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RESUMEN

La poblacién Vasca, una de las mas antiguas de Europa, presenta actualmente una amplia mezcla genética. Sin embargo, es todavia
posible estudiar individuos autéctonos, identificables porque sus apellidos son vascos.

Un grupo de 196 individuos con estas caracteristicas fue clasificado como Vizcainos, ya que sus cuatro abuelos habian nacido en
la provincia de Vizcaya. El estudio de 4 polimorfismos proteicos y 14 enzimas ha puesto de manifiesto claras diferencias genéticas
entre la poblacion Vizcaina y otras poblaciones espafiolas y europeas en algunos marcadores, mientras que otros marcadores han de-
mostrado tener la misma distribucién de frecuencias génicas que la observada por otros investigadores. La panoramica conjunta de
la similitud o diferencia genética de esta poblacién Vizcaina con respecto a otras poblaciones se ha calculado mediante las distancias
genéticas de Nei y el analisis de cluster basado en la matriz de estas distancias.

Dada la compleja orografia del Pais Vasco, y el aislamiento, actualmente casi inexistente, de los habitantes de algunos de sus valles,
es conveniente efectuar un estudio mas detallado de la estructura genética de la poblacion Vizcaina. Con este objetivo se tomaron
nuevas muestras de individuos autdctonos procedentes de regiones concretas: Arratia, Gernika, Uribe, Markina costa, Markina interior
y Durango.

La variacién genética fue estimada de manera sencilla, midiendo la heterocigosidad. También se han calculado los coeficientes FIS,
FIT y FST para estimar la diferenciacion genética entre las regiones estudiadas. Con el objeto de incluir en el estudio todos los sistemas
proteicos y enzimaticos analizados, incluso los que cuentan con tres o mas alelos, se han calculado otros parametros de estima de
la diferenciacién genética entre subpoblaciones DSTB ¢ diferenciacion de cada subpoblaciéon con respecto a la poblacién total GST. La
matriz de distancias genéticas entre las subpoblaciones Vizcainas se calculé segin Nei y el dendrograma fue obtenido aplicando el
programa Biosys-1.

De todos los resultados puede inferirse heterogeneidad en la poblacién autdctona Vizcaina probablemente debida al aislamiento
entre algunos de los grupos que la componen.

SUMMARY

The Basque population, one of the oldest in Europe, currently consists of an genetic mixture. However, it is still possible to study
identifiable autochtonous individuals because all their surnames are Basque.

A group of 196 individuals, with these characteristics, was classified as Vizcainossince their four grandparents had been born in
the province of Vizcaya. The study of 4 polymorphic proteins and 14 red cell enzymes has revealed some genetic diferrences between
the Vizcaya population and other Spanish and European populations. Some other markers have been shown to have the same distribu-
tion of gene frequency as that observed by other investigators. The panoramic whole of genetic similarity or difference of this Vizcaya
population with respect other populations has been calculated through Nei's genetic distance and the cluster analysis based on the
matrix of these distances.

Because of the complex orography of the Basque Country and the isolation (in fact almost non-existant) of the inhabitants of its
valleys it is fitting to carry out a more detailed study of the genetic structure of the Vizcaya population. With this objective in mind
new samples of autochtonous individuals were taken from Arratia, Gernika, Uribe, Markina costa, Markina interior and Durango.

The genetic variation was estimated in a simple way by means of heterocygosity, Fis, Fit and Fst Wright's coeficients have also
been calculated to estimate the endogamy and genetic differenciation amogn the regions which were studied.

With the object of including all the proteic and enzymatic systems which have been analysed, even those that count on three or
more alleles in the study, other parameters have been calculated for the genetic differenciation between subpopulations (Dst) or the
differenciation of each subpopulation as regards the population total (GST). The matrix of genetic distances between the Vizcaya sub-
populations was calculated according to Nei distance, and the dendrogram was obtained by applying the Biosys-1 program.

From all the result it can be inferred that heterogeneity in the Vizcaya autochtonous population is probably due to the isolation amongst
some of the groups they form.
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La poblacion Vasca, una de las mas antiguas de
Europa, presenta actualmente una amplia mezcla ge-
nética. Sin embargo, es todavia posible estudiar in-
dividuos autéctonos, identificables porque todos sus
apellidos son vascos.

