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Resumen: La identificacién de Apis mellifera constituye una herramienta fundamental para comprender la diversi-
dad, estructura poblacional y origen evolutivo de las abejas meliferas manejadas y silvestres. Esta especie presenta
una amplia variabilidad intraespecifica asociada a procesos de diferenciacion geografica, adaptacion ambiental, mo-
vilizacién antrépica, hibridacion e introgresion entre linajes y subespecies. En América, la introduccién de abejas
europeas y la posterior expansion de abejas con ancestria africana originaron poblaciones hibridas africanizadas en
varias regiones; sin embargo, este proceso no es uniforme en todo el continente. En este contexto, la presente revision
analiza la utilidad, limitaciones y complementariedad de los principales métodos morfométricos y moleculares em-
pleados para la caracterizacion de linajes, subespecies y poblaciones hibridas de A. mellifera. Se examina el valor de
la morfometria tradicional, la morfometria geométrica de alas y los marcadores moleculares, especialmente el ADN
mitocondrial y la regién COI-COII, como herramientas para interpretar la variacion fenotipica, el origen materno
y los procesos de diferenciacion poblacional. La evidencia revisada indica que la morfometria alar constituye una
herramienta accesible, reproducible y util para discriminar afinidades poblacionales, mientras que el ADN mitocon-
drial permite identificar linajes maternos, aunque no refleja por si solo la composicion genética biparental. Por ello,
la integracion de enfoques morfométricos y moleculares proporciona una interpretacion mas robusta de la estruc-
tura poblacional, especialmente en regiones tropicales, altoandinas e insulares. Esta revisién destaca la necesidad
de fortalecer estudios regionales en Ecuador, Cuba y otros escenarios latinoamericanos, incorporando marcadores
nucleares, bases de datos alares y metadatos ambientales para apoyar programas de conservacion, seleccion genética
y manejo apicola sostenible.

Palabras clave: Apis mellifera; africanizacién; morfometria tradicional; morfometria geométrica; ADN mitocon-
drial; COI-COIL

Abstract: The identification of Apis mellifera is a fundamental tool for understanding the diversity, population struc-
ture, and evolutionary origin of managed and wild honey bees. This species exhibits broad intraspecific variability
associated with geographic differentiation, environmental adaptation, anthropogenic movement, hybridization, and
introgression among lineages and subspecies. In the Americas, the introduction of European bees and the subsequent
expansion of bees with African ancestry gave rise to Africanized hybrid populations in several regions; however, this
process is not uniform across the continent. In this context, the present review analyzes the usefulness, limitations,
and complementarity of the main morphometric and molecular methods used for the characterization of lineages,
subspecies, and hybrid populations of A. mellifera. The value of traditional morphometrics, geometric wing morpho-
metrics, and molecular markers—especially mitochondrial DNA and the COI-COII region—is examined as tools for
interpreting phenotypic variation, maternal origin, and population differentiation processes. The reviewed eviden-
ce indicates that wing morphometrics is an accessible, reproducible, and useful tool for discriminating population
affinities, while mitochondrial DNA allows the identification of maternal lineages, although it does not by itself
reflect biparental genetic composition. Therefore, the integration of morphometric and molecular approaches pro-
vides a more robust interpretation of population structure, especially in tropical, high-Andean, and insular regions.
This review highlights the need to strengthen regional studies in Ecuador, Cuba, and other Latin American settings
by incorporating nuclear markers, wing databases, and environmental metadata to support conservation programs,
genetic selection, and sustainable beekeeping management.

Keywords: Apis mellifera; Africanization; traditional morphometrics; geometric morphometrics; mitochondrial
DNA; COI-COIL.

Las abejas meliferas (Apis mellifera) constituyen uno de los polinizadores manejados mas importantes

a escala mundial, debido a su contribucion a la produccién agricola, la estabilidad de los ecosistemas y la
generacion de productos apicolas. No obstante, Meixner et al. (2013) sefialan que la movilizaciéon comercial
de reinas, la trashumancia, la introducciéon de material genético no nativo y la sustitucion de poblaciones
locales han incrementado los procesos de mezcla genética e introgresién entre linajes. En este contexto,
la identificacion precisa de subespecies, linajes y poblaciones hibridas ha adquirido relevancia no solo ta-
xonomica, sino también para la conservacion genética, el manejo reproductivo y la seleccion de colonias
adaptadas a condiciones locales (Ruttner, 1988; Taurisano et al., 2024).
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La amplia diversificacion geografica de A. mellifera ha originado linajes con diferencias morfolégicas,
genéticas y adaptativas. Esta diversidad ha sido aprovechada por la apicultura, pero el traslado de colonias
fuera de sus areas de origen ha favorecido la mezcla entre poblaciones europeas, africanas e hibridas. En
América, Kerr (1967) documenté la introduccién de abejas africanas en Brasil, proceso que posteriormente
contribuyd a la expansion de poblaciones con ancestria africana. Estudios genéticos posteriores, como los
de Whitfield et al. (2006) y Zarate et al. (2022), evidenciaron que estas poblaciones presentan patrones
complejos de mezcla, por lo que su identificacion no siempre puede resolverse mediante rasgos externos o
criterios morfologicos simples.

La identificacién de poblaciones de A. mellifera ha evolucionado desde enfoques morfométricos clasi-
cos hacia estrategias integradas que combinan andlisis de forma, marcadores mitocondriales, marcadores
nucleares y recursos gendmicos. Garnery et al. (1993) demostraron la utilidad del ADN mitocondrial para
estudiar la estructura genética y los linajes maternos de A. mellifera. Sin embargo, la hibridacién, la introgre-
sion y el manejo humano pueden generar sefiales morfolégicas y genéticas discordantes, por lo que Oleksa
et al. (2023) y Parejo et al. (2023) resaltan la importancia de integrar herramientas fenotipicas y moleculares
para interpretar la estructura poblacional con mayor precision.

