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Resumen 

Contexto: El proceso de hibridación (africanización) de la abeja europea con abejas de origen africanos es un 

problema para los apicultores del continente americano, por su alta enjambrazón y defensividad, esta última 

dificulta en buena medida el manejo de las colonias y ha provocado accidentes en el caso de personas y 

anímales, lo que hace de la apicultura una actividad riesgosa. En este sentido, se ve la necesidad de 

mejoramiento genético de la abeja melífera para lo cual es esencial la identificación de subespecies. 

Objetivo: Evaluar el origen de la abeja mellifera (Apis mellifera), así como el proceso de africanización y 

dispersión de las abejas africanizadas a través del continente americano y métodos de identificación. 

Métodos: Se revisaron las bases de datos de Sciencedirect, Google-Scholar, Scopus y NCBI con el empleo de 

las palabras claves: Apis mellifera, Apis, abejas africanizadas, morfometría geométrica, ADN mitocondrial. 

Se enfatizó en los artículos de los últimos cinco años. 

Resultados: Se describen el origen y distribución de la abeja melífera, así como el proceso de africanización 

y dispersión de la abeja africanizada. Además, se actualiza sobre la evolución de los métodos de 

caracterización de subespecies de Apis mellifera. 

Conclusiones: La africanización puede considerarse el proceso más importante en la transformación de las 

características conductuales y morfológicas de la abeja melífera, las que permitieron su rápida dispersión a 

través del continente americano. Los métodos de identificación tanto vía materna como paterna son esenciales 

para conocer posibles procesos de erosión genética y para plantear estrategias de conservación y 

mejoramiento de las abejas a nivel de cada región. 

 

Palabras clave: Apis mellifera, abejas africanizadas, morfometría geométrica, ADN mitocondrial. 

 

Africanization of honeybees (Apis mellifera L.). Review 

 

Abstract 

Context: The Africanization of the European bee is an obstacle for the beekeepers of the American continent. 

Africanized bees have high swarming and defensiveness behavior. The latter greatly hinders the management 

of colonies and causes accidents making beekeeping a risky activity. In this sense, the need for genetic 

improvement of the honey bee is essential. 

Objective: To evaluate the origin of the bee (Apis mellifera) and their Africanization spread inside the 

American continent, as well as the methods for subspecies classification. 

Methods: Sciencedirect, Google-Scholar, Scopus, and NCBI databases were reviewed using the keywords: 

Apis mellifera, Apis, Africanized bees, geometric morphometry, mitochondrial DNA. Emphasis was made 

with the articles from the last five years. 
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Results: The article examined the origin and geographical distribution of the honey bee as well as the spread 

of the Africanization. The article also evaluated the subspecies characterization methods of Apis mellifera. 

Conclusions: Africanization is the most critical process in the transformation of the behavioral and 

morphological characteristics of the honey bee its rapid dispersion throughout the American continent. 

Identification methods, both maternal and paternal, are essential to know about genetic erosion. It allows 

proposing strategies for the conservation and improvement of bees at the level of each region. 

        Key words: Apis mellifera, Apis, Africanized bees, geometric morphometric, mitocondrial DNA. 

Introducción 

El proceso de africanización constituye una de las 

invasiones biológicas más rápidas y sorprendentes de 

las que se tenga conocimiento a nivel mundial 

(Branchiccela et al., 2014; Medina-Flores et al., 

2015), y existen criterios divergentes a favor y en 

contra de sus resultados para la apicultura en el 

continente americano. Para el enfrentamiento a este 

proceso se aplican varias acciones, como la 

reintroducción de germoplasma europeo y el 

aislamiento de las colonias, aunque ninguna de ellas 

ha impedido el avance de la misma. De acuerdo con 

esto, parece más lógico aprender a convivir con estas 

abejas, que tienen aspectos positivos, como el 

marcado comportamiento higiénico, alta producción 

de miel entre otras. Se hace importante entonces 

caracterizar las abejas para conocer cuál es el 

material genético que existe en cada región y trazar 

acciones a mediano y largo plazo para reducir la 

defensividad y la enjambrazón, aspectos negativos de 

los híbridos africanizados. En base a estos 

argumentos la reseña tiene como objetivo examinar el 

origen de la abeja melífera (Apis mellifera), el 

proceso de dispersión de las abejas africanizadas a 

través del continente americano y los métodos de 

identificación de las mismas. 

