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Apellidos e isonimia en las
comunidades garifunas de la
costa atlantica de Honduras

Edwin Francisco Herrera-Paz?

Surnames and isonymy in the Garifuna
communities of the Atlantic Coast of Honduras

Background: estimating random isonymy is an important tool in assess-
ing the genetic structure of communities since its magnitude is, roughly,
four times the inbreeding coefficient FST. The aim was to estimate the
isonymy values from 26 Garifuna villages at the Atlantic coast of Hon-
duras.

Methods: surnames from databases of 26 communities obtained from
Honduran Electoral Organism were analyzed. Random isonymy within
communities and from the total was calculated, as well as associated
common parameters. Lasker's genetic distances calculated from iso-
nymy among pairs of communities were assessed.

Results: relatively high values of random isonymy when compared to
other rural communities in the revised literature were found. Additionally,
relatively short pairwise genetic distances among communities, and a
positive correlation with geographic distances were found.
Conclusions: results from this and other previously published articles
are congruent with historic isolation of the communities and a recent
tendency towards homogenization due to high intercommunity migration
rates observed in males. We assessed isolation by distance in some
extend. Population characteristics of Garifuna communities make them
ideal for searching susceptibility genes involved in complex diseases.
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on el advenimiento de la era de la genémica, la
identificacion de los grupos humanos rurales
en aislamiento se ha convertido en una labor
de vital importancia por la ventaja que estos repre-
sentan en la bisqueda de genes que contribuyen a las
enfermedades de herencia compleja, debido a que las
frecuencias de algunas variantes genéticas de suscep-
tibilidad se pueden ver aumentadas y con ello facilitar
la deteccién en los estudios de asociacion gendmica.*®

En los Gltimos afos, un creciente nimero de inves-
tigadores involucrados en el estudio de enfermedades
de herencia compleja se ha enfocado a las poblaciones
afrodescendientes debido a la riqueza genética pre-
sente en ellas.”® Bajo este contexto, el conocimiento
de los efectos que producen diversos factores —como
las migraciones y la endogamia— sobre la dindmica
poblacional y la estructura genética de las comuni-
dades en aislamiento, puede resultar valioso en el
disefio de estudios genéticos y biomédicos de diversa
indole. 1014

La poblacion garifuna es interesante desde los
puntos de vista genético y antropoldgico. Su histo-
ria comienza en San Vicente, isla ubicada al norte de
Venezuela, en las Antillas Menores. En el siglo X VI,
dos barcos provenientes de Africa Occidental cargados
de africanos destinados al tréfico de esclavos encalla-
ron en sus costas. Los sobrevivientes encontraron refu-
gio en la isla, mezclandose con la poblacion local, que
en ese entonces era una composicion de indios arahua-
cosy caribes. El resultado de la mezcla dio origen a los
“caribes negros”, llamados también “garifunas”.’®> A
finales del siglo XV1I1, los ingleses deportaron de San
Vicente a una fraccion de los garifunas hacia la isla
de Roatén, en la costa atlantica hondurefia. La mayor
parte de esta poblacion, aproximadamente 2500 indi-
viduos, fue trasladada por los espafioles a la costa con-
tinental, especificamente a Trujillo, donde fundaron
las comunidades de Cristales y Rio Negro. Desde aqui
se dispersaron a lo largo de la costa hondurefia hasta
Belice (por el Occidente) y Nicaragua (por el Oriente),
fundando comunidades costeras de pescadores-agri-
cultores y aumentando drasticamente su poblacion, en
lo que se ha dado en llamar el evento de adaptacion
biocultural més destacado de las Américas.*’

El objetivo principal de este estudio es obtener un
conocimiento aproximado de la estructura genética y
la dindmica poblacional de la etnia garifuna que habita
las costas del Caribe de Honduras, mediante el analisis
de la informacién proporcionada por los apellidos, téc-
nica denominada isonimia. En otros articulos hemos
reconstruido la dinamica de poblamiento de la costa
hondurefia, la estructura genética y los patrones de
residencia garifunas mediante el analisis de frecuen-
cias alélicas y genotipicas de marcadores del ADN uti-
lizados cominmente en genética forense. 181
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Introduccion: la estimacion de la isonimia es una
herramienta importante en la determinacion de la
estructura genética de las comunidades puesto que su
magnitud es aproximadamente igual a cuatro veces el
coeficiente de endogamia FST.

