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Resumen. Este trabajo presenta una biblioteca de software liviana de-
nominada “isonymic”, disefiada para el lenguaje de programacién Python,
con la finalidad de agilizar la obtencién de informacién relativa a la
estructura demografica de una poblaciéon a partir de sus apellidos. El
meétodo subyacente para adquirir dicha informacién se conoce como método
isonimico y tiene el potencial de ejercer un impacto significativo en la
investigacion de la salud de las poblaciones. Los apellidos proporcionan
informacion relevante acerca de las relaciones familiares y de grupos mas
extensos, que pueden vincularse con informacién sanitaria y epidemiolég-
ica sobre prevalencia e incidencia de ciertas enfermedades y los factores
socioecondémicos concomitantes. El paquete propuesto permite obtener
rapidamente los cinco indicadores isonimicos principales y facilita el cal-
culo de distancias entre poblaciones segin las frecuencias de sus apellidos.
También posibilita calcular en forma sencilla los principales estadisticos
isonimicos relacionados con fenémenos migratorios (@ de Karlin McGre-
gor, m de Wright, generacién de graficas log-log, asignacion de etiquetas
segun origen geo-lingiiistico y analisis espacial). En este trabajo se ex-
hiben los resultados que se pueden obtener utilizando la interfaz de pro-
gramacion proporcionada por el software isonymic, empleando conjuntos
de apellidos recolectados de padrones electorales argentinos correspondi-
entes a dos periodos de tiempo diferentes.

Palabras clave: Nombres de familia - Isonimia - Paquete Python.

1 Introduccion

Los apellidos han sido extensamente utilizados para comprender fenémenos pobla-
cionales en todo el mundo. El trabajo principal en este campo fue propuesto por
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los profesores James F. Crow y Arthur P. Mange, en 1965. En dicho aporte, se
present6é una primera versiéon de un estimador de endogamia obtenido a partir
del anélisis de informaciéon de matrimonios isonimicos y de las frecuencias de
portadores de apellidos idénticos en una poblaciéon. Los matrimonios isonimicos
son aquellos en donde los dos integrantes de la pareja tienen el mismo apellido.
A partir de alli, el procedimiento que se centra en el anélisis de las frecuencias
de los apellidos de una poblacién se conoce como método isonimico. La potencia
de este analisis reside en lo econémico de su aplicacion, dado que se centra en
el examen de datos ampliamente disponibles en la actualidad, como padrones
electorales, registros bautismales, de registros civiles, etc. Asimismo, presenta
una gran versatilidad, ya que es factible de aplicar incluso en situaciones donde
la informacién genealdgica es escasa o inexistente. También supone un alcance
notable, ya que posibilita trabajar con conjuntos de datos de poblaciones tanto
del pasado reciente como remoto. A partir del conjunto de indicadores que se
generan utilizando los apellidos, se ha podido estimar la estructura genética de
la poblacion [14, 16, 15], la movilidad social [17], la segregacion étnica [18,19] y
las desigualdades en salud [20,21], entre otras tantas aplicaciones.

En este trabajo, presentamos un paquete software para el lenguaje de pro-
gramacion Python que busca acelerar la obtenciéon de esta informacién isonimica
en situaciones donde se conozcan los apellidos portados por cada individuo de la
poblaciéon que se encuentre en anélisis. En la siguiente seccion se describirdn muy
brevemente los indicadores demogréficos calculables a partir de apellidos. Luego
se presentaré el paquete isonymic y la manera para obtener los indicadores y re-
portes introducidos previamente. Acto seguido se dispondréan algunos resultados
alcanzados utilizando el paquete. Y por dltimo, se expondran las conclusiones y
las lineas futuras en busca de la evolucion del software presentado.

2 Estructura demografica a partir de apellidos

Los indicadores se utilizan para caracterizar unidadades territoriales dentro de
los paises, como puede ser una provincia, un departamento, una regién, una
localidad o incluso una seccion de una localidad.