Desarrollo 

Origen y distribución de Apis mellifera 

La evolución de la clase Insecta y del orden 

Hymenoptera ocurrió en el período Jurásico, hace 

aproximadamente 180 millones de años, como 

resultado de la coevolución con las plantas con flores, 

las que al tener ovarios y estigmas, que dependían de 

los insectos para poder realizar su reproducción - 

polinización entomófila (Carpana, 2004). La 

diversidad de especies es el resultado de la radiación 

del Temprano Pleistoceno por el cambio climático y 

de hábitats durante la pasada era de hielo 

(Combey,Quandahor & Mensah, 2018). 

De las tres subfamilias que conforman la familia 

Apidae (Meliponinae, Bombinae y Apinae), la 

Apinae alcanzó las mejores adaptaciones, lo que 

permite que sean cosmopolitas (Verde, 2014). A. 

mellifera es la única especie de abejas que evolucionó 

en Europa, Medio Oriente y África, donde pueden 

reconocerse varias subespecies (Genchi, Reynaldi & 

Bravi, 2018). Según el origen geográfico existen 29 

subespecies (Valido, Rodríguez-Rodríguez & 

Jordano, 2014; Abizanda, 2018) con diferencias 

morfológicas y genéticas apreciables (Wallberg et al., 

2014), las cuales consiguen la mayor distribución en 

el mundo, con ecotipos de clima tropical y templado.  

Las subespecies se agrupan en cinco linajes 

evolutivos, determinados principalmente por las 

variaciones climáticas y de la flora, como resultado 

de los periodos glaciares y post-glaciares (Miguel et 

al., 2016). 

Meixner et al. (2013) indican que el linaje A incluye 

las subespecies africanas A. m. intermissa y A. m. 

sahariensis en el Norte; A. m. lamarckii, A. m. 

simensis y A. m. adansonii en el oeste y centro; A. m. 

scutellata en el centro y sur; A. m. capensis en el Sur, 

A. m. monticolaen la región montañosa del sudeste de 

África; A. m. litorea en el sureste de África y 

finalmente A. m. unicolor que es endémica de 

Madagascar (Techer et al., 2017). El linaje M está 

formado por las subespecies de Europa Occidental 

que incluye A. m. mellifera; A. m. iberiensis 

(Kandemir, Özkan & Fuchs, 2011). El linaje C lo 

integran las subespecies de Europa Oriental entre 

ellas A. m. ligustica, A. m. carnica. El linaje O abarca 

a las subespecies de Oriente Próximo (Rúa,Martínez, 

Domingo & Gabaldón, 2013; Charistos, Hatjina, 

Bouga, Mladenovic & Maistros, 2014; Wallberg et 

al., 2014). El Y que incluye a la subespecie A. m. 

jemenitica de Etiopía (Meixner et al., 2013), y el 

linaje Z con poblaciones diseminadas en Libia 

(Péntek-Zakar, Oleksa, Borowik & Kusza, 2015) 

Los colonizadores europeos en el siglo XVI 

introdujeron la abeja melífera (A. mellifera) al 

continente americano; se tienen datos sobre el 

proceso de dispersióncon la presencia en América del 

Norte en 1622, Cuba 1763 y Brasil y Chile 1839 

(Nogueira-Neto, 1972). En Ecuador, las primeras 

colmenas se introdujeron en 1870 y fueron del 

ecotipo de abeja mielera europea A. m. ligustica 

(Hidalgo & Mena, 2003). 

En la segunda mitad del siglo XX, en la mayor parte 

del continente americano ocurrió un fenómeno de 

invasión biológica conocido como africanización 

(Kerr, 1967). El fenómeno (Garcia et al., 2013) se 

debió al escape en el año 1957 de abejas africanas 

(Apis mellifera scutellata) de un apiario experimental 

en Brasil. 
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Africanización de la abeja melíferaEn 1956, A. m. 

scutellata del linaje Africano la introdujeron en 

Brasil desde Sudáfrica y Tanzania (Chapman et al., 

2015), la misma comenzó como un proyecto de cría 

para aumentar la producción de miel de abejas 

europeas en el clima tropical de la cuenca amazónica. 