Métodos: se analizaron los apellidos registrados en
la base de datos de 26 comunidades del Tribunal
Supremo Electoral de Honduras. Se calcul6 la isoni-
mia aleatoria dentro de cada comunidad y en el total,
asi como diversos parametros comunes asociados.
Se determinaron las distancias genéticas de Lasker a
partir de la isonimia calculada entre pares de comu-
nidades.

Resultados: se encontraron valores relativamente
altos de isonimia aleatoria en comparaciéon con otras

comunidades rurales. Adicionalmente, se observaron
distancias genéticas relativamente cortas y se encontro
una correlacién positiva con las distancias geograficas.
Conclusiones: los resultados son congruentes con
el aislamiento histérico de las comunidades y reciente
tendencia a la homogenizacioén por las altas tasas de
migracion masculina intercomunitaria. Las caracteristi-
cas de la poblacion garifuna la hacen propicia para la
realizacion de estudios destinados a la busqueda de
genes de susceptibilidad relacionados con enfermeda-
des de herencia compleja.

Resumen

Palabras clave
estructuras genéticas
isonimia

Métodos

Poblaciéon y muestra

La poblacion estudiada fue la etnia garifuna que
habita a lo largo de la costa Atlantica de Honduras
en cuatro departamentos: Cortés, Atlantida, Col6n y
Gracias a Dios. La poblacién estimada es de 200 000
habitantes distribuidos en alrededor de 40 comunida-
des rurales.’® La lista de apellidos se tomé de la base
de datos de votantes del Tribunal Supremo Electoral
de Honduras. Se analizaron los apellidos de 23 603
votantes residentes en 26 comunidades costeras gari-
funas. La ubicacion geografica y la coordenada longi-
tudinal de cada comunidad estudiada se representan
en la figura 1.

Isonimia, coeficiente de endogamia y parametro
a de Fisher

La isonimia aleatoria se define como la probabilidad
aleatoria de que dos personas con el mismo apellido
contraigan matrimonio. Crow y Mange notaron que
este valor es aproximadamente cuatro veces el coefi-
ciente de endogamia FST calculado para marcadores
genéticos de herencia patrilineal, especificamente del
cromosoma Y.2 Dentro de un determinado territorio o
subdivision territorial, la isonimia aleatoria se calculd
con la siguiente férmula:

ZiPi?

Donde Pi es la frecuencia del i-ésimo apellido.
Los valores altos de isonimia en una comunidad son
evidencia de aislamiento historico con la consiguiente
reduccion de la variabilidad por deriva génica.

El pardmetro o de Fisher es una medida del
numero efectivo de apellidos y se estimé como la
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inversa de la isonimia aleatoria.?*** Valores altos de
este parametro se observan en comunidades con una
alta tasa de inmigracion histérica, mientras los valores
bajos corresponden a comunidades aisladas con una
alta deriva génica. Una medida alternativa o com-
plementaria de la isonimia es el parametro B, que
representa la proporcion de los siete apellidos mas
frecuentes. Los valores altos se observan en comuni-

Comunidades
i 24 AT B8 10 11 1216 17 18-2425 20
T T T T
56 00 A7 00 -5 00 -B5. 00
Coondenadas ngiudinalas

Micargun

Figura 1 Ubicacion geografica y coordenadas longitudinales aproximadas

de las comunidades estudiadas distribuidas a lo largo de la linea costera de
Honduras. Comunidades de oeste a este: 1. Masca, 2. Travesia, 3. Bajamar,
4. Saraguayna, 5. Tornabé, 6. San Juan, 7. Triunfo de la Cruz, 8. Corozal,

9. Sambo Creek, 10. Nueva Armenia, 11. Rio Esteban, 12. Guadalupe,

13. San Antonio, 14. Santa fe, 15. Cristales, 16. Rio Negro, 17. Santa Rosa de
Aguan, 18. Punta de Piedra, 19. Cusuna, 20. Ciriboya, 21. Iriona Puerto,

22. Iriona Viejo, 23. San José de la Punta, 24. Sangrelaya, 25. Bataya,

26. Plaplaya
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dades historicamente aisladas, donde unos pocos ape-
Ilidos se repiten un gran ndmero de veces.

Adicionalmente, se calculd la proporcién de ape-
llidos Unicos, es decir, aquellos que presentan una
sola ocurrencia en la comunidad, al que se denomind
parametro S. Un valor alto representa una alta tasa
de inmigracion reciente o, alternativamente, una alta
proporcion de errores (0 mutaciones) en el registro de
apellidos, en donde se cambia una o varias letras del
apellido original.