América Latina constituye un escenario particularmente relevante para evaluar métodos de identifica-
cion de A. mellifera, debido a la expansion historica de abejas africanizadas, la persistencia de poblaciones
hibridas y la presencia de gradientes ambientales marcados. La variacién altitudinal, climatica y productiva
puede influir en la expresion morfolégica, la adaptacién local y la composicion genética de las colonias. En
este sentido, Litvinoff et al. (2023) destacaron la utilidad de integrar informacién morfométrica y genética
en poblaciones hibridas de Argentina. De manera complementaria, Masaquiza et al. (2024) evidenciaron la
aplicabilidad de estos enfoques en condiciones altoandinas de Ecuador, mientras que Masaquiza et al. (2023)
demostraron su utilidad en poblaciones cubanas con afinidad morfométrica hacia Apis mellifera mellifera.

A pesar de los avances recientes, aun existe la necesidad de sistematizar los métodos disponibles para
la identificacion de A. mellifera, especialmente en regiones donde la hibridacién y el manejo humano han
modificado la composicion original de las poblaciones. Daly y Balling (1978) aportaron una base inicial para
la identificacion morfométrica de abejas africanizadas, mientras que Francoy et al. (2008) fortalecieron el
uso de la morfometria alar como herramienta eficiente de diferenciacion poblacional. Méas recientemente,
Rodrigues et al. (2022) y Taurisano et al. (2026) evidencian que los métodos de identificacion contindan
amplidndose mediante herramientas automatizadas y enfoques moleculares aplicados a nuevas fuentes de
informacion genética.

Por tanto, la presente revision tiene como objetivo analizar la utilidad, limitaciones y complementa-
riedad de los principales métodos morfométricos y moleculares empleados para la identificacion de Apis
mellifera, con énfasis en la caracterizacion de linajes, subespecies y poblaciones hibridas. Ademas, se dis-
cute la aplicabilidad de estos enfoques en contextos latinoamericanos, incorporando evidencia publicada en
Ecuador y Cuba como ejemplos regionales de identificacién en ambientes ecol6gicamente contrastantes.

DESARROLLO

2.1 Diversificacion evolutiva y linajes de Apis mellifera

La abeja melifera occidental, Apis mellifera, presenta una amplia variabilidad intraespecifica asociada
a procesos historicos de aislamiento geografico, adaptacién climatica, expansion natural y manejo humano.
Su distribucién nativa comprende regiones de Africa, Europa y Asia occidental, donde las poblaciones se di-
ferenciaron en subespecies adaptadas a condiciones ambientales contrastantes. Esta diversidad fue descrita
inicialmente a partir de caracteres morfolégicos, patrones biogeograficos y rasgos adaptativos, convirtién-
dose en la base de la clasificacion clasica de las abejas meliferas (Ruttner, 1988; Meixner et al., 2013).

La clasificacién evolutiva de A. mellifera reconoce varios linajes principales que agrupan subespecies
con afinidades geograficas, morfolégicas y genéticas. De acuerdo con Ruttner (1988) y Meixner et al. (2013),
el linaje africano A incluye subespecies adaptadas a ambientes tropicales, secos, montafiosos y subtropicales,
como A. m. scutellata, A. m. intermissa y A. m. sahariensis. El linaje M agrupa principalmente poblaciones
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de Europa occidental, representadas por A. m. mellifera, mientras que el linaje C comprende subespecies de
Europa oriental y la region mediterranea, como A. m. ligustica y A. m. carnica. Ademas, Dogantzis et al.
(2021) y Taurisano et al. (2024) respaldan la importancia de considerar otros linajes del Cercano Oriente,
Asia occidental y noreste de Africa, como el linaje O, asociado a subespecies como A. m. caucasia y A. m.
anatoliaca, y el linaje Y, relacionado con A. m. jemenitica (Figura 1). Esta organizacion permite interpretar
diferencias morfoldgicas, genéticas y adaptativas entre poblaciones, aunque no debe asumirse como una
clasificacion rigida en contextos donde existe hibridacién, introgresién o manejo humano intensivo.

Figura 1
Principales linajes evolutivos de Apis mellifera

( Apis mellifera )

l l | oL g

@ B 2 B /2 B\ /1 D A
Linaje A Linaje M Linaje C : Linaje O Linaje Y
Africa Europa occidental Europa oriental / | Cercano Oriente / Africa nororiental /
R Mediterraneo Asia occidental Peninsula Arabiga

~cd |
sl 5

AN
5. | ‘).‘)’\

 §

A. m. scutellata
A. m. intermissa A. m. mellifera A. m. ligustica A. m. caucasia A. m. jemenitica
A. m. sahariensis A. m. carnica | A. m. anatoliaca
. AN 7 N\ N 7\ g/

Relevancia para la identificacion

® Morfometria: afinidad fenotipica y forma alar
® ADN mitocondrial; linaje materno y haplotipos

® Marcadores nucleares / genémica: ancestria e introgresion

Alsharhi et al. (2025) analizaron poblaciones de Apis mellifera jemenitica de Arabia Saudita, Yemen,
Oman, Jordania y Etiopia mediante marcadores mtDNA, incluyendo COI-COII, y reportaron diversidad
genética y haplotipos nuevos. Estos resultados refuerzan la importancia de considerar regiones de transicion
biogeogréfica, como la Peninsula Arabiga y el noreste de Africa, para interpretar la diversificacién de A.
mellifera y la delimitacion de linajes evolutivos.

La distincién entre linaje, subespecie y poblacion hibrida es fundamental para la identificacién de A. me-
llifera. Un linaje representa una agrupacion evolutiva amplia; una subespecie corresponde a una poblacién
geografica con rasgos morfolégicos, genéticos y ecoldgicos relativamente diferenciados; mientras que una
poblacién hibrida resulta del cruzamiento entre linajes o subespecies distintas. Esta diferenciacién concep-
tual es importante porque, como sefialan Garnery et al. (1993) y Rinderer et al. (1991), una colonia puede
mostrar rasgos morfométricos asociados a un linaje, pero presentar un haplotipo mitocondrial de otro origen,
especialmente cuando han ocurrido procesos de introgresion o reemplazo de reinas. En este sentido, Pare-
jo et al. (2023) refuerza la necesidad de interpretar estas categorias considerando la informacién genética
disponible.