Debido a que las abejas de origen europeo en el 

trópico no vinculan su ciclo biológico con la longitud 

del día. Sin embargo, en zonas templadas enmarca la 

floración, aunque el trópico las floraciones responden 

a periodos de lluvias (Moore, Wilson & Skinner, 

2015). 

La idea era crear una “súper abeja”, un híbrido entre 

subespecies europeas y africanas con buen 

temperamento y hábitos de búsqueda (Whitfield et 

al., 2006). 

Sin embargo, las abejas africanizadas presentan una 

gran variabilidad genética debido al carácter híbrido; 

también son conocidas por la alta productividad y 

tolerancia contra patógenos y parásitos tales como 

Varroa destructor (Strauss, Dietemann, Human, 

Crewe & Pirk, 2015; Tibatá et al., 2018). 

Factores como la plasticidad genética y adaptabilidad 

de la abeja (Sousa, Araújo, Gramacho & Nunes, 

2016), además de la amplia distribución geográfica y 

variabilidad medioambiental en el continente 

americano, permiten procesos de micro evolución de 

híbridos (Nunes, Araújo, Marchini & Moreti, 2012). 

Al entrar en contacto colonias africanas con europeas, 

el proceso de hibridación conllevó al desplazamiento 

y reemplazo de rasgos europeos por africanos 

(Rangel et al., 2016). Las abejas africanizadas se 

caracterizan por su elevado comportamiento 

defensivo (CD) y migratorio (Medina-Flores et al., 

2015), su propagación causa problemas para la 

apicultura y tuvo importantes impactos sociales y 

económicos debido a su alta defensividad (Byatt, 

Chapman, Latty & Oldroyd, 2016). 

Actualmente, las abejas africanizadas están presentes 

desde el centro y sur de los Estados Unidos 

(Szalanski & Tripodi, 2014; Portman, Tepedino, 

Tripodi, Szalanski & Durham, 2018),  Centroamérica, 

hasta el norte de Argentina (Genchi et al., 2018), y 

ocupan un rango aproximado de 20 millones de km2. 

Su alta capacidad colonizadora constituye una de las 

invasiones biológicas más rápidas de las que se tenga 

conocimiento (Branchiccela et al., 2014; Medina-

Flores et al., 2015). 

Jarnevich et al. (2014) acotan que las abejas híbridas 

africanizadas se extendieron y continúan 

expandiéndose en el continente (Fig. 1). Los primeros 

enjambres de abejas africanas arribaron a Ecuador, 

Colombia y Perú en la década de los 70 del pasado 

siglo (Graciano, 2018). 

 

Fig. 1. Dispersión de la abeja africanizada en las 

Américas (Winston, 1992). 

Wallberg et al. (2014) señalan que las abejas 

africanizadas en Sudamérica son en gran parte de 

ascendencia africana (70 – 90 %) y en los Estados 

Unidos (50 – 75 %). Esta distribución probablemente 

refleja la adaptación a las condiciones ambientales 

locales y la hibridación entre las subespecies de 

abejas melíferas (Coroian et al., 2014). El nivel de 

africanización puede tener implicaciones en la 

adaptabilidad, aptitud biológica, comportamiento, 

polinización y producción de miel de A. mellifera 

(Mendoza et al., 2014; Hamiduzzaman et al., 2015). 

En este sentido la conservación de la diversidad 

genética de las abejas melíferas es importante para 

preservar una alta adaptabilidad genética de las 

poblaciones en diferentes zonas (Büchler et al., 2014) 

y está estrechamente vinculada a la caracterización de 

las mismas. 

Evolución de los métodos de 

caracterización de subespecies de Apis 

mellifera 

Desde hace muchos años, varios métodos se emplean 

para la identificación y clasificación de A. mellifera, 

como la morfometría tradicional (Alpatov, 1929; 

Ruttner, 1988). Además, muchos métodos de análisis 

morfológicos y moleculares se utilizan para la 

identificación de híbridos de A. mellifera, tales como 

el Sistema Rápido de Identificación de Abejas 

Africanizadas (FABIS). Sus resultados permiten la 

identificación preliminar de abejas africanizadas 

(Sylvester & Rinderer, 1987). 

