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È molto difficile che qualcuno possa avere colto, in quelle ère così lontane, un invito 
tanto retorico nato dalle sensazioni evocate nel poeta dalla vista di una conchiglia 
fossile posata sullo scrittoio. L’essere che in quel momento si muove in un ambiente 
terrestre ancora in formazione non ha certo coscienza - almeno come la intendiamo 
noi oggi - del suo esistere occupato com’è a nutrirsi ed a riprodursi, e forse non ha 
ancora mosso neppure il primo passo del suo viaggio intorno alla stanza rappresentata 
dalla vastità dell’universo che lo circonda. Tuttavia il processo che ormai ha preso 
avvio senza che noi ne comprendiamo le ragioni ma del quale conosciamo almeno in 
parte i modi, lento nei millenni ma non meno costante ed efficace, avanza e produce i 
suoi effetti aprendo la strada alla comparsa di un ominide. Ambiente e forze selettive 
consentono il delinearsi in questo essere di attitudini che definiscono la presenza di 
un nuovo e diverso rappresentante delle specie viventi al quale è lecito attribuire il 
nome di Homo.

Abbandonata poco alla volta l’obbligata marcia a quattro zampe egli comincia ad 
usare in modo diversamente coordinato gli arti superiori. Questi gli consentono 
l’uso finalistico di oggetti che diventano in tal modo utensili. Mentre si configura una 
struttura anatomica sempre più adeguata alle diversificate attività fisiche, si osserva 
il comparire di abilità che definiscono il perfezionarsi di intenzionalità in progressione: 
oggetti ed utensili vengono prodotti da parte di un essere ormai qualificabile come 
Homo sapiens.

Nel frattempo la laringe si è modificata ed ha portato con sé la capacità di 
modulare ed articolare i suoni. Alle cose viene dato un suono specifico, un nome. 
L’assegnazione di un nome significa non solo possedere una nozione differenziata 
delle cose ma pure esercitare su di esse una sorta di potere demiurgico ed implica 
l’acquisizione contestuale di ulteriori capacità. Mediante il nome l’uomo confronta, 
classifica, astrae, crea i concetti ed i simboli; viene in sostanza aperta la strada 
al pensiero astratto, ossia a quella funzione che caratterizza in modo risolutivo un 



essere divenuto finalmente Homo sapiens sapiens: strutturato in una tipologia 
anatomica particolarmente favorevole e sostenuto da una nuova capacità di dominio 
egli si lancia in un’affascinante avventura di espansione sovrastando l’ambiente e 
tutto quanto in esso contenuto. Il nome non definisce tuttavia solamente cose od 
azioni. Il nome si estende subito ad indicare i singoli individui che si uniscono nelle 
aggregazioni sociali primitive e costituisce, mediante il suo inseparabile coincidere 
con la stessa identità biologica, la base di quelli che diventeranno i diritti fondamentali 
ed intangibili della persona. 

Ma se sul piano del diritto nessuno solleva dubbi sulla riconoscibilità giuridica della 
persona attraverso il suo nome, quale possibilità ci è data di definire la sua identità 
biologica? Una domanda che sottende un’altra domanda, per certi versi più forte 
e che necessariamente la precede: quali sono stati i mezzi cui la natura ha messo 
mano per realizzare un’evoluzione della quale constatiamo oggi gli effetti? E perché 
gli esseri umani non sono tutti uguali gli uni agli altri? 

Le reali dimensioni della variabilità che distingue un individuo o gruppi di individui 
da altri, già intravista con la scoperta dei gruppi sanguigni agli inizi del ’900, sono 
venute a galla soltanto dagli anni ’50-’60 del XX secolo ossia da quando è stato 
possibile definire la struttura chimica del DNA cromosomico e del DNA mitocondriale. 
Da allora le conoscenze in proposito sono aumentate in proporzione geometrica 
assumendo negli anni recentissimi l’accelerazione, la dimensione e la drammaticità 
di un’esplosione vulcanica.

Lo sforzo prodotto fino a questo momento è incalcolabile, ma è fin troppo evidente 
che ora come ora non sia pensabile l’attuazione di uno screening genetico su tutta 
l’umanità. 