El indicador principal en este campo, es el de isonimia I, que mide la pro-
porcion de las parejas de individuos que comparten el mismo apellido en una
poblacion, tomando pares aleatorios de apellidos. Por regla general, se ignora la
distincion de los sexos y directamente se realiza la sumatoria de las proporciones
de cada apellido considerando todas las personas de una poblacién. Por lo tanto
el indicador I puede estimarse como I = Y 2, siendo z; la frecuencia relativa
del i-ésimo apellido de la poblacion [1]. A partir del valor I se construyen dos
indicadores més. Por un lado el estimador de endogamia Fj;, que se calcula con
la formula Fys = ﬁ. Y otro indicador, denominado a de Fisher, que mide la
riqueza en apellidos y se estima mediante la formula o = % [3]. Un valor bajo
de a puede representar alta endogamia y deriva, mientras que un valor elevado
podria significar migracion y baja endogamia [4].
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Adicionalmente, cuando se analizan las frecuencias de los apellidos registra-
dos en una poblacién, podemos obtener dos indicadores adicionales: el indicador
Ay el indicador B. El indicador A representa el porcentaje de la poblacién que
es Unica portadora de su apellido y permite observar el aislamiento y seden-
tarismo [5]. Para interpretar correctamente el significado de la magnitud de este
indicador es necesario contar con informaciéon de contexto, ya que valores altos
podrian producirse tanto por inmigracién como por emigracién. Como regla gen-
eral, un aumento en su valor se relaciona con una intensificacién en el movimiento
de la poblaciéon. El indicador B representa el porcentaje de individuos cuyo
apellido se encuentra dentro de los siete mas frecuentes en la poblacién en ob-
servacion [5]. Este, es un indicador de aislamiento relativo, en donde valores méas
altos representan sedentarismo, debido a que no reciben nuevos apellidos por
migracion.

El estimador I también se puede adaptar para medir la relacién existente en-
tre poblaciones, a partir de la frecuencia de los apellidos compartidos. Es posible
entonces obtener un indicador de isonimia aleatoria entre dos poblaciones, apli-

cando la formula
Lij = Zpikpjka (1)

en donde p;; y pj son la frecuencia del apellido & en la poblacién ¢ y la poblacién
j respectivamente. A partir de esta distancia isonimica se derivan otras tres
medidas:

1. Distancia de Lasker. Segun [6] se define con la formula:
L = —log(I;). @)

2. Distancia Euclidea entre dos grupos [7]. Se define segtn la férmula:

E= [1=> /bripk;- (3)
k

3. Distancia de Nei. Segun [8] se define con la formula:

I
Ng=—log | —=2—|. (4)
Vil
En cuanto al analisis de migraciones humanas a partir de apellido, se destacan
dos indicadores mas. Por un lado el indicador u, que resume la tasa de migraciéon
reciente [12,13]. Para su obtencion, se necesita el datos demograficos referido a

la cantidad de habitantes de una unidad territorial. Entonces, se calcula con la
formula propuesta en [11] de la siguiente forma:

B= (Nioz)’ ©)

donde « corresponde al a de Fisher y NV a la cantidad de personas en poblacién
en estudio.
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Por otro lado, el indicador m de Wright [9] estima la proporciéon de inter-
cambio de apellidos o tasa de migracién por generacion usando la formula:

_ 1 2N€Fst (6)
m= 2N, — 1) Fy+ 1’

donde NV, es el tamano efectivo de la poblacion, o sea la poblacién que contribuye
efectivamente a la proxima generacion y Fy; corresponde al coeficiente de en-
dogamia por isonimia al azar antes descrito. De acuerdo a Nei e Imaizumi [10] el
N, puede ser obtenido a partir de la relacion N, = N %0, 65, siendo N el tamano
censal del departamento, provincia o regiéon considerada.

Un ultimo dispositivo visual de amplia utilizacién en el campo de apellidos
es el grafico log-log. Esta grafica se basa en el hecho de que la distribucién de
apellidos sigue una dindmica caracterizada por una ley de potencia, donde la
frecuencia de un apellido guarda una relacién inversamente proporcional con
su posicién en el ranking de frecuencias. A partir de esto, este instrumento
representa la relacion entre la frecuencia de ocurrencia de los apellidos (en el
eje de abscisas) y el niamero de apellidos que se repiten exactamente esa misma
cantidad de veces (eje de ordenadas) (Fox and Lasker, 1983). Sobre ambos ejes
se aplica la operacion logaritmica para facilitar su interpretacion visual, de alli
su denominaciéon. Analizando la concavidad de la linea ajustada a los puntos de
la grafica es posible obtener informacion que facilite la deteccién de migracion,
deriva y aislamiento. Es interesante obtener este grafico de forma muy flexible
para observar su comportamiento segin se modifique el conjunto de apellidos
de trabajo. Esta diversidad en la composicién puede estar influenciada por el
género de la poblacion (representada graficamente con distincion entre hombres
y mujeres), la popularidad de los apellidos (mediante el analisis de los 50 o 100
méas comunes), e incluso comparaciones entre unidades administrativas dentro
de un pafis.

3 Paquete isonymic

Como se pudo apreciar en la secciéon anterior, los indicadores isonimicos son
faciles de calcular pero abundantes en cantidad. El paquete propuesto para el
lenguaje de programaciéon Python, se trata de una biblioteca liviana que expone
operaciones para obtener estos indicadores, ya sea por separado o todos de una
vez, a partir de una lista de apellidos cualquiera. La Tabla 1 lista las funciones
disponibles y una breve descripciéon de las tareas que llevan a cabo.

