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Origen de la abeja melifera Apis mellifera

« Origen de la especie hace 6-g millones de anos.
o Amplia distribucion natural
* > 30 subespecies descritas, divididas en 4 lingjes evolutivos

w ; — —— -
. ’ « =
-,

Saudi Arabia (Y) Y

Yemen (Y)
Kenya (A)

South Africa 1 (A)
Spain (M)

Poland (M)

0.00 0.05 0.10 0.15

Drift parameter



et
i, T U\
: — “S::’ﬁj?; B ."\ ‘—\ O/xﬁ._,.;a”‘\}' % "." :’ \;.
supespecies de Europa 4 ¢ N
L x S
;‘ \‘&’ (/ =i 25 {:;-.3‘

e 2 lingjes evolutivas en Europa
Mund C

« En poco espacio hay muchas
subespecies descritas ’

e g subespecie con mas
extension A mellifera

mellifera e 0
: - \ 1
T . q R
A.m.iberiensis -~ § L .y l
P Am.sicitanaersd = R @ S \
Py \mSciaraeg P B
;‘--«u-"’ A,m.ru(l?en 3 -~ -
/ L Amadami Am.cypna /
7 e P e / \
~/ N - .
J 4 b o2 J:F\\



supespecies/Razas mas communes en
apicultura en Europa Centrat/@este




NMarcadores geneticos

ADN Mitochondrial
icrosatellites

Polimorfismo de un solo nucleotido (SNPs, single nucleotide
OOlymorphnism) —

JChos mas CTTCTTCTTCTT
) CTTCTTCTTCTTCTTCTT

Marcadores de morfometria/morfologia




ADN mitochondrial

Apis Mellifera

e | INnea maternal O

Mitochondrial Genome
16343 bp

Colour Key:
non-coding region

22 genes for t-RNAs are denoted by the one letter code for
the corresponding amino acid.
(shown on the outside of the circle)

2 ribosomal RNA genes

13 protein-encoding genes:
2 genes for ATP synthesis

1 gene encodes for cytochrome b oxidasec

3 genes encode for cytochrome ¢ oxidasec

& genes for NADH dehydrogenase system
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Microsatellites

e Marcador clasico
e Alta variabilidaa

e Muchos estudios de la
diversidad e nistoria
evolutiva de Apis
mellirera

CTTCTTCTT
CTTCTTCTTCTT
CTTCTTCTTCTTCTTCTT

Apidologie 38 (2007) 141155 141

© INRA/DIB-AGIB/ EDP Sciences, 2007

DOI: 10.1051/apido:2007007 . .
Original article

Gene flow within the M evolutionary lineage of Apis
mellifera: role of the Pyrenees, isolation by distance
and post-glacial re-colonization routes in the western
Europe*

Irati MIGUEL®, Mikel IRIONDO?, Lionel GARNERY?, Walter S. SHEPPARDS,
Andone ESTONBA®



SNPs - Polimorfismo de un solo

Nucleotido

« Marcador mas popular hoy en dia
« Relativamente facil para genotipar
« Buena reproducibilidad

« POca variabilidad (dos alelos)
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K BMC Part of Springer Nature

BMC Genomics

Methodology article | Open Access | Published: 03 February 2021

Authoritative subspecies diagnosis tool for European
honey bees based on ancestry informative SNPs

Jamal Momeni , Melanie Parejo, [...] Andone Estonba

BMC Genomics 22, Article number: 101 (2021) \ Cite this article
3015 Accesses | 5 Citations ’8 Altmetric \ Metrics
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L

« Caracteristicas nereditarias estan basadas en la genetica

Camlca A.m.carnica

-

Macedonica A.m.macedonica

K

Mellifera A.m. me/l/fera

fad

Carpatica A.m.carpatica (state)

-

Caucasica A.m.caucasica

20/11/2021

Siciliana A.m.siciliana

[

Ligustica A.m.ligustica ' Iberiensis  A.m.iberiensis

R

Cecropia A.m.cecropia Adami A.m.adami

unspecified

7Ruttneri A.m.ruttneri -
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www.nature.com/scientificreports

o [dentificacion de razas/subespecies autoctonas

» Calcular porcentaje de hibridacion o

. . L SCIENTIFIC REPg}RTS

 Calcular diversidad genetica
OPEN High san.1ple throu.ghptft

» Calcular consanguinidad L Cinclieogressonin the drk

honeybee: an accurate and cost-

» Estimar parentesco (paternidades) / T effetive SNP-based too
p p D e e e
Grace P. McCormack® & M. Alice Pinto(?
« Calcular numero de patrilineas |