Un grupo de 196 individuos con estas caracte-
risticas fue clasificado como Vizcainos, ya que sus
cuatro abuelos habian nacido en la provincia de Viz-
caya. El estudio de 4 polimorfismos proteicos y 14
enzimas ha puesto de manifiesto claras diferencias
genéticas entre la poblaciéon Vizcaina y otras pobla-
ciones espafiolas y europeas en algunos marcado-
res, mientras que otros marcadores han demostra-
do tener la misma distribucion de frecuencias
génicas que la observada por otros investigadores.
La panoramica conjunta de la similitud o diferencia
genética de esta poblacion Vizcaina con respecto a
otras poblaciones se ha calculado mediante las dis-
tancias genéticas y el analisis de cluster basado en
la matriz de estas distancias.

Dada la compleja orografia del Pais Vasco, y el
aislamiento, actualmente casi inexistente, de los ha-
bitantes de algunos de sus valles, es conveniente
efectuar un estudio mas detallado de la estructura
genética de la poblacién Vizcaina. Con este objeti-
vo se tomaron nuevas muestras de individuos autdc-
tonos procedentes de regiones concretas: Arratia,
Gernika, Uribe, Markina costa, Markina interior y
Durango.

La variacion genética fue estimada de manera
sencilla, midiendo la heterocigosidad. También se
han calculado los coeficientes FIS, Firy FST para es-
timar la diferenciacién genética entre las regiones
estudiadas. Con el objeto de incluir en el estudio to-
dos los sistemas preteicos y enzimaticos analizados,
incluso los que cuentan con tres o mas alelos, se
han calculado otros parametros de estima de la di-
ferenciacion genética entre subpoblaciones DST o
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diferenciacién de cada subpoblaciéon con respecto
a la poblacion total GST. La matriz de distancias ge-
néticas entre las subpoblaciones Vizcainas se cal-
culé segun Nei y el dendrograma fue obtenido apli-
cando el programa Biosys-1.

De todos los resultados puede inferirse hetero-
geneidad en la poblacién autoctona Vizcaina proba-
blemente debido al aislamiento entre algunos de los
grupos que la componen.

INTRODUCCION

La poblacién Vasca se subdivide en varios dis-
tritos administrativos o provincias, uno de los cua-
les se estudia en este trabajo: Vizcaya. La poblacién
actual de esta provincia, aproximadamente
1.300.000 habitantes, es en su mayoria foranea o
descendiente de fordneos y autoctonos y solamen-
te una pequefia parte de la poblacion es autdctona.
El presente trabajo trata de caracterizar y analizar
la estructura genética de la poblacion Vizcaina
autdctona.

Los individuos autéctonos pueden distinguirse
mediante sus apellidos, considerando autéctonos
exclusivamente a aquéllos cuyos ocho primeros ape-
lidos son euskaldunes. Un segundo criterio de se-
leccion ha sido que los cuatro abuelos sean nacidos
en la provincia de Vizcaya. De esta forma se obtuvo
una muestra de 196 individuos con las caracteristi-
cas mencionadas: Vizcainos y autdctonos.

Después de estudiar 11 loci polimérficos y 7 loci
monomorficos, se compararon los resultados con los
obtenidos en otras poblaciones Vascas y Europeas.
El andlisis de cluster reflejé que las poblaciones Vas-
cas forman un grupo de poblacién aparte.

Por otro lado, se ha podido comprobar que apa-
recen diferencias entre los propios grupos de pobla-

Figura 1. Posicion de las comarcas Vizcainas estu-
diadas.

GUIPUZCOA
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cion Vasca: Vizcainos (Iurrioz et al., 1983), Vascos
espafoles (Goepoe et al., 1972, 1973), Vascos fran-
ceses (VERGNEs, 1980; Constans, 1975). Ademas se
ha observado un ligero defecto de heterocigotos en
algunos loci. El conjunto de estas observaciones
conduce a la posibilidad de la existencia de subdivi-
siones entre la poblaciéon autéctona.

Para comprobar tal hipétesis se han estudiado
seis nuevas muestras de poblacién pertenecientes
a diferentes comarcas: Uribe, Gernika, Markina cos-
ta, Markina interior, Arratia y Durango. Cada una de
las muestras esta formada por individuos que tie-
nen todos los apellidos euskaldunes, pero, a diferen-
cia de la muestra de poblaciéon Vizcaina, cada gru-
po, en este caso, representa a una comarca y por
ello esta formado por individuos cuyos cuatro abue-
los han nacido en esa determinada comarca. Estas
comarcas son divisiones geograficas naturales,
asentadas en valles diferentes, y por tanto sus ha-
bitantes han tenido menos contacto entre si del que
hubiera existido en caso de ser el territorio menos
accidentado. Los habitantes de cada valle han for-
mado por tanto subdivisiones concretas.