Los avances gendmicos recientes han permitido reinterpretar la diversidad de A. mellifera con mayor
resolucion que los enfoques clasicos. Parejo et al. (2023) demostraron que el uso de genomas completos, SNP
y mapas haplotipicos permite analizar ancestria, diversidad genética e introgresion a escala genémica. De
manera complementaria, Henriques et al. (2025) evidenciaron que la estructura poblacional de la especie
esta influenciada tanto por procesos evolutivos antiguos como por eventos recientes de manejo humano,
introduccion de reinas y mezcla entre subespecies. En este sentido, recursos como AmelHap fortalecen la
identificacion de poblaciones manejadas y silvestres.

Comprender el origen y la diversificacion de A. mellifera es esencial para interpretar correctamente
los resultados morfométricos y moleculares. Esta base evolutiva permite contextualizar la afinidad de una
poblacién con determinados linajes o subespecies, especialmente en regiones donde coexisten poblaciones
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europeas, africanas, hibridas o africanizadas.

2.2 Africanizacion de Apis mellifera en América

La introduccién de A. m. scutellata se dio en Brasil durante el siglo XX, con el propésito de mejo-
rar la adaptacion productiva de las abejas europeas a condiciones tropicales (Kerr, 1967). Posteriormente,
Whitfield et al. (2006) y Zarate et al. (2022) evidenciaron que el escape y la reproduccién de colonias con
ancestria africana favorecieron su cruzamiento con poblaciones europeas previamente establecidas, dando
origen a poblaciones hibridas conocidas como abejas africanizadas.

La expansion de las abejas africanizadas fue rapida y se extendié desde Sudamérica hacia Centroaméri-
ca, México y el sur de Estados Unidos (Figura 2). Winston (1992) relacion6 este avance con caracteristicas
como elevada capacidad reproductiva, tendencia a la enjambraz6n, comportamiento migratorio, adaptacion
a ambientes célidos y alto potencial de colonizacién. Estas propiedades permitieron que las poblaciones
africanizadas se establecieran en regiones tropicales y subtropicales, desplazando o mezclandose con pobla-
ciones europeas manejadas y silvestres (Whitfield et al., 2006; Zarate et al., 2022).

Rinderer et al. (1991) demostraron que la hibridacién entre abejas europeas y africanizadas puede ge-
nerar poblaciones con composicion genética variable. En este contexto, una colonia puede presentar rasgos
morfométricos asociados a linajes africanos, un haplotipo mitocondrial europeo o distintos niveles de an-
cestria nuclear africana, dependiendo de la historia de cruzamientos, el origen materno de la reina y la
contribucion de zanganos locales. La africanizacion no debe interpretarse como una condicion uniforme,
sino como un proceso dinamico de hibridacién e introgresion.

Figura 2
Expansion historica de abejas africanizadas en América.
Expansion historica y gradiente de mezcla genética
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Los estudios genémicos recientes han confirmado que la africanizaciéon en América mantiene patrones
espaciales complejos, es asi que Zarate et al. (2022) analizaron abejas africanizadas desde Panama hasta San
Diego, California, y evidenciaron gradientes variables de mezcla genética, lo que confirma la existencia de
zonas hibridas y diferencias regionales en la proporcién de ancestria africana (Figura 3). Estos resultados
muestran que la africanizacién debe interpretarse como un continuo de mezcla genética influenciado por
ambiente, manejo apicola y flujo génico local.

Everitt et al. (2023) analizaron genomas completos de abejas africanizadas en poblaciones de alta y
baja elevacién en Colombia, demostrando que ambas presentaban predominio de ancestria africana, pero
con sefiales genémicas relacionadas con la adaptacién a grandes altitudes. Esta evidencia es relevante para
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América Latina, porque muestra que las poblaciones africanizadas no solo deben interpretarse por su origen
hibrido, sino también por su capacidad de adaptacién a gradientes ambientales contrastantes.

Figura 3
Gradiente latitudinal de ancestria africana en poblaciones de Apis mellifera en América.
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En América Latina, las zonas de contacto entre linajes europeos y africanos constituyen escenarios re-
levantes para evaluar herramientas de identificacion. Litvinoff et al. (2023) analizaron poblaciones de A.
mellifera en una zona natural de hibridacion en Argentina y destacaron la utilidad de combinar informacién
morfométrica y genética para caracterizar stocks apicolas. De forma complementaria, Payré de la Cruz et
al. (2025) reexaminaron la africanizaciéon en México y otras regiones del Nuevo Mundo mediante morfome-
tria geométrica del ala, demostrando que la forma alar conserva valor para detectar variaciéon geografica y
afinidad con linajes africanos.

Desde una perspectiva aplicada, la africanizacion representa tanto un desafio como una oportunidad
para la apicultura. Las colonias africanizadas pueden expresar rasgos de dificil manejo, como mayor defen-
sividad, enjambrazon o migracion; sin embargo, también pueden presentar rusticidad, adaptacion tropical y
capacidad de supervivencia bajo condiciones ambientales adversas. En este sentido, Masaquiza et al. (2024)
y Litvinoff et al. (2023) respaldan la necesidad de caracterizar estas poblaciones para identificar material con
valor potencial para seleccion, conservacioén y manejo local, evitando generalizaciones sobre el desempefio
de todos los hibridos africanizados.

2.3 Métodos de identificacion de subespecies y linajes de Apis mellifera

La identificacion de subespecies, linajes y poblaciones hibridas de Apis mellifera requiere herramien-
tas capaces de diferenciar sefiales fenotipicas, maternas y nucleares. Esta necesidad es especialmente im-
portante en poblaciones africanizadas, donde la hibridacién puede generar discordancias entre caracteres
morfolégicos, haplotipos mitocondriales y composicion genética nuclear. En este contexto, Rinderer et al.
(1991) evidenciaron que la hibridacion entre abejas europeas y africanizadas puede generar poblaciones
con composicion variable, mientras que Meixner et al. (2013) destacaron la importancia de aplicar métodos
estandarizados para caracterizar subespecies y ecotipos. Por ello, como sefialan Parejo et al. (2023), la identi-
ficacién moderna de A. mellifera debe abordarse mediante la integracién de aproximaciones morfométricas
y moleculares.