El Sistema Universal para Detectar la Identificación 

de Africanización (USDA-ID) es utilizado para 

declarar casos oficiales de africanización (Sanford, 

2006), resulta un proceso laborioso, debido a que se 
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necesitan veinticinco partes o estructuras del cuerpo 

montadas de cada espécimen. El Sistema Automático 

de Identificación de Abejas (ABIS) que compara las 

gráficas de ala-vena con una imagen digital de la 

parte anterior de la muestra, requiere de dos minutos 

por muestra y la confiabilidad se estima que es del 

98,05 % entre las especies y del 94 % entre las 

subespecies de abejas melíferas (Francoy et al., 

2008). 

Actualmente, el método morfométrico geométrico 

tiene gran realce en la clasificación e identificación 

de insectos. Este método proporciona una 

herramienta poderosa para estudiar la clasificación 

biológica y la filogenética (Su, Cai & Huang, 2018). 

Los métodos morfométricos geométricos pueden 

usarse para resolver problemas en taxonomía y para 

visualizar diferencias claves en la forma de las 

especies (Canal, Hernández-Ortiz, Salas & Selivon, 

2015; Qubaiová, Růžička & Šípková, 2015). 

La clasificación de los diferentes linajes es apoyada 

por métodos más precisos como los bioquímicos: 

isoenzimas y aloenzimas (Nunamaker & Wilson, 

1982; Ivanova et al., 2012); marcadores moleculares 

de ADN nuclear (Charistos et al., 2014); ADN 

mitocondrial (Szalanski & Tripodi, 2014); 

secuenciación (Branchiccela et al., 2014; Kono & 

Kohn, 2015); microsatélites (Rangel et al., 2016) e 

hidrocarburos cuticulares (Oyerinde, Salako & Rabiu, 

2017). En los últimos años, el uso de polimorfismos 

de un solo nucleótido (SNP) también surge como una 

herramienta (Chávez-Galarza et al., 2015; 

Chapmaneta, 2015; Muñoz et al., 2015). 

Morfometría 

El concepto de taxonomía apícola lo introdujo 

Dupraw (1965) y fue desarrollado por Ruttner, 

Tassencourt & Louveaux (1978). 

Las primeras clasificaciones sub específicas se 

basaron en atributos geográficos y conductuales 

según su distribución (Ruttner et al., 1978; Ruttner, 

1988). Con la aparición de la morfometría, los 

métodos de diagnóstico se emplean en múltiples 

mediciones de muchos individuos; en variaciones 

físicas y estructurales, los que son distintivos 

universales para una población, género, especie o 

subespecie (Darger, 2013). En la actualidad la 

diferenciación de subespecies se sustenta en 

características morfométricas (Kandemir et al., 2011; 

Kono & Kohn, 2015; Sousa et al., 2016), las cuales 

muestran cambios graduales entre rangos, 

principalmente entre subespecies, que a menudo solo 

difieren ligeramente en los valores medios 

(Abizanda, 2018). 

Morfometría tradicional 

La morfometría tradicional permitió la identificación 

y clasificación de A. mellifera (Daly, Hoelmer, 

Norman & Allen, 1982; Ruttner, 1988). Se emplea el 

estudio de la varianza y covarianza de medidas de 

distancia entre pares de puntos, generalmente 

longitud y anchura de estructuras, además de 

proporciones y ángulos (Rohlf & Marcus, 1993). Las 

características morfométricas de las abejas se 

emplean, por otra parte, para la identificación de 

razas o subespecies geográficas; entre las primeras 

técnicas de clasificación morfométrica se encuentran 

las de Cochlov en 1916 citado por Ruttner (1988), 

quien comparó la longitud de la probóscide entre seis 

razas geográficas diferentes de A. mellifera. 