El paquete se encuentra publicado en el repositorio de software para Python
Package Index “PyPI” (Fig. 1).

4 Resultados

Hemos utilizado isonymic para analizar la estructura demogréfica a partir de
apellidos en distintos niveles de la organizacién administrativa de la Argentina

Memorias de las 53 JAIIO - CAIS - ISSN: 2451-7496 - Péagina 4



CAIS, Congreso Argentino de Informatica y Salud

Software “isonymic” para la aceleraciéon de estudios poblacionales 5

U Buscar proyectos Ayuda  Patrocinadores  Acceder  Registrarse

isonymic 0.0.1 e

pip install isonymic @ Publicacién: 8 mar 2024

Asimple Python package for isonymy studies from population surnames

Navegacién Descripcién de proyecto

n de proyecto

D Histérico de versiones "
Argentina

& Archivos de descarga

Enlaces del proyecto
A Homepage

Estadisticas

disticas d : : : afi i i
“':‘5'“5 bt isonymic: estructura demogréfica a partir de apellidos
Estrellas: 0

¥ Bifurcaciones: 0 El paquete i sonymic| contiene las funciones bésicas para realizar estudios isonimicos a partir de los apellidos de las

) ersonas.
@ Openissues: 0 P

Permite calcular ripidamente indicadores isonimicos tales como el coeficiente de endogamia, alpha de Fisher,
1% OpenPRs:0
indicador A, indicador B, etc
Consulte estadisticas de este

proyecto en Libraries.io &0 a través También permite obtener frecuencias de apellidos y generar graficos log-log fécilmente.
de nuestro conjunto de datos piiblico

en Google BigQuery (5
Modo de uso

Metainformacién Debe pasar una Serie de pandas con los apellidos de la poblacién:

Licencia: MIT License (MIT)

Autor: LeoMorales &3 >>> import pandas
>>> imoort isonvmic

Fig. 1. Portada del paquete “isonymic” en el repositorio indexado de paquetes para el
lenguaje de programaciéon Python, conocido como PyPI (Python Package Index).

(escala nacional, regional, provincial y departamental) y para tres puntos en el
tiempo basados en los registros electorales a los que el grupo de investigacion
tuvo acceso (2001, 2015 y 2021). En este entramado, algunos niveles organi-
zacionales incluyen poblaciones muy grandes e involucran cantidades masivas
de datos, mientras que, por otro lado, estudios sobre unidades administrativas
més pequenas requieren replicaciones ordenadas del camino exploratorio y de los
célculos involucrados para confluir en el anélisis integral final.

El paquete isonymic nos permitié rapidamente evaluar la tendencia de cada
uno de los indicadores en el periodo 2001-2021 en los tres momentos temporales
indicados mas arriba. A partir de los datos en esta escala departamental, es
posible la aceleracion de la confeccién de mapas para visualizar los patrones
geograficos de cada indicador, bajo una perspectiva migratoria (Fig 2).
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Fig. 2. De izquierda a derecha, mapas coropléticos para los valores departamentales
de los indicadores « de Fisher, A, m de Wright y B a partir de los 529 valores depar-
tamentales obtenidos con isonymic.

Por ultimo, utilizando la funcién get surname frequencies de isonymic se
experimento en distintas escalas administrativas respetando la jerarquia estable-
cida pais-regién-provincia-departamento. Se generaron funciones de utilidad para
la rapida creacion de visualizaciones efectivas entre los que se encontraban gra-
ficos log-log. Estas graficas se adaparon para presentar no solo la pendiente de
la diferencia entre cantidad de portadores de los apellidos més frecuentes y los
menos frecuentes, sino también senalar explicitamente cuales son dichos apelli-
dos. La Fig 3 muestra los gréficos log-log para las cinco regiones de la Argentina
y para el pais en general. La flexibilidad de esta grafica que ha sido mencionada
mas arriba, permite contrastar el resultado de una provincia con el de su regién
contenedora, o de un departamento con su provincia contenedora.

La Fig 4 exhibe el primero de estos dos escenarios correspondiente al ano
2015. Esto, a modo ilustrativo del caudal de graficos que se pueden obtener en
esta escala, como paso previo a revisar sus estadisticos derivados. El mismo pro-
cedimiento se realiza a escala departamental, para diferentes anos, desagregando
por sexos, o filtrando segin frecuencia de cada apellido.

5 Conclusiones

Los apellidos proporcionan una perspectiva valiosa para enriquecer la compren-
sion de la estructura demografica de una poblacion. Esta contribucion resulta
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Fig. 3. Gréficos log-log de frecuencias versus ocurrencias a partir de apellidos de las
cinco regiones y de la Argentina completa. El célculo es acelerado por el paquete
isonymic para los padrones electorales de los anos 2015 y 2021.

de suma importancia en el &mbito de la salud, ya que contribuye a delinear bar-
reras sociales, identificar grupos poblacionales aislados, detectar momentos de
intensificacion en los desplazamientos de las personas que inciden en el desarrollo
urbano, entre otros aspectos relevantes.

