he hij er han
nosaltres nous noi nos we wij, we wir vi
vosaltres, vos- | vous voi vos you jullie ihr, Sie ni
tes (formal) (formal)
ells, elles ils, elles loro, essi ii, eae they zij, ze sie de
aquest ceci questo hig, is this Deze, dit dieses dethar
aquell cela quello ille that die, dat jenes detdar
aqui ici qui, qua | hic here hier hier héar
alla la la ibi there daar dort dar
qui qui chi quis who wie wer vem
que quoi che quid what wat was vad
on ou dove ubi where waar wo var
quan quand quando quando when wanneer wann nar
com comment come quam, how hoe wie hur
quomodo
no ne...pas non non not niet nicht inte, €]
tot tout tutto omnis all al, alle alle alla
molts plusieurs molti multi many veel viele manga
alguns, uns quelques alcuni aliqui, ali- | some enkele, einige nagra,
quot sommige vissa
poc peu pochi pauci few weinig wenige fa
altres autre altro alter, alius | other ander andere annan
un un uno unus one een eins ett
dos deux due duo two twee zwei tva
tres trois tre tres three drie drei tre
quatre quatre quattro quattuor four vier vier fyra

geografica; podeu veure exemples d’aques-
ta aproximacié a Rosser et al. (2000), Rubicz
et al. (2002), Karafet et al. (2002), Ayub et al.
(2003) i Wood et al. (2005), entre altres.

CORRELéCIO ENTRE GENS
I LLENGUES

Les expansions demografiques huma-
nes, impulsades per innovacions tecnologi-
ques o culturals, poden implicar la disper-
si6 dels individus i, per tant, 'expansid dels

seus gens i les seves llengties a nous territo-
ris. La colonitzacié d'un nou territori com a
conseqiiencia d'una expansié demografica
implica inicialment una similitud genetica
entre els colonitzadors, els quals poden di-
vergir posteriorment. Per tant, podem infe-
rir que les poblacions extenses que compar-
teixen una llengua o un grup de llengiies
estretament emparentades poden ser el re-
sultat d’expansions de poblacions en que
encara no ha passat prou temps per a la di-
vergencia lingliistica. De la mateixa mane-
ra, es pot inferir que les poblacions que ocu-
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pen un cert territori i que parlen llengiies
diverses de la mateixa familia lingiiistica
presenten un origen comu més antic (vegeu
la figura 1). Alguns exemples ben coneguts
de l'expansié de families lingiiistiques son
els casos de I'indoeuropeu, el bantu o 'aus-
tronesi. Aquestes expansions lingiiistiques
es correlacionen gairebé perfectament amb
expansions genetiques, i les poblacions que
parlen actualment aquestes llengiies també
estan estretament emparentades genetica-
ment. Moltes d’aquestes expansions van ser
provocades per la dispersié dels produc-
tors d’aliments i de les seves llengiies cap
als territoris ocupats per poblacions de ca-
¢adors-recolectors. Com a resultat d’aquest
procés, la distribucid d’aquestes families
lingiiistiques (i gens) és amplia. La distri-
bucio de les families indoeuropea, sinotibe-
tana, bantu i austronesia s’ha associat amb
les expansions de l'agricultura des de 1'Ori-
ent Mitja, el nord de la Xina, la frontera en-
tre Nigeria i el Camerun, i el sud de la Xina,
respectivament. Després d’aquestes expan-
sions, les llengiies (i els gens) es poden ha-
ver comengat de diferenciar i, per tant, el
que observem avui és un grup de distribu-
cions contigiies de llengiies i gens relacio-
nats. Tanmateix, l'argument de l'expansio6
conjunta dels gens i les llengiies és tan va-
lid com una de les seves principals premis-
ses, val a dir, la difusié de l'agricultura, en
que la innovacio cultural s'escampa a través
de la migracio de les poblacions implica-
des que, per tant, escampen també els seus
gens. En canvi, altres processos com l'acul-
turacio, que implica la difusié d’innovaci-
ons culturals sense el reemplacament de les
poblacions, poden comportar una substi-
tucid cultural (incloent-hi probablement la
lingiiistica) sense un recanvi de gens.

Les expansions neolitiques constituei-
xen una categoria de moviments poblaci-
onals que poden haver escampat simulta-
niament gens i llengiies. Renfrew (1994) va