Más tarde se introdujeron nuevos conjuntos de 

características por Goetze en 1940, como la longitud 

del pelo en los tergitos, el ancho del primer segmento 

del tarso y el diámetro longitudinal de los tergitos 3 y 

4 (Ruttner, 1988), las cuales fueron muy eficientes 

para discriminar subespecies de A. mellifera. Howell, 

Daly & Balling (1978), desarrollaron el primer 

procedimiento eficaz que consistió en medir 

manualmente 25 caracteres: alas, esternitos y 

extremidades con un micrómetro ocular, con 

resultados fiables; estas mediciones la analizaron con 

estadística multivariada para su identificación. 

Posteriormente, Daly et al. (1982), mejoraron este 

método con la incorporación de mediciones digitales 

(sistema de medición conectado a un 

microordenador), que condujo a un procedimiento 

mucho más fácil y rápido.  

Ruttner (1988) perfeccionó esta técnica y describió 

36 caracteres morfométricos (distancias, ángulos, 

clases de pigmentación) para la discriminación de 

subespecies de abejas melíferas. Estos caracteres 

permitieron establecer los cuatro linajes evolutivos 

diferentes de abejas melíferas (Ruttner, 1992).   

La morfometría tradicional incluye tanto caracteres 

alares como del cuerpo que proporcionaron una 

comprensión sustancial y buena discriminación entre 

las subespecies y poblaciones de abejas. En la 

búsqueda de optimizar el método se emplearon 10 

caracteres de los descritos por Ruttner en 1988 

(Meixner et al., 2013).  

La eficiencia de esta clasificación depende de la 

elección de caracteres relevantes que eviten 

información errónea (da Silva et al., 2015). Sin 

embargo, aún se emplea en varias investigaciones 

para caracterizar subespecies como las del bosque 

montañoso de la zona de Crimea (Bykova, Triseleva, 

Ivashov & Safonkin, 2016), en República de Benín 

(Amakpe et al., 2018), en Colombia (Graciano, 

2018). 
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Morfometría geométrica 

Con la transición de la morfometría descriptiva a la 

cuantitativa, la identificación morfológica es más 

precisa y reproducible, al aprovechar la nueva técnica 

computacional (Adams , Rohlf & Slice, 2004). El 

análisis descriptivo de la variación de tamaño y forma 

es una herramienta fundamental para los estudios de 

biología orgánica (De Souza et al., 2015); la cual 

toma mayor realce a finales del siglo XX, con la 

fusión de la biología y geometría con el objetivo de 

extraer información geométrica de una forma 

biológica para propósitos comparativos (Torcida & 

Perez, 2012). 

La morfometría geométrica (MG) desde sus inicios 

mostró tener un mejor poder descriptivo, además de 

un enfoque que proporciona una descripción relativa 

de la forma mediante el uso de puntos de referencias 

(Santana et al., 2014). Emplea un análisis estadístico 

integral para extraer información espacial de 

estructuras morfológicas, lo que aumenta la precisión 

respecto a la morfometría tradicional (Francoy, de 

Faria Franco & Roubik, 2012). Lo que permite un 

análisis estricto de la variación morfométrica de una 

estructura dada en organismos de varios tamaños 

(Nunes et al., 2012). 

La morfometría geométrica utiliza las coordenadas de 

puntos de referencia que luego se superponen con 

traslación, escalado y rotación para eliminar el efecto 

del tamaño (da Silva, Grassi, Sella, Francoy & Reali , 

2015). Después de la superposición, las 

configuraciones de hito solo difieren en la forma y 

pueden analizarse mediante métodos estadísticos 

multivariados (Zelditch, Swiderski, Sheets & Fink, 

2004). 

La variación en la forma del ala de las abejas a 

diferentes niveles taxonómicos con la utilización de 

MG sirve para discriminar: subespecies (Charistos et 

al., 2014; De Souza et al., 2015; Oleksa & Tofilski, 

2015; Abizanda, 2018) y la variación geográfica de 

las especies (Hall, MacLeod & Wardhana, 2014; 

Carvajal et al., 2015). Además, debido a que las 

características morfométricas de las abejas son 

altamente heredables, esta técnica puede ser adecuada 

para distinguirlas. 