Da circa quarant’anni i genetisti propongono tecniche di laboratorio ed elaborano 
raffinatissimi metodi di studio statistico per ricostruire la storia delle somiglianze e 
delle diversità, la evoluzione insomma, degli esseri umani. Tale storia si fonda sulla 
misura delle frequenze geniche ossia sulla frequenza con la quale ciascuno dei geni 
che costituiscono il nostro patrimonio biologico si trova diffuso nelle sue differenti 
versioni tra i miliardi di individui che popolano la Terra.

È noto che i caratteri degli esseri viventi vengono trasmessi dai geni, unità biochimiche 
elementari depositarie di “codici” che impartiscono ordini di funzionamento alle 
cellule ed ai tessuti. Tali geni si aggregano in strutture più complesse, i cromosomi, 
presenti nell’uomo sotto forma di 23 coppie di elementi.

Un’altra quantità di DNA è contenuta nei mitocondri, strutture intracellulari cui è 
demandato il compito di fornire energia alla cellula stessa. Nelle cellule germinali il 
mtDNA è concentrato in modo pressoché esclusivo nella cellula-uovo.

Il DNA è costituto da una lunga catena di molecole le quali si susseguono in ordine 
apparentemente casuale, ordine che viene ricopiato quasi sempre senza errori 
all’atto della riproduzione di tutte le cellule: ciò rappresenta il meccanismo che 
assicura da una generazione all’altra il mantenimento delle proprietà biologiche di 
ciascuna specie. Nella replicazione cellulare tuttavia possono essere compiute delle 
variazioni, o anche dei veri errori, che sono dette mutazioni. Ne risulta allora un gene 



variato, diverso da quello originario, che prende il nome di allele e che conferisce al 
suo portatore un carattere che lo distingue dai suoi simili. Se le mutazioni avvengono 
nelle cellule germinali possono essere trasmesse ai discendenti che finiscono dunque 
per rappresentare un gruppo variante all’interno della loro popolazione.

Le mutazioni sono un elemento fondamentale della evoluzione e la loro validità 
biologica sta negli effetti che producono: se esse inducono effetti negativi spariranno 
con i loro portatori mentre se producono effetti positivi il numero dei portatori andrà 
aumentando fino a che il nuovo gene mutato si sarà “fissato” nella popolazione come 
suo nuovo elemento caratterizzante.

Quali sono i meccanismi con i quali una mutazione incide sul progetto evolutivo 
di un’intera specie? Essi sono essenzialmente tre: 1 - la deriva genetica casuale, 
che consiste nella variazione numerica casuale delle frequenze geniche da una 
generazione all’altra; 2 - la selezione naturale che viene attuata in natura per 
eliminare le mutazioni sfavorevoli e confermare quelle che invece offrono una 
possibilità di adattamento migliorativo; 3 - la migrazione, ossia la spinta alla 
espansione negli spazi della terra, attuata dapprima con un carattere nettamente e 
quasi esclusivamente divergente ed in seguito, nelle epoche a noi più vicine, con un 
carattere di flusso multidirezionale, che ha costantemente prodotto la mescolanza 
degli elementi genetici.

L’utilizzo strategico degli alleli di un gene si fonda sulla proprietà di questi di essere 
riconoscibili nelle loro diverse forme. Questa è dunque la traccia che gli scienziati 
seguono per oggettivare la storia di un gene, vale a dire la sua origine biologica e 
geografica, la sua evoluzione, la diffusione, il suo trasferirsi con la migrazione ed in 
ultimo il suo destino finale che è la fissazione o la scomparsa.

Il computo delle frequenze geniche di cui si è detto sopra consiste appunto nel 
chiarire in che quantità un gene è presente in una popolazione. Ciò dovrebbe valere 
naturalmente per tutti i geni che compongono il genoma e non è quindi neppure 
immaginabile la smisurata mole dei dati che si dovrebbero raccogliere per classificare 
tutte le varianti di tutti i geni di tutti gli esseri umani. 

Diventa allora necessario fissare l’attenzione su pochissimi geni e sulle loro varianti, 
ossia gli alleli. In tal modo essi diventano dei marcatori di un singolo individuo o di 
un’intera popolazione.