Cada comarca se ha caracterizado genéticamen-
te en términos del polimorfismo de dos proteinas y
siete enzimas, cuyos resultados se utilizan para es-
tudiar la estructura genética de la poblacion
Vizcaina.

El modelo de variacién genética se ha estudia-
do usando test de X2 de heterogeneidad, varianza
de Wahlund y estadisticos F, Dst y Gst. Por ultimo
se han calculado las distancias genéticas de Nei, Ep-
WARDS y CAVALLI-SFORZA & EDwARDS para tratar de es-
tablecer grupos de subpoblaciones que podrian ayu-
dar a plantear nuevas hipotesis sobre los factores
responsables de la subdivision de la poblacién.

MATERIALES Y METODOS

Las proteinas séricas han sido analizadas utili-
zando los siguientes procedimientos:

Haptoglobina, Gc y Transferrina fueron en primer
lugar tipificados. Haptoglobina se tipificd por el pro-
cedimiento de electroforesis en gel de almidon de
GiBLETT (1969) con algunas modificaciones Gc y
transferrina fueron tipificados mediante electrofore-
sis en gel de poliacrilamida vertical. El procedimien-
to de subtipificacion se efectué aplicando técnicas
de isoelectroenfoque e inmunofijacion. Los subtipos
de Gc se determinaron segun el procedimiento des-
crito por ConsTans et al. (1978), Haptoglobina se
identific6 segun SHIBATA et al (1982), Transferrina
como se describe en Constans et al. (1981) y Alfa
1-Antitripsina como ConsTans et al (1980).

Los enzimas eritrocitarios se han estudiado uti-
lizando almidon como medio soporte. Los procedi-

mientos seguidos varian segun el enzima y en algu-
nos casos ha sido necesario efectuar algunas
modificaciones. Glioxalasa fué analizada mediante
una técnica que combina el sistema de HARRIS y
HopkinsoN (1976) y la segunda etapa de tincion se-
gun Parr et al. (1977). Los tampones y sistema de
migracién de Fosfoglucomutasa fueron como des-
criben BLakey Omoto (1975) y el sistema de revela-
do segun HARRIs y HoPkINSON (1976). El sistema de
electroforesis para Fosfatasa acida fué el indicado
por Karp y SutToN (1967); la deteccidon del enzima
se hizo con fenolftaleina difosfato (Na5 sal) como
sustrato para una de las superficies cortadas del gel
y 4 metilumbeliferona-dihidrogeno fosfato como
sustrato para la otra cara del gel, segun el procedi-
miento descrito por Harris y HopPkiNsOoN (1976) pero
con un pH de 5,5 y sustituyendo el amoniaco por
NaOH 1. N. Esterasa D se analiz6 segin HARRIS
HopkiNsON  (1976) pero la concentracién de 4
metilumbeliferil-acetato fué doble que la descrita.
NADH Diaforasa | fué estudiada segun BREWER
(1970); MaLato deshidrogenasa soluble segun Ha-
RRIS y HopPkinsoN (1976) y SHaw y Prasab (1970); el
resto de los enzimas estudiados, Adenilato Kinasa
[, Adenosin Deaminasa, 6-Fosfogluconato deshidro-
genasa, Superéxido dismutasa, Anhidrasa Carboni-
ca | y Il, Glutamato oxalacetato transaminasa solu-
ble, asi como Lactato deshidrogenasa, fueron todas
analizadas segun Harris y HoPkINSON (1976), sin im-
portantes modificaciones.

