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Lista de figuras

Figura 1. Mapa gendmico del hibrido de Alpechin. Esta figura fue modificada de
D’Angiolo et al. (2019). EI ADN est& coloreado en funcion a su origen: S. cerevisiae
(azul) y S. paradoxus (rojo). Se pueden observar las regiones de pérdida de

heterocigosidad como segmentos del color opuesto intercalados en los subgenomas.

Figura 2. Graficas de profundidad de cobertura nuclear y mitocondrial del aislado
YMX005605. En el eje X se encuentra la referencia concatenada dividida en ventanas
no sobrepuestas de 1 kb, cada color indica el organismo al que pertenece. En el eje Y
se muestra la profundidad promedio de cada ventana. A) Grafica de cobertura de 10
genomas nucleares de levaduras. B) Gréfica de cobertura de 10 genomas mitocondriales

de levaduras.

Figura 3. Gréfica de cobertura a referencia mitocondrial concatenada S. cerevisiae
y S. paradoxus del aislado YMX004626. A diferencia de la figura 1, estas graficas
corresponden al mapeo del genoma mitocondrial del hibrido YMX004626 a una
referencia concatenada de los genomas mitocondriales Unicamente de S. cerevisiae y S.
paradoxus. En este ejemplo, la mitocondria observada es mayoritariamente del parental

S. cerevisiae.

Figura 4. Graficas para contrastar el contenido mitocondrial con el nuclear de cada
hibrido. Estas gréaficas ejemplifican al hibrido YMX506F06 con aportacion nuclear de
66% S. cerevisiae y 33% S. paradoxus; y aportacion mitocondrial prevalente de S.

cerevisiae.

Figura 5. Base de datos de los aislados hibridos. A) Base de datos relacional con
informacion de 64 hibridos S. cerevisiae x S. paradoxus. En las columnas se encuentran
diferentes campos de informacion como: identificador (ID), sitio de colecta (estado,
municipio, coordenadas geograficas, mezcaleria), caracteristicas del hibrido (grupo de

hibrido, ploidia, contenido nuclear de S. cerevisiae, contenido nuclear de S. paradoxus),



etc. B) Vista de una entrada de la base de datos. Al seleccionar el ID de una muestra se
despliegan, en una ventana adyacente, los metadatos de esa muestra junto con las

graficas de cobertura nuclear (superior) y mitocondrial (inferior).

Figura 6. Tres tipos de arquitecturas gendmicas en los hibridos aislados
ejemplificadas por los aislados A) YMX004626, B) YMX182c2 y C) YMX005623. A
partir de las gréaficas de cobertura se identificaron 3 tipos de arquitecturas genémicas. La
diferencia en proporciones se puede apreciar mediante la profundidad promedio de cada
sub genoma, como en los casos B) y C) donde uno de los genomas tiene el doble de
profundidad que el otro.

Figura 7. Genomas mitocondriales hibridos divididos en tres categorias. Después
de contabilizar las lecturas mapeadas a cada referencia mitocondrial y calcular sus
proporciones para cada hibrido, clasificamos a las mitocondrias en tres categorias. 1)
mayor proporcion S. cerevisiae ejemplificada por YMX506C10, 2) mayor proporcion S.
paradoxus ejemplificada por YMX004593 y 3) recombinantes ejemplificada por
YMX005605.

Figura 8. Origen de las mitocondrias recombinantes. En cada panel, las dos gréaficas
superiores pertenecen a las mitocondrias de los dos aislados puros mas cercanos a los
padres de un hibrido dado, en la fila inferior se encuentra la grafica de la cobertura
mitocondrial de dicho hibrido. A) Se observa que el hibrido conserva uno de los patrones
parentales, sugiriendo que no hubo recombinacion. B) En este caso, se puede observar
gue el patrén de cobertura mitocondrial presentado por el hibrido no corresponde a

ninguno de los patrones parentales, sugiriendo que puede ser recombinante.

Figura 9. El origen del genoma mitocondrial prevalente no siempre coincide con el
origen del genoma nuclear prevalente. En esta figura se muestran las proporciones
de ADN de S. cerevisiae y S. paradoxus en el genoma mitocondrial y nuclear de un
hibrido representativo para cada grupo. A) El hibrido YMX507A01 presenta genomas

Vi



nuclear y mitocondrial mayoritariamente de S. cerevisiae. B) El hibrido YMX005624

presenta genoma nuclear S. cerevisiae y mitocondrial S. paradoxus.

Figura 10. Arboles filogenéticos del hibrido XA020c1. Para cada uno de los hibridos
se generaron dos filogenias de maxima verosimilitud: Una incluyendo las 199 cepas S.
cerevisiae (panel A) y otra con las 84 cepas S. paradoxus (panel B). Para el caso del
hibrido XA020c1, el nimero de sitios utilizados para hacer la filogenia S. cerevisiae es
de 359,053 y la escala en el arbol es de 0.045 sustituciones por sitios. Para la filogenia
S. paradoxus se utilizaron 190,490 sitios y la escala en el arbol es de 0.052 sustituciones
por sitio. En ambos arboles se resalta la posicion del hibrido XA020c1 con un nodo de

color amarrillo.

Figura 11. Densidad de las distancias filogenéticas de cada uno de los hibridos a
las cepas mas cercanas a los parentales S. cerevisiae y S. paradoxus. En rojo se
muestra la distribucion de S. cerevisiae y en azul la de S. paradoxus, las medianas de
las distribuciones se indican con lineas sdlidas. Las distancias se encuentran en las

columnas 3y 7 de la Tabla Suplementaria 4.

Figura 12. Grafica de coordenadas paralelas de las distancias filogenéticas de los
hibridos a las cepas méas cercanas a los parentales S. cerevisiae y S. paradoxus.

La primera barra vertical representa la medida de distancia filogenética a la cepa mas
cercana a los parentales S. cerevisiae, la segunda indica la distancia a S. paradoxus.
Cada recta relaciona las distancias de un hibrido a cada una de las especies parentales;
varios hibridos presentan las mismas distancias, razon por la cual se aprecian menos

puntos que hibridos.

Figura 13. Resumen de las ploidias y genomas mitocondriales presentes en las 18
familias de hibridos. En las filas se agrupan las familias por ploidia y proporciones de
subgenomas parentales (S. cerevisiae, SACE; S. paradoxus, SAPA), por columnas se
agrupan con base en el estado de la mitocondria y por el subgenoma parental

predominante. Todas las familias diploides presentan subgenoma S. cerevisiae
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predominante en la mitocondria. Interesantemente, todas las familias triploides de
proporcion 1 SACE: 2 SAPA con mitocondrias recombinantes tienen como cepa mas
cercana al aislado YMX005607.