I marcatori diventano quindi un mezzo potentissimo per individuare un essere umano 
nella sua identità biologica, ma questo ci riconduce al quesito parallelo concernente 
il nome. Il nome, si era detto più sopra, ha da sempre svolto il ruolo di indicatore 
di una persona fin dagli esordi dell’umanità, sicuramente assai prima che “nozze e 
tribunali ed are” strutturassero come società l’informe aggregato di individualità. 

È lecito allora stabilire un’equivalenza tra un marcatore biologico come un gene 
ed un marcatore sociale come un nome? Certamente: allo stesso modo dei geni i 
nomi si sono susseguiti fluendo attraverso i secoli ed organizzandosi in genealogie, 
hanno sostenuto diritti, marcato interessi, favorito unioni. Ed una genealogia ha 
spesso rappresentato la trama sulla quale si sono annodati i fili della storia. In verità 
i genetisti di tutto il mondo da circa un trentennio usano i nomi in parallelo ed in 



combinazione con i marcatori genetici per approfondire le conoscenze sull’origine e 
sull’evoluzione dell’uomo, sulla sua diffusione nel pianeta, sul formarsi delle collettività 
e sui fenomeni che ne condizionano e ne regolano la struttura e le dinamiche.

Tutti i popoli hanno sviluppato un modo proprio di creare e di attribuire i nomi 
personali, adottando ora un elemento linguistico singolo, ora doppio o triplo o altro 
ancora. Nel mondo occidentale, dopo la sparizione del sistema romano antico, a 
partire dal XII secolo si è venuta affermando l’usanza stabilizzatasi poi nei secoli 
successivi di attribuire alle famiglie un cognome che serve da denominatore comune 
a tutti i discendenti maschi e femmine. Il cognome da trasmettere è quello che si 
riferisce al capostipite maschio. Una simile scelta è certamente indotta dalla struttura 
patriarcale della società del tempo ma appare di per sé assolutamente corretta. Se 
infatti consideriamo una coppia di progenitori connotati per quanto attiene al sesso 
dalla presenza dei cromosomi XX nella madre ed XY nel padre, vediamo che nella 
discendenza le loro X quasi certamente spariscono nel corso di alcune generazioni 
mentre la Y originaria, trasmessa di maschio in maschio, sarà sempre presente in 
ogni passaggio.

Nasce però un domanda: perché non avvalersi del mtDNA ed annettere ad esso 
un marcatore cognominale trasmissibile in linea femminile? Ricordiamo infatti che 
il DNA mitocondriale delle cellule germinali è contenuto praticamente nella sua 
interezza all’interno della cellula-uovo e non negli spermatozoi. La proposta è in sé 
perfettamente accettabile perché la ricaduta sul sistema generazionale sarebbe del 
tutto corrispondente. Nondimeno sulla scelta maschile pesa un sedimento storico di 
natura culturale forse inconsapevolmente condizionato dal fatto che è lo spermatozoo 
a determinare il sesso con la presenza della sua X o della sua Y.

Un parallelismo fra i caratteri ereditati per via paterna e cognome era già stato intuito 
nel 1875 da George Darwin1 il quale aveva calcolato la frequenza di matrimoni fra 
cugini di cognome uguale. Tuttavia solo novant’anni dopo, nel 1965, Crow e Mange2 
elaborarono l’idea che il grado di consanguineità genetica di una popolazione potesse 
essere estrapolato dalla frequenza dei matrimoni isonimi, ossia tra persone dello 
stesso cognome, e proposero per il metodo il nome di isonimia.

Esso si avvale della misura del “coefficiente di consanguineità” il quale nella sua 
formulazione numerica esprime quante probabilità ha un gene, presente in un 
maschio ed in una femmina dello stesso gruppo familiare, di trovarsi insieme al suo 
allele in un loro figlio: il coefficiente è tanto più elevato quanto più prossimo è il grado 
di parentela tra gli sposi. 