Los métodos morfométricos fueron la base inicial para diferenciar subespecies y linajes de A. mellifera.
Ruttner (1988) consolidé el uso de caracteres morfoldgicos en la clasificacién clasica de las abejas meliferas,
mientras que Daly y Balling (1978) demostraron la utilidad de los anélisis discriminantes para diferenciar
abejas africanas, europeas y africanizadas. Posteriormente, la morfometria geométrica incorporé el andlisis
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de la forma alar mediante puntos de referencia anatémicos, fortaleciendo la capacidad de comparacion entre
poblaciones y reduciendo la dependencia exclusiva de mediciones corporales tradicionales.

En afios recientes, los métodos morfométricos han sido fortalecidos mediante bases de datos digitales y
herramientas automatizadas de reconocimiento de landmarks, es asi que Oleksa et al. (2023) desarrollaron
una coleccion amplia de imagenes alares para apoyar la identificacion y conservacion de poblaciones de A.
mellifera, mientras que Rodrigues et al. (2022) propusieron un sistema basado en aprendizaje profundo para
automatizar la deteccion de puntos de referencia en el ala. Estos avances permiten reducir el error asociado
al marcado manual y mejorar la reproducibilidad de los estudios morfométricos.

Los métodos moleculares complementan la identificacién fenotipica al permitir el andlisis directo del
origen genético de las colonias. Garnery et al. (1993) demostraron la utilidad del ADN mitocondrial para es-
tudiar la estructura genética de A. mellifera, especialmente mediante la region COI-COII/ARNtleu-COIll. Sin
embargo, como explican Rortais et al. (2011), este marcador debe interpretarse con cautela porque represen-
ta Unicamente la via materna. En este sentido, los marcadores nucleares, los SNP y la genémica poblacional
aportan mayor resolucién para estimar introgresion, ancestria y flujo génico en poblaciones manejadas o
hibridas (Parejo et al., 2023; Henriques et al., 2025).

La identificacién de A. mellifera debe abordarse como un proceso de integraciéon metodolégica, donde
cada herramienta aporta un nivel distinto de informacién. Esta aproximacion es esencial para interpretar
poblaciones africanizadas, hibridas o manejadas, en las que una sola fuente de evidencia puede conducir a
clasificaciones incompletas o sesgadas.

2.4 Morfometria tradicional en la identificacion de Apis mellifera

La morfometria tradicional constituyé una de las primeras herramientas sistematicas para la identifica-
cion de subespecies, linajes y poblaciones hibridas de Apis mellifera. Este enfoque se basa en la medicién de
caracteres lineales, proporciones, angulos y rasgos corporales, como longitud de alas, patas, tergitos, esterni-
tos, probdscide, pilosidad y patrones de pigmentacion. A partir de estos caracteres, Ruttner (1988) establecid
agrupaciones morfoldgicas asociadas a subespecies y linajes evolutivos, convirtiendo la morfometria tradi-
cional en una base fundamental para la taxonomia clasica de las abejas meliferas.

En el contexto de la africanizacion en América, la morfometria tradicional tuvo un papel relevante
porque permitié diferenciar abejas africanas, europeas y africanizadas mediante andlisis discriminantes. Daly
y Balling (1978) desarrollaron uno de los primeros sistemas de identificacion de abejas africanizadas en
el hemisferio occidental, utilizando caracteres morfologicos medibles y andlisis estadistico multivariado.
Posteriormente, Daly et al. (1982) incorporaron mediciones asistidas por computadora, lo que represent6 un
avance metodolégico importante para mejorar la precision y rapidez de la identificacién morfométrica.

El aporte principal de la morfometria tradicional fue demostrar que las diferencias corporales podian
utilizarse como criterios objetivos para clasificar poblaciones de A. mellifera. Sin embargo, su aplicacion
en poblaciones hibridas presenta limitaciones, debido a que los caracteres lineales pueden superponerse en-
tre subespecies, variar por condiciones ambientales o estar influenciados por el desarrollo larval, el tamafio
corporal y la variabilidad intra-colonia. Estas limitaciones son especialmente relevantes en abejas africani-
zadas, donde los individuos pueden presentar combinaciones fenotipicas intermedias entre linajes africanos
y europeos (Ruttner, 1988; Meixner et al., 2013; Litvinoff et al., 2023).

Otra limitacion de la morfometria tradicional es la dependencia de mediciones manuales y de la experien-
cia del evaluador. La medicién de multiples estructuras corporales puede ser laboriosa, consumir tiempo y
generar variabilidad entre observadores, especialmente cuando se procesan grandes cantidades de muestras.
Esta situacion impulso el desarrollo de enfoques digitales mas eficientes, como la morfometria geométrica
de alas, que permite analizar la forma mediante puntos de referencia anatémicos y conservar mejor la in-
formacion espacial de la estructura evaluada (Rohlf y Marcus, 1993; Francoy et al., 2008; Rodrigues et al.,
2022).

A pesar de sus limitaciones, la morfometria tradicional conserva valor como referencia comparativa para
estudios de identificacion poblacional. Su utilidad actual radica en complementar enfoques mas recientes,
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especialmente en regiones donde la hibridacion puede generar variacion fenotipica dificil de interpretar
mediante un solo método.

2.5 Morfometria geométrica alar como herramienta de diferenciacion poblacional

La morfometria geométrica representa una evolucién metodolégica de la morfometria tradicional, al
analizar la forma de estructuras biolégicas mediante coordenadas de puntos anatémicos o landmarks. A
diferencia de las mediciones lineales, este enfoque conserva la geometria espacial de la estructura analizada
y permite eliminar los efectos de posicién, rotacion y escala mediante procedimientos de superposicion.
Rohlf y Marcus (1993) destacaron la importancia de este cambio metodoldgico en el andlisis de la forma
biolégica, lo que facilita la comparacion entre individuos, poblaciones o subespecies. En Apis mellifera,
Francoy et al. (2008) y Oleksa et al. (2023) han demostrado que esta herramienta es especialmente util para
estudiar la variacion de la venacion alar y su relacion con la diferenciacién poblacional.

