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RESUMEN:

Los tripanosomatidos se encuentran entre los pardsitos mas prevalentes en las abejas pero a pesar
de que su impacto en las colonias puede ser bastante importante y que su infectividad puede
depender potencialmente de sus genotipos, se sabe poco sobre la diversidad genética de la poblacién
de estos patdgenos. Aqui clonamos y secuenciamos tres loci de copia Unica no repetitivos (ADN
topoisomerasall, subunidad grande de gliceraldehido-3-fosfato deshidrogenasa y ARN polimerasa I,
RPB1) para producir nuevos datos genéticos de Crithidia bombi, C. mellificae y Lotmaria passim
aislados de abejas y abejorros. Estos fueron analizados aplicando herramientas de genética de
poblaciones para cuantificar y comparar su variabilidad dentro y entre especies, y para obtener
informacién sobre su demografia y estructura poblacional. El patron general para las tres especies
fue que (1) estaban sujetos a la accion de purificar la seleccidén en variantes no sinénimas, (2) los
niveles de diversidad dentro de las especies fueron similares independientemente del hospedador,
(3) hubo evidencia de recombinacion entre los haplotipos y (4) no mostraron estructuracion del
haplotipo segun el anfitrion. C. bombi exhibid los niveles mas bajos de variacion sindnima (nS = 0.06
+ 0.04 %) - y una distribucion de frecuencia de mutacién compatible con una expansion de la
poblacion después de un cuello de botella - que contrasta con el polimorfismo extenso mostrado por
C. mellificae (S = 2.24 + 1.00%), que probablemente tiene un origen mas antiguo. L. passim mostré
valores intermedios (1S = 0.40 £ 0.28%) y un exceso de variantes a bajas frecuencias probablemente
ligadas a lapropagacion de esta especie a nuevas areas geograficas.
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