Figura 14. Co-filogenia de aislados parentales S. cerevisiae y S. paradoxus. En la
izquierda se encuentra la filogenia de maxima verosimilitud de 199 cepas S. cerevisiae y
en la derecha la filogenia de 84 cepas S. paradoxus. Cada linea que une dos nodos
representa la cruza de una cepa S. cerevisiae con una S. paradoxus. Sobre la linea hay
una figura (circulo o triangulo dependiendo de la ploidia) que representa un hibrido (o
varios con la misma arquitectura genémica), el color externo del tridngulo indica el lugar
de aislamiento, mientras que el color interno corresponde a la proporcién de lecturas
nucleares mapeadas a las referencias S. cerevisiae y S. paradoxus. La figura pequefa
contigua a cada hibrido representa su mitocondria y su color indica la proporciéon de

lecturas mitocondriales que mapean a cada una de las referencias parentales.

Figura 15. Co-filogenia de aislados parentales S. cerevisiae y S. paradoxus
clasificados en familias. Al igual que la figura anterior, cada linea que une dos nodos
representa la cruza de una cepa S. cerevisiae con una S. paradoxus. Sobre la linea hay

un circulo o triangulo dependiendo de la ploidia, coloreado dependiendo del grupo.

Figura 16. Grafica de dispersién de porcentajes nucleares y mitocondriales. El eje
X indica el porcentaje de lecturas mapeadas al genoma de referencia nuclear S.
cerevisiae, el eje Y el porcentaje de lecturas mitocondriales mapeadas al genoma
mitocondrial de S. cerevisiae para cada hibrido. En ambos ejes se resaltan los

porcentajes 30, 50 y 66.

FIGURA 17. Correlacion Spearman entre los porcentajes de contenido
mitocondrial y nuclear. El eje X indica el porcentaje de lecturas mapeadas al genoma
de referencia nuclear S. cerevisiae, el eje Y el porcentaje de lecturas mitocondriales

mapeadas al genoma mitocondrial de S. cerevisiae.
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Descripcion de hibridos de levaduras
asociados al agave

Resumen

El género Saccharomyces esta conformado por ocho especies claramente definidas
filogenéticamente, a pesar del gran tiempo de divergencia estas especies son capaces
de formar hibridos entre ellas. Se ha demostrado que las hibridaciones en este clado son
abundantes y juegan un papel importante en su evolucion, ya que habilitan el flujo génico
entre especies, aumentan su Vvariabilidad genética y posiblemente permiten
adaptaciones a nuevos ambientes. Se definio un conjunto de 64 aislados hibridos (62
mexicanos y 2 brasilefios) entre las levaduras Saccharomyces cerevisiae Yy
Saccharomyces paradoxus los cuales fueron secuenciados Yy clasificados
filogenéticamente. Dicha clasificacién permitié identificar 18 grupos definidos por: i) las
cepas secuenciadas mas cercanas a los parentales, ii) su ploidia y finalmente iii) la
proporcién del genoma asociada a cada especie parental. En este trabajo disefié e
implementé una base de datos relacional de los aislados hibridos, la cual facilita la
consulta de metadatos y graficas de coberturas nucleares y mitocondriales de cada uno
de sus genomas secuenciados. También identificamos a los aislados mas cercanos a los
parentales de cada uno de los hibridos y, con base en los resultados de los analisis
filogenéticos, se lograron asignar a alguno de los 18 grupos. Adicionalmente, se realizé
un mapeo competitivo a una referencia concatenada de los genomas mitocondriales de
S. cerevisiae y S. paradoxus para contabilizar las lecturas mapeadas a cada referencia
y obteneAr una aproximacion de la contribucidn mitocondrial de cada progenitor.
Nuestros resultados resaltan la diversidad gendmica de los hibridos presentes en tinas
de fermentacién de agave; aportan evidencia de una historia de hibridacion compleja
con, posiblemente, multiples eventos de hibridacion y sugieren que algunas de las

mitocondrias retenidas son recombinantes en diferentes proporciones.



1. Introduccidn

1.1 Definicion de hibrido y su rol evolutivo

La definicién biologica de una especie propone que ésta constituye un conjunto
de individuos que son capaces de entrecruzarse y producir descendencia fértil. Bajo esta
misma definicion, los miembros de una especie estan reproductivamente aislados de los
miembros que conforman otra especie, debido a que presentan barreras geograficas y/o
genéticas que impiden la produccion de descendencia fértil. Sin embargo, se han descrito
varios casos en los que individuos de especies diferentes se cruzan (Bendixen, et al.,
2022; Gabaldon, 2020; Mixdo y Gabaldon, 2020; Samarasinghe y Xu, 2018). Para este
trabajo, definiremos a un hibrido como el resultado viable de la cruza entre individuos

pertenecientes a especies diferentes.

La formacion de hibridos interespecie viables puede tener varias consecuencias. Los
hibridos permiten la mezcla de los acervos genéticos de las poblaciones parentales Este
fendmeno aumenta la variabilidad genética de la poblacion, lo cual a su vez podria

permitir la adaptacion a nuevos nichos y ambientes (Stelkens, R y Bendixsen, D, 2022).

La formacion de nuevos linajes estables es un fendmeno posible si la poblacién hibrida
ha desarrollado la adecuacion suficiente para proliferar en algin ambiente especifico. En
el caso de organismos con reproduccion exclusivamente sexual, la formacién de nuevos
linajes a través de la hibridacion es un fenbmeno poco comun ya que requiere recuperar
la fertilidad en el hibrido. Este no es el caso de organismos con reproduccion asexual,
ya que éstos conservan su capacidad de reproducirse mitéticamente de forma indefinida,

asi que su reproduccion asexual no esta condicionada a la recuperacién de su fertilidad.

Los hibridos interespecie han sido identificados con facili en organismos macroscépicos,
dado que presentan caracteristicas morfologicas de ambas especies. Un ejemplo muy
conocido de un hibrido interespecie es la mula, que proviene de la cruza entre una yegua

y un burro; en este caso, el hibrido presenta caracteristicas que permiten distinguirla de



sus progenitores: la cabeza y orejas son similares a las de un burro mientras que la
dentadura y resto de su cuerpo son mas parecidos a las de un caballo (Mercado, 2022).
Por otro lado, en microorganismos como las levaduras, la identificacion de hibridos a
partir de sus caracteristicas morfolégicas no es una tarea facil, ya que los hibridos no
necesariamente presentan caracteres visibles diferentes; esto aunado a que, incluso
entre cepas de la misma especie, puede haber una extensa variedad de morfologias
(Gabalddn, 2020).

Los hibridos de levaduras son relevantes no sélo por ser un fenébmeno interesante per
se ni por su impacto evolutivo Unicamente, sino también por su utilidad industrial. Es bien
conocido que la levadura encargada de la fermentacion de cerveza lager (proceso
caracterizado por sus bajas temperaturas de fermentacion) es un hibrido interspecie con
alta criotolerancia conocido como Saccharomyces pastorianus; el hallazgo de la
naturaleza hibrida de esta levadura fue posible gracias al descubrimiento y estudio de

las especies que le dieron origen (Libkind et al., 2011).

1.2 El género Saccharomyces

Las levaduras son organismos eucariontes unicelulares pertenecientes al reino
fungi, generalmente estan asociadas con procesos fermentativos; sin embargo, éstas
abarcan un amplio espectro de nichos y habitats (Peter, et al., 2018). Hasta la fecha, se
han identificado mas de 1500 especies de levaduras (Kurtzman, et al, 2011) y se estima
gue este niumero de manera proporcional al muestreo en ambientes naturales, se

amplien los métodos de cultivo y mejoren las técnicas moleculares de identificacion.