In verità i cognomi, entità di tipo astratto, si comportano come alleli neutri, ossia 
come geni che, al di là del ruolo di indicatori di appartenenza e di discendenza, non 
producono alcun effetto loro proprio sulla persona né possiedono una tendenza 
alla riproduzione o all’estinzione. Essi offrono invece un modo rapido, facile, poco 
costoso e sufficientemente preciso per valutare le consanguineità, prospettare le 
variazioni genetiche, tracciare i profili delle migrazioni, studiare le dinamiche interne 
di una popolazione e quelle fra popolazioni. “La isonimia - osservava Crow in un suo 
scritto del 19833 - è la genetica dei poveri”. In effetti la consultazione degli elenchi 
telefonici o delle liste - ad esempio - degli iscritti agli Istituti di Previdenza è molto 
meno costosa dei complicati metodi di analisi genetica e per giunta non abbisogna di 



prelievi ematici o di biopsie.

Le frequenze dei cognomi possono pertanto essere usate come corrispettivo delle 
frequenze geniche. Per merito del loro grandissimo numero (più grande di quello dei 
geni che possiamo usare per gli studi) e grazie alla possibilità, offerta dalle genealogie 
documentate e da tutti i materiali d’archivio, di ottenere informazioni sul passato 
delle popolazioni, l’utilizzo dei cognomi appare il mezzo più efficace per osservare 
l’evoluzione dei rapporti fra gruppi umani, gli aspetti delle migrazioni recenti ed i 
cambiamenti nella distribuzione geografica di popolazioni separate.

È evidente che gli studi per mezzo dei cognomi hanno un grado di accuratezza 
inferiore a quelli biologici od alle ricostruzioni genealogiche rigorosamente 
documentate, ma si è visto con riscontri incrociati che i risultati raggiungono talvolta 
livelli di concordanza sorprendenti, specialmente quando si vuole indagare in un’area 
geografica relativamente ristretta e definire le tendenze dello sviluppo demografico.

In taluni casi4 è stato possibile tracciare la storia plurisecolare di centri abitati 
ed osservare le fasi dello sviluppo sociale ed economico con il passaggio da una 
struttura di tipo contadino a quella industriale contrassegnato dall’arrivo di nuovi 
cognomi, dovuto alla richiesta di mano d’opera, e dalla riduzione di quelli originari. 
E con i nuovi cognomi nuovi geni e nuove mescolanze testimoniate nel tempo dal 
variare del coefficiente di consanguineità5. 

Le principali obiezioni sull’uso “genetico” dei cognomi si fondano, peraltro 
giustamente, sulle incongruenze e sulle incertezze che conseguono alle adozioni, 
ai cambi di cognome, ai casi di illegittimità, alla libera attribuzione di cognomi ai 
trovatelli e, in ultimo, al fatto che un cognome possa avere un’origine polifiletica. Per 
fortuna tutte queste evenienze, che tendono a ridurre gli effetti dell’isonimia, sono 
rappresentate in qualsiasi popolazione in percentuali piuttosto basse. Certamente 
una parte dei problemi svanirebbe se fosse largamente adottato il civilissimo uso 
spagnolo di associare sempre al cognome del padre il cognome della madre.

Considerando una regione geografica non troppo limitata ma neppure eccessivamente 
ampia, dovremo considerare tutti gli abitanti come consanguinei in grado maggiore 
o minore. Il ragionamento è breve: ciascun individuo ha due genitori, quattro nonni, 
otto avi e così via. Negli scorsi 600 anni, diciamo mediamente 20 generazioni, 
dovremmo calcolare 1.048.576 avi per ciascun abitante: troppi per non pensare di 
averne in comune un bel numero e, con essi, una bella quantità di geni. È pensabile 
per i cognomi un andamento diverso? Le frequenze dei cognomi in effetti consentono 
di conoscere e di calcolare il diffondersi ed il concentrarsi di una popolazione 
secondo un criterio territoriale ben identificabile. Si sa inoltre che in una comunità 
relativamente ristretta e con pochi o nulli scambi, il numero dei cognomi si riduce 
a causa dell’estinzione casuale di un certo numero di essi e che la tendenza-limite 
è l’omogenizzazione della comunità ad un solo cognome, se non vi è comparsa di 
nomi nuovi. Questa comparsa è l’equivalente della mutazione genetica e pertanto 
l’immigrazione diventa un meccanismo biologico indispensabile per rinnovare il 
patrimonio genetico di una popolazione. 