Isonimia entre comunidades

Este valor depende de la medida en la que se compar-
ten los apellidos entre la i-ésima y la j-ésima comuni-
dades y esta en funcion del grado de parentesco entre
ambas.? Se calcul6 con la siguiente formula:

I =2kP, P,

Donde P, y P, son las frecuencias relativas del
k-ésimo apellido en las i-ésima y j-ésima comunida-
des, respectivamente. Un valor alto se observa en dos
comunidades con tiempos cortos de divergencia del
ancestro comun o cuando existen tasas altas de migra-
cién entre ambas. La distancia genética de Lasker a
partir de los valores de isonimia entre comunidades Se
determiné como L:

= _( Iog'lij)

Todos los calculos se realizaron para el nivel de
comunidades y para el total tomado como unidad.

Vale la pena aclarar que la interpretacion de la iso-
nimia depende de que se asuman algunas condiciones
que raramente se cumplen en las poblaciones humanas
verdaderas. Estas incluyen (pero no se limitan a) un
origen monofilético de los apellidos y que el nimero
de cambios por errores (mutaciones) sea minimo. Los
efectos de la violacion de estas condiciones pueden
variar en las diferentes investigaciones, disminuyendo
el grado de confianza en los célculos de parentesco;
sin embargo, la informacién obtenida continda siendo
valiosa cuando se utiliza de una manera comparativa.?
Una revision completa de la isonimia y de las técnicas
para su analisis se puede encontrar en el articulo “Use
of surname models in human population biology: a
review of recent developments”.?

Aislamiento por distancia

El aislamiento por distancia es una medida de la
diferenciacion de las poblaciones en funcion de su
distancia geografica y ha sido sefialado como un deter-
minante primario en la diferenciacién de las pobla-

ciones humanas.?®*® Se investigaron las coordenadas
geogréficas de cada comunidad mediante las ayudas
ofrecidas por las herramientas informéaticas Google
Earth y Google Maps. La distancia geografica en linea
recta entre pares de comunidades se tomé como la dis-
tancia euclidiana entre ambas. Se construyeron matri-
ces n x n de las distancias de Lasker y de las distancias
geograficas, donde n es el nimero de comunidades;
se determind la correlacion entre ambas matrices
mediante una prueba de Mantel. Para la visualizacion
de las distancias de Lasker se utilizd escalamiento
multidimensional en graficas de dos dimensiones.
La prueba de Mantel y el escalamiento multidimen-
sional se encuentran incorporados en el paquete para
Excel XLStat® version 2012.4.01 (http://www.xlstat.
com/es/). El resto de los calculos fueron realizados
mediante las herramientas estadisticas incorporadas
en Excel® version 2007.

Resultados

Se encontraron 1099 apellidos diferentes en la lista de
primeros apellidos. Los 100 mas comunes y sus ocu-
rrencias en el total y en cada una de las comunidades
se muestran en el cuadro I. Garcia, el apellido mas fre-
cuente en Europa Occidental, ocupa el segundo lugar
en las comunidades garifunas, mientras Martinez, el
mas frecuente entre los garifunas, ocupa el cuarto
lugar en Europa Occidental. Del resto de los 10 ape-
llidos garifunas mas frecuentes, Gnicamente Alvarez y
Lopez aparecen en la lista de los100 mas frecuentes en
Europa Occidental.®* Todos los apellidos garifunas en
la lista de los 100 més frecuentes son de origen espa-
fiol, con la posible excepcion de “Guiti”.

Los parametros comunes inferidos a partir del pri-
mer apellido en 26 comunidades garifunas hondure-
fias se muestran en el cuadro Il. La isonimia aleatoria
mas alta correspondio a la comunidad de Cusuna, con
un valor de 0.092, mientras que la mas baja a Masca,
con 0.0133. Todas las comunidades exhibieron valo-
res de isonimia relativamente altos, por arriba de 0.01:
10 comunidades tuvieron valores entre 0.01 y 0.2, 11
tuvieron entre 0.02 y 0.03 y Ginicamente cinco tuvieron
valores por arriba de 0.03. Se observo una tendencia
al aumento de los valores en las comunidades hacia el
este de la costa (coeficiente de correlacion de Pearson
de 0.463 entre isonimia y longitud geografica), espe-
cialmente en las ubicadas hacia el este de las comuni-
dades fundadoras de Cristales y Rio Negro.