La MG fue altamente efectivo para discriminar 24 

subespecies conocidas de abejas melíferas en Europa 

(Kandemir et al., 2011); por su parte Oleksa & 

Tofilski (2015) indicaron que la MG proporciona 

similar discriminación que los microsatélites. La alta 

precisión en la clasificación indica que las alas 

anteriores llevan suficiente información para 

distinguir los grupos de abejas que se examinan 

(Charistos et al., 2014). Las técnicas morfométricas 

además de identificar procesos de hibridación tienen 

una relación con los análisis de microsatélites 

nucleares, que tienen lectura sobre el cambio en el 

tamaño y la forma del cuerpo de las abejas, debido a 

que estos son controlados por genes nucleares 

(herencia paterna) en consonancia con los 

argumentos de (Mortensen & Ellis, 2015). 

También permite la optimización del tiempo de los 

análisis mediante la reducción del número de 

individuos, se recomiendan 10 a 15 abejas para el 

análisis morfométrico (Kandemir et al., 2011; 

Meixner et al., 2013; Sousa et al., 2016). La cantidad 

de individuos puede reducirse a cinco, para rasgos 

más estables como la venación de las alas (Francoyet 

al., 2008), con alto grado de consistencia entre el ala 

y la información molecular. 

Técnicas moleculares 

Los diferentes análisis moleculares para estudiar la 

diversidad genética de A. mellifera proporcionan una 

herramienta precisa en comparación con los 

morfométricos clásicos (Szalanski & Tripodi, 2014). 

Los híbridos entre abejas melíferas son 

morfológicamente similares y difíciles de distinguir 

unos de otros, por lo que es necesario en algunos 

casos la transición a análisis moleculares (Achou et 

al., 2015). En los últimos 35 años, se informó la 

identificación y distribución de los distintos linajes de 

A. mellifera, sobre la base de marcadores nucleares y 

mitocondriales (Wallberg et al., 2014) (Tabla 1) 

Tabla 1. Investigaciones recientes en biología 

molecular usadas para identificar el origen 

materno de abejas melíferas 

Análisis Genes Subespeci

e 

Autor 

Análisis de 

restricción de 

polimorfismos 

ARNtle

u– 

COII, 

Cyt b, 

rRNA – 

COI, 

COl 

Apis 

mellifera 

Wu, Lu & 

Lu (2017) 

Análisis de 

restricción de 

polimorfismos 

y 

secuenciación 

ARNtle

u- COII 

Apis 

mellifera 

Branchiccel

a et al. 

(2014) 

Secuenciación ADNmt A. m. 

scutellata 

A. m. 

capensis 

Eimanifar, 

Kimball, 

Braun & 

Ellis (2018) 

Secuenciación COI - 

COII 

Apis 

mellifera 

Magnus & 

Szalanski 

(2010) 

Secuenciación COI - 

COII; 

ND2 

A. m. 

unicolor 

Techer et 

al. (2017) 

Análisis de 

restricción de 

COI - 

COII 

Apis 

mellifera 

Kelomey et 

al. (2017) 
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polimorfismos 

Análisis de 

restricción de 

polimorfismos 

COI - 

COII 

A. m. 

intermissa 

A. m. 

sahariensi

s 

Achou et al. 

(2015) 

PCR - RFLP Cyt b A. m. 

scutellata 

Mortensen 

& Ellis 

(2015) 

Secuenciación ARNtle

u- COII 

Apis 

mellifera 

Szalanski & 

Magnus 

(2010) 

Secuenciación COI - 

COII 

Apis 

mellifera 

Techer et 

al. (2015) 

Secuenciación ARNtle

u- COII 

A. m. 

iberiensis 

Chávez-

Galarza et 

al. (2017) 

Secuenciación ADNmt 

- Cyt-b 

Apis 

mellifera 

Szalanski & 

Tripodi 

(2014) 

ADN Mitocondrial 

Los primeros estudios moleculares se basaron en el 

estudio de la evolución de la región intergénica 

altamente variable COI-COII mitocondrial  (Péntek-

Zakar  et al., 2015), comenzaron a principios de la 

década de 1990 (Garnery, Solignac, Celebrano & 

Cornuet,1993). Es una herramienta de uso frecuente 

para discriminar linajes evolutivos en las poblaciones 

de abejas melíferas (Rortais,  Arnold, Alburaki, 

Legout & Garnery, 2011). 