El ala anterior de A. mellifera constituye una estructura de alto valor diagnéstico debido a que presen-
ta venas e intersecciones relativamente estables, facilmente digitalizables y comparables entre poblaciones.
Los puntos de referencia ubicados en la venacion alar permiten capturar variaciones de forma que pueden
reflejar diferencias genéticas, afinidades poblacionales o procesos de hibridacion (Figura 4). Esta caracteris-
tica ha convertido a la morfometria geométrica del ala en una herramienta ampliamente utilizada cuando los
rasgos externos no son suficientes para una clasificacion confiable (Francoy et al., 2008; Payro de la Cruz
et al., 2025).

Figura 4
Localizacion de los 19 puntos de referencia ubicados en las intersecciones venales del ala delantera izquierda de obreras
de Apis mellifera.

En el estudio de poblaciones africanizadas, Payré de la Cruz et al. (2025) analizaron nuevamente la
africanizacién de abejas en México y otras regiones del Nuevo Mundo mediante 19 landmarks en el ala
anterior, evidenciando que la venacion alar conserva capacidad discriminante para analizar variacion geo-
grafica y afinidad con linajes africanos. Esta evidencia confirma que la morfometria geométrica sigue siendo
util en contextos de hibridacién, incluso frente al avance de herramientas moleculares mas complejas.

En afios recientes, la utilidad de la morfometria geométrica se ha fortalecido mediante el desarrollo de
bases de datos digitales y herramientas de automatizacion. Oleksa et al. (2023) publicaron una coleccion de
imagenes alares de A. mellifera con coordenadas de 19 landmarks, orientada a la identificacién del origen
geografico de muestras desconocidas y a la conservacién de poblaciones nativas. Este tipo de repositorio per-
mite comparar datos regionales con bases de referencia amplias, mejorar la reproducibilidad de los analisis
y apoyar programas de monitoreo poblacional.

El uso de herramientas computacionales aplicadas a la morfometria alar continiia ampliandose como
estrategia para mejorar la clasificacion de subespecies y poblaciones de A. mellifera. Zhang et al. (2025)
desarrollaron un sistema de clasificacién morfométrica basado en XGBoost para la identificacién automética
de subespecies de Apis mellifera, demostrando el potencial de los algoritmos de aprendizaje automatico para
aumentar la precisién y eficiencia del anélisis alar. Este tipo de aproximaciones puede complementar los
métodos tradicionales de digitalizacion de landmarks, especialmente en estudios con grandes voltimenes de
imagenes

La automatizacion del analisis alar constituye otro avance importante para reducir el error del observador
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y acelerar el procesamiento de muestras, de esta manera Rodrigues et al. (2022) desarrollaron DeepWings©,
una herramienta basada en aprendizaje profundo para la deteccion automatica de landmarks y la clasificacién
de subespecies de A. mellifera. Este tipo de metodologia resulta especialmente relevante para estudios de
gran escala, donde el marcado manual de puntos puede ser lento, variable entre evaluadores y limitado por
la experiencia técnica del analista.

En Ecuador, la morfometria geométrica ha permitido evaluar la africanizacion de A. mellifera en condi-
ciones altoandinas, Masaquiza et al. (2024) integraron el analisis de la forma alar con ADN mitocondrial para
identificar poblaciones africanizadas en el altiplano central ecuatoriano, reportando afinidad morfométrica
con A. m. scutellata y presencia de haplotipos del linaje africano A. Este estudio demuestra que la morfo-
metria geométrica es aplicable en ambientes de montafia y que puede detectar patrones de africanizacién
incluso en altitudes superiores a las cominmente asociadas con la expansion de abejas africanizadas.

En Cuba, la morfometria geométrica del ala mostré un patron diferente al observado en Ecuador. Ma-
saquiza et al. (2023) analizaron poblaciones de A. mellifera en centros de cria de reinas en Camagiiey y
reportaron una marcada afinidad morfométrica hacia Apis mellifera mellifera. Esta evidencia demuestra que
el andlisis alar no solo permite evaluar procesos de africanizacién, sino también caracterizar estructuras po-
blacionales regionales influenciadas por el manejo reproductivo, la historia de introduccion de subespecies
y las condiciones ecolégicas locales.

2.6 Identificacion molecular mediante ADN mitocondrial

El ADN mitocondrial ha sido una de las herramientas moleculares mas utilizadas para estudiar la di-
versidad genética, el origen materno y la estructura filogeografica de Apis mellifera. Garnery et al. (1993)
demostraron la utilidad del ADNmt para analizar la estructura genética de la especie, debido a su herencia
predominantemente materna, ausencia de recombinacion y capacidad para conservar sefiales histéricas de
linajes evolutivos. En este sentido, Meixner et al. (2013) y Taurisano et al. (2024) resaltan que el ADNmt
ha permitido diferenciar poblaciones asociadas a linajes africanos, europeos y mediterraneos, aportando in-
formacién clave para estudios de conservacion, identificacion de haplotipos e interpretacion de procesos de
dispersion e introgresion materna.

La region intergénica COI-COII, también descrita como region tRNAleu-COII o ARNtleu-COIlI, cons-
tituye uno de los marcadores mitocondriales mas empleados en la identificacion de linajes de A. mellifera
(Figura 5). Garnery et al. (1993) describieron la utilidad de esta region para diferenciar linajes maternos
mediante variaciones en longitud y composicion de secuencias. Aunque actualmente existen herramientas
genomicas de mayor resolucion, Rortais et al. (2011) sefialaron que el analisis COI-COII mantiene valor
en estudios de conservacion y monitoreo poblacional, mientras que Taurisano et al. (2024) evidenciaron su
utilidad para identificar el linaje materno de colonias manejadas o silvestres.