La isonimia total (0.0242) result6 ser superior a
la isonimia promedio (0.0111), lo que evidencia una
mayor variabilidad en el total que en cada una de las
poblaciones debido a los procesos de diferenciacion.

En la figura 2 se puede observar la relacién entre la
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Cuadro | Cien apellidos mas frecuentes en las comunidades garifunas de la costa atlantica de Honduras

Apellido n % Apellido n % Apellido n %
Martinez 1228 0.0520 Pérez 163 0.0069 Casildo 86 0.0036
Garcia 699 0.0296 Amaya 162 0.0069 Romero 83 0.0035
Castillo 683 0.0289 Ortiz 158 0.0067 Ordofez 82 0.0035
Alvarez 602 0.0255 Ruiz 158 0.0067 Dolmo 81 0.0034
Lopez 542 0.0230 Velasquez 155 0.0066 Blanco 79 0.0033
Suazo 472 0.0200 Bonilla 153 0.0065 Gamboa 79 0.0033
Bernardez 449 0.0190 Marin 146 0.0062 Oliva 78 0.0033
Arzu 448 0.0190 Gutiérrez 144 0.0061 Padilla 76 0.0032
Mejia 437 0.0185 Moreira 138 0.0058 Gonzales 74 0.0031
Guiti 430 0.0182 Valerio 134 0.0057 Guevara 73 0.0031
Flores 354 0.0150 Centeno 133 0.0056 Vasquez 73 0.0031
Avila 348 0.0147 Gonzélez 132 0.0056 Orellana 71 0.0030
Norales 314 0.0133 Guerrero 132 0.0056 Solano 71 0.0030
Fernandez 288 0.0122 Lambert 131 0.0056 Calix 68 0.0029
Rodriguez 277 0.0117 Barrios 126 0.0053 Diaz 68 0.0029
Ramirez 268 0.0114 Morales 116 0.0049 Medina 68 0.0029
Nufiez 254 0.0108 Caballero 113 0.0048 Zelaya 66 0.0028
Chavez 239 0.0101 Zufiga 110 0.0047 Aranda 65 0.0028
Arriola 238 0.0101 Bermudez 109 0.0046 Bonifacio 65 0.0028
Lino 225 0.0095 Castro 109 0.0046 Calderon 64 0.0027
Rochez 220 0.0093 Cayetano 109 0.0046 Estrada 63 0.0027
Hernandez 217 0.0092 Miguel 109 0.0046 Soldérzano 63 0.0027
Reyes 213 0.0090 Meléndez 108 0.0046 Alvarado 62 0.0026
Palacios 207 0.0088 Cruz 104 0.0044 Gil 62 0.0026
Séanchez 189 0.0080 Cordova 102 0.0043 Mauricio 59 0.0025
David 184 0.0078 Santos 102 0.0043 Rivas 59 0.0025
Miranda 184 0.0078 Thomas 102 0.0043 Torres 58 0.0025
Zapata 181 0.0077 Guzman 101 0.0043 Jiménez 57 0.0024
Colén 177 0.0075 Rivera 99 0.0042 Chimilio 53 0.0022
Ramos 172 0.0073 Diego 98 0.0042 Lara 53 0.0022
Batiz 171 0.0072 Goémez 95 0.0040 Lalin 52 0.0022
Cacho 170 0.0072 Montero 95 0.0040 Gotay 51 0.0022
Herrera 170 0.0072 Sabio 90 0.0038
Figueroa 165 0.0070 Sambula 90 0.0038
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Cuadro Il Isonimia y parametros comunes relacionados en 26 comunidades garifunas de la costa atlantica de Honduras