ORIGINAL ARTICLE WILEY [y

° E St | m a r L | n aj e m a J[ e ’/ ﬂ O Developing reduced SNP assays from whole-genome sequence

data to estimate introgression in an organism with complex
genetic patterns, the Iberian honeybee (Apis mellifera iberiensis)

Dora Henriques'?* | Melanie Parejo®** | Alain Vignal® | David Wragg® |
Andreas Wallberg7 | Matthew T. Webster’ | M. Alice Pinto’
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Tests de nibridacion

Fara.

« Centros/areas de conservacion
e Estaciones de apareamiento

* InNseminacion artificial
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s Como funcionan los tests de
raza/ nioridacion’”

« 1 - Medicion

« 2 - Comparacion con la poblacion de referencia
* 3 - Asignacion con mayor o menor probabilidad
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Test genetico para estimar la hioridacion del

naje C en Apis mellitera mellirera
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Desarollo del test

« Conjunto de datos de 1530 SNPs v 113 abejas @C;f'Pbc

» ST (y otros estadisticos) para identificar Los SNPs e KBTS
con mayor poder discriminatorio entre el lingje C vy el CLILBEPIEIH
nae M

» Diseno de primers para el genotipado con la I
olataforma MassARRAY® MALDI-TOF de Agena
Biosciences N

> Tras el control de calidad:
117 SNPs validados y altamente informativos
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Posiciones de los SNPs en el genoma

de la abeja me
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117 SNPs

Valldacion
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2 39 Mio,
SNPs

« Comparacion del test contra
genoma completo

e validado en >500 muestras
de toda Europs

« Aplicadoalacriay ala
conservacion de apejas
locales en Suiza

www.nature.com/scientificreports

SCIENTIFIG REPg}RTS

OPEN" High sample throughput
genotyping for estimating
C-lineage introgression in the dark
honeybee: an accurate and cost-
pimmsRt - effective SNP-based tool
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Nuevo [est SNP4000 SMARTBEES

Array de genotipado de abejas meliferas
- 4105 SNPs para el diagnostico de subespecie

KB BMC Part of Springer Nature

BMC Genomics

Methodology article | Open Access | Published: 03 February 2021

Authoritative subspecies diagnosis tool for European
honey bees based on ancestry informative SNPs

s =
.g.z.a. -

Jamal Momeni , Melanie Parejo, [...] Andone Estonba &

BMC Genomics 22, Article number: 101 (2021) | Cite this article
3015 Accesses | 5 Citations | 8 Altmetric | Metrics
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Nuevo | est SNP4000 - Muestreo

¥

LAY
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A

® A.m. iberiensis
® A. m. mellifera

© A.m. ligustica

() A.m. carnica

@® A.m. adami

A. m. cecropia

® A. m. macedonica
© A. m. carpatica
® A.m. rodopica

® A m. cypria

© A. m. anatoliaca
® A m. remipes
® A m. caucasia

® A.m. ruttneri
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Nuevo | est
SNP4000
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<% eurofins \

agroscience services

Genotipar la

5

‘ Y=aX,+bX,+cX;+... A.m. iberiensis

muestra
desconocida

o nearsVC)
P
(Linearsve) » rediccion




-l diagnostico de la subespecie es utll
en una amplia gama de aplicaciones

e Dara los apicultores que guieren conocer las subespecies de
SUS apejas

* Dara los gestores de la conservacion en Europa, donde el
diagnostico de las subespecies es esencial para controlar La
tasa de nibridacion de las colonias en los conservatorios

e Dara los veterinarios, para controlar el comercio de reinas;
Dara gque los apicultores certifiguen el origen de |a
subespecie de sus reinas,

* v para que los apicultores puedan autentificar sus productos
apicolas
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-l Caso de Suiza

e Superficie: 41,285 km?
* 17 500 apicultores

¢ 177 000 colmenas




Situacion en sulza

N Densidad de ~ 4.2 colmenas/km?
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P

Cria y seleccion de supespecies/ razas

Organizaciones de criadores
—staciones de apareamiento
iInseminacion artificial

» Areas de conservacion
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