Las distancias genéticas entre la poblacién Viz-
caina y otras poblaciones espafiolas y europeas se
han establecido utilizando los datos recogidos en la
bibliografia sobre estas poblaciones. Las principales
fuentes de informacion fueron: Italia (MOURANT,
1976; CorTivo et al. 1984); Noruega (Becker, 1980;
Busi, 1979; NisHiGgakl e Ion, 1984); Suecia (Becker,
1970; Svensson y WETTERLING, 1982); Finlandia (Mou-
RANT, 1976; Becker, 1980; VIRTARANTA-KNOWLES y NE-
VALINNA, 1982); Dinamarca (MouranT, 1976; BECKER,
1980; ERIkSEN, 1979; DISSINGY SvENSMARK, 1976; Dis-
SING Yy ERIKSEN 1984; THymanN, 1981); Bélgica, Holan-
da y Portugal (MouranT, 1976); Polonia (MOURANT,
1976; Becker, 1980; Turowska, 1977, 1984; KozioL
y Dososz, 1978); Alemania (BLakg, 1976; MOURANT,
1976; STOHLMACHER Y HAFERLAND, 1977; BECKER,
1980; ERIkSEN, 1979; VERGNES et al., 1980 a, b; PLa-
NAs, 1963); Toulouse (VERGNES et al., 1979; BECKER,
1980); Galicia (BLazauez, 1982; CARRACEDO Y CONCHEI-
RO, 1983 a,b); Navarra y Guipuzcoa (AGUIRRE, 1987).

Las frecuencias génicas, X2 de equilibrio, X2 de
heterogeneidad, heterocigosidad, estadisticos F, dis-
tancias genéticas, analisis de cluster y dendrogra-
mas se calcularon con el programa Biosys-1 (SOWF-
FORD Yy SELANDER, 1981 a,b). El test de X2 para la
significacion de FST se efectué segun WORKMAN Yy
Niswanper (1970). La varianza de WaHLUND se calcu-
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Tabla 1. Poblaciéon Vizcaina.

LOCUS N GENOTIPOS FRECUENCIAS GENICAS X2 H-w g.d.l.
PGM 167 1-1: 100 2-1: 54 2-2:33 PGMI1: 0,679 PGM2: 0,321 21,662 1
6-PGD 193 A-A:189 A-C: 4 c-c:0 PGD A: 0,990 PGDC: 0,010 (0,000} 1
ACP 194 A-A:20 A-B: 68 A-C:1 ACP A: 0,281 ACP B: 0,709 2,306 3
B-B: 102 B-C: 3 c-C: 0 ACPC: 0,010
AK 193 1-1:172 2-1: 21 2-2:0 AK 1: 0,946 AK 2: 0,054 (0,030) 1
ESD 186 1-1:163 2-1:22 2-2:1 ES D 1: 0,935 ESD 2: 0,065 (0,000) 1
GLO 193 1-1: 25 2-1:119 2-2:49 GLO 1: 0,438 6L0 2: 0,562 12,058 1
ADA 191 1-1:185 2-1:8 2-2:0 ADA 1: 0,984 ADA 2: 0,016 (0,000) 1
HP 175 ir-1F: 4 1F-15:17 1F-2FS:30 HP 1F: 0,160 HP 15: 0,274 (4,982) 15
1F-2E: 1 15-1S5: 9 15-2FF: 2 HP 2FF:0,009 HP 2FS: 0,529
15-2FS:58 15-285: 1 2FF-2FS:1 HP 25S: 0,023 HP 2E: 0,006
2FS-2FS:44  2FS-2S5:7 2FS-2E: 1
GC 196 1F-1F:2 1F-15:18 1F-2:13 G6C 1F: 0,089 GC 15: 0,566 (3,173) 6
15-15:58 15-1C38:1 15-2:87 GC 1C38: 0,006 GC 2: 0,342
2-2:17
TF 196 ci1-C1:129 C1-C2:47 C1-C3:15 TFC1: 0,821 TFC2: 0,130 {1,580) 6
C1-8:2 c2-c2:1 C2-C3:2 TFC3: 0,043 TF B: 0,005
Al-AT 124 M1-M1:72 M1-M2:31 M1-M3:18 M1: 0,590 M2: 0,155 (15,752) 28
H1-5:21 M1-Z:5 M1-M4:6 M3: 0,088 M4: 0,036
MI-M5:4 M2-M2:5 M2-M3:6 M5: 0,015 5: 0,095
M2-M5:8 M2-Z:2 M2-M4:3 Z: 0,018 P: 0,003
M3-M3:2 M3-M55 M3-P:1
5-5:1 S-M4:1 M4-M4:2
MS5-MS:1

Los valores de X2 entre paréntesis hen sido calculados con la correccidn de Yates.

16 como indican ParipHA et al. (1984) y los estadis-
ticos DST y GST segun Ner (1973, 1986).