proposar un marc teoric general en qué la
localitzacié geografica actual de les prin-
cipals families lingtiistiques esta lligada a
un o més d'un petit conjunt de moviments
(pre)historics de poblacié. Breument: a) al-
gunes families lingliistiques (khoisanid,
nilosaharia, caucasic, australia, indopacific
i amerindi; vegeu la figura 1) deuen les se-
ves localitzacions geografiques només a la
dispersi¢ inicial dels humans anatomica-
ment moderns en el paleolitic superior; b)
les dispersions dels humans neolitics hau-
rien escampat les families nigerokurdufa-
niana, afroasiatica, indoeuropea, elamo-
dravidica, sinotibetana i austronesiana; c)
un clima més suau a les latituds boreals po-
dria haver portat la colonitzaci6 de les re-
gions més septentrionals i 'expansio de les
families uralica, txuktxikamtxatka, nade-
né i eskimoaleutiana i 4) moviments pos-
teriors sota un model de dominancia d’elit,
és a dir, en qué una minoria ben organit-
zada pot conquerir un territori i imposar
una cultura i una llengua; aquest fou el cas
de I'expansio de la familia altaica des d'un
bressol relativament reduit a ’Asia Central,
el del'indoeuropeu al subcontinentindi, o el
de la introduccio6 de la familia indoeuropea
mateixa a gran del part del mon en la colo-
nitzacié europea postcolombina.
Lexpansio conjunta de l'agricultura i de
les poblacions (o, de fet, de qualsevol dels
processos a a ¢ anteriors) pot crear una cor-
relaci6 entre les distancies o els arbres evo-
lutius de gens o llengiies. Cavalli-Sforza
(1997) i Cavalli-Sforza et al. (1998) foren els
primers a demostrar aquesta correlacié en-
tre gens i llengiies. Van recollir freqiiencies
alleliques de cent vint polimorfismes gene-
tics classics (és a dir, d’aquells que es detec-
ten en els productes dels gens i no pas en
els gens mateixos, com els grups sangui-
nis i altres polimorfismes proteics) en qua-
ranta-dues poblacions d’arreu del mén, van
calcular-ne les distancies genetiques i les
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van representar en forma d’arbre. A conti-
nuacio, van comparar aquest arbre genetic
amb un de lingiiistic (Ruhlen, 1991), i es va
mostrar una alta correlacid entre ambdods
arbres (vegeu la figura 2). Van trobar algu-
nes excepcions a aquesta correlacié global,
com algunes poblacions pertanyents a la
mateixa familia lingiiistica pero genetica-
ment molt divergents o, al contrari, pobla-
cions geneticament properes que parlaven
llengiies de families diferents. Tanmateix,
diversos autors van criticar les dades i els
metodes usats per Cavalli-Sforza i els seus
colaboradors (Bateman ef al., 1990). Alguns
dels punts criticats foren la definicié arbi-
traria de les poblacions, la classificaci6 lin-
gliistica utilitzada, l'escassa mida d’algunes
mostres i el metode usat per a la reconstruc-
cid de l'arbre.

Malgrat les nombroses excepcions descri-
tes, la correlacio entre gens i llengiies con-
tinua sent bona. Pero aquesta correlacio es
podria atribuir a factors diferents d'un lli-
gam directe entre gens i llengiies, com po-
dria ser la correlaci6 d’ambdues entitats

amb una tercera variable. El factor més ver-
semblant que podria influir en la correlacié
entre gens i llengiies és la geografia: si els
gens estan correlacionats amb la geografia
perque els moviments humans, les expansi-
ons i les migracions estan constretes per les
caracteristiques de la geografia, i si les llen-
glies es difonen de manera limitada per les
barreres geografiques mateixes, llavors els
gens i les llengtiies podrien estar correlacio-
nats entre si perque ambdds estarien corre-
lacionats amb la geografia. Algunes dades
genetiques han mostrat una alta correlacié
amb la geografia perd no amb les llengties.
Per exemple, Rosser et al. (2000) demostra-
ren que la diversitat genetica actual en el
cromosoma Y a Europa mostra un patro cli-
nal altament correlacionat amb la geografia
pero no amb les llengiies, cosa que suggeria
una expansio6 des de I'Orient Mitja amb he-
terogeneitats lingtiistiques.

S’ha trobat una correlacié diferencial en-
tre gens i llengiies segons el marcador ge-
netic utilitzat, cosa que presenta implicaci-
ons potents. S’ha vist que la correlacio entre

FiGura 1. Mapa de les principals families lingiiistiques, adaptat de Ruhlen (1991). Les families lingiiistiques estan aco-
lorides com a la figura 2. Les arees blanques dins dels continents representen zones deshabitades o isolats lingiiistics.



COMPLINT UNA INTUICIO DE DARWIN: GENETICA HUMANA I LLENGUES 201

la diversitat genetica trobada en el cromo-
soma Y i la diversitat lingtiistica és més al-
ta que no pas la correlacié entre DNA mi-
tocondrial i llengiies (Poloni et al., 1997
Pérez-Lezaun et al., 1999; Bosch et al., 2006).
Aquest fet es podria explicar per les dife-
rents taxes de migracié masculina i femeni-
na. S’ha postulat (Seielstad et al., 1998) que
la taxa de migracié femenina és més alta
que la masculina, cosa que podria explicar
per que els llinatges masculins sén espaci-
alment més heterogenis que els llinatges fe-
menins. Encara que la llengua propia d'un
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individu se sol anomenar la llengua mater-
na, la millor correlacié de la diversitat lin-
gliistica amb la diversitat genetica transme-
sa pels homes suggereix que llengua paterna
seria una expressié més adequada.

PAISATGES GENETICS
I LINGUISTICS

La composici6 genetica de les poblacions,
és a dir, les seves freqiiencies alleliques o
haplotipiques en els locus rellevants, can-

Miger-Kordofanian !