La utilidad del ADN mitocondrial para detectar reemplazo o pérdida de linajes locales ha sido demostra-
da en estudios recientes de conservacion, Knoll et al. (2024) analizaron la diversidad de haplotipos mitocon-
driales de abejas en la Reptiblica Checa y reportaron el reemplazo completo de la poblacion autéctona por
haplotipos del linaje C. Este antecedente evidencia que los marcadores mtDNA no solo permiten identificar
linajes maternos, sino también evaluar procesos de sustitucion genética asociados al manejo apicola y a la
introduccion de material bioldgico externo.
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Figura 5
Interpretacion del ADN mitocondrial como marcador de linaje materno en Apis mellifera.
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El ADN mitocondrial conserva importancia en programas de conservacion de subespecies locales, de-
bido a que permite detectar la presencia de haplotipos nativos o introducidos en poblaciones manejadas.
Taurisano et al. (2024) analizaron haplotipos mitocondriales en una region italiana con proteccion legal para
A. m. ligustica, demostrando que este marcador permite evaluar la distribucién de linajes, la integridad ge-
nética y la posible presencia de introgresion materna. Este tipo de analisis es relevante en contextos donde
la movilizacién de reinas no nativas puede modificar la composicion genética de las colonias.

Laregion COI-COII también conserva valor para describir diversidad dentro del linaje africano. Chibani
Bahi Amar et al. (2024) analizaron abejas endémicas argelinas y reportaron 24 haplotipos, de los cuales 16
fueron descritos por primera vez, evidenciando que esta regién mitocondrial sigue siendo informativa para
detectar diversidad intraespecifica y haplotipos no registrados previamente. Este antecedente es importante
para interpretar poblaciones con componente africano, ya que los haplotipos mitocondriales pueden aportar
informacion sobre origen materno, rutas de dispersién y variabilidad regional.

No obstante, el ADN mitocondrial presenta una limitacion central: solo informa sobre la linea materna.
Rinderer et al. (1991) evidenciaron que la hibridacion entre abejas europeas y africanizadas puede generar
poblaciones con composicién genética variable. En este contexto, una colonia puede presentar un haplotipo
mitocondrial africano, europeo o mediterraneo, pero tener una composicion nuclear distinta por la contribu-
cion de zanganos de diferentes origenes. Por ello, Zarate et al. (2022) y Henriques et al. (2025) sefialan que el
ADNmt no debe interpretarse como una medida completa del grado de africanizacién ni de la composicion
genética total de una colonia.

En poblaciones del altiplano central ecuatoriano, la aplicacion conjunta de ADN mitocondrial y morfo-
metria geométrica permitio fortalecer la identificacién de africanizacion. Masaquiza et al. (2024) utilizaron
la region ARNtleu-COII para complementar la clasificacion morfométrica de A. mellifera, confirmando la
presencia de haplotipos del linaje africano A. Esta concordancia entre morfometria alar y ADNmt permi-
tié interpretar la africanizacién no solo como un patrén fenotipico, sino también como una sefial materna,
demostrando el valor del enfoque integrado en poblaciones altoandinas.

El ADN mitocondrial constituye una herramienta ttil para identificar linajes maternos y haplotipos de
A. mellifera. Sin embargo, en poblaciones hibridas su interpretacion debe realizarse con cautela, ya que no
refleja la contribucién genética paterna ni la composicién nuclear total de la colonia. Por esta razon, sus
resultados deben entenderse como una sefial parcial del origen poblacional y no como una caracterizacion
genética completa.

Taurisano et al. (2025) compararon datos morfométricos, ADN mitocondrial extraido de abejas y ADN
mitocondrial presente en muestras de miel para identificar colonias compatibles con Apis mellifera ligustica.
Aunque el ADN de miel no reemplaza el andlisis directo de abejas individuales, los autores demostraron que
puede funcionar como una herramienta complementaria y de bajo costo para iniciar programas de vigilancia
genética a nivel de colonia.
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2.7 Integracién de evidencia morfométrica y molecular en la caracterizacion de Apis mellifera

La identificacion precisa de Apis mellifera en contextos de hibridacion requiere interpretar de manera
conjunta diferentes fuentes de evidencia. La morfometria geométrica permite evaluar la expresion fenotipica
de la forma alar, el ADN mitocondrial informa sobre el linaje materno y los marcadores nucleares permiten
estimar la contribucion genética biparental (Figura 6). En este sentido, Rinderer et al. (1991) evidenciaron
que la hibridacion puede generar poblaciones con sefiales genéticas variables, mientras que Meixner et al.
(2013) y Parejo et al. (2023) respaldan la necesidad de integrar herramientas fenotipicas y moleculares para
interpretar poblaciones africanizadas o hibridas.

Figura 6

Complementariedad de métodos morfométricos y moleculares para la identificacion de Apis mellifera.
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La integracién de métodos reduce sesgos y mejora la interpretacion
de poblaciones hibridas de Apis mellifera.

La concordancia entre métodos fortalece la interpretacion del origen poblacional. Por ejemplo, cuando
una poblacién presenta afinidad morfométrica con linajes africanos y, al mismo tiempo, haplotipos mito-
condriales africanos, la evidencia sugiere una africanizacién expresada tanto en el fenotipo alar como en
la linea materna. En cambio, cuando la morfometria indica afinidad hacia un linaje y el ADN mitocondrial
corresponde a otro, la interpretacion debe considerar posibles procesos de introgresion nuclear, reemplazo
de reinas o contribucién diferencial de zanganos locales. Este tipo de discrepancias demuestra que ningtin
método debe interpretarse de forma aislada, especialmente en poblaciones manejadas o hibridas.

La morfometria geométrica aporta una lectura fenotipica accesible y aplicable a grandes cantidades de
muestras. Francoy et al. (2008) demostraron su eficiencia para diferenciar abejas africanizadas, mientras
que Oleksa et al. (2023) fortalecieron este enfoque mediante bases de datos de imagenes alares. De forma
complementaria, Payré de la Cruz et al. (2025) confirm6 que la morfometria geométrica conserva capacidad
discriminante en estudios recientes de africanizacién, especialmente cuando se emplean bases de referen-
cia y andlisis multivariados. No obstante, su interpretacién debe considerar que la forma alar puede estar
influenciada por hibridacién, ambiente, seleccién local y variacion del desarrollo.