RESULTADOS

Las frecuencias génicas y genotipicas encontra-
das en cada loci proteico o enzimético de la pobla-
cién Vizcaina aparecen en latabla 1. Examinado cada
loci para el equilibrio segun HarRDY-WEINBERG se ha
verificado buen acuerdo con la hipétesis en la ma-
yoria de los casos, observandose desequilibrio Uni-
camente en PGM y GLO. El célculo del valor de X2
se efectud con la correccién de Yates, en aquellos
casos en que fue necesario aplicar algun sistema de
correccion.

Los enzimas NADH DIA 1, sMDH, sGOT, LDH,
SOD, CA Iy CA Il han demostrado ser monomorfi-
cos en la poblacién Vizcaina, como era de esperar
ya que habitualmente lo son en los grupos Cauca-
soides.

La tabla 2 recoge los datos referentes a la hete-
rocigosidad observada y esperada en cada loci. Es

apreciable un ligero exceso de homocigotos en los
loci PGM, ACP, ES D y A1-AT.

Los resultados de la caracterizacién genética de
la poblacion Vizcaina se han comparado con los ob-
tenidos en otros estudios sobre poblacién Vasca
(Goeppe et al. 1972, 1973; Constans et al. 1975;
VERGNES et al. 198; ITuRRIOZ et al. 1983; EsTEFANIA et
al. 1987; M. de Pancoreo et al. 1983, 19861. La ta-
bla 3 recoge los valores de los test de X2 de hetero-
geneidad.

Los valores de X2 estadisticamente significati-
vos aparecen en los loci PGM, AK'y GLO. Los Vas-
cos estudiados por Goeboe et al. (1972) muestran
una frecuencia de PGMI muy elevada, 0,762, mien-
tras que los Vizcainos dan valores mas bajos, 0,653
y 0,679 (Itwrrioz et al. 1983 y presente estudio res-
pectivamente). En el locus AK ocurre también que
los Vascos presentan valores mas altos del alelo AKI
que los hallados en Vizcainos. Glioxalasa, estudia-
da en Vizcainos y Vascos franceses, muestra dife-
rencias significativas entre Vizcainos (0,438 frente
a 0,522), sin embargo estas diferencias no apare-
cen entre Vizcainos y Vascos franceses.
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Tabla 2. Heterocigosidad en la poblacion Vizcaina.

LOCUS Ho He INDICE DE D
FIJACION

PGM 54 81,716 0,337 -0,339
6-PGD 4 3,969 -0,010 0,008
ACP 72 81,424 0,113 -0,116
AK 21 19.909 -0,058 0.055
ESD 22 22,512 0,020 -0,023
GLO 119 95,255 -0,253 0,249
AOA 6 5,291 -0,016 0,013
HP 118 108,662 -0,089 0,086
GC 119 108,949 -0,095 0,092
TF 66 60,212 -0,099 0,096
A1-AT 111 118.470 0.061 -0.063

Ho: Heterocigosidad observada
Hs: Heterocigosidad esperada

El valor global de X2 de heterogeneidad para to-
dos los loci es significativo en el grupo formado por
todos los Vascos, asi como el formado por Vascos
espafioles y Vizcainos, también es estadisticamen-
te significativo en el grupo de Vizcainos y Vascos
franceses, si bien no aparecen diferencias globales
entre la muestra de Vizcainos aqui estudiados y los
Vizcainos de ITurriozet al. (1983) y tampoco con los
Vascos franceses.

HP y GC han sido subtipificados en Vascos fran-
ceses por Constans et al. (1977, 1978). La compa-
racion entre Vizcainos y Vascos franceses puso de
manifiesto que la subtipificacion permite detectar di-
ferencias significativas que no pudieron observarse
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al comparar los tipos de Haptoglobina, mientras que
los subtipos de Gc muestran distribuciones no he-
terogéneas, al igual que los tipos.

La técnica de isoelectroenfoque de transferrina
pone en evidencia el polimorfismo existente en este
locus que no es detectable con otras técnicas de
electroforesis. Se ha observado que las frecuencias
de TFC1 y TFB son mas elevadas que en el resto de
Europa, aunque las diferencias no siempre son es-
tadisticamente  significativas.

Los subtipos de A1-AT mostraron 19 fenotipos
explicables por la presencia de 8 genes. El valor de
la frecuencia de PiM1 es el mas bajo de Europa,
mientras que los alelos de deficiencia PiS y PiZ al-
canzan valores muy altos.