Entre los grupos mejor estudiados de levaduras se encuentra el género Saccharomyces,
conformado por ocho especies bien definidas filogenéticamente a las que se les conoce
como Saccharomyces sensu stricto: S. cerevisiae, S. paradoxus, S. mikatae, S. jurei, S.
kudriavzevii, S. arboricola, S. eubayanus y S. uvarum (Alsammar y Delneri, 2020). Las
levaduras de este género derivan de un evento de duplicacion del genoma completo
(Whole Genome Duplication o WGD, por sus siglas en inglés), que actualmente se

reconoce como resultado de un evento de hibridacién interespecie (Wolfe, 2015; Marcet-
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Houben y Gabaldon, 2015). Las ocho especies presentan alta colinealidad entre sus
genomas, asi como reproduccion sexual y asexual por gemacion. Adicionalmente, las
levaduras de esta familia presentan una estrategia muy particular en el consumo de
fuentes de carbono conocida como Efecto Crabtree. Este fendbmeno consiste en reprimir
el metabolismo respiratorio y obtener energia a través de la fermentacién de glucosa aun
en la presencia de oxigeno, con la finalidad de consumir rapidamente las fuentes de
carbono e inhibir el crecimiento de posibles competidores cercanos a través del etanol

producido durante la fermentacion.

La especie mas estudiada de este género, Saccharomyces cerevisiae, ha
acompafado a la humanidad durante miles de afios en la fermentacion de alimentos y
bebidas, interaccién que favorecié su domesticacion. Aun cuando la presencia de S.
cerevisiae se asocia principalmente con ambientes antropogénicos relacionados con la
fermentacion, su presencia en un ambiente dado no esta necesariamente restringido a
las practicas humanas. Derivado de estudios poblacionales de la especie sabemos que
existen poblaciones de S. cerevisiae y otras levaduras Saccharomyces en ambientes
naturales no antropogénicos. De hecho, S. mikatae, S. jurei, S. arboricolay S. eubayanus
son especies que, hasta ahora, se han clasificado como exclusivamente de ambientes
naturales, mientras que S. cerevisiae, S. paradoxus, S. kudriavzevii y S. uvarum abarcan

ambientes antropogénicos y naturales (Alsammar, 2019; Gallegos-Casillas, 2023).

1.3 El genoma mitocondrial de Saccharomyces

A diferencia del genoma mitocondrial de los animales, los genomas mitocondriales
de Saccharomyces son ricos en intrones, en secuencias no codificantes y en elementos
repetidos (Solieri, 2010), ademas sus 85 Kb los hacen significativamente mas extensos
gue el genoma mitocondrial humano que tan solo cuenta con 17 Kb. Las mitocondrias
cuentan con su propia maquinaria de traduccion, sin embargo, gran parte de su proteoma
es codificado en el nucleo y posteriormente importado al espacio mitocondrial. Alrededor
del 12% de los genes nucleares en S. cerevisiae estan destinados a codificar el proteoma

mitocondrial (Merz. 2019) y como se mencioné anteriormente, las levaduras



Saccharomyces son capaces de vivir sin ADN mitocondrial debido a que llevan a cabo
su produccion energética mediante el proceso de fermentacion (Malina, et al., 2018).

Los genomas mitocondriales de Saccharomyces pueden recombinar entre ellos.
Después del apareamiento, la nueva célula se encuentra en un estado de heteroplasmia,
i.e., presencia de mas de un tipo de genoma mitocondrial dentro de una misma célula,
durante el cual los genomas mitocondriales pueden recombinar. La resolucion del estado
de heteroplasmia puede fijar un haplotipo parental o un haplotipo recombinante que es
heredado por medio de segregacion vegetativa (Hénault, et al., 2022). Se sabe que la
recombinacién mitocondrial es importante para la correcta herencia del genoma
mitocondrial (Fritsch, et al., 2014) y que tiene consecuencias en su variacion genética
(Peris, et al., 2017).

A pesar de la intima interaccién entre el genoma nuclear y el mitocondrial, éstos tienen
procesos de flujo génico y evolucion diferentes. De Chiara y colaboradores (2020)
analizaron la variacién del genoma mitocondrial de S. cerevisiae de la coleccion de los
1011 genomas (Peter, et al. 2018) y encontraron que el coeficiente de variacion ( ) en
secuencias codificantes de genomas nucleares es mucho menor (r~0.003) que aquel
de las secuencias codificantes de los genomas mitocondriales (7~0.0085). También
observaron, comparando filogenias nucleares y mitocondriales, que los genomas
mitocondriales presentan niveles mayores de mezcla (admixture, en inglés) entre

poblaciones de S. cerevisiae que los genomas nucleares.

1.4 Genomas de referencia y genomas disponibles de la familia

Saccharomyces

La abundancia de recursos gendémicos, debida a la reduccion en costos de
secuenciacion, ha permitido una definicion mas clara de los integrantes de la familia
Saccharomyces. Actualmente, las ocho especies del género Saccharomyces cuentan
con genomas de referencia de muy alta calidad publicamente disponibles. Ademas, se

han secuenciado mas de 3000 genomas de diversos aislados pertenecientes a este



género, de los cuales mas del 76% pertenecen a S. cerevisiae, 23% a las especies S.
paradoxus, S. eubayanus y S. uvarum, mientras que menos del 1% se reparte entre S.
mikatae, S. jurei, S. kudriavzevii y S. arboricola. Este sesgo se puede atribuir a un
conjunto de razones: el descubrimiento reciente de algunas de estas especies, a su
limitacién geogréfica, a los métodos de aislamiento, y a la utilidad cientifica e industrial
gue se le atribuye a cada especie (Bendixsen, et al., 2022).

1.5 S. cerevisiae y S. paradoxus

La levadura Saccharomyces cerevisiae es un organismo ampliamente estudiado
gracias a su relativa simplicidad como organismo eucarionte y por su utilidad en la
produccién de alimentos y bebidas. Su genoma fue el primer genoma eucariota
completamente secuenciado en 1996 (Goffeau, et al., 1996), el cual consta de 16
cromosomas lineales con longitudes en un rango de 235 a 1,400 kb. Cuenta con multiples
copias de un genoma mitocondrial de ~85 kb y frecuentemente presenta un elemento

extra cromosomal conocido como 2um de 6 kb de longitud (Futcher, 1988).

Canonicamente, el ciclo de vida de S. cerevisiae consta de una fase diploide y una
haploide, en donde las células diploides proliferan mitéticamente en la presencia de un
ambiente rico en nutrientes y pasan por meiosis cuando la disponibilidad de alimentos es
reducida para producir asci compuestos de hasta cuatro esporas haploides (Fischer, et
al., 2021). Aunque el ciclo de vida de S. cerevisiae esta descrito estrictamente como
cambios entre la fase haploide y diploide, se ha observado la presencia de poblaciones
diploides con alta heterocigosidad y poliploides (Fisher, et al., 2021; Peter, et al., 2018),
lo cual invita a pensar que el ciclo de vida de S. cerevisiae es mas complejo de lo que se

conoce hasta ahora.

