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Discussio 1
Conclusions

Creative thinking often means not accepting

views that are generally taken for granted.

There are usually good reasons for persistent ideas,
but history shows that they are often not correct.
Always ask "What if it isn't so?"

Kenneth Weiss

La vida es el arte de sacar conclusiones suficientes a partir de datos insuficientes.

Samuel Butler






Discussié global dels resultats

13 Discussio global dels resultats

13.1 Sobre les relacions poblacionals a Ia regio mediterrania

El primer apartat d’aquesta discussié global tractara els resultats del treball que ha
ocupat un major espai de temps i de dedicacié en ’elaboracié de la tesi. Aquest és el cas
dels primers tres manuscrits inclosos com a resultats. Es tracta d’estudis que pretenen
abordar una caracteritzacié genctica, de manera parcial o global, de les poblacions
mediterranies i procedir a I'analisi de les inferencies biodemografiques i/o historiques
obtingudes.

En el primer article s’ha procedit a una primera aproximacié poblacional en base a
la variacié de 14 elements A/ polimorfics per intentar aclarir fenomens que haurien
modulat les relacions de les poblacions autoctones del Mediterrani Occidental. El segon
dels articles publicats ha pretés un enfocament parcial del paper de barrera genctica exercit
per Estret de Gibraltar a partir de la caracteritzaci6 de la variacié genctica en el locus CD4,
compost per una insercié A/ i un microsatel-lit de tipus pentanucleotid. En aquest treball
es caracteritzen en detall diferents variants haplotipiques que per edat i distribucié
geografica han estat qualificades de tipiques del poblament ancestral de la regio,
especialment del nord-oest africa.

El darrer treball d’aquest primer bloc de resultats ha englobat un ampli analisi d’'una
vintena de marcadors A/« 1 de tres sistemes haplotipics .4/#-STR de naturalesa similar al ja
esmentat (CD4, DM i FXIIIB), en un total de 17 poblacions no insulars i
antropologicament ben caracteritzades de la regié geografica estudiada. La discussio
d’aquest darrer treball és la més amplia per 'amplitud dels analisis proposats 1 per la gran
cobertura de mostres estudiades. Tot i aix0, la discussié incloura certes referéncies als dos
articles parcials 1 que poden resultar interessants per a una comprensiéo més adequada dels
processos de diferenciacio i relacié entre les poblacions humanes estudiades.

En conjunt, les relacions humanes a la regié mediterrania van ser avaluades a través
de I'analisi sistematic de 1831 individus autoctons pertanyents a 15 poblacions distribuides
per quatre paisos de ’'Europa mediterrania i tres paisos nord-africans amb una particular

empremta berber, i a dues poblacions que s’utilitzen com a referéncies externes: una mostra
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centreeuropea d’Alemanya i una altra sud-sahariana originaria de Costa d’Ivori. L’amplitud
de la mostra utilitzada i la seva acurada caracteritzacié antropologica constitueix
probablement una de les contribucions més rellevants de la recerca portada a terme. Aixi
mateix, s’ha de destacar la quantitat de marcadors analitzats: 18 elements .4/# autosomics 1
un lligat al cromosoma Y, que representen un total de 19 unitats hereditaries independents,
conjuntament amb tres STR’s lligats als /o7 CD4, FXIIIB i DM. Si els polimorfismes .4/«
han demostrat previament ser una eina adequada per inferir relacions humanes ancestrals,
la seva combinacié amb STR’s en forma d’haplotips altament informatius aporta un nou
enfocament en forma d’informacié qualitativa que pot resultar extremadament util per
avaluar en detall certs aspectes de les histories demografiques humanes, com I’existencia de
particularitats de les poblacions mediterranies 1 la quantificacié de fenomens de flux genic
en tota la regi6. Complementariament, aquesta aproximacié permet estimar I'antiguitat
d’haplotips particulars 4/#-STR que podrien ser caracteristics del poblament antic del
Mediterrani.

Un bon exemple de la utilitat conjunta d’aquests marcadors també ha estat
recentment establerta en el quart article que forma part del contingut de resultats d’aquesta
tesi 1 que fa referéncia a la caracteritzacié genctica de les principals illes del Mediterrani
Occidental (Gonzalez-Pérez et al 2007). Les dades obtingudes per a les poblacions
continentals mediterranies complementen adequadament aquest estudi previ i
probablement constitueixen un dels estudis més extensius que s’han dut a terme en aquesta
particular regié geografica. Estudis previs han contribuit abastament (pel que fa a nombre
d’individus i1 poblacions) a laproximacié genctica dels grups humans mediterranis
(Quintana-Murci et al 2003; Esteban et al 20006; Gerard et al 2006; Olivieri et al 20006;
Tomas et al 2008), perd només en casos particulars es tracta de dades genctiques
autosomiques, mentre que la majoria opta per aproximacions basades en les linies
uniparentals de variacié lligada al cromosoma Y o al DNA mitocondrial.

En relacié6 a la reavaluaci6 de les relacions generals entre poblacions del
Mediterrani, I’analisi de les distancies genctiques obtingudes a partir de les tres bases de
dades de marcadors analitzats (A, STR’s i haplotips A/x/STR) mostren un patrd
consistent. De fet, les tres matrius de distancies estan altament correlacionades, fent
indicatiu la consistencia genctica dels tres conjunts de dades. La representacié en forma
d’analisi de components principals d’aquestes dades mostren la divergencia inicial de la
poblacié Sub-Sahariana respecte a la resta. En segon lloc, es diferencia la poblacié

centrecuropea (l'altra mostra de referencia externa) respecte al conjunt de poblacions
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mediterranies que s’agrupen, al seu torn, en dos conjunts diferenciats: Nord-Africans i Sud-
Europeus. Ocupant, el primer d’aquests grups, una posicié intermedia entre la mostra sud-
sahariana 1 el grup europeu. Aquesta visi6 de conjunt pot ser interpretada com una
representacié forca acurada de la seva posicié geografica relativa, fet que estaria d’acord
amb un procés de diferenciacié genctica depenent de la distancia fisica en primer lloc, com
constata I’elevada correlacié (p<<0.002) entre distancies geografiques 1 genetiques, en base al
model d’isolament per distancia proposat per Hardy (1999).