El calculo de las distancias genéticas entre Viz-
cainos y otras poblaciones espafiolas y europeas (ta-
bla 4, fig. 2) se ha realizado con los siguientes mar-
cadores: GLO, ADA, ES D, PGM, 6-PGD, AK, ACP,
HP Y GC. Los resultados indican que la poblacion
Vasca forma un grupo diferenciado del resto de las
poblaciones espafolas o europeas. Por otro lado
puede observarse que las distancias entre las pobla-
ciones Vascas son superiores a las encontradas en-
tre las poblaciones Vascas y otras poblaciones no
Vascas, este dato concuerda con el hecho, ya ob-
servado, de que las distancias genéticas intrapobla-
cionales pueden ser superiores a las interpobla-
cionales.

En conjunto, las observaciones que se derivan de
los tests de heterogeneidad, distancias genéticas e
indices de fijacion denotan la probable existencia de
subpoblaciones heterogéneas en la provincia de Viz-
caya. Con vistas a obtener una mejor caracteriza-
cion se ha estudiado la estructura genética de di-
versas comarcas de la provincia. Las comarcas que

Tabla 3. X2 de heterogeneidad entre la poblacién vizcaina estudiada y otras poblaciones vascas.

LOCUS Vizcainos Yascos Yascos Global Yascos  Vizcainosy Global
espafoles franceses espafoles franceses Yascos

PGH 0,425 7,699* 1,282 12,429* 2,788 12,485*

6-PGD 0,026 0,068 1.064 0,171 1,065 1,587

AK 4,284* 3,686 1,456 16,101* 9,610* 18,438*

ACP 3,518 3,434 3,012 4,939 8,967 15,559*

HP 1,508 0,047 0,578 1,706 3,474 3,488

GC 0,053 1,325 1.472 1,431 2,167 6,164

ADA 0,352 1.607 2.589

ESD 0,581 1,647 1,668

GLO 4,064 0.255 6.234*

TOTAL 14.511 17,866* 10.766 39,366* 35,973* 57,701

p <0.05
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Tabla 4. Distancias genéticas entre Vizcaya y otras poblaciones
vascas, espafiolas y europeas: Distancia insesgada de Nei (D),
distancia de Edwards (E), distancia de Cavalli-Sforza & Edwards
(Arco).

forman parte de este andlisis se han elegido entre
aquellas que contribuyen en mayor proporcion al co-
lectivo de individuos autdctonos de la provincia, Y
han sido, Uribe, Gernika, Markina interior, Markina
costa, Arratia y Durango.

POBLACION D E Arco En este conjunto de subpoblaciones se han es-
tudiado los siguientes marcadores: GLO, ADA, ES D,
PGM, 6-PGD, AK, ACP, HP Y GC. La heterocigosi-
dad promedio para estos loci en cada una de las co-
ITALIA NORTE 0,009 0,086 0,082
TALIA SUR 0.018 0.106 0102 marcas aparece en la tabla 5. Todas las comarcas
GALICIA 0’007 0’076 0’072 muestran valores semejantes. Comparadas las co-
NORUEGA 0’012 0’085 0’081 marcas entre si, mediante pruebas de X2 de hete-
SUECIA 0’007 0’076 0’074 rogeneidad, se hallan algunas diferencias. Los valo-
EINLANDIA 0.012 0.088 0084 res de X2 para heterogeneidad genotipica y génica
DINAMARCA 0.008 0.075 0071 varian segun los loci. Asi, el test de X2 de hetero-
BELGICA 0.007 0076 0072 geneidad genotipica muestra diferencias estadisti-
POLONIA 0.006 0087 0.083 camente significativas al nivel del 0,05 sdlo en el lo-
HOLANDA 0.006 0074 0,070 cus GC, y se aproximan a este nivel de significacion
PORTUGAL 0,006 0,083 0,079 los loci PGM y AK. En comparacion el test de X2
ALEMANIA OESTE 0,007 0,075 0,072 alcanza valores significativos a este nivel en los tres
ALEMANIA NORTE 0,008 0,077 0,073 loci (Tabla 6). Usando tanto el test de heterogenei-
BERLIN 0,008 0,079 0,076 dad genotipica como el de heterogeneidad génica
TOULOUSE 0,007 0,081 0,077 para el global de los loci se alcanzan valores signifi-
GRAN BRETANA 0,007 0,074 0,070 cativos al nivel del 0.05 (X2 = 117.409 (90 g.d.1) y
GUIPUZCOA 0,011 0,094 0,089 X2 = 102.742 (50 g.d.1.) respectivamente); estos re-
NAVARRA 0,011 0,088 0,085 sultados no permiten, en consecuencia, rechazar la
VIZCAINOS 0,046 0,258 0.241 hipétesis de heterogeneidad entre las comarcas.
VASCOS FRANCESES 0,01 0,081 0,077
ITALIA NORTE
pre——— SUECIA
r— PULDNIA
DINAMARCA
pemmmm  BELGICA
b HOLANDA
— h—
e ALEHM
Figura 2. Agrupacion de las poblaciones Europeas se- ENANIA DESTE
gun las distancias genéticas. b GRAN BRETARA
ALEMANIA NORTE
[ h——— BERLIN
FINLANDIA
PORTUGAL
NAVARRA
NORUEGA
ITALIA SUR
GIPUZCOA
I— VASCOS FRANCESES
VIZCAINDS