Saccharomyces paradoxus es la especie filogenéticamente mas cercana a S. cerevisiae.
Al igual que S.cerevisiae, cuenta con 16 cromosomas lineales con longitudes entre 230
a 1,500 kb y un genoma mitocondrial de 85 kb. Su ciclo de vida candnico es
practicamente idéntico al de S. cerevisiae (Tsali, et al., 2008), con una fase diploide y una

haploide con la produccion de esporas. S. paradoxus es considerada como una especie
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mayoritariamente silvestre debido a su frecuencia de aislamiento en ambientes naturales.
A diferencia de su especie hermana, la presencia de S. paradoxus en fermentaciones es
poco comun, probablemente debido a que se encuentra en desventaja competitiva con
S. cerevisiae. Esta suposicion esta basada en la abundancia de S. paradoxus en la
naturaleza y su escasez en ambientes fermentativos (Nikulin, et al, 2020). Sin embargo,
sus capacidades en la produccién de bebidas han sido estudiadas (Majdak, 2020) y los

resultados han sido prometedores.

Estas dos especies divergieron aproximadamente hace 5 millones de afos, presentan
colinealidad o sintenia entre sus genomas con escasos rearreglos (Fischer, et al., 2000)
y tienen en promedio 12% de divergencia nucleotidica a lo largo del genoma. Ambas
especies son capaces de aparearse entre ellas y formar hibridos, este fenbmeno parece

ser comun en la naturaleza de estas levaduras (Barbosa, et al., 2016).

1.6 Impacto de la hibridacion en la familia Saccharomyces

El clado Saccharomyces cuenta con un gran historial de hibridaciones. Existe
evidencia de un evento de duplicacion del genoma completo precedente al origen del
clado Saccharomyces el cual resulté de un evento de hibridacién entre dos especies
ancestrales (Marcet-Houben y Gabaldén, 2015; Wolfe, 2015), que también afecto a las
especies de los géneros Saccharomyces sensu lato, Candida y algunas Kluyveromyces
(Knop, 2006). Dentro del propio clado Saccharomyces las hibridaciones son recurrentes.
Gracias a la disponibilidad de recursos gendmicos se pudieron identificar como hibridos
a muchas cepas que anteriormente habian sido clasificadas como especies diferentes
con base en evidencia morfolégica o metabdlica o a secuenciacion de genes
ribosomales. Uno de los ejemplos mas conocidos es S. pastorianus, resultado de la cruza
entre S. cerevisiae y S. eubayanus, este hibrido es ampliamente utilizado en la
produccion de cerveza lager gracias a su criotolerancia y a su eficiencia fermentativa, las

cuales heredd de S. eubayanus y S. cerevisiae, respectivamente (Alsammar, 2019).

Inmediatamente después del evento de hibridacién, los hibridos presentan dos

subgenomas divergentes dentro de un solo nucleo, lo cual implica altos niveles de
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heterocigosidad e incompatibilidades entre ambos subgenomas (Gabaldon, 2020)
(Mixao y Gabaldén, 2020). En respuesta, el genoma hibrido pasa por un proceso de
estabilizacién por medio de varios mecanismos como: duplicacion completa o parcial del
genoma, aneuploidias, rearreglos, pérdidas de genes, conversidon de secuencias
homedlogas mediada por recombinacién (Mixao y Gabaldén, 2018), que ultimadamente
resultan en pérdida de heterocigosidad (generalmente referido como Loss of
heterozygosity, LOH por sus siglas en inglés) (Mixao y Gabaldon, 2018). Las regiones
de pérdida de heterocigosidad en el genoma hibrido son sometidas a presion selectiva
para reducir el nimero de incompatibilidades entre los genomas parentales u otorgan
alguna ventaja adaptativa al hibrido (Gabaldon, 2020). Viéndolo en su totalidad, el
genoma de un hibrido Saccharomyces puede, dependiendo de su historia demografica,
de recombinacién y de seleccion, ser un mosaico aneuploide muy diferente a la
estructura genomica de las especies parentales o puede estar tan conservado y
mantener la estructura gendmica de la primera generacion del evento de hibridacién,

como en el caso del hibrido de Alpechin (D’Angiolo, 2019). Véase Figura 1.

Niveles altos de introgresion sugieren la ocurrencia de hibridaciones. El clado S.
cerevisiae de Alpechin se originé a partir de una hibridacion ancestral, la poblacion
hibrida resultante recobr¢ fertilidad gracias a la pérdida de heterocigosidad resultante de
la inestabilidad gendmica y permitié la acumulacién de introgresiones en la poblacion de
S. cerevisiae (D’angiolo, 2019). El origen del clado de Alpechin fue elucidado gracias al
aislamiento de un descendiente clonal de la hibridacion ancestral entre S. cerevisiae y S.

paradoxus, el cual coexiste con la poblacién S. cerevisiae introgresada (Figura 1).

La existencia de hibridos interspecie fértiles habilita el flujo génico de los acervos
geneéticos de las especies parentales por medio de retrocruzas entre la poblacion hibrida
y la poblacion de sus progenitores. Dichas cruzas resultan en introgresiones las cuales
pueden introducir variantes adaptativas en la poblacién. Por definicion, una introgresion
es la transferencia de variacion genética entre especies por medio de hibridacion y

retrocruzas recurrentes (Martin y Jiggins, 2017).



Algunos ejemplos de poblaciones de S. cerevisiae con gran cantidad de introgresiones
provenientes de S. paradoxus son las constituidas por aislados de Alpechin, Bioetanol

Brasilefio, Agave Mexicano y Guyana Francesa (D’angiolo, 2019)

Cromosomas
| I i IV v v Vil VIl 1X X X X XN XV XV X
LT I [ T L0 0§ T I I | [ |
[ ] S. cerevisiae B S. paradoxus

Figura 1. Mapa gendémico del hibrido de Alpechin.

Esta figura fue modificada de D’Angiolo et al. (2019). EI ADN esta coloreado en funcion a su
origen: S. cerevisiae (azul) y S. paradoxus (rojo). Se pueden observar las regiones de pérdida de
heterocigosidad como segmentos del color opuesto intercalados en los subgenomas.

1.7 ¢ Como se identifica el genoma de un hibrido de levadura?

Previo al advenimiento de la gendmica, la identificacion de hibridos
Saccharomyces consistia en el uso de técnicas moleculares como cariotipados,
polimorfismo de longitud de fragmentos de restriccion, hibridacion ADN-ADN, entre otras;
estas técnicas resultan Utiles para la identificacion de hibridos interespecie, no obstante,
no son capaces de caracterizar por completo los genomas hibridos (Morales y Dujon,
2012). El auge de la gendmica, mediante la secuenciacion de genomas completos y las
herramientas bioinformaticas para analizarlo, permitid obtener un nivel de resoluciéon
mucho mayor de los genomas hibridos. Ahora podemos, por ejemplo, inferir ploidia por
medio de cobertura, identificar el origen de los subgenomas del hibrido mediante mapeos
competitivos, ubicar los puntos en el genoma donde ocurrié recombinacién e identificar

a las cepas mas cercanas filogenéticamente (ver métodos).