El ADN mitocondrial (ADNmt) es una pequeña 

molécula circular con 16 000 pares de bases que es 

transmitida intacta por la reina a su descendencia: 

obreras y zánganos (Meixner et al., 2013). La 

herencia materna de ADNmt en las abejas es un 

marcador molecular que permite rastrear el origen y 

la estructura genética de las abejas melíferas. Con el 

estudio de un solo individuo se obtiene información a 

nivel de colmena de forma directa (Rúa et al., 2013) 

debido a que esta molécula circular no varía por 

recombinación y se trasmite sin alteración a la 

descendencia, salvo que haya mutaciones puntuales.  

El genoma mitocondrial se caracteriza por su 

contenido conservado de genes, alto nivel de 

sustituciones de nucleótidos y por proporcionar un 

marcador uniparental (Péntek-Zakar et al., 2015). El 

cromosoma mitocondrial de A. mellifera contiene 13 

genes codificantes de proteínas, dos genes 

ribosomales, 22 ARN transferentes y una región rica 

en A + T, es conservativo en cuanto a la posición de 

los mismos (Crozier & Crozier, 1993). 

La región intergénica COI-COII se compone de dos 

secuencias de nucleótidos distintas, denominadas P y 

Q, donde P puede aparecer en varias variaciones (P0, 

P1, P2). Las variaciones en las secuencias de esta 

región se pueden usar para diferenciar entre los cinco 

linajes de abejas melíferas y discriminar entre las 

subespecies de A. mellifera (Alattal et al., 2014). De 

acuerdo con Garnery et al. (1993), cada linaje 

evolutivo incluye una variante de la secuencia P, 

combinadas con una de las cuatro copias de la 

secuencia Q se pueden hallar en dicha región, 

excepto en las subespecies del linaje evolutivo C que 

no poseen copia de la secuencia P y solo presentan 

una copia de la secuencia Q (Rúa et al., 2013). 

El inserto no codificante de la región intergénica 

ayuda a distinguir los linajes africano y europeo, 

debido a que las abejas melíferas del linaje europeo 

oriental (C) tienen la secuencia intergénica más corta, 

debido a la ausencia del elemento P y con una sola 

copia del elemento Q (Meixner et al., 2013).  

Las abejas melíferas pertenecientes a los linajes M; 

A; Z y Y, exhiben regiones intergénicas más largas 

porque contienen desde uno hasta cinco elementos Q 

(Rortais et al., 2011), además de una variante del 

elemento P.  

El cromosoma mitocondrial de A. mellifera (Fig. 2) 

contiene 13 genes codificantes de proteínas, dos 

genes ribosomales, 22 ARN transferentes y una 

región rica en A + T, y es conservativo en cuanto a la 

posición de los mismos. Ambas características son 

estables en términos evolutivos (Crozier & Crozier, 

1993). 

 

 

 

 

 

 

 

Fig. 2. Esquema del ADN mitocondrial de Apis mellifera (Crozier 

& Crozier, 1993) 

Existe una variedad de métodos moleculares 

empleados para detectar las variaciones en el 

ADNmt, pueden ser los RFLP (polimorfismos de 

longitud de fragmentos de restricción), PCR-RFLP y 

la secuenciación directa. Varias clasificaciones 

genéticas de A. mellifera se basaron en análisis de 

RFLP de PCR, donde la región no codificante 

localizada entre los genes ARNtleu y COII se 

amplificó por PCR, seguida de la digestión con la 

endonucleasa Dra I, con patrones de bandas 
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identificables por sus diferencias de tamaño (Garnery 

et al., 1993). 

Mediante PCR-RFLP se reconocen más de 100 

haplotipos asignados correctamente a sus linajes 

evolutivos (Rúa, Jaffé, Dall'Olio, Muñoz & Serrano, 

2009). Sin embargo, a pesar del mayor poder de 

resolución de la prueba Dra I en comparación con 

otros ensayos, no es capaz de distinguir entre el linaje 

C y el O lo que resulta en una clasificación errónea, 

ya que no identifica abejas melíferas a nivel de 

subespecie porque no permite la identificación de 

haplotipos de diagnóstico (Meixner et al., 2013). 