FIGURrA 2. Arbres que relliguen la diversitat genctica (esquerra) i lingiiisti-

ca (dreta).
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via en l'espai. Obviament, un determinant
principal de la taxa de canvi sén els obsta-
cles geografics al moviment de les poblaci-
ons (i, per tant, al flux genic) com els mars
i les serralades. Tanmateix, les diferéncies
lingiiistiques poden tenir també un paper
en la creacio del paisatge genetic, tot difi-
cultant 'aparellament de persones que par-
lin llengiies diferents i reforgant l'endo-
gamia d'un grup. Barbujani i Sokal (1990)
analitzaren la taxa de canvi en l'espai de les
freqiiencies alleliques a Europa, determina-
ren on era més pronunciat el canvi genetic, i
trobaren que aquestes fronteres genetiques
coincidien amb fronteres lingtiistiques amb
una probabilitat més gran de l'esperada si
ambdos tipus de fronteres fossin indepen-
dents entre si. Sovint, les barreres lingiiis-
tiques i genetiques coincidien en llocs on
no hi havia barreres geografiques, cosa que
implicava que les llengiies havien restrin-
git realment el flux genic entre poblacions
a Europa. En especial, es va trobar una cla-
ra frontera genetica al voltant dels bascos
(Bertranpetit i Calafell, 1994), que no estan
separats de la resta de la peninsula Iberica
per cap barrera geografica particularment
dificultosa. Una aproximaci6 similar es va
aplicar a les poblacions d'Italia (Zei et al.,
1993; en aquest cas, la diferenciacié gene-
tica es va estimar a partir dels cognoms,
que es poden modelar com un sol locus del
cromosoma Y amb molts allels), la Gran
Bretanya (Falsetti i Sokal, 1993) i el Jap¢ (So-
kal i Thomson, 1998).

EXCEPCIONS EN LA CQRRELACI()
ENTRE GENS I LLENGUES

La correlaci6 entre gens i llengiies ja es
dona per esperada i es pot considerar, fent
un simil estadistic, com una hipotesi nul-
la; aixi, les excepcions a aquesta norma sén
més interessants i ens donen pistes sobre

les histories de moltes poblacions locals.
Les excepcions en els estudis seminals de
Cavalli-Sforza i collaboradors foren atribui-
des als fenomens de substitucio lingtiistica
o poblacional. Alguns exemples ben cone-
guts de substitucid lingiiistica son els pig-
meus, que parlen llengiies del grup bantu
o de la familia nilosahariana, mentre que
romanen clarament diferenciats genetica-
ment dels parlants no pigmeus d’aquests
grups lingiiistics. Els exemples de substi-
tucio lingtiistica son abundants en les an-
tigues colonies europees, on molts grup
nadius van aconseguir retenir la seva di-
ferenciacié genetica, mentre les seves llen-
glies eren reemplacades per la de la me-
tropoli colonial. Aquests son exemples del
model de dominancia d’elit en el marc ge-
neral de Renfrew. En aquest cas, un grup
limitat d’individus pren el control poli-
tic, social o religiés d'una poblacié gene-
ral i imposa una llengua. En conseqiién-
cia, la substituci¢ lingtiistica pot tenir lloc
sense la substitucié genetica de la poblacio.
Aquest procés és possible només amb po-
blacions molt estructurades amb una jerar-
quia social, en que el reemplacament d'un
petit nombre d’individus del cim de la pi-
ramide social pot afectar la poblacioé gene-
ral. Un exemple addicional d’aquest model
de dominancia d’elit el constitueix la llen-
gua tirquica parlada actualment a Turquia.
En el segle xi, tribus turquiques provinents
d’Asia Central van imposar la seva llengua
a les poblacions anatoliques, i van substi-
tuir el grec i altres llengiies indoeurope-
es, algunes de les quals van desapareixer.
Actualment, la distribucié geografica de
les llengties indoeuropees és discontinua a
causa de la substitucié a Anatolia, pero la
composicié genética dels turcs roman més
propera a les poblacions de 1'Orient Mitja
i Europa que no pas a les de 'Asia Central
(Calafell et al., 1996; Comas et al., 1996; Cin-
nioglu et al., 2004). De manera semblant, els
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descendents culturals dels romans als Bal-
cans, és a dir, els romanesos i els aromuns,
ambdds parlants de llengiies romaniques,
son geneticament més semblants als bal-
canics parlants d’altres llengiies (principal-
ment eslaves) que no pas als italians (Bosch
et al., 2006).

Lanalisi conjunta dels gens i les llengiies
es troba en la interseccié del coneixement
fornit per diverses disciplines diferents de
la genetica i la lingiiistica, com l'arqueolo-
gia, les ciencies cognitives i la paleontologia,
entre altres. La conseqiiencia final de treure
l'entrellat de les relacions entre gens i llen-
glies ens portara no solament a la recons-
truccié de les migracions i dels intercanvis
culturals entre poblacions, sind també a la
singular historia evolutiva de la nostra es-
pecie, tal com Darwin havia intuit.
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