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INTRODUCCIÓN: LOS AMISH Y SU ORIGEN 
● Comunidad con alrededor de 230.000 personas en 28 estados en Estados Unidos y en 

Ontario, Canadá. 

● Grupo anabaptista, etnorreligioso y protestante que rechaza las comodidades tecnológicas y 

modernas.

Fig. 2: Carro de caballos, medio de transporte típico de los amish.Fig. 1 Distribución de la comunidad amish en Estados Unidos.



INTRODUCCIÓN: LOS AMISH Y SU ORIGEN 

● Vida sencilla, en áreas rurales y apartados de temas 

sociales y políticos. 

● Creencias arcaicas: Atuendos, estructura patriarcal…

● No realizan pruebas de consanguinidad: Muerte 

súbita por mutación en RYR2 (Tester et al., 2020).

Fig. 3: Clara diferencia entre la comunidad 
amish y una comunidad contemporánea 
estadounidense.

Fig. 4: Familia amish común.



INTRODUCCIÓN: LOS AMISH Y SU ORIGEN 
● Origen de la comunidad en Suiza, 1693. Jacob Ammann y los menonitas.

○ Bajo tamaño poblacional efectivo y matrimonios relativamente endogámicos.

○ Primer grupo considerable de Amish en Estados Unidos → 1730 (Pensilvania).

Fig. 6:  Mapa ilustrativo del origen suizo de 
los amish en 1693 y llegada a América sobre 
el año 1730. 

Fig. 5:  Mapa ilustrativo de la llegada de los menonitas a diferentes 
regiones a causa de la persecución religiosa (Seco et al., 2017)



● Y-STR: Microsatélites que se transmiten por 
herencia patrilineal→ parientes varones comparten 
el mismo perfil durante varias generaciones.
○ Gran utilidad en genética de poblaciones y 

estudios genealógicos y forenses.

INTRODUCCIÓN: Y-STRs

Fig. 7: Cromosoma Y. Obsérvense los 6 marcadores 
rodeados de verde.



OBJETIVO E HIPÓTESIS

HIPÓTESIS
Los amish comparten más haplotipos de Y-STR con poblaciones europeas 

que con otras poblaciones.

OBJETIVO
Comparar haplotipos de Y-STR de distintas poblaciones con la de los amish 
y comprobar si existen menores distancias genéticas con las europeas que 

con las del resto de continentes, de acuerdo con su origen histórico.



MATERIALES Y MÉTODOS
● Cálculo de las frecuencias de los haplotipos Y-STR a partir de datos encontrados en la 

bibliografía.
● En GeDis: 

○ Matriz de distancias genéticas FST de Reynolds entre pares de poblaciones.
○ Análisis de escalamiento multidimensional (MDS).
○ Obtención de dendrograma (Neighbor-Joining).
○ Método del centroide.

● En Past:
○ Análisis factorial de correspondencias (AFC).



MATERIALES Y MÉTODOS

Fig. 8: Haplotipos Y-STR para diferentes varones 
amish. Recuperado de Pollin et al. 2008.
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RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Fig. 9: Fracción de la tabla de frecuencias de los 403 haplotipos para las 9 poblaciones a estudio 
elaborada en Excel. 

Nota: Haplotipos obtenidos a partir de los siguientes marcadores Y-STR: DYS19, 
DYS389-I, DYS390, DYS391, DYS392 y DYS393.
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Fig. 10: Matriz de distancias Fst de Reynolds entre pares de poblaciones.

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

ABREVIATURAS:

COL: Colombia
JAP: Japón
MOZ: Mozambique

AMI: Amish
EUR: Europa
ESP: España

VAS: País Vasco
ITA: Italia
BAN: Bangladesh
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Fig. 11:  Análisis de Escalamiento Multidimesional (MDS) de las 
distancias genéticas Fst de Reynolds y Diagrama de Sephard. 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

● La población Amish se 
encuentra bastante alejada del 
resto de poblaciones estudiadas, 
aunque muestra una menor 
distancia genética con vascos y 
europeos.

● Coeficiente de estrés: 0,079

● Cierta similitud con la 
distribución geográfica de las 
poblaciones.
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Fig. 12:  Dendrograma mediante Neighbor-Joining. 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

● Vascos y amish con origen común más próximo.
● Amish más cerca de España que de poblaciones europeas.
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Fig. 13: Análisis del flujo génico mediante el método del centroide. 

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

● Mayor flujo génico: ESP, COL.

● Menor flujo génico: MOZ, JAP, 
EUR, VAS, AMI.

● Amish alto grado de 
aislamiento (H y Ri bajos).
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Fig. 14: Análisis factorial de correspondencias (AFC).

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

● Los amish comparten 
un alto número de 
haplotipos con
poblaciones europeas.



Fig. 15: Análisis factorial de correspondencias (AFC) representando tanto las poblaciones como los haplotipos.

RESULTADOS Y DISCUSIÓN 



CONCLUSIÓN
● Amish mayor proximidad genética con la población europea.
● Alto grado de aislamiento  →  Pocos estudios en poblaciones amish.
● Resultados no concluyentes:

○ Tamaños muestrales pequeños. 
○ Muestras no representativas.

● Pocos marcadores utilizados.
● Utilidad de los Y-STRs en estudios de genética de poblaciones.
● Importancia de bases de datos como YHRD.

ACEPTAMOS LA HIPÓTESIS:
Los amish comparten más haplotipos de Y-STR con poblaciones europeas 

que con otras poblaciones.
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