Se han secuenciado mas de 200 genomas de hibridos interespecie del género
Saccharomyces, de los cuales la mitad pertenecen a hibridos entre las especies S.
cerevisiae y S. eubayanus, pero también incluyen, en menor proporcion, hibridos S.

cerevisiae x S. kudriavzevii, S. cerevisiae x S. paradoxus, S. cerevisiae x S. uvarum, S.
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cerevisiae x S. mikatae y S. eubayanus x S. uvarum (Bendixsen, et al., 2022). Gran parte
de los genomas hibridos secuenciados fueron obtenidos de ambientes fermentativos de
vino, cerveza y pan, razén por la que casi todos tienen contribucion genémica de S.
cerevisiae; a pesar de este sesgo, también se han reportado hibridos de ambientes

naturales de dos subpoblaciones de S. paradoxus (Leducq, et al, 2016).

1.8 La fermentacion de jugo de agave para la produccion de

mezcal podria ser un proceso que promueve hibridaciones.

La elaboracion de mezcal es un proceso artesanal que emplea fermentaciones abiertas,
implicando que es un proceso semi controlado en donde los microorganismos presentes
durante la fermentacion son diversos y variables a lo largo del proceso. Las levaduras S.
cerevisiae presentes en las tinas de fermentacion de jugo de agave tienen un alto grado
de introgresiones, en promedio cuentan con 137.5 genes provenientes de su especie
hermana S. paradoxus, a diferencia de las cepas S. cerevisiae del resto del mundo (sin
incluir Alpechin) del estudio de Peter y colaboradores de 2018, las cuales cuentan con
un promedio menor a 50 genes introgresados (Sedefio, 2023). El muestreo en México
aisl6 una gran cantidad de hibridos S. cerevisiae y S. paradoxus que coexisten con sus
especies parentales. Dichos hibridos fueron aislados independientemente en diferentes
estados del pais y presentan gran diversidad genémica entre ellos (ver métodos, seccién
1).

La frecuencia con la que han sido aisladas las cepas hibridas y la diversidad de
arquitecturas genémicas que presentan nos invitan a preguntarnos si estos hibridos son
resultado de uno o multiples eventos de hibridacion. La ocurrencia de multiples eventos
de hibridacion independientes es un fenbmeno comidnmente reportado en plantas, sin
embargo, también ha sido reportado en levaduras, como es el caso de Candida
orthosilopsis, una levadura patogénica asociada a humanos (Schroder, et al., 2016). Para
dilucidar los multiples origenes de esta levadura, Schoder y colaboradores analizaron
polimorfismos nucleares, los loci MTL y los genomas mitocondriales e infirieron al menos

cuatro eventos de hibridacién independientes entre dos especies parentales.
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1.9 Muestreo de tinas de fermentacion de jugo agave por el

consorcio YeastGenomesMX

El consorcio YeastGenomesMX tiene como propdsito describir y analizar la
diversidad gendmica y funcional de levaduras en México (Gallegos-Casillas, et al., 2023).
Para lograrlo, hicieron una coleccion de levaduras mexicanas la cual incluye muestras
aisladas de tinas de fermentacion de agave de 68 destilerias distribuidas en 13 estados
de la republica: Colima, Durango, Estado de México, Guanajuato, Guerrero, Jalisco,
Michoacén, Oaxaca, Puebla, San Luis Potosi, Sonora, Tamaulipas, y Zacatecas (Lopez-
Gallegos, et al., 2023). Mas recientemente, se muestrearon tanto destilerias como sitios
naturales circundantes en tres regiones (Lopez-Gallegos, en prep.). De esta coleccion,
se secuenciaron mas de 300 genomas completos de levaduras Saccharomyces con la
tecnologia DNBSEQ de BGI Genomics, los cuales se encuentran disponibles para uso

del consorcio.

Hasta ahora, se han encontrado 62 aislados hibridos los cuales fueron confirmados
mediante andlisis de cobertura de mapeos competitivos. Los hibridos fueron aislados de
8 estados diferentes (Sonora, Durango, Nuevo Le6n, San Luis Potosi, Guanajuato,
Michoacan, Estado de México y Oaxaca) y presentan arquitecturas gendmicas variables.
Tomando en cuenta diferentes niveles de informacién como filogenias, ploidia, contenido
nuclear y el estado de aislamiento, 44 de estos hibridos fueron previamente clasificados
en al menos 13 grupos diferentes por el consorcio YeastGenomesMX. A pesar de esta
agrupacion, aun es importante clasificar al resto de los hibridos y mejorar los analisis

previos.

Con la finalidad de mejorar la clasificacion previa, afiadi informacién sobre los genomas
mitocondriales de los hibridos, e implementé de forma sistematizada la inferencia de la
relacion filogenética entre los hibridos y sus especies parentales considerando un
conjunto de datos mas apropiado (ver metodos). Este tipo de inferencia consiste en
construir filogenias para cada subgenoma incluyendo un conjunto de secuencias de los

posibles parentales para determinar el origen de los subgenomas presentes en los
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hibridos (D’angiolo, et al., 2020). En la clasificacion realizada por el consorcio, el analisis
filogenético se realiz6 integrando un conjunto de secuencias de posibles parentales que
incluia cepas de hibridos y del resto del mundo, no sélo americanas; este enfoque
presenta dos principales limitaciones: La presencia de otros subgenomas hibridos dentro
de la filogenia puede sesgar el posicionamiento del subgenoma en cuestion y la inclusion

de cepas del resto del mundo puede alterar la estructura del arbol.

2. Objetivos

El objetivo general de este trabajo es definir y describir el conjunto de aislados hibridos
secuenciados de la coleccién de YeastGenomesMX.

Los objetivos especificos son:
1. Crear una base de datos para el conjunto de aislados hibridos
secuenciados.
2. ldentificar las cepas secuenciadas mas cercanas a los parentales de cada
hibrido.
3. Describir el genoma mitocondrial de cada hibrido y contrastarlo con su
genoma nuclear.

3. Métodos

Los analisis se llevaron a cabo en el cluster “DNA” del Laboratorio Nacional de
Visualizacion Cientifica Avanzada (LAVIS) de la UNAM campus Juriquilla. Dentro de este
cluster se pueden encontrar los genomas de referencia utilizados y lecturas de los
aislados de mezcal. Los cddigos que utilicé para este trabajo se encuentran disponibles
dentro del repositorio de Github

https://github.com/esantiago24/DescripcionDeHibridosDel evadurasAsociadosAlAgave

y se enlistan en la Tabla Suplementaria 1 indicando los codigos que modifiqué o creé
especificamente para este trabajo.
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3.1 Creacion de base de datos de aislados hibridos

Notion es una aplicacion web que ofrece una variedad de herramientas de organizacion
y colaboracion de proyectos en tiempo real (Notion Labs Inc, 2016). Dentro de ellas,
Notion ofrece una herramienta en linea de creacion de bases de datos relacionales de
facil manipulacion, acceso y amplia personalizacion; por estas razones elegimos este

software para esta seccion del proyecto.