Les relacions poblacionals obtingudes no descarten un paper evident de Estret de
Gibraltar com a obstacle geografic durant part de la historia d’aquests grups humans. Ara
bé, aquesta constatacié no permet qualificar-lo d’una barrera contra el flux genic (Comas et
al 2000; Bosch et al 2001) que, en major o menor grau, ha succeit tal com evidencien
determinades variants genctiques particulars presents en freqiiencies polimorfiques a
ambdues ribes del Mediterrani occidental (Gonzalez-Pérez et al 2009; Esteban et al 2004).
Es interessant, a més a més, el paper diferencial que podrien haver tingut les poblacions
berbers i arabofones del Nord d’Africa en el pool genic del sud d’Iberia. Aixi, el flux de
poblacions berbers en poblacions de les Alpujarras andaluses podria arribar al 50% calculat
en base a la variacié per insercions A/, mentre que si considerem un flux estrictament
arabofon aquest component nord-africa es reduiria a la meitat (Gonzalez-Pérez et al 2003).

A banda d’aquest marc global, I'analisi basat en els elements A/, evidencia la
peculiaritat genctica de dues mostres respecte a la resta de poblacions mediterranies: la Vall
de Pas al nord de la peninsula Ibérica i la poblacié berber de l'oasi egipci de Siwa. Aquestes
dues poblacions han estat descrites préviament com a aillats genetics (Esteban et al 20006;
Coudray et al 2007, 2009; Esteban et al 1998) a conseqiiencia de la seva particular orogratfia
que promou laillament poblacional: valls estrets envoltats de muntanyes abruptes en el
primer cas 1 un petit oasi envoltat de desert entre Libia i Egipte en el segon cas. Aquestes
caracteristiques haurien afavorit 'accié de processos estocastics promotors de canvis
dramatics en les mides efectives de les poblacions, aixi com nivells elevats d’endogamia i,
en el cas de l'oasi de Siwa, una considerable contribucié de gens d’origen sud-saharia que
haurien arribat a través de la vall del Nil (Fakry 1973) i que haurien deixat una marca
evident potenciada per I'isolament i la mida reduida de la poblacié durant bona part de la
seva historia recent (1 que seria consistent amb una contribucié sud-sahariana de fins a un
50%, segons es deriva de les dades aportades pels tres sistemes compostos 4/#/STR).

En el conjunt de les poblacions mediterranies, la diversitat genética evidenciada

pels elements A/ polimorfics és forca elevada tenint present les limitacions inherents a un
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marcador bial-lélic. Aquests valors de diversitat sén consistents amb el valor global
d’heterogeneitat genctica que mostren les poblacions humanes del Mediterrani (Fg; de
3.21%). En general, la diversitat genctica global és més elevada a les poblacions de la riba
sud que a les de la riba nord (Fy; de 1.6% al Nord 1 un 2.8% al Sud), fins i tot després de no
considerar en I'analisi el paper de les dues poblacions més diferenciades (Vall de Pas 1 Siwa
(Fgp de 1.4% en ambdés grups). Tot i aixo, la diferéncia entre les dues ribes, quan es testa la
consistencia del Mediterrani com a barrera genética mitjancant una AMOVA jerarquica, no
es mostra prou consistent, ja que la diferenciacié entre els grups del nord 1 del sud (F de
2.02%) té una magnitud equivalent a la que s’observa dins dels mateixos grups (Fg. of
2.15%). La diferenciacié genctica assoleix valors similars quan s’exclouen les dues
poblacions considerades aillats poblacionals (Vall de Pas i oasi de Siwa), mostrant una
manca d’estructuracié poblacional directament atribuible a la barrera maritima (valor Fg.
dins dels grups de 1.52% 1 F.;. entre els grups de 1.86%). Les dades obtingudes en aquest
estudi contrasten amb alguns estudis previs basats en marcadors autosomics i que pretenien
remarcar ’homogeneitat de tota la regi, especialment de la riba europea (Comas et al 2000;
Tomas et al 2008).

La informacié que aporten el conjunt de STRs i els sistemes haplotipics A//STR
es mostra d’acord amb lIesmentada anteriorment, indicant diversitats genctiques
remarcables en el Mediterrani, sempre amb valors relativament superiors en les poblacions
del Nord d’Africa. Tanmateix, quan s’utilitzen aquest tipus de marcadors i sistemes
compostos les poblacions del nord i del sud del Mediterrani mostren una major
homogeneitat interna. En aquest cas, TAMOVA jerarquica evidencia un cert grau de
diferenciaci6 genetica entre les dues ribes (amb valors Fg. dins de grups tres cops inferior
al grau de diferenciacié F.; entre grups, 0.7% vs. 2.2%).

Aquesta aparent disparitat entre els resultats d’un i altre conjunt de marcadors
probablement es deriva de la naturalesa d’un i altre tipus de polimorfisme i de les diferents
habilitats de les insercions .4/ i dels microsatel-lits per inferir relacions genctiques
particulars. Les primeres sén insercions esporadiques i per tant esdeveniments unics i més
estables que probablement reflecteixen millor relacions de tipus ancestral, mentre que els
darrers es caracteritzen per una taxa de mutacié clarament superior i, per tant, resulten més
utils a ’hora de detectar aspectes recents dels contactes poblacionals i sobre els fluxos
genics esdevinguts.

De manera complementaria, I’avaluacié del grau de contribucié genética sud-

sahariana pot ajudar ha entendre millor aquests resultats. La preséncia de gens sud-
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saharians en el poo/ génic nord-africa, tal com evidencien elements A/« i haplotips A/u/STR,
donaria suport a la idea d’una destacada permeabilitat del desert del Sahara a les migracions
humanes, tal com han proposar altres autors utilitzant marcadors classics (Coudray et al
2000), uniparentals (Plaza et al 2003, Aredi et al 2004), 1 autosomics (Myles et al 2005).
Aquest flux genic sud-saharia —especialment el detectat pels marcadors A/ (amb un valor
global del 12.9%)— podria ser el resultat d’antics contactes encara detectables en poblacions
que han substituit als grups humans que poblaren el Nord d’Africa al final del Paleolitic i
durant el Mesolitic.

