Analisis de la introgresion en Apis mellifera iberiensis y Apis mellifera mellifera usando
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Introduccion

Apis mellifera L , es una especie que ocurre in Africa, Europa y Medio Oriente. En este amplio rango de clima y habitats, esta especie ha evolucionado en 4 linajes evolutivos (Ruttner 1988), cuyas
designaciones coinciden con su rango de distribucién geogréafica: A — Africano, O — Medio Oriente, C — Europa Oriental, y M — Europa Occidental. Una gran parte de la diversidad de A. mellifera esta
presente en las subespecies de dos linajes evolucionarios M y C que corresponde a Europa. Mientras muchas subespecies aparecen en Europa Central y Oriental, el amplio territorio de Europa Occidental
es ocupado por dos subespecies: A. m. iberiensis y A. m. mellifera. El area natural de las subespecies europeas ha cambiado draméaticamente en los Ultimos afios debido a efectos del clima, especies
exoticas, patdgenos y accion del hombre. Los apicultores han introducido a las subespecies A. m. ligustica y A. m. carnica, pertenecientes al linaje C, en el area de distribucién natural del linaje M, lo cual
ha conducido a la sustitucién de poblaciones locales en muchas partes de Europa (Jensen et al. 2005). De ahi, el objetivo de este trabajo es determinar los niveles de introgresion de “abeja de la miel” del

linaje C in las subespecies pertenecientes al linaje M: A. m. iberiensis y A. m. mellifera.

Genotipaje

Muestreo

Analisis

Un total de 824 zanganos (cada uno representando una
simple colonia) fue colectado como sigue: 711 A. m.
iberiensis, 77 A. m. mellifera (Francia, Holanda, Suiza,

Un panel de 1536 SNPs fueron genotipados usando lllumina
BeadStation 500G y un custom Oligo Pool Assay (Fig. 2).
Individuos fueron anotados usando el software Illumina
Genome Studio.

La estructura popblacional y niveles de introgresién fueron
inferidos usando el software STRUCTURE (Pritchard et al.
2000). STRUCTURE fue corrido usando los siguientes
parametros: modelo admixture, frecuencia de alelos

Inglaterra, Escocia, Dinamarca, Noruega), 17 A. m. ligustica
(Italia) y 19 A. m. carnica (Serbia, Croacia) (Fig. 1).
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Fig. 2 - Genotipaje

Fig. 1 - Localizacién de individuos muestreados

Dos datasets fueron considerados para analizar: (1) A. m.
iberiensis, A. m. ligustica y A. m. carnica; (2) A. m. mellifera,
A. m. ligustica y A. m. carnica. Estos datasets presentaron
b; 1051 y 1183 SNP, respectivamente; luego de excluir los
2T SNP monomorficos (2% cut-off) y non-calls.

correlacionados, 250000 burnin, 750000 MCMC
iteracciones, nimero de grupos K= 2 a 5, y 20 repeticiones
por K. Estos resultados fueron exportados hacia el software
CLUMPP 1.1.2 (Jakobsson and Rosenberg 2007) para
obtener la media de los resultados permutados para cada K.
DISTRUCT 1.1 (Rosenberg 2004) fue usado para construir
los gréficos.
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Resultados y Discusion

« STRUCTURE mostré que niveles de introgresion de la carga genética de subespecies del linaje C (A. m. ligustica y A. m. carnica ) in A. m. iberiensis es muy reducida, representando < 5% en tres
individuos (Fig. 3a). Este resultado es concordante con estudios usando DNA mitocondrial para Espafa y Portugal, donde la frecuencia de haplotipos del linaje C es menos de 1% (Céanovas et al. 2009, Pinto

etal. 2013).

« Por otro lado, A. m. mellifera present6 elevados niveles de introgresién tanto en individuos de poblaciones protegidas por programas de conservacién como de no protegidas (Fig. 3b). Niveles de
introgresion  fluctuaron de 8 a 30%. Las poblaciones protegidas de Noruega, Escocia y Holanda presentaron los méas bajos niveles de introgresion (<5%) mientras los mas elevados valores fueron
encontrados en poblaciones no protegidas de Inglaterra y Francia. Estudios previos obtuvieron resultados similares usando otros marcadores moleculares para varios paises europeos entre ellos los que

fueron representados en este trabajo (Jensen et al. 2005, Rortais et al. 2010, Soland-Reckeweg et al. 2009). ] éﬂ;
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Fig. 3 - Resultados de STRUCTURE presentando niveles de introgresién. (a) A. m. iberiensis, (b) A. m. mellifera, letras de a-h indican individuos com >5% de introgresion del linaje C

« Estos resultados sugieren que a pesar de la crianza controlada para el caso de A. m. mellifera, algunas poblaciones que hacen parte de programas de conservacion necesitan reajustes en la estrategia de

gestién para evitar la presencia en A. m. mellifera de alelos pertenecientes a otros linajes.

« En el caso de A. m. iberiensis es importante evitar la introduccién de abejas de los otros linajes de manera a mantener su integridad genética.
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