Il cognome al contrario può addirittura resistere alle mutazioni genetiche che si 
manifestano col cambiamento dei caratteri fisici. In una località del Brasile, dove gli 



apporti dall’Europa e dall’Africa sono ben testimoniati dai dati genetici che mostrano 
il progressivo diluirsi della presenza africana nei mulatti e nei bianchi, il crescente 
aumento tra i bianchi di cognomi di indubitabile ascendenza testimonia come i 
discendenti misti dei neri cambino poco alla volta i caratteri esteriori fino ad essere 
classificati come bianchi6 .

La capacità dei cognomi di tipizzare e quantificare i fenomeni migratori ha offerto una 
notevole quantità di dati interessanti quali il parallelismo con la storia economica7,8,9,10 
Nelle comunità agricole a volte la immigrazione femminile tende a prevalere su 
quella maschile a causa della trasmissione preferibilmente maschile della proprietà 
terriera5; e se è vero che il matrimonio tra persone del luogo, magari isonime e 
quindi consanguinee, tende alla non dispersione o addirittura al rafforzamento della 
ricchezza, è anche vero che il passaggio all’economia industriale vede accentuarsi ed 
invertirsi il flusso migratorio che a questo punto interessa prevalentemente il sesso 
maschile.

Sebbene le relazioni fra isonimia e distanze geografiche siano state frequentemente 
analizzate11,12,13,14, pochi studi hanno considerato la distribuzione spaziale dei 
cognomi che è espressione delle tendenze migratorie nel tempo15,16. Recentemente 
studiosi francesi16 hanno proposto, in uno studio sulla popolazione francese, un 
metodo originale di rappresentazione grafica del fenomeno creando una mappa 
geografica di distorsione. Vi si osserva un andamento divergente, dalla regione 
alsaziana verso la Germania e dai dipartimenti del sud-ovest verso i Paesi baschi, 
ed uno convergente, da sud verso il centro e da nord verso la regione parigina; il 
tutto favorito da assi principali di comunicazione come le valli del Rodano e della 
Garonna, od ostacolato da barriere geografiche come il Massiccio centrale o i Vosgi. 
Si è anche appurato che lo scarso modificarsi del fenomeno nei due periodi osservati 
(dagli ultimi decenni dell’800 alla Grande Guerra e da allora al 1940) rivela un lento 
costante processo migratorio in un lungo periodo di tempo.

Talune regioni del mondo che sono state interessate da intensissimi flussi migratori 
dalla metà del XIX secolo offrono modelli di studio dalle ampie possibilità. Convincenti 
conclusioni riporta uno studio statunitense condotto su immigrati donatori di sangue, 
selezionati sulla base di cognomi provenienti da quattro diverse regioni geopolitiche 
europee: le diverse frequenze di marcatori genetici nel siero di sangue risultavano in 
stretta correlazione con i cognomi1.

Al di là dei dati di carattere generale e di quelli di portata circoscritta, estendere oltre 
misura le conclusioni rappresenta per ora una forzatura perché ciascuna regione del 
mondo segue tendenze e modi dipendenti in misura prevalente da eventi storici o da 
fatti economici locali. Soltanto indagini più estese nel campo della genetica e della 
genealogia ci potranno porgere una più corretta e puntuale chiave di lettura della 
nostra storia di esseri viventi.

Ma la storia dell’Umanità dovrebbe dirsi poco cambiata se consideriamo che 
quegli esseri senza nome dell’età primèva, così come i loro discendenti del giorno 
d’oggi, appaiono sempre e perennemente affacciati alle colonne d’Ercole della 
conoscenza. La ricerca d’altronde, sia essa umanistica o scientifica, filosofica o 
metafisica esprime l’innato desiderio di avventura dello spirito ed il tentativo 
senza fine di illuminare l’ignoto. La Genealogia, ponte gettato fra le scienze 



biologiche e la Storia, è anch’essa una luce accesa sul cammino che l’Umanità 
sta compiendo: quello stesso cammino che l’Uomo, quando avrà completato 
il viaggio attorno alla sua “stanza”, proseguirà verso i suoi imperscrutabili 
destini.
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