Draltra banda, la considerable contribucié sud-sahariana evidenciada pels haplotips
Aln/STR (amb un valor global del 39.5% al Nord d’Africa), seria el reflex de contactes més
o menys continus pero especialment afavorits per periodes amb condicions climatiques
favorables (Dubief 1999). Aixi, les dades geologiques i climatologiques apuntarien a dos
periodes especialment actius per afavorir el transit de grups humans africans cap al nord
aprofitant ¢poques d’una menor aridesa del Sahara (fa entre 12000 i 8000 anys i més
recentment entre fa 6000 i 3000 anys). Els valors de barreja genctica mostren valors
similars en totes les mostres del Nord d’Africa, sempre superiors als del sud d’Europa, i
podrien explicar la diferenciacié trobada entre les dues ribes del Mediterrani.
Concretament, en les mostres del sud d’Europa també es detecta un petit grau de barreja
amb gens d’origen sud-saharia que podrien haver arribat a través dels continus contactes
trans-mediterranis entre les dues ribes del mar, tal com s’ha descrit previament en estudis
basats en dades gencetiques uniparentals (Cruciani et al 2007, Plaza et al 2003, Scozzari et al
2001).

La constatacié de que aquesta empremta sud-sahariana, detectada amb la bateria
d’insercions A/, es pot detectar a tota la riba nord del Mediterrani, des de la peninsula
Iberica (10%) fins a Turquia (9.4%), donaria suport a la hipotesi de que el flux genic a la
regié hauria tingut lloc antigament 1 podria relacionar-se amb els primers registres historics
relacionats amb navegants fenicis 1 romans i que s’hauria mantingut mitjangant un més o
menys constant transit d’esclaus que va durar fins a finals del segle XVII (Olesa-Mufiido
1968) i per la possible marca deixada per les expansions islamiques entre els segles VIII 1
XV. Simultaniament, aquest sfock africa a Europa hagués estat mantingut per residents
d’origen africa provinents de la Peninsula Arabica i les ciutats del sud de I’Asia Menor
durant els primers segles de domini islamic i otoma, respectivament. De fet, un estudi

recent basat en la distribucié d’haplotips de STRs del cromosoma Y a la peninsula Iberica
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(Adams et al 2008) suggereix una destacada contribucié de jueus i musulmans a P'actual
perfil de moltes poblacions espanyoles (especialment pel que fa al llinatge masculi).

L’existéncia de trets genétics caracteristics de la regié mediterrania. Tot 1 que
per un costat, un flux geénic sud-saharia diferencial podria explicar almenys en part la
diferenciacié entre la riba nord i sud del Mediterrani com ja hem explicat, la deteccid
d’algunes combinacions particulars d’haplotips A//STR (com ara, CD4 110(-) i DM 107
() que només s’han trobat al Mediterrani), evidenciaria Iexistencia de certes carac-
terfstiques mediterranies especifiques en el background genctic d’aquestes poblacions i
presents ja d’antic. L’estimacié d’edats per aquests haplotips caracteristics de poblacions
mediterranies, donen uns resultats prou coincidents per ambdos: 36 000 anys per a la
variant CD4 110(-) 1 48 000 per a la combinaci6 DM 107(-). En conseqii¢ncia, es podria
hipotetitzar que aquestes variants haurien aparegut en cultures paleolitiques de l'area
mediterrania, i que encara es detecten en el poo/ genic actual de la regié com a marques
identificatives deixades per les primeres poblacions humanes presents en aquest territori.

Les majors freqiiencies de les combinacions CD4 110(-) 1 DM 107(-) s’han trobat
en poblacions berbers de la regié de ’Alt Atles marroqui (7% 1 5.5%, respectivament), 1 es
troben en freqiiéncies polimorfiques a totes les poblacions analitzades al nord d’Africa
(exceptuant els mozabits per la variant CD4 110(-)). També s’han trobat aquests haplotips
particulars dispersos per la riba nord del Mediterrani: a la peninsula Ibérica, a Grecia, a
Turquia i a les principals illes del Mediterrani occidental (Mallorca, Corsega, Sardenya i
Sicilia; Gonzalez-Pérez et al 2007). L’haplotip CD4 110(-) també s’ha detectat en
poblacions del Sahara occidental i de Mauritania (Flores et al 2007) i en cinc de les set illes
de I'arxipelag canari (Flores et al 2001).

La distribucié observada d’aquests haplotips, conjuntament amb una serie de
caracteristiques comunes com ara les edats estimades coincidents amb I'expansié de les
cultures paleolitiques a la regio, la seva amplia distribucié per tota I’area mediterrania i les
Illes Canaries poblades pels guantxes emparentats amb els berbers del Nord d’Africa, la
seva freqiiéncia elevada en tot el Mediterrani occidental i la seva presencia en poblacions
aillades com les regions centrals de Sardenya i Corsega, semblen suggerir que I’actual
background genétic de les poblacions mediterranies encara preserva marques paleolitiques
que no han desaparegut, ni per efecte de les expansions neolitiques produides a les dues
ribes paral-leles ni per processos migratoris recents i de flux genic homogeneitzador.

Els resultats d’aquesta tesi basada en marcadors autosomics estarien d’acord amb

estudis previs realitzats sobre marcadors uniparentals (Plaza et al 2003; Achilli et al 2004;
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Olivieri et al 2006; Cruciani et al 2007). Aquests treballs suggereixen que alguns haplogrups
o clades especificament mediterranis (U6 1 M1b al mtDNA; EM78 i EM81 al cromosoma
Y) datarien de temps paleolitics i que podrien haver entrat a Europa i al Nord d’Africa des
del Llevant. Tot i que els resultats d’aquest apartat de la tesi es limiten estrictament a la
variacié genctica a la regié mediterrania i encara que no pot oferir una conclusié sobre el
possible origen oriental de combinacions particulars, si que sén capagos de demostrar la
utilitat de I"ds combinat d’elements autosomics A/ amb polimorfismes STR per a detectar
relacions poblacionals detallades i rastres del passat en el poo/ genctic de les poblacions.
Aixi, la concordanga general entre dades uniparentals 1 autosomiques confirma la capacitat
dels metodes inferencials de la genctica de poblacions humanes per reconstruir una mateixa

historia comuna, la dels pobles mediterranis en el nostre cas.

13.2 Sobre Ia particularitat genética de les grans illes mediterranies

Entre els resultats d’aquesta tesi doctoral sobre la caracteritzacié poblacional de les
grans illes del Mediterrani occidental, cal destacar també les dades sobre variacié de 18
insercions A/ autosomiques i els tres sistemes haplotipics A4//STR’s ja esmentats. La
discussié permetra, aixi mateix, diferenciar el grau d’heterogeneitat dins les illes ja que s’han
obtingut dades de dues poblacions geograficament diferenciades a Corsega, Sardenya i
Sicilia, i que afegides a la poblacié insular de Mallorca fan un total de set mostres
integralment analitzades en aquest projecte. Aixi, aquest apartat pretén repassar el grau de
diversitat 1 diferenciaci6 interna d’aquestes illes i Pefecte de possibles fenomens d’aillament,
les afinitats i diferéncies entre poblacions insulars, el grau de flux genic extern que haurien
rebut i, finalment, edat de divergéncia de les diferents poblacions.