Comunidad N n | F a B S
Masca 840 204 0.0133 0.0033 75.4007 0.2155 0.1048
Travesia 1063 174 0.0255 0.0064 39.2173 0.3255 0.0715
Bajamar 986 176 0.0181 0.0045 55.2486 0.2677 0.0740
Saraguayna 277 86 0.0263 0.0066 38.0789 0.3321 0.1588
Tornabé 600 106 0.0249 0.0062 40.1338 0.3317 0.0550
San Juan 1367 216 0.0186 0.0047 53.7551 0.2743 0.0673
Triunfo de la Cruz 1949 248 0.0230 0.0057 43.5445 0.3079 0.0467
Corozal 2464 338 0.0186 0.0046 53.8064 0.2963 0.0724
Sambo Creek 1685 276 0.0137 0.0034 72.7391 0.2255 0.0635
Nueva Armenia 878 183 0.0276 0.0069 36.2258 0.3337 0.0911
Rio Esteban 1062 240 0.0152 0.0038 65.8019 0.2232 0.1111
Guadalupe 585 131 0.0280 0.0070 35.7117 0.3556 0.1077
San Antonio 710 149 0.0230 0.0058 43.4344 0.3141 0.0873
Santa Fe 1390 217 0.0165 0.0041 60.4499 0.2518 0.0612
Cristales 1644 279 0.0167 0.0042 59.8268 0.2524 0.0900
Rio Negro 948 283 0.0139 0.0035 71.9539 0.2416 0.1624
Santa Rosa de Aguan 1150 170 0.0241 0.0060 41.4941 0.3148 0.0678
Punta de Piedra 525 81 0.0693 0.0173 14.4284 0.6038 0.0762
Cusuna 598 86 0.0962 0.0241 10.3906 0.6204 0.0669
Ciriboya 287 62 0.0433 0.0108 23.1049 0.4878 0.0871
Iriona Puerto 304 134 0.0152 0.0038 65.9173 0.2237 0.2368
Iriona Viejo 133 40 0.0765 0.0191 13.0739 0.5865 0.1654
San José de la Punta 419 77 0.0412 0.0103 24.2991 0.4511 0.0955
Sangrelaya 914 132 0.0295 0.0074 33.9261 0.3545 0.0591
Bataya 550 117 0.0296 0.0074 33.7687 0.3527 0.1036
Plaplaya 275 110 0.0283 0.0071 35.3884 0.3455 0.2473
Promedio 835 151 0.0246 0.0061 40.7073 0.3103 0.0841
Total 21700 1099 0.0111 0.0028 89.8056 0.1981 0.0202

N = numero de electores, n = numero de diferentes apellidos, | = isonimia, F = coeficiente de endogamia FST, a = parametro alfa de Fisher,
B = parametro B, S = parametro S
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distancia genética de Lasker y el logaritmo de la dis-
tancia geografica. Se encontrd un coeficiente de corre-
lacion de 0.525 entre ambos conjuntos de valores, lo
que sugiere una tendencia al aislamiento por distancia.
En general, las distancias de Lasker entre las comuni-
dades agrupadas al este, ubicadas en los departamen-
tos de Coldn y Gracias a Dios, fueron mas bajas que
entre las comunidades al oeste (datos no mostrados).

Las distancias de Lasker entre comunidades se
encuentran representadas en la figura 3.

Discusion

La isonimia dentro de las comunidades es indicativa
de la endogamia histérica. Una comunidad endoga-
mica sera aquella en la que los individuos consan-
guineos tienden a aparearse con alta frecuencia y es
tipica de comunidades pequefias, con una tasa baja de
inmigracion. La reduccion de la diversidad de varian-
tes genéticas (en el caso de marcadores del ADN) y de
apellidos en una comunidad pequefia y aislada tiene
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como principal origen la deriva génica, un mecanismo
importante de diferenciacién de acuerdo con la teoria
neutralista de la evolucion molecular.®

En cuanto a la etnia garifuna residente en el territo-
rio hondurefio, observamos una reduccién de la diver-
sidad genética por dos vias. La primera es general y
se aplica a la totalidad de las comunidades garifunas
hondurefias. Durante los afios previos al poblamiento
de Honduras, entre los pobladores originales de San
Vicente de ascendencia africana se registré un efecto
fundador debido al bajo nimero de individuos sobre-
vivientes al naufragio. Una vez en el territorio de San
Vicente, la mezcla con las tribus autéctonas debid
tener el efecto contrario, aumentando el nimero de
variantes genéticas. Sin embargo, algunos estudios
con marcadores clasicos y mitocondriales han demos-
trado que el porcentaje de contribucién indoamericana
en los garifunas de Centroamérica es bastante menor
que el africano, por lo que la diversidad genética
debida a la aportacién indoamericana no debié ser de
mucha importancia.®** Un segundo cuello de botella
se verificd con la expulsion de un reducido nimero de
garifunas hacia Honduras. La reduccién de la diver-
sidad debido a estos dos efectos fundadores ha sido
develada con marcadores autosémicos y del ADN
mitocondrial 183

La segunda via de reduccion de la diversidad es
especifica de cada comunidad y depende del escaso
nimero de habitantes y del tiempo transcurrido desde
la fundacion, por un mecanismo de deriva génica. Una
consecuencia de la accién de este mecanismo es la
diferenciacion entre comunidades, con un aumento de
la distancia genética entre ellas. La distancia genética
también se puede ver incrementada por la mezcla con
poblaciones indigenas o mestizas locales cuya compo-
sicion genética puede variar de una localidad a otra.
Como los apellidos garifunas fueron adquiridos en
territorio hondurefio por los fundadores, adoptados de
sacerdotes u otros personajes de importancia, es una
segunda via por analizar a partir de la isonimia.