El ADN mitocondrial permite identificar el origen materno de las colonias, pero no representa la tota-
lidad de la composicion genética de una poblacion. Esta limitacion es critica en A. mellifera, debido a que
la reproduccion implica reinas fecundadas por multiples zanganos y a que el movimiento humano de reinas
puede modificar los linajes maternos sin reflejar necesariamente la ancestria nuclear completa. Por ello, los
marcadores nucleares, los SNP y los recursos gendmicos permiten complementar el analisis al estimar con
mayor resolucién la introgresion y la mezcla genética (Parejo et al., 2023; Henriques et al., 2025).

La integracion de informacion morfométrica y molecular también puede fortalecerse mediante enfo-
ques de inteligencia artificial explicable. Y1ldiz et al. (2025) combinaron caracteres morfométricos alares y
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marcadores SSR con modelos de inteligencia artificial para diferenciar genotipos de abejas meliferas en Tiir-
kiye, utilizando muestras de 500 colonias. Este enfoque demuestra que la integracion de datos fenotipicos y
moleculares puede aumentar la capacidad de clasificacion y, al mismo tiempo, ofrecer interpretaciones mas
transparentes sobre las variables que explican la diferenciacion poblacional.

La evidencia publicada en Ecuador ilustra un escenario de concordancia entre métodos. En poblaciones
del altiplano central ecuatoriano, Masaquiza et al. (2024) reportaron alta afinidad morfométrica con A. m.
scutellata y presencia de haplotipos mitocondriales del linaje africano A (Figura 7). Esta coincidencia entre
forma alar y ADNmt permiti6 interpretar la africanizacién como un proceso expresado tanto en el fenotipo
alar como en el linaje materno, lo que refuerza la utilidad del enfoque integrado en ambientes altoandinos.

Figura 7
Aplicacion regional de la morfometria geométrica y el ADN mitocondrial en poblaciones de Apis mellifera de Ecuador y
Cuba.
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Masaquiza et al. (2023) identificaron que las poblaciones de A. mellifera analizadas en centros de cria de
reinas de Camagiiey (Cuba) presentaron una marcada afinidad morfométrica hacia Apis mellifera mellifera.
Este resultado muestra que la morfometria geométrica no solo permite evaluar procesos de africanizacion,
sino también caracterizar poblaciones regionales sometidas a manejo reproductivo, historia de introduccion
de subespecies y condiciones ecoldgicas particulares.

@ Landmarks (puntos de referencia) en el ala Apis mellifera (abeja de la miel)

Los analisis genomicos recientes también han demostrado que la introgresién puede afectar la integridad
genética de subespecies conservadas. Buswell et al. (2024) evaluaron genomas completos de Apis mellifera
mellifera en Gran Bretafia e Irlanda y demostraron que la hibridacién e introgresion pueden erosionar combi-
naciones alélicas asociadas con la adaptacion local. Esta evidencia es relevante para interpretar poblaciones
manejadas, como las de Cuba con afinidad morfométrica hacia A. m. mellifera, donde la caracterizacién
molecular permitiria confirmar con mayor precision la estabilidad genética de las poblaciones analizadas.

2.8 Importancia para estudios en la Amazonia ecuatoriana

La identificacion de Apis mellifera en Ecuador requiere avanzar desde estudios regionales aislados ha-
cia una caracterizacién poblacional mas amplia que incluya ambientes costeros, altoandinos y amazénicos.
La diversidad ecoldgica del pais, expresada en gradientes de altitud, temperatura, humedad, disponibilidad
floral y sistemas de manejo apicola, puede influir en la expresién morfolégica, la adaptacion local y la
composicion genética de las colonias. En este sentido, Masaquiza et al. (2024) demostraron la utilidad de
integrar morfometria geométrica y ADN mitocondrial en poblaciones ecuatorianas, mientras que Oleksa et
al. (2023) respaldan la importancia de contar con bases comparativas de imagenes alares para fortalecer la
identificacion poblacional.
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La caracterizacion poblacional en Ecuador también deberia considerar que la adaptacién ambiental pue-
de generar sefiales genéticas diferenciadas entre regiones. Los estudios de Everitt et al. (2023) en abejas
africanizadas de Colombia y de Mazzoni et al. (2025) en abejas de montafia de Africa oriental muestran que
los gradientes altitudinales pueden estar asociados con variacion genémica y procesos de adaptacién local.
Estos antecedentes respaldan la necesidad de comparar poblaciones ecuatorianas de Costa, Sierra y Ama-
zonia bajo criterios morfométricos y moleculares comunes, evitando extrapolar resultados de una region
ecoldgica hacia todo el pais.

En la Amazonia ecuatoriana, estos enfoques adquieren relevancia porque la apicultura se desarrolla en
condiciones ambientales distintas a las observadas en regiones altoandinas o templadas. La elevada humedad,
la disponibilidad floral estacional, la presién sanitaria, la movilidad de colmenas y la posible introduccién
de reinas desde otras zonas pueden modificar la estructura poblacional de las abejas manejadas. Por ello,
la caracterizacién morfométrica y molecular permitiria diferenciar patrones asociados a adaptacion local,
hibridacién o influencia de material genético externo.

Desde una perspectiva aplicada, la identificacion de linajes y morfotipos puede contribuir al disefio de
programas de seleccién, reproduccion de reinas y conservaciéon de germoplasma local. En sistemas donde
pueden coexistir poblaciones europeas, africanizadas e hibridas, la identificacion precisa de las colonias
permitiria orientar decisiones sobre manejo defensivo, multiplicacion de material genético, movilidad de
colmenas y conservacién de poblaciones adaptadas a condiciones especificas. Litvinoff et al. (2023) desta-
caron la utilidad de la caracterizacion morfométrica y genética para la seleccion de stocks apicolas en zonas
de hibridacién, criterio que puede ser relevante para fortalecer la apicultura regional.