Les set poblacions illenques mediterranies analitzades mostren, pel que fa als
marcadors A/« un considerable grau de diversitat genética, exceptuant la Sicilia oriental i
la costa occidental de Sardenya on I’heterozigositat observada és menor. La diferenciacid
genetica entre poblacions i entre illes és altament significativa tal com es dedueix dels
resultats obtinguts amb les comparacions poblacionals per parelles (17 de les 21
comparacions possibles sén estadisticament significatives) 1 dels valors globals de Fg;
(2,2%). A T'illa de Sardenya es presenta una tendencia general a una reduccié de la diversitat
genctica conjuntament amb uns patrons discrepants per a les freqiiencies al'leliques
d’alguns elements A4/, evidenciant una certa diferenciacié d’aquesta illa. El valor global de

diferenciaci6 entre illes (2.2%, p<0.001) és fins i tot lleugerament superior o de la mateixa

185



Discussié global dels resultats

magnitud que el trobat pel conjunt dels europeus (1.9%) o pels nord-africans (2.3%) per a
un conjunt equivalent de marcadors i de mostres (Comas et al 2000; Gonzalez-Pérez et al
2003; Gonzalez-Pérez et al 2009).

Pel que fa a les relacions poblacionals globals, les poblacions sardes i la Sicilia
occidental es mostren en la representacié global de distancies clarament diferenciades
respecte a la resta de poblacions insulars. L’efecte de la deriva genctica en grups
poblacionals reduits pot haver contribuit activament a aquests diferenciacié. Tot i que no
podem ignorar certes evidencies historiques, lingiifstiques i1 també genctiques que
suggereixen clares diferéncies a Sardenya entre el procés de poblament huma de I'interior i
de la costa com a conseqiencia de Iafllament a la regié muntanyosa central de la poblacié
original de cultura nuragica, lluny de Pefecte que haurien tingut els invasors romans i
cartaginesos a les costes de la illa (Piazza et al 1988). En el cas de I'illa de Sicilia, els registres
historics també indiquen un destacat retrocés de I'antiga poblacié sicaniana (2500-1200 aC)
davant Parribada a les costes orientals dels sicels provinents de la Italia continental (1200
aC). D’aquesta manera, les dades aportades pels elements A/ i pels sistemes compostos
Aln/STR estarien d’acord amb lPevidencia que han aportat préviament el estudis del
cromosoma Y (Francalacci et al 2004) 1 del mtDNA (Morelli et al 2000) que suggereixen
que tant Sardenya com Sicilia serien les poblacions humanes més diferenciades de la conca
occidental mediterrania.

La relativa heterogeneitat entre la resta de mostres insulars i revelada en les
representacions grafiques d’escalaments multidimensionals basats en el conjunt de 18
marcadors A/ es veu relativament reduida quan les poblacions continentals mediterranies
s’uneixen a l'analisi global. En aquest darrer cas, la relativa proximitat de Corsega, Mallorca
1 de Sicilia oriental a les poblacions continentals mediterranies (Fran¢a, Espanya 1 Italia)
suggerida per 'analisi d’una bateria completa de marcadors .4/« tornaria a estar d’acord amb
els resultats d’estudis basats en el DNA uniparental (Falchi et al 2006; Picornell et al 2005).

Pel que fa a la informacié poblacional revelada per cada un dels grups de
marcadors utilitzats, s’observa que aquest grau de diferenciacié genetica a les illes
occidentals de la Mediterrania no resulta tan evident quan centrem exclusivament ’analisi
en els STR’s analitzats. Tot 1 que totes les mostres presenten uns valors destacats de
diversitat intrapoblacional, no poden detectar-se diferencies significatives entre poblacions
ni graus de variaci6 genetica destacables per cap dels tres STR’s estudiats. Les discrepancies
aparents entre el conjunt de marcadors A/ i els STR’s podrien estar relacionats amb la

naturalesa i caracteristiques propies de cada marcador. Les insercions A/ sén fenomens
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unics 1 de variacié bial-lelica, caracteristiques que evitarien I'efecte distorsionador causat per
fluctuacions aleatories lligades a processos de mutacio i de relativa reduccié poblacional.
Draltra banda, lelevada taxa mutacional dels STR’s conjuntament amb Defecte
homogeneitzador del flux génic recent farien que aquests marcadors fossin més
influenciables per fenomens recents de la dinamica poblacional i podrien explicar les
aparents discrepancies observades entre els dos tipus de marcadors genetics estudiats.

El grau de flux génic entre les illes del Mediterrani occidental i més enlla sembla
haver estar clarament destacable. En el cas de la variaci6 associada als STR’s torna a
evidenciar-se una alta heterozigositat en totes les poblacions, en molts casos amb
parametres de variacié que superen els descrits per a poblacions continentals europees
(Tishkoff et al 1996, 1998; Esteban et al 2004). D’aquesta manera, la insularitat no sembla
haver actuat —en general- com una barrera genctica estricta, al menys entre les illes
mediterranies occidentals i les poblacions de la riba mediterrania del sud d’Europa, tal com
indiquen aixi mateix els nombrosos registres historics.

Les dades aportades pel nostre treball no poden detectar una afinitat directa entre
illes del Mediterrani i poblacions nord-africanes. Ara bé, aquesta dada global, no pot
amagar I'evidencia de rastres particulars de flux genic d’origen africa a les illes. Per exemple,
el treball ha permes detectar traces de contribucié nord-africana en el poo/ genctic d’algunes
de les poblacions insulars, especialment evidents en el cas de la diversitat descrita pels
haplotips A//STR del sistema CD4. Aixi, la poblacié de Sicilia mostra frequeéncies
destacables d’haplotips tipicament mediterranis suposadament originats al nord-oest africa
(al voltant del 7% en el conjunt de I'illa), clarament superiors a les presents en la resta d’illes
(amb menys del 2,5%), 1 que apuntarien a I’estratégica posicié geografica d’aquesta poblacié
i al seu paper historic de pas entre el nord d’Africa i I’Europa continental. En
contraposicio, 'illa de Mallorca, tot 1 la dominaci6 islamica de més de tres segles, no mostra
restes destacables d’aquests haplotips mediterranis ancestrals amb origen al Nord d’Africa.
Aquest mateix patr6 havia estat observat en estudis previs (Picornell et al 2005) que donen
suport a I'evidéncia historica d’una ben documentada repoblacié complerta de I'illa per part
dels espanyols després de la conquesta catalanoaragonesa.