El presente estudio revela algunas caracteristicas
poblacionales importantes de los garifunas de Hon-
duras. Para comenzar, los valores altos de isonimia
en todas las localidades (cuando se comparan con
otras regiones rurales del mundo) refleja una baja
variabilidad genética. Es probable que la génesis de
esta escasez de apellidos se encuentre en la explo-
sion demografica experimentada por la poblacion
después del segundo cuello de botella, y los pocos
apellidos actuales sean reflejo de los pocos apellidos
adoptados por los padres fundadores de las primeras
comunidades de Trujillo. No obstante, cierto grado de
diferenciacion entre comunidades y valores altos del
parametro B que reflejan una falta de homogeneidad
en la distribucion de apellidos dentro de las comuni-
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Figura 2 Logaritmo de las distancias geograficas (eje de las X) contra las

distancias de Lasker (eje de la Y). Cada punto representa un par de comuni-

dades.

dades, son elementos que apuntan a la deriva génica
producida por un relativo aislamiento durante varias
generaciones, como un mecanismo importante de con-
tribucion a la reduccion de la variabilidad en las loca-
lidades estudiadas.

A pesar del aislamiento experimentado por las
comunidades, las distancias genéticas de Lasker entre
pares de localidades resultaron ser relativamente
pequefias. Las comunidades con una mayor distancia
genética promedio de las demas fueron aquellas de los
extremos: Masca, en el extremo occidental de la costa
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Figura 3 Escalamiento bidimensional de las distancias de Lasker. Los circulos
representan las comunidades. La distancia entre dos circulos es proporcional

a la distancia genética entre las dos comunidades.
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hondurefia, y Plaplaya, en el oriental. Sin embargo la
comunidad de Masca presenta un valor bajo de isoni-
mia aleatoria mientras que en la de Plaplaya este valor
es alto, lo que revela diferentes mecanismos de dife-
renciacion. Por un lado, el factor que parece contribuir
mas a la diferenciacion en Masca es la mezcla con
poblaciones mestizas externas, lo que eleva la varia-
bilidad; en Plaplaya, el factor predominante parece ser
el aislamiento.

En un articulo previo mostramos el aumento dras-
tico de las tasas de migracion masculina en las Gltimas
generaciones de garifunas respecto a las generaciones
anteriores.’ El patron corresponde claramente a una
onda migratoria masculina de este a oeste que con-
cuerda con la mejora en las carreteras que comunican
las diferentes localidades, pero también con el surgi-
miento de ndcleos urbanos de crecimiento econdémico
ubicados al oeste de las comunidades fundadoras,
como los puertos de La Ceiba y Cortés. Entonces, es
de esperar un mayor aislamiento de las comunidades
al oriente de las poblaciones fundadoras de Cristales y
Rio Negro, lo que se confirma con valores més altos
de isonimia y del parametro B en estas comunidades
comparadas con los de la costa occidental.

A partir de la evidencia genética e isonimica reco-
pilada hasta la fecha, se hace claro que la estructura
actual de las comunidades garifunas parte de un
poblamiento inicial rapido y homogéneo de la costa,
seguido de una reduccion de la variabilidad debido a
un aislamiento relativo por varias generaciones. La

diferenciacion entre comunidades se ha visto amorti-
guada en la actualidad por el aumento en las tasas de
migracion intercomunitaria.

Las comunidades garifunas de Honduras parecen
ser propicias para la blsqueda de genes de suscepti-
bilidad en enfermedades multifactoriales de herencia
compleja debido a su origen triétnico Unico, a los
efectos fundadores experimentados por la poblacion
y, mucho méas importante, al relativo aislamiento en el
que se mantuvieron los poblados por varias generacio-
nes. Sin embargo, aunque esta investigacion comple-
menta a los estudios genéticos anteriores y confirma
ciertas caracteristicas importantes de la estructura y el
patron de poblamiento de las costas hondurefias por
parte de la poblacién garifuna, son necesarios estudios
adicionales que incluyan marcadores mitocondriales y
del cromosoma Y.
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