La informacién incluida en este nuevo recurso proviene de datos directos producidos por
el laboratorio derivados del muestreo descrito en Gallegos-Casillas, et al. (2023). Primero
se realizé un filtrado para seleccionar aquellas muestras que fueron categorizadas como
hibridos S. cerevisiae x S. paradoxus, dicho subconjunto fue descargado como formato

separado por comas Yy posteriormente fue adjuntado al nuevo recurso en Notion.

Estos datos cuentan con mas de 10 campos de informacion acerca de los aislados, entre
ellas: identificador (ID), sitio de colecta (estado, municipio, coordenadas geogréficas,
mezcaleria), caracteristicas del hibrido (grupo, ploidia, contenido nuclear de S.
cerevisiae, contenido nuclear de S. paradoxus), etc. Se revisé manualmente que todos
los campos de informacion estuvieran completos para cada aislado. En algunos casos,
la informacién faltante se obtuvo de los resultados de citometria de flujo para la ploidia y
de un registro de las localizaciones muestreadas, ambos proveidos por el consorcio

YeastGenomesMX.

3.2 Gréaficas de cobertura y extraccion de coberturas
mitocondriales.

Como parte del pipeline que emplea el consorcio YeastGenomesMX en el procesamiento
de las muestras, se generan gréaficas de cobertura de genoma nuclear (Figura 2 A) y
genoma mitocondrial (Figura 2 B) para identificar la especie a la que pertenecen los
genomas nucleares y mitocondriales de cada aislado. Este alineamiento se realiza con
una referencia concatenada de diez genomas que incluye a las ocho especies del género

Saccharomyces y a las levaduras K. marxianus y P. kluyveri. Dichas graficas muestran
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la profundidad de cada ventana de 1kb de la referencia en el eje Y y en el eje X la
referencia coloreada en funcion a cada uno de los 10 genomas concatenados. Se
confirmo la presencia de hibridos S. cerevisiae x S. paradoxus empleando graficas como
la que se muestra en la Figura 2, en donde se puede observar que el aislado al cual
pertenecen las graficas de cobertura es un hibrido ya que la profundidad es mayor en las
referencias pertenecientes a los genomas de S. cerevisiae y S. paradoxus (indicadas
como los picos de cobertura verde y morado, respectivamente). Para algunos de los
hibridos en la nueva base de datos, fue necesario generar dichas graficas ya que no se
contaba con ellas; para crearlas, se utilizo el script de python coverage_plot.py (véase
apartado 3. Métodos) desarrollado por el consorcio YeastGenomesMX.
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Figura 2. Gréaficas de profundidad de cobertura nuclear y mitocondrial del aislado
YMX005605.

En el eje X se encuentra la referencia concatenada dividida en ventanas no sobrepuestas de 1
kb, cada color indica el organismo al que pertenece. En el eje Y se muestra la profundidad
promedio de cada ventana. A) Gréfica de cobertura de 10 genomas nucleares de levaduras. B)

Graéfica de cobertura de 10 genomas mitocondriales de levaduras.
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Se realizé un mapeo competitivo de las lecturas de cada aislado hibrido a una referencia
concatenada, la cual incluye Unicamente las mitocondrias de S. cerevisiae y S.
paradoxus (Figura 3). El mapeo fue realizado con bwa (version 0.7.4) con parametros
mem -t 10 -M, ordenado e indexado con samtools (version 1.9). La contabilizacion del
total de lecturas mapeadas fue hecha con samtools idxstats y posteriormente se calculd
la proporcion de lecturas mapeadas a cada una de las referencias.

ADN mitocondrial S. cerevisiae

. ADN mitocondrial S. paradoxus

Profundidad promedio (en pb)

Posicion gendmica (en ventanas de 1kb)

Figura 3. Grafica de cobertura a referencia mitocondrial concatenada S. cerevisiae y S.
paradoxus del aislado YMX004626.

A diferencia de la figura 1, estas gréficas corresponden al mapeo del genoma mitocondrial del
hibrido YMX004626 a una referencia concatenada de los genomas mitocondriales Unicamente
de S. cerevisiae y S. paradoxus. En este ejemplo, la mitocondria observada es mayoritariamente

del parental S. cerevisiae.

Con el fin de visualizar la proporcién del contenido mitocondrial y nuclear de los hibridos,
desarrollé un codigo en R (NuclearAndMitPlots.R, Tabla Suplementaria 1) capaz de
generar graficas de dona representando las proporciones parentales en el genoma
mitocondrial y graficas de barra para representar el contenido nuclear de cada uno de
ellos (Figura 4). A manera de ejemplo, en la Figura 4 se observa que el genoma nuclear
del hibrido YMX506F06 tiene alrededor de 66% de aporte del subgenoma de S.

cerevisiae (componente rojo de la barra) y alrededor de 33% de aporte del subgenoma

15




de S. paradoxus (componente azul de la barra), mientras que en el genoma mitocondrial

el aporte de S. paradoxus es apenas de 10% (azul).

Genoma Nuclear

Genoma Mitocondrial

Ny

ADN S. cerevisiae

. ADN S. paradoxus

Figura 4. Gréficas para contrastar el contenido mitocondrial con el nuclear de cada hibrido.
Estas gréaficas ejemplifican al hibrido YMX506F06 con aportacién nuclear de 66% S. cerevisiae
y 33% S. paradoxus; y aportacion mitocondrial prevalente de S. cerevisiae.

3.3 Generacion de arboles filogenéticos

Para identificar a los aislados de S. paradoxus mas cercanos a los hibridos (o posibles
parentales), se seleccionaron 84 cepas pertenecientes a los clados de agave mexicano
y norteamericano (SpB y SpC; Tabla Suplementaria 2). Con la finalidad de maximizar la
informacion disponible en la secuencia del hibrido, se desarrollé6 un script en Python
(reduce_phylip.py, Tabla Suplementaria 1) que elimina los sitios de ambigiedad (N) y
gaps ( - ) del hibrido en el alineamiento multiple utilizado para elaborar la filogenia
(archivo phylip). De esta manera, se asegura que todos los sitios empleados en la
generacion del arbol sean informativos para el hibrido y asi contar con una precision

mayor para posicionarlo dentro de la filogenia.
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Se generaron sisteméticamente filogenias de méxima verosimilitud a partir de SNPs
bialélicos con el programa RAXML versién 8.2.12 (raxml HPC-PTHREADS-AVX2 -f a -x
12345 -p 12345 -N 100 -T 8 -m GTRGAMMA -0) incluyendo al set de 84 cepas y un
hibrido por arbol, resultando en un total de 64 filogenias diferentes. Se incluyo
Gnicamente a un hibrido por filogenia para evitar alteraciones en la estructura del arbol
causada por la presencia de otros hibridos. Para realizar el mismo proceso en S.
cerevisiae, se seleccionaron 199 cepas de los clados de agave mexicano, sudameérica y
Guayana francesa (Tabla Suplementaria 3), el proceso de generacion de filogenias fue
el mismo que con las cepas de S. paradoxus y se incluyeron las 199 cepas y un hibrido
por arbol.