El genotipado mediante secuenciación de fragmentos 

amplificados de las región intergénica COI y COII, 

muestra un mayor grado de variación genética entre 

los diferentes linajes, por lo tanto, constituyen un 

marcador molecular de precisión superior para 

detectar mitotipos que representan variaciones 

genéticas intraespecíficas (Tibatá et al., 2018). 

Generan haplotipos que son idénticos por 

descendencia en lugar de idénticos por estado, 

necesarios para el análisis filogenético. 

La secuenciación y caracterización del genoma del 

ADNmt es útil para analizar la filogenia y la 

estructura genética poblacional del género Apis. 

Actualmente los análisis de ADNmt de la región 

intergénica COI – COII son empleados para 

caracterizar subespecies de A. mellifera en América 

(Branchiccela et al., 2014; Szalanski & Tripodi, 

2014; Tibatá et al., 2018), en África (Eimanifar, 

Kimball, Braun & Ellis, 2016; Haddad et al., 2017), 

Europa (Ostroverkhova et al., 2015; Chávez-Galarza 

et al., 2017) y Asia (Zhao et al., 2014; Takahashi et 

al., 2016; Wu et al., 2017). La región intergénica 

COI-COII es ampliamente utilizada como 

herramienta para detectar y rastrear la importación 

progresiva de reinas de abejas melíferas (Muñoz, 

Lodesani, Rúa & Dall'Olio, 2014), para análisis 

filogeográficos en áreas nativas y la identificación y 

comprensión de áreas de contacto secundarias 

Chávez-Galarza et al., 2015). 

En la actualidad las técnicas que emplean la 

secuenciación de ADN de nueva generación incluyen 

los marcadores polimórficos de un solo nucleótido 

(SNP)(Henriques et al., 2018), esta técnica tuvo gran 

realce en los últimos años (Pinto et al., 2014); y son 

muy efectivas para separar líneas de abejas (Harpur et 

al., 2014). Así tenemos que Muñoz et al. (2016) al 

realizar una comparación entre los análisis de 

microsatélites y SNP basados en la secuenciación de 

alto rendimiento, demostró que el análisis SNP es 

más preciso para la identificación de subespecies 

europeas. Además, la mayor ventaja que se logra con 

este análisis, es conocer la frecuencia y dispersión de 

la africanización. 

Sin embargo, hace algunos años no existían pruebas 

moleculares de costo bajo para detectar la 

africanización. Whitfield et al. (2006) distinguieron 

claramente entre abejas africanizadas y europeas 

usando 1136 SNPs, y Chapman et al. (2015) con un 

panel informativo ancestral de 95 SNPs diferenciaron 

africanización en poblaciones de abejas comerciales 

de Estados Unidos y Australia, con un alto grado de 

confianza a través de la asignación de ascendencia; 

por lo que en la actualidad se sugiere la posibilidad 

de desarrollar con un costo bajo pruebas de SNP. 

Sin embargo, dado que el ADNmt se hereda por vía 

materna, los marcadores de ADNmt no pueden 

determinar si una reina europea apareada por drones 

africanizados, y esas colonias permanecerán sin ser 

detectadas por técnicas basadas en ADNmt 

(Szalanski & Tripodi, 2014). Por lo que, en estudios 

de identificación de subespecies es recomendable el 

análisis de ADNmt para rastrear el origen materno de 

las colonias, y para la contribución genética 

paternalos rasgos morfométricos son buenos 

indicadores de la introgresión nuclear (Kono & Kohn, 

2015). 

Conclusiones 

La africanización puede considerarse el proceso más 

importante en la transformación de las características 

conductuales y morfológicas de la abeja melífera, las 

que permitieron su rápida dispersión a través del 

continente americano. Los métodos de identificación 

tanto vía materna como paterna son esenciales para 

conocer posibles procesos de erosión genética y para 

plantear estrategias de conservación y mejoramiento 

de las abejas a nivel de cada región. 
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