El paquete isonymic ha evidenciado su eficacia al acelerar significativamente
el céalculo de los indicadores relacionados con los apellidos, ademas de posibili-
tar el establecimiento de procedimientos de datos precisos, mantenibles y repro-
ducibles. Los conjuntos de datos isonimicos resultantes proporcionan una instan-
tanea de la estructura demografica por apellidos de una poblacion. Instantéaneas
isonimicas a nivel departamental, provincial, regional y nacional de la Argentina
para el afio 2015 se exploraron a través de la aplicacion web Bulsarapp [22].
La implementacion de isonymic promueve el desarrollo y la evolucién de tales
herramientas, permitiendo la expansion del periodo de tiempo considerado y la
creacion de nuevas formas de interaccion y exploracién. Ademas, los grandes
cuerpos de datos isonimicos, transversales en el tiempo, cuya conformacion se ve
facilitada por el paquete propuesto en este trabajo, se incorporan como nuevos
insumos en estudios epidemiolégicos en nuestro pais. Por ejemplo, el trabajo [23],
estudia el fenémeno migratorio bajo la perspectiva de apellidos combinada con
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Fig. 4. Graficos log-log de frecuencias versus ocurrencias a partir de apellidos de las
provincias de las cinco regiones. De izquierda a derecha, se presentan los graficos para
las provincias de las regiones Noroeste, Noreste, Centro, Patagonia y Cuyo. La bib-
lioteca Python isonymic acelera los célculos en todas las escalas administrativas del
pais.

el estudio epidemiologico de enfermedades especificas. Puntualmente, se observa
la distribucién espacial conjunta de portadores de apellidos alemanes del Volga y
de fallecimientos causados por Alzheimer tipo 4 en la Argentina, para la segunda
década de este siglo.

La difusién del paquete isonymic en repositorios publicos tiene como objetivo
ampliar la comunidad de investigadores interesados en utilizar los apellidos como
herramienta de analisis en estudios poblacionales.
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Tabla 1. Funciones

disponibles

A. L. Morales et al.

en la bibl

ioteca isonymic. La funcién

get surname_ frequencies es primordial para la elaboracion de los graficos log-

log de apellidos

lNombre

[ Argumentos [

Descripcion

get_isonymy

Apellidos de los individ-
uos de la poblacion

Retorna la isonimia no sesgada (1)
a partir de un listado de apellidos
dado.

get_ fishers_alpha

Apellidos de los individ-
uos de la poblacion

Retorna el valor del a de Fisher
partir de un listado de apellidos
recibido como parametro.

get_a_index

Apellidos de los individ-
uos de la poblacion

Retorna el valor del indicador
A segin un listado de apellidos
recibidos.

get b _index

Apellidos de los individ-
uos de la poblacion

Retorna el valor del indicador B
a partir de un listado de apellidos
recibidos.

get_isonymic_ indicators

Apellidos de los individ-
uos de la poblacion

Retorna una estructura (dict) que
contiene todos los valores de los in-
dicadores listados previamente.

get_wright m_vect

Numero de poblacion to-
tal por unidades, Valor
isonimia por unidades

Retorna el valor del indicador m
de Wright a partir de los vec-
tores de poblacién y de coeficientes
de consanguinidad por isonimia,
recibidos como parametros.

get_ surname_ frequencies

Apellidos de los individ-
uos de la poblacion

A partir de un listado de apellidos
de personas (con repeticién), re-
torna la frecuencia minima y max-
ima de ocurrencias de apellidos, y
los apellidos en cuestion segin el
siguiente orden:

1: Frecuencia minima de ocur-
rencia. Entero, por ejemplo 1.
2: Apellidos con la minima
ocurrencia. Listado, por ejem-
plo: RaroA, RaroB.

3: Frecuencia maxima de ocur-
rencia: Entero, por ejemplo
1000.

4: Apellidos con la maéaxima
ocurrencia: Listado, por ejem-
plo: PopularA, PopularB.

get  distances

Memorias de las

Apellidos de los individ-
uos de la poblacion Iy J
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Devuelve una estructura (dic-
cionario) con todas las distancias
a partir de apellidos entre las dos
listas de apellidos correspondientes
a la poblacion i y la poblacion j.
La estructura resultante tiene las
siguientes entradas:

— 'I;;’: Isonimia entre ¢ y j.
"Lij;’: Lasker entre i y j.
"E;;’: Euclidea entre 7 y j.
"N;;’: Nei entre ¢ y j.

’I;;’: Isonimia en 1.

6 - Pagina 10

-749