VIZCAINOS 83
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Tabla 7. Media ponderada de las frecuencias génicas de los loci
dialélicos (p) con su correspondiente varianza y varianza de

Tabla 5. Heterocigosidad promedio en las seis comarcas vizcainas.

POBLACION HETEROCIGOSIDAD error

URIBE 0,283 0,072
GERNIKA 0,274 0,067
HARKINA  COSTA 0,279 0,069
HARKINA  INTERIOR 0,282 0,069
ARRATIA 0.276 0,066
DURANGO 0,278 0,073

Tabla 6. X2 de Heterogeneidad entre las comarcas vizcainas de
Uribe, Gernika, Markina interior, Markina costa, Arratia y Durango.

LOCUS x2 g.d.l.
GLO 1,523 5
ADA 6,006 5
ES D 7,675 5
PGM 12,247* 5
6-PGD 4,458 5
AK 14,279* 5
ACP 15,539 10
HP 5,742 5
GC 12,447* 5
TOTAL 79.916* 50
I p < 0.05

La varianza de Wahlund resulta atil para cono-
cer cudl de los loci, en el caso de loci dialélicos, ex-
perimenta mayor alejamiento de la panmixia, y pue-
de observarse en la tabla 7 que el mayor valor de
«f» corresponde a PGM 1 seguido de AK1 y GC
mientras que el locus menos alejado de la panmixia
es GLO1. Estos resultados de «f» coinciden con los
hallados en los test de X2 de heterogeneidad, e in-
dican que la heterogeneidad es observable también
como un alejamiento de la panmixia.

Otra forma de estudiar la estructura genética de
una poblacién subdividida es analizarla por medio de
los estadisticos F de Nei. FIS proporciona informa-
cién sobre la desviacidon promedio de las proporcio-
nes genotipicas de cada subpoblaciéon con respec-
to a la ley de equilibrio de Harbpy-WeinBerg. FIT

Wahlund.

ALELO P Varianza f
GLO 0,45 3,84E-5 1,55E-4
ADA 0,98 2,22E-5 1.37E-3
ES D 0.93 982E-5 1,57E-3
PGM 0,72 1,28E-3 6,28E-3
6-PGD 0,99 1,53E-5 1.78E-3
AK 0,95 1,52E-4 3,41E-3
HP 0,42 4,00E-4 1,65E-3
GC 0,65 4,29E-4 1.89E-3
MEDIA 3,01E4 2,41E-3

informa del grado de desviacion de cada subpobla-
cién con respecto a unas frecuencias esperadas que
serian las de la poblacién total. Por dltimo, FST in-
forma del grado de heterogeneidad entre subpobla-
ciones.

Los estadisticos F de Nei se presentan en la ta-
bla 8. Todos los valores de FIS son negativos excepto
para PGM. La mayoria de los valores absolutos son
muy pequefios luego el alejamiento del equilibrio por
parte de los loci dentro de las subpoblaciones es mi-
nimo. El unico valor positivo es el de PGM, lo que
indica exceso de homocigotos y en este caso con
el valor absoluto mas alto. Debido a que la mayor
parte de los loci muestran un ligero exceso de hete-
rocigotos, no cabe considerar a la endogamia como
el factor que mantiene las diferencias entre las sub-
poblaciones, sino que parece mas adecuado pensar
en otros factores como el aislamiento por distancia
o la deriva genética. Los valores de FIT son también
negativos en la mayoria de los loci, asi como en su
valor medio. Es decir, en el conjunto de estas sub-
poblaciones no se observa exceso de homocigotos
como ocurria en la poblacién de Vizcainos, lo cual
parece indicar que una vez estudiada por comarcas
la poblacion Vizcaina no es susceptible de seguir
siendo subdividida. Este dato parece apoyar por tan-
to la hipétesis de que las barreras geograficas han
condicionado la evolucién de la poblacién Vizcaina.