Se calculé la distancia filogenética (promedio de sustituciones por sitio) entre los
subgenomas de cada hibrido y la cepa secuenciada mas cercana a su parental con la
funcién cophenetic.phylo de la libreria ape (5.7-1) de R, esta funcion obtiene las
distancias entre todos los pares de nodos terminales de un arbol filogenético usando la
longitud de las ramas como unidades. Los arboles de cada hibrido fueron visualizados

usando Microreact.

Adicionalmente, se generaron filogenias de los sets S. cerevisiae y S. paradoxus puros
con la finalidad de visualizar ambos arboles simultAneamente y representar a los hibridos
uniendo mediante lineas los nodos de aquellas cepas identificadas como posibles
parentales (Figura 14). La filogenia pareada se cred con la funcion cophylo del paquete

ape (5.7-1) y fue modificada con el editor de graficos vectoriales Inkscape.

3.4 Clasificacion de los aislados en familias

Una vez completada la extraccion de las coberturas mitocondriales y la identificacion de
las cepas parentales mas cercanas para cada hibrido, se integroé la informacion obtenida
con los metadatos existentes de cada aislado (ploidia y lugar de aislamiento). Con esta
informacion, se agruparon en familias considerando el siguiente criterio en el orden

enlistado:
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1. Mismo par de cepas parentales

2. Ploidia

3. Porcentajes de lecturas nucleares mapeadas a las referencias S. cerevisiae y S.
paradoxus

4. Porcentajes de lecturas mitocondriales mapeadas a las referencias S. cerevisiae
y S. paradoxus

5. Lugar de aislamiento

4. Resultados

4.1 Base de datos relacional de los aislados hibridos

Con la finalidad de contar con un recurso de facil acceso a los metadatos de los hibridos,
creamos una base de datos relacional en la plataforma Notion (Figura 5). Esta nueva
base de datos nos permite 1) contar con un recurso curado, actualizable y de facil acceso
dedicado a los aislados hibridos secuenciados, y 2) relacionar visualmente graficas de
profundidades de cobertura nucleares y mitocondriales de cada hibrido (Figura 5B). Cabe
mencionar que ninguna de las opciones anteriores se podia hacer directamente con las
herramientas implementadas hasta ahora por el consorcio YeastGenomesMX.

Enlace de acceso:
https://www.notion.so/8135c05ebd21460f991beaf7bd94abae?v=948b016e365944828¢c
b057af4fb9d6b0&pvs=4
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El conjunto seleccionado se compone de 64 hibridos de las especies S. cerevisiae
(SACE) y S. paradoxus (SAPA), la mayoria de ellos provenientes de tinas de
fermentacion de agave, a excepcion de dos muestras de hibridos de Brasil previamente
reportados por Barbosa y colaboradores en 2016. Los 62 hibridos mexicanos se
distribuyen en 8 estados y presentan, en conjunto, al menos 3 arquitecturas gendmicas
diferentes: diploides con una copia de cada sub genoma parental [proporcién 1 SACE :
1 SAPA] (Figura 6 A), triploides con dos copias del sub genoma S. cerevisiae y una S.
paradoxus [proporcion 2 SACE : 1 SAPA] (Figura 6 B) y triploides con dos copias del sub
genoma S. paradoxus y una S. cerevisiae [proporcion 1 SACE : 2 SAPA] (Figura 6 C). El
consorcio YeastGenomesMX Unicamente habia clasificado 44 de estos hibridos en 13
grupos con base en su ploidia, arquitectura gendémica y su posicion en filogenias. En este
trabajo se clasificaron a 64 hibridos S. cerevisiae x S. paradoxus (62 mexicanos y 2

brasilefios) en 18 familias como se describe a continuacion.

A) B)

Profundidad promedio (en pb)
Profundidad promedio (en pb)

Posicién gendmica (en ventanas de 1kb) Posicién gendmica (en ventanas de 1kb)

Q)

S. cerevisiae

S. paradoxus

Profundidad promedio (en pb)

Posicion gendmica (en ventanas de 1kb)

Figura 6. Tres tipos de arquitecturas gendmicas en los hibridos aislados
ejemplificadas por los aislados A) YMX004626, B) YMX182c2 y C) YMX005623

A partir de las graficas de cobertura se identificaron 3 tipos de arquitecturas gendémicas. La
diferencia en proporciones se puede apreciar mediante la profundidad promedio de cada sub

genoma, como en los casos B) y C) donde uno de los genomas tiene el doble de profundidad

que el otro.
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4.2 Los genomas mitocondriales hibridos se dividen en tres
categorias

Interesados por conocer la mitocondria parental retenida por los hibridos, realicé mapeos
competitivos de las lecturas mitocondriales de los hibridos (Figura 5 B: Gréfica de
cobertura mitocondrial) y cuantifiqué el numero de lecturas alineadas a cada referencia

para calcular sus proporciones.

Observé que los genomas mitocondriales se dividian en tres categorias principales: 1)
mayor proporcién S. cerevisiae, 2) mayor proporcion S. paradoxus y 3) recombinantes
(Figura 7).

Para clasificar a una mitocondria como recombinante consideré que los subgenomas
mitocondriales se encontraran en proporcion 3:1 y ademas inspeccioné las gréaficas de
cobertura mitocondriales buscando aquellas que tuvieran un patron de cobertura con
regiones altamente cubiertas en ambos subgenomas, como el que se muestra en la
grafica de cobertura del hibrido YMX005605 (Figura 8 B).

99 17%
33%
o 67%
91% 83% o
Hibrido Hibrido Hibrido
(Mayoritariamente S. cerevisiae) (Mayoritariamente S. paradoxus) (Recombinante)
ADN mitocondrial S. cerevisiae . ADN mitocondrial S. paradoxus

Figura 7. Genomas mitocondriales hibridos divididos en tres categorias.

Después de contabilizar las lecturas mapeadas a cada referencia mitocondrial y calcular sus
proporciones para cada hibrido, clasificamos a las mitocondrias en tres categorias. 1) mayor
proporciéon S. cerevisiae ejemplificada por YMX506C10, 2) mayor proporcion S. paradoxus
ejemplificada por YMX004593 y 3) recombinantes ejemplificada por YMX005605.
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Para entender el origen del genoma mitocondrial en los hibridos de la tercera categoria
(recombinantes), comparé las gréficas de cobertura mitocondrial de cada hibrido con las

de los aislados mas cercanos a la cepa parental (Figura 8 B).

S. cerevisiae YMX506F 12 S. paradoxus YMX005537
| |
[‘ |
Hibrido YMX506F09
- ‘”J
% ! } \ * ADN mitocondrial S. cerevisiae
% » ] . ADN mitocondrial S. paradoxus

S. cerevisiae XA191c2

en pb)

[”} ADN mitocondrial S. cerevisiae

Profundidad promedio |

.ADN mitocondrial S. paradoxus

Figura 8. Origen de las mitocondrias recombinantes.