La informacién generada mediante estos enfoques también puede servir como soporte para politicas de
manejo apicola, regulacion del movimiento de reinas y fortalecimiento de programas de seleccién local. Una
caracterizacion regional permitiria diferenciar zonas con mayor influencia africanizada, areas con posible
conservacion de linajes europeos o hibridos estables, y regiones donde se requiera monitoreo mas frecuente
por cambios en el manejo o introduccién de material genético externo. De esta manera, la identificacion mor-
fométrica y molecular puede convertirse en un componente estratégico para la sostenibilidad de la apicultura
ecuatoriana.

2.9 Perspectivas de investigacién y monitoreo genético - poblacional

Las investigaciones futuras sobre identificacion de Apis mellifera deberian avanzar hacia la estandariza-
cion de protocolos de muestreo, digitalizacion y analisis morfométrico. La comparacién entre regiones solo
serd robusta si las imagenes alares, los puntos de referencia, los criterios de seleccién de individuos y los
procedimientos estadisticos se aplican de manera uniforme. En este sentido, Rodrigues et al. (2022) demos-
traron que las herramientas automatizadas de deteccion de landmarks pueden mejorar la reproducibilidad
de los analisis, mientras que Oleksa et al. (2023) evidenciaron la utilidad de las bases de datos alares para
facilitar la comparacion entre poblaciones locales, regionales e internacionales.

Ademas de la estandarizacion del muestreo, las futuras investigaciones deberian incorporar sistemas au-
tomatizados de clasificacion morfométrica que faciliten el procesamiento de grandes bases de datos. Zhang
et al. (2025) propusieron un sistema basado en XGBoost para la identificacién automéatica de subespecies
de A. mellifera, mientras que Yildiz et al. (2025) demostraron que la integracion de morfometria y marca-
dores SSR mediante inteligencia artificial explicable puede mejorar la diferenciacion de genotipos. Estos
avances sugieren que la identificacion poblacional de A. mellifera puede avanzar hacia modelos mas rapidos,
reproducibles y comparables entre regiones.

Una segunda linea de investigacion deberia orientarse a complementar el ADN mitocondrial con marca-
dores nucleares, SNP o enfoques genémicos. Aunque el ADNmt es (til para identificar linajes maternos, no
permite estimar por completo la composicion genética de poblaciones hibridas o africanizadas. Por ello, la
incorporacién de marcadores biparentales permitiria diferenciar con mayor precision entre linaje materno,
afinidad morfométrica y grado real de introgresion. Este enfoque seria especialmente 1til en regiones donde
el movimiento de reinas, la captura de enjambres y el flujo génico local pueden generar sefiales morfol6gicas
y genéticas discordantes (Henriques et al., 2025).
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En Ecuador, una prioridad futura deberia ser la construccion de una base nacional de caracterizacion de
A. mellifera bajo protocolos comunes. Esta base deberia integrar poblaciones de la Costa, Sierra y Amazonia,
permitiendo comparar patrones regionales de variacién e identificar areas con mayor influencia africanizada,
afinidad europea o estructuras hibridas estables. Esta informacion serviria como soporte para estrategias de
conservacion, seleccion de germoplasma y monitoreo del movimiento de material genético apicola.

Otra linea emergente es el uso de ADN extraido de miel como fuente complementaria de informacion
genética. Esta aproximacion no debe considerarse un reemplazo del analisis directo de abejas individuales,
pero puede ser util como herramienta de monitoreo no invasivo en estudios regionales o historicos. Bovo
et al. (2022) demostraron que el ADN ambiental presente en miel puede aportar informaciéon genémica
de poblaciones de A. mellifera, lo que abre nuevas posibilidades para ampliar la vigilancia genética sin
incrementar el sacrificio de individuos ni los costos de muestreo.

Finalmente, las futuras investigaciones deberian vincular la identificacion morfométrica y molecular
con variables productivas, sanitarias y conductuales. La caracterizacion de linajes tendria mayor utilidad
si se relaciona con rasgos como defensividad, comportamiento higiénico, tolerancia a enfermedades, pro-
ductividad, adaptacion climatica y supervivencia colonial. De esta manera, los estudios de identificacion
poblacional podrian aportar informacion mas aplicable para programas de seleccion, conservacion genética
y manejo apicola regional.

CONCLUSIONES

La caracterizacion integrada de Apis mellifera permite interpretar con mayor precision la variacion feno-
tipica y genética de las poblaciones manejadas, especialmente en regiones donde la historia de introduccion,
el movimiento de reinas, la hibridacion y las condiciones ambientales han influido en su estructura pobla-
cional. En este contexto, la combinacion de morfometria alar, ADN mitocondrial y marcadores nucleares
facilita distinguir escenarios biolégicos contrastantes, como la africanizacién documentada en poblaciones
de Ecuador y la afinidad morfométrica de las poblaciones cubanas hacia Apis mellifera mellifera, fortale-
ciendo la interpretacion regional de la diversidad apicola.

La aplicacién conjunta de herramientas morfométricas y moleculares puede fortalecer los programas
de conservacion, seleccién y manejo reproductivo de Apis mellifera. La construccion de bases regionales
con imagenes alares, haplotipos mitocondriales, marcadores nucleares y metadatos ambientales permitiria
comparar poblaciones entre regiones, reconocer linajes de interés productivo o conservacionista y orientar
decisiones sobre multiplicacion de reinas, conservacion de germoplasma y sostenibilidad de la apicultura
en ambientes tropicales, altoandinos e insulares
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Tabla 1
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Conceptualizacién X X X X
Analisis formal X X X X
Investigacion X X X X
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Recursos X X X X
Redaccién — borrador original X X X X
Redaccion — revisién y edicion X X X X
La discusion de los resultados X X X X
Revision y aprobacién de la version final del trabajo X X X X

Nota: Autor 1 = Leonardo Daniel Cabezas Andrade; Autor 2 = Erika Belén Pilamunga Llagua; Autor 3 = Hugo Alejandro Castro Alban; Autor 4 = Jenevith
Alexandra Cuadrado Andrade.
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