Resulta interessant, aixi mateix, aportar algunes dades sobre les edats de
divergéncia entre poblacions, tot 1 que aquestes estimacions representen valors maxims,
ja que el metode utilitzat assumeix que la variacié mesurada en els polimorfismes STR’s
s’ha desenvolupat a escala local. De fet, sabem que I'efecte de les migracions i el flux genic

hauria tingut un paper considerable en la configuracié de la variacié6 observada en les

187



Discussié global dels resultats

poblacions actuals i per tant aquestes edats de divergencia sén relativament esbiaixades.
Aquestes estimacions de temps configuren un rang maxim de temps de divergencia entre
dos grups insulars d’al voltant de 24 259 * 6211 anys. El primer grup estaria configurat per:
Sardenya central, Corsega i Sicilia occidental (les poblacions amb un aparent major
component de poo/ genetic ancestral). El segon grup el formarien: la costa occidental sarda,
Sicilia oriental i Mallorca (és a dir, les poblacions insulars amb major contacte amb
navegants i migracions recents). Al seu torn, una data aproximada de 5973 * 2815 anys
separaria a les poblacions de la costa occidental corsa i de Sicilia occidental. Les dates
obtingudes amb aquesta aproximacié serien aparentment compatibles amb I’heterogeneitat
poblacional mostrada pel conjunt lelements A/, i suggeririen que algunes de les
diferéncies entre mostres podrien remuntar-se a lefecte diferencial dels primers
poblaments humans d’aquestes illes, conjuntament amb I’efecte posterior de la deriva
genctica i els processos d’isolament.

Draltra banda, i en clar contrast, 'elevada diversitat dins de les poblacions i la
remarcable homogeneitat entre illes obtingudes a partir de les dades provinents d’STR’s i
haplotips A//STR indicarien que, com a minim des de I’¢poca neolitica a la regid, el flux
genic hauria estat un component destacable de la dinamica poblacional a la conca
occidental mediterrania. La deriva genetica a la costa occidental de Sardenya i el flux genic a

la Sicilia occidental haurien contribuit de manera destacable a la seva diferenciacié genetica.

13.3 Sobre Ia caracteritzacio genética de I'llla de Pasqua i el

poblament del Pacific

L’analisi de la variacié de 18 polimorfismes d’insercié A/ autosomics també s’ha
aplicat a la caracteritzacié genctica d’una poblacié polinesica particular: 'Illa de Pasqua.
Aquest treball pot considerar-se complementari d’altres investigacions sobre la
caracteritzacié genetica d’aquesta poblacid tan particular —la poblacié humana insular més
aillada del planeta— (Cruz-Coke et al 1988, Etcheverry 1967, Hagelberg et al 1994, Hurles et
al 2003, Lum et al 1998, Serjeantson et al 1989), perdo amb un parell de remarcables
novetats. Es tracta del primer treball publicat basat en la determinacié dun conjunt
suficientment ampli d’elements polimorfics A/ en aquesta poblacié del Pacific. A més,

també és el primer cop que dues mostres coetanies pero genealogicament diferents 1 ben
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caracteritzades de la mateixa poblacié sén analitzades conjuntament per tal de fer
inferéncies sobre el seu passat recent i per avaluar lefecte del contacte recent amb
poblacions colonitzadores. Aquesta diferenciaci6 entre les dues mostres s’ha pogut establir
inequivocament en base a la informacié personalitzada 1 confirmada pels registres
genealogics disponibles a partir d’'un estudi demografic portat a terme sobre la mateixa
poblacié (Hernandez et al. 2000). Les particularitat de cada una de les dues mostres de I'Illa
de Pasqua van permetre una aproximacié directa tant a lheterogeneitat actual de la
poblacié com als canvis que hauria pogut patir el poo/ génic durant el darrer segle d’historia
de I'illa (segle XX) i que probablement encara es manté.

La diversitat genética actual a I'Illa de Pasqua. Els marcadors autosomics
estudiats han permés demostrar Pexistencia d’una clara diferenciacié genctica a lactual
poblacié de I'llla de Pasqua. Aquesta variacié resulta evident a partir d’una simple
comparaci6 de la distribucié dels marcadors i sembla ser estadisticament consistent ja que
les diferéncies s’observen per més del 22% de les comparacions realitzades, un valor
ampliament superior al 5% esperat per I'atzar. Una altra evidéencia d’aquesta heterogeneitat
poblacional és la distancia genctica entre les dues poblacions de I'illa que arriba al 0.051, un
valor equivalent a la distancia mitjana entre les poblacions del sud-est asiatic i del Pacific 1
tres vegades superior a les distancies habituals entre poblacions europees, confirmant-se
aixi un grau de diversitat considerable entre els actuals habitants de I'Illa de Pasqua.

D’acord amb les caracteristiques de les mostres estudiades, la diferenciacié genética
observada pot ser atribuida a ’efecte de fenomens recents de migracié 1 barreja poblacional
(concretament d’un segle d’antiguitat). Aquest efecte estaria d’acord tant amb I'increment
detectat de diversitat genctica a la mostra amb ancestres no-rapanui (NR) de Pasqua, com
amb la reduccié de prop del 50% de les distancies genctiques que mostra aquesta poblacid
amb la resta de grups poblacionals, en comparacié amb les majors distancies de la mostra
RR (amb tots els ancestres rapanui). Similarment, I'estabilitat mutacional que presenten els
marcadors A/ 1 el relatiu curt periode de temps (un segle) que cobririen les mostres
utilitzades, també donarien suport a efecte migratori com I'explicacié més probable per a
la diferenciacié. Aquests resultats concorden amb els estudis demografics que s’han dut a
terme sobre la poblacié d’Illa de Pasqua i que mostren un increment molt destacable i
progressiu del grau d’exogamia en el decurs del s. XX (Hernandez et al 2000).