En cada panel, las dos gréficas superiores pertenecen a las mitocondrias de los dos aislados
puros mas cercanos a los padres de un hibrido dado, en la fila inferior se encuentra la grafica de
la cobertura mitocondrial de dicho hibrido. A) Se observa que el hibrido conserva uno de los
patrones parentales, sugiriendo que no hubo recombinacion. B) En este caso, se puede observar
gue el patron de cobertura mitocondrial presentado por el hibrido no corresponde a ninguno de

los patrones parentales, sugiriendo que puede ser recombinante.
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En el panel A se muestra la cobertura mitocondrial del hibrido YMX506F09, asi como de
las cepas de S. cerevisiae (YMX506F12) y S. paradoxus (YMX005537) méas cercanas a
las cepas parentales. Se puede observar que el patron de cobertura mitocondrial en el
hibrido es idéntico al del parental putativo S. cerevisiae. A diferencia del caso anterior, el
patron de cobertura del genoma mitocondrial del hibrido YMX506C11 mostrado en el
panel B es diferente tanto al de S. cerevisiae como de S. paradoxus, |0 que sugiere que:
i) uno o mas eventos de recombinacion pudieron haber ocurrido y que eventualmente
este nuevo haplotipo se fijo en el hibrido; o ii) que en las cepas de nuestra coleccion no
existe la cepa parental mas cercana a este hibrido y por ello su patron de cobertura es
diferente al de los putativos parentales.

Treinta y seis aislados hibridos secuenciados presentan una mitocondria recombinante.
En 5 de ellos, uno de sus padres ya tenia mitocondria recombinante. Para los 31
restantes, las cepas mas cercanas a sus parentales no tenian un patrén de cobertura

mitocondrial que sugiriera recombinacion.

4.3 En la mayoria de los hibridos, los subgenomas nuclear y
mitocondrial mayoritarios provienen de la misma especie

Nos preguntamos si la prevalencia del contenido mitocondrial en alguna de las dos
especies parentales esta relacionada con el contenido predominante en el genoma
nuclear. Para ello contrastamos el contenido de S. cerevisiae y S. paradoxus en el

genoma mitocondrial (graficas de dona) y nuclear (barras) de cada hibrido.

Observamos que en 56 de 64 (87%) de los hibridos el subgenoma mitocondrial y nuclear
predominantes provienen de la misma especie, para ejemplificar estas proporciones se
muestra al hibrido YMX507A01 (Figura 9 A). De este porcentaje de aislados con el mismo
subgenoma predominante en el ndcleo y la mitocondria (n=56), en 47 de 56 S. cerevisiae

es prevalente , y solo en 9 S. paradoxus es prevalente.
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En el resto de los hibridos (8/64, 13%), el origen del subgenoma mitocondrial

predominante no coincide con el subgenoma nuclear predominante, un ejemplo de este

caso es el hibrido YMX005624 que se muestra en la Figura 9 B. Véase Tabla 1

A) B)

Genoma Nuclear

Genoma Mitocondrial

9%
69%
91%

31%

. ADN S. cerevisiae

Hibrido YMX507A01
. ADN S. paradoxus

Genoma Nuclear

Genoma Mitocondrial

66%

32%

68%
34%

Hibrido YMX005624

Figura 9. El origen del genoma mitocondrial prevalente no siempre coincide con el

origen del genoma nuclear prevalente.

En esta figura se muestran las proporciones de ADN de S. cerevisiae y S. paradoxus en el

genoma mitocondrial y nuclear de un hibrido representativo para cada grupo. A) El hibrido

YMX507A01 presenta genomas nuclear y mitocondrial mayoritariamente de S. cerevisiae. B) El

hibrido YMX005624 presenta genoma nuclear S. cerevisiae y mitocondrial S. paradoxus.

Tabla 1. Combinaciones encontradas de subgenomas en el ndcleo y mitocondria.

NUmero de aislados

S. cerevisiae predominante en ndcleo y mitocondria 47
S. paradoxus predominante en ntcleo y mitocondria 9

Subgenoma predominante distinto en nicleo y
mitocondria

8
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4.4 Los aislados parentales mas cercanos a los hibridos fueron

buscados por medio de filogenias

Para identificar a los aislados de S. cerevisiae y S. paradoxus mas cercanos a los
hibridos (o posibles parentales), se construyeron filogenias de maxima verosimilitud a
partir de SNPs bialélicos comparando los aislados de las parentales de los clados
cercanos (199 cepas S. cerevisiae y 84 de S. paradoxus) con cada uno de los hibridos.
Como ejemplo, en la Figura 10 se muestra la filogenia del hibrido XA020c1 con las cepas
de S. cerevisiae (panel A) y con las cepas de S. paradoxus (panel B). A partir del par de
arboles de cada hibrido se calcularon las distancias filogenéticas entre todos los aislados

y se identificaron a aquellas cepas mas cercanas filogenéticamente con cada hibrido.
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A) Arbol con aislados S. cerevisiae B) Arbol con aislados S. paradoxus

Figura 10. Arboles filogenéticos del hibrido XA020c1.

Para cada uno de los hibridos se generaron dos filogenias de maxima verosimilitud: Una
incluyendo las 199 cepas S. cerevisiae (panel A) y otra con las 84 cepas S. paradoxus (panel B).
Para el caso del hibrido XA020c1, el numero de sitios utilizados para hacer la filogenia S.
cerevisiae es de 359,053 y la escala en el arbol es de 0.045 sustituciones por sitios. Para la
filogenia S. paradoxus se utilizaron 190,490 sitios y la escala en el arbol es de 0.052 sustituciones
por sitio. En ambos arboles se resalta la posicion del hibrido XA020c1 con un nodo de color

amarillo.
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Los datos se muestran en la Tabla Suplementaria 4, donde cada renglon corresponde a
un hibrido y las columnas a las cepas aisladas mas cercanas a los parentales junto con
la distancia filogenética entre ellos, los SNPs empleados en la filogenia con la cual se
calculé la distancia y el niumero de SNPs que comparte cada hibrido con sus putativos
parentales. En total, contamos con 17 pares de cepas parentales diferentes.

Se graficaron curvas de densidad de las distancias filogenéticas de los hibridos a las
cepas puras S. cerevisiae y S. paradoxus con el objetivo de observar su distribucion
(Figura 11). Para ambas especies, el rango de distancias abarca desde 0 a 0.25
sustituciones por sitio y la mediana de sus distribuciones cae en 0.03 sust. p/sitio para S.
cerevisiae y en 0.04 sust. p/sitio para S. paradoxus; sin embargo, la varianza en las
distancias a S. cerevisiae es ligeramente mayor que las de S. paradoxus. Cabe
mencionar que las distancias filogenéticas no son directamente comparables con otros
estimados de tasas de sustitucion fuera de este andlisis, ya que fueron calculadas a partir
de SNPs bialélicos concatenados en un alineamiento multiple con un conjunto de cepas
especifico. Sin embargo, para los propésitos de este estudio, las distancias filogenéticas
nos aportan una medicion de cercania entre cepas. Un nUmero menor de sustituciones
por sitio implica que el subgenoma del hibrido y aquel de la cepa pura parental mas

cercana son mas similares entre ellos.
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S. paradoxus

20-

Densidad

0.00 0.05 0.10 015 0.20
Distancia filogenética (sustituciones por sitio)

Figura