Los valores de FST son una funcién sencilla de
X2 de heterogeneidad, estando ambos valores es-
trechamente relacionados de tal manera que la sig-
nificaciéon de los valores alcanzados por FST en cada
locus es evaluada por el céalculo de X2. Calculando
los valores de este X2 para las subpoblaciones es-
tablecidas se encuentran valores significativos en el
total de loci de lo cual se infiere que hay diferencia-
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Tabla 8. Estadisticos F de Nei y test de significacion de X2 de
Fst entre 6 comarcas de Vizcaya.

LOCUS Fis Fir FsT X2 g.d.l.
GLO -0,186 -0,184 0,002 1,052 5
ADA -0,023 -0,015 0,007 6,140 5
ES D -0,084 -0,075 0,008 7,096 5
PGM 0,231 0,240 0,012 11,192* 5
6-PGD -0,013 -0,007 0,005 4,110 5
AK -0,014 0,001 0,014 13,364 5
ACP -0,033 -0,027 0,006 11,072 10
HP -0,042 -0,036 0,006 5,150 5
GC -0,069 -0,054 0,013 12,546 5
Media -0,031 -0,023 0,008 71,728* 50
p<0.05

cion genética entre las subpoblaciones y que son los
loci PGM, AK y GC los principales responsables de
las diferencias.

La estima de la diversidad génica segun Nei en-
tre las comarcas Vizcainas se expone en la tabla 9.
La heterocigosidad promedio total, HT, 6 heteroci-
gosidad esperada para la poblacion total segun la ley
de HarDY-WEINBERG, se descompone en dos partes:
HS y DST. HS es la heterocigosidad promedio espe-
rada segun Harbpy-WEINBERG dentro de las subpobla-
ciones y DST es la heterocigosidad residual que se
debe por tanto a diferencias génicas interpoblacio-
nales. Ya que el valor de DST depende de la hetero-
cigosidad propia de cada locus es dificil comparar
los loci entre si'y por ello se calcula el valor de GST
6 indice de diferenciacion. De nuevo se observa que
el valor mas elevado de GST corresponde a los loci
PGM, AK'y GC. Este analisis concuerda con los an-
teriores y sefiala a los mismos loci que los analisis
de heterogeneidad .previos.

Por ultimo se ha efectuado un andlisis de clus-
ter basado en las distancias genéticas calculadas se-
gun Nei, EbwaRDs y CAVALLI-SFORzA & EDWARDS. Los
valores de las distancias se muestran en la tabla 10
y la figura 3 ilustra los agrupamientos obtenidos. La
apariencia de los cluster varia, sin embargo, en am-
bos aparecen agrupadas las comarcas Uribe-
Durango y Arratia-Markina interior. Markina costa y
Gernika no muestran una agrupacién definida, se-
gun la distancia utilizada se agrupan a uno u otro
cluster. No parece existir correspondencia entre es-

Tabla 9. Estima de la diversidad génica segun Nei entre las co-
marcas vizcainas.

LOCUS HT Hs DsT GsT

GLO 0,494 0.493 1.00 E-3 2,02 E-3
ADA 0,024 0,023 0,16 E-3 6,67 E-3
ES D 0,132 0,131 1,20 E-3 9,09 E-3
PGM 0,406 0,401 460 E-3 11,33 E-3
6-PGD 0,016 0,015 0.06 E-3 3.75 E-3
AK 0,098 0,097 126 E-3 12,86 E-3
ACP 0,411 0,408 3,20 E-3 7,84 E-3
HP 0,484 0,481 2,90 E-3 597 E-3
GC 0,452 0,446 6.30 E-3 13,02 E-3

Media 0,280 0,277 2,82 E-3 9,30 E-3

tos cluster y los que debieran hallarse en funcion de
la distancia geografica.

A la vista de los resultados obtenidos se propo-
ne como hipotesis explicativa de la diversidad ob-
servada el aislamiento geografico. Para demostrar tal
hipétesis el equipo de Genética de esta Universidad
realiza en estos momentos un estudio exhaustivo de
la Genética de la Poblaciéon Vasca.
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