Tot 1 que el fet de no poder establir una filogeografia acurada pels marcadors A/
ens implica una serie de restriccions en la identificaci6 de les principals fonts

d’immigracié a P’illa, podem obtenir una clara evidencia indirecta a partir de P'analisi de

189



Discussié global dels resultats

barreja genctica portat a terme. Aquesta aproximacié analitica ha permés estimar la
contribucié de gens curopeus a la mostra NR de Il'illa i quantificar-la en valors que
practicament doblen la de la poblaci6 RR (m=0.484 vs. m=0.296). Aquestes xifres
suggeririen que el flux genétic europeu hauria estat un important factor de canvi en el poo/
genic de lilla observat avui dia. La introduccié de variacié genctica d’origen europeu és un
fenomen ben establert per la gran majoria de poblacions polinesiques, ben documentat
historicament des del segle XVIII i que ha quedat evidenciat en diferents estudis genctics
d’illes oceaniques, especialment a partir de I'estudi de la variacié del cromosoma Y (Hutles
et al. 2002, Underhill et al. 2001).

En moltes ocasions, aquesta entrada de variacié europea va ser principalment
canalitzada per via masculina i basada en nombres poblacionals baixos dels exploradors i
conqueridors, pero amb un efecte rapidament magnificat per les particulars condicions
insulars d’aquestes poblacions (mides poblacionals petites, baixa resisténcia a epidemies,
colls d’ampolla recurrents després del contacte amb els europeus, etc.). En el cas particular
de I'llla de Pasqua, la possible entrada d’emigrants d’origen europeu que suggereix la
variacié genctica autosomica estaria directament associada amb Pefecte acumulatiu de les
inicialment limitades arribades d’individus provinents de Xile a partir del moment de
I'annexi6 de 1888, i que s’hauria intensificat al llarg del segle XX, especialment a partir dels
anys seixanta amb l'obertura de 'aeroport internacional que connectaria I'illa amb la resta
de la humanitat. D’acord amb els registres demografics disponibles, en aquells moments, la
major font d’immigrants seria el Xile continental i, en conseqii¢ncia, I’arribada de gens
europeus a través del desembarcament de xilens amb un component d’ascendencia europea
important.

Respecte a les relacions genetiques i 'origen de la poblacié Rapanui que vivia
a I'llla de Pasqua fa més d’un segle (representada pel llinatge RR analitzat en Pestudi), els
elements A/« indicarien una afinitat destacada amb les poblacions humanes del sud-est
asiatic. I’estructuracié de la variacié genctica en grups poblacionals i geografics indica que
la bateria d’insercions A/ utilitzades en les comparacions, tindrien suficient poder
estadistic (mitjan¢ant una analisi AMOVA) per resoldre les diferéncies de constitucié entre
els seglients grups poblacionals: sud-est asiatic, grup taiwanes (Taiwan+Filipines), America
i Europa. Es a dir, per diferenciar entre el conjunt de poblacions relacionats amb els
possibles ancestres polinesics i, particularment, amb 'origen de P'actual panorama genctic
detectat a I'lIlla de Pasqua. En aquest sentit, tant les distancies genctiques com l'analisi de

components principals evidencien la similaritat de Rapanui amb els habitants del sud-est
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asiatic 1 de localitats de la Wallacea, aixi com una destacada diferenciacié tant amb els
europeus com amb els australians 1 melanesis. L’afinitat de les poblacions polinesiques i de
Rapanui amb el sud-est asiatic també s’ha observat en altres tipus d’estudis com els basats
en variants moleculars de les globines (Hill et al. 1989) 1 en dades recents provinents del
DNA mitocondrial (Kayser et al. 2000; Oppenheimer and Richards, 2001). En
contraposicio, altres tipus de dades indicarien una major afinitat dels polinesis amb els
grups humans de Taiwan 1 Filipines (com per exemple, en els primers estudis de mtDNA:
Lum et al. 1998; 1 en els basat en el sistema HLLA: Hagelberg et al. 1999).

Tot i que no es pot descartar categoricament una possible diferenciacié del grup
Taiwanes per efecte recent de la deriva 1 de fenomens demografics particulars esdevinguts
durant els darrers 5000 anys (Melton et al. 1998), els resultats mostrats per la bateria de
marcadors autosomics emprats en aquest treball donarien un suport principal al model de
poblament polinesic que ha rebut el nom de oyaging Corridor o, més concretament, la seva
variant S/ow Boats to Polynesia (Oppenheimer and Richards, 2001). Aquesta teoria postula que
els ancestres dels actuals polinesics provindrien de poblacions de la regié Wallacea amb
amplis coneixements de navegacio.

Es probable que expansié d’aquests navegants s’hagués produit abans de I'arribada
de P'onada neolitica a la regid, tal com es dedueix de la datacié de variants genctiques i
haplotips especifics d’aquestes poblacions. La canoa hauria estat, en aquest cas, I'eina
imprescindible per a aquestes expansions poblacionals. Aquest instrument, hauria permes
I'avancada de 'onada migratoria d’illa a illa al llarg de la Polinesia propera en un primer pas,
1 mitjangant viatges a llarga distancia per a I'expansié recent fins a illes remotes com el cas
de I'llla de Pasqua. Aquest model implica una scrie d’episodis intermedis en que els
navegants s’haurien establert durant un cert temps a la costa de la regié6 melanésica, fet que
implicaria un cert grau de barreja poblacional entre les poblacions locals melanésiques i els
navegants ancestrals polinesics. Precisament, la bateria de polimorfismes A/ emprats en
aquest treball donen dades altament consistents amb aquesta hipotesi: la variacié genética
detectada en aquest estudi permet inferir un grau de flux genic polinesic a la regié costanera
de Nova Guinea (Melanésia) de fins al 15%, un fet que no es detecta en les poblacions
melanésiques més aillades de I'interior de la regio.

Una altra evidéncia genética a favor de 'origen occidental dels polinesis és la clina
detectada en la variacié genetica, que es redueix progressivament de poblacions més
occidentals a les més orientals del Pacific, 1 que ha estat detectada per a diferents marcadors

genetics (Martinson et al 1993). Tot i aquesta tendéncia global, quan centrem I'analisi en la
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distribucié de marcadors A/ a la mostra d’Illa de Pasqua amb tots els ancestres rapanui,
aquesta poblacié presenta una eclevada diversitat genctica tenint en compte el seu
remarcable isolament. Aquesta és una caracteristica que també s’ha observat per a d’altres
marcadors (Hurles et al 2003), i que aparentment no estaria d’acord amb el seu grau
d’aillament 1 amb la seva historia demografica caracteritzada per periodes d’endogamia 1
colls d’ampolla.

Tanmateix, aquesta diversitat major de 'esperada a Rapanui al comengament del
segle XX sembla clarament explicable quan entren en la visi6 global els esdeveniments
historics pels que va passar I'illa i el paper del transit d’esclaus conduit pels peruans al llarg
de tota la Polinesia durant la segona meitat del segle XIX. Aquest tragic episodi historic
hauria suposat inicialment la despoblacié de moltes illes (fins al 80% de la poblacié
original), inclosa Rapanui, i la desastrosa repatriacié que pel cami va emportar-se les vides
de milers de nadius polinesis (Maude 1981). Aquesta repatriacié va implicar I'arribada a Illa
de Pasqua dels esclaus alliberats provinents d’altres poblacions polinesiques i de les
Ameriques, molts d’ells amb un considerable grau de barreja amb gens europeus, i tot just
abans de que la poblacié original de lilla es veiés assolada per les epidémies portades per
aquests immigrants i retornats. Tot i que el nombre de repatriats que realment van arribar a
Iilla seria relativament baix, el seu impacte i contribucidé a les generacions posteriors
rapanui seria for¢a considerable com a conseqiiéncia de la seva resisténcia a les malalties 1
les epidemies (ja havien sobreviscut préviament a les péssimes condicions de treball,
Pesclavatge 1 al llarg viatge de retorn), tal i com semblen evidenciar diferents registres
historics (Maude 1981; McCall 1996). Aquesta diversificacié6 d’avantpassats que haurien
deixat la seva empremta al poo/ genic de la poblacié rapanui de finals del segle XIX
explicaria en bona part la relativament elevada diversitat que ara observem per als elements
Aln 1 altres marcadors genetics. El fet de que molts dels esclaus repatriats fossin de diversos
origens polinesics, fa que les relacions genetiques que s’obtenen a partir de la variacid
associada als elements A/ serien indicatius tant de traces del poblament original de la
Polinesia com dels efectes que han tingut els fenomens historics recents en la determinaci6
del patrimoni genetic dels moderns rapanui.

Respecte a les possibles relacions poblacionals de I'Illa de Pasqua 1 d’altres nadius
polinesics amb els amerindis (Heyerdahl, 1950), que esporadicament s’han suggerit a partir
de dades genetiques (Cann and Lum, 1996) i culturals (Green, 2000), la variacié present en
els /oci autosomics estudiats sembla no estar d’acord amb cap afinitat especial que doni

suport a contactes prehistorics claus entre Rapanui i aquestes poblacions. Les mostres
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poblacionals americanes que s’han utilitzat per a 'estudi comparatiu en aquest treball
mostren una relacié genética més propera amb poblacions del sud-est asiatic, deixant obert
la possibilitat de I'existéncia de diferents origens i moments per a les migracions humanes
que van acabar poblant el continent america.

En conjunt, aquest treball centrat en I'estudi de la variacié genctica associada a
elements A/u a I'llla de Pasqua, ha demostrat I'existencia d’una considerable heterogeneitat
genetica en la poblacié rapanui actual. Aquesta evidéncia seria il-lustrativa de 'impacte que
els fenomens migratoris del darrer segle haurien tingut en un procés de canvi del poo/ genic
en un grup poblacional huma petit i inicialment aillat. Els resultats obtinguts de I'estudi sén
indicatius també de la necessitat d’integrar adequadament la informacié historica per
entendre en tota la seva amplitud la complexitat inherent a la historia genetica de molts
grups humans, amb independéncia del grau de variacié propi de cada marcador utilitzat.
Finalment, el treball també destaca la importancia cabdal que representa un mostreig acurat
per als estudis de poblacions humanes a ’hora de clarificar la naturalesa i el moment dels

canvis que afecten a Pevolucié dels grups humans.
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14 Conclusions de PEstudi

Les principals conclusions derivades dels treballs que conformen aquesta tesi

doctoral s’enumetren a continuacio:

1. Les dades genetiques aqui analitzades donen suport, a part d’'una clara
diferenciacié poblacional humana a Africa, a una estructuracié de les
poblacions mediterranies entre ribera nord i sud que no descarta un cert
grau de contacte a través de IEstret de Gibraltar, aixi com la particularitat 1
diferenciaci6 de grups humans de I'ambit mediterrani amb histories
particulars com ara la poblaci6 del Vall de Pas i de 'oasi de Siwa. El patré de
diferenciacié primari depen d’una correlacié destacada de les distancies
genctiques dels sistemes autosomics estudiats amb les distancies geografiques
entre poblacions de la regié mediterrania. Aquesta evidéncia donaria suport a
la teoria que estipula que en un ambit amb una historia humana tant dinamica
1 antiga, el primer factor que explica la variabilitat genetica és la distancia
geografica.

2. En el Mediterrani occidental, la variacié genctica interpoblacional és
considerable i permet una diferenciacié global significativa entre poblacions
de la regi6. Aquesta conclusi6 il-lustra la importancia d’'un mostreig adequat i
d’una caracteritzacié antropologica suficientment precisa per entendre tota la
complexitat biologica inherent a les poblacions humanes mediterranies.

3. La variaci6 genctica observada per a diferents sistemes autosomics
(insercions A/u, microsatel-lits i haplotips A//STR) mostra una correlacié
significativa, tot i les diferéncies de naturalesa mutacional en un i altre tipus de
marcador.

4. Lavariacié genetica associada als haplotips estudiats en diferents sistemes
¢és concordant amb I'evolucié particular de cada /locus. Aixi els haplotips
associats a elements A/ ancestrals (CD4(+), FXIIIB(-) i DM(+)) presenten

graus de variacidé superiors als derivats, demostrant que les insercions A/
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polimorfiques poden utilitzar-se com una eina fiable per a I'establiment de la
polaritat del canvi evolutiu.

El sistema haplotipic CD4 presenta aquest mateix patré general amb una
estructuracié geografica evident: els cromosomes CD4(+) 1 CD4(-) no
presenten variacions clarament diferenciades en poblacions sud-saharianes, la
seva diferenciacié és significativa al Nord d’Africa i, finalment, altament
significativa a la ribera nord del Mediterrani, una tendéncia que concorda amb
Iesperada per un procés d’expansié humana Ouz of Africa. Pel que fa al
sistema FXIIIB, la diferenciacié entre cromosomes ancestrals (-) i derivats
(+) no és tan evident, presentant diversitats relativament elevades en ambdos
grups. Els cromosomes FXIIIB(-) presenten al-lels petits del tetranucleotid en
poblacions sud-saharianes (172 1 1706), una frequéncia major d’al‘lels llargs al
Nord d’Africa (184 i 188) i clarament dominant a la ribera nord del
Mediterrani (188). En els cromosomes derivats FXIIIB(+), Pestructuracié de
la variaci6 és menys destacada amb dominancia de I’al-lel 180 al Mediterrani i
del 184 a la regi6 sud-sahariana. En el sistema haplotipic DM, la variaci6
observada concordaria amb P'aparicié de la deleci6é (A/u(-)) lligada a la variant
98 bp del trinucleotid, mentre que en haplotips ancestrals .4/(+) dominen els
al-lels de baix nombre de repeticions (77 bp).

Aix{ mateix, cal destacar que la variacié en els sistemes haplotipics A//STR
estudiats atribuible a la diferenciacié entre Nord i Sud del Mediterrani és
globalment significativa (variacié entre grups del 2,2% 1 global del 2,9%0).
S’han pogut detectar dos haplotips particulars, CD4 110(-) i DM 107(-),
relativament freqients en poblacions berbers 1 presents al Nord del
Mediterrani pero absents en poblacions sud-saharianes i centreeuropees, que
podrien estar relacionats amb lorigen dels primers pobladors de la regié
mediterrania 1 que s’haurien originat en el Paleolitic, fa entre 30 000 i 40 000
anys.

S’han establert valors de flux génic sud-saharia al Nord d’Africa d’al voltant
del 13% per al conjunt de marcadors A/ (valors coincidents amb estudis que
utilitzen SNP’s i, en general, també amb els marcadors uniparentals). La
quantificaci6 del flux calculat a partir d’haplotips A//STR pot arribar al 35%.
El flux genic a través de "Estret de Gibraltar és quantificable quan es testa

per a la bateria d’elements A/ la influéncia nord-africana al sud de la
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10.

11.

12.

13.

peninsula Iberica: aquesta influéncia és el doble de marcada quan ens centrem
en gens berbers en comparacié amb poblacions nord-africanes arabofones. Al
conjunt de la riba nord mediterrania, el flux genic arribat del Nord d’Africa es
pot quantificar també a través del rastreig del poo/ genic sud-saharia que hauria
hagut de travessar la regi6: en el cas de les dades obtingudes pels haplotips
Alu/STR, aquest flux torna a ser coincident amb estudis previs (6-15%).

La poblacié6 de llla de Sardenya presenta una variacié genética molt
destacada amb valors mitjans de Fg. (3,7%) per a la bateria de polimorfismes
Aln que tripliquen els del conjunt de grans illes de la Mediterrania occidental.
Aquest valor és coincident amb les distancies genctiques mitjanes (quatre
vegades superiors entre illes mediterranies que pel conjunt de les poblacions
continentals mediterranies).

La diversitat i nombre d’haplotips particulars per al sistema CD4 son
especialment destacats a les illes de Sardenya i Sicilia, gracies a la preséncia de
variants tipicament africanes (85(-) i 100(-)) i d’altres caracteristiques de
poblacions berbers (110(-)). Els patrons de distribuci6é dels sistemes DM i
FXIIIB mostren diversitats intrapoblacionals forca elevades i una certa
homogeneitat global per a les illes mediterranies.

La representacié grafica de les distancies genctiques entre illes i en relacié
amb altres poblacions mediterranies evidencia la diferenciacié de la
poblacié sarda, especialment el centre de Iilla, i de la Sicilia occidental
(aquestes serien les poblacions que haurien mantingut un poo/ genic ancestral
més antic per isolament en el cas de Sardenya i un contacte amb el nord
d’Africa més acusat en el cas de occident sicilia). Mallorca, Corsega i la Sicilia
oriental han estat molt més relacionades historicament amb les poblacions
continentals europees.

Pel que fa a la poblaci6 polinesica de I'Illa de Pasqua, la bateria d’elements
Aln autosomics estudiats permet la caracteritzacié d’una diversitat genctica
relativament elevada a la poblacid, superior a I'esperada pel seu aillament
geografic extrem. El test global de diferenciacié poblacional indica
I’heterogencitat entre els dos llinatges caracteritzats a Rapa Nui: el llinatge
amb tots els ancestres descrits rapanui 1 el llinatge amb grau de mestissatge

recent amb no polinésics.
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Conclusions de 'estudi

14.

15.

16.

L’analisi de barreja genética a I'Illa de Pasqua resulta en un domini de la
contribuci6 polinesica (50%) al llinatge rapanui, pero amb presencia destacada
de contribucié europea (29%) i1 americana (21%). En el llinatge mestis
s’observa una contribucié europea molt elevada (49%), i una proporcid
similar de gens polinésics (27%) i amerindis (25%). Aquesta tendencia general
confirmaria el flux genic del darrer segle provinent d’individus europeus.

La comparacié global amb altres poblacions mundials mitjan¢ant una analisi
AMOVA permet diferenciar significativament els principals grups humans
(de la regié asiatico-pacifica): grup taiwancs, illes del sud-est asiatic 1
polinesia, aborigens australians i melanesis de Nova Guinea. Aquesta
estructura explica un 10,3% de variacié entre grups i un 6,6% dins dels
mateixos. El llinatge aparentment no mestis de Rapanui es relaciona
primariament amb poblacions del sud-est asiatic i en segon lloc amb
poblacions americanes, mentre que les distancies genetiques es doblen quan
es compara amb altres poblacions mundials. Les diferents aproximacions
grafiques a la distribuci6 de distancies genetiques per la bateria d’elements .4/x
relacionen I'llla de Pasqua i altres poblacions polinésiques amb illes del sud-
est asiatic i de la Wallacea, deixant a part el grup format per Taiwan i Filipines
que sembla estar més proper a expansié humana que hauria travessat I’'Estret
de Bering per colonitzar America. Aquest patré dona suport al model de
colonitzaci6 del Pacific anomenat Slow Boats to Polynesia.

Rapanui presenta una diversitat genética superior a Pesperada per la seva
situacié geografica a lextrem d’una clina oest-est des del sud-est asiatic.
Aquesta diversitat detectada al llinatge representatiu de I'illla a principis de
segle XX, evidenciaria la influéncia que haurien tingut el trafic d’esclaus
exercit pel Pert durant el segle XIX i lalliberament atzarés dels mateixos en

illes polinesiques durant la segona meitat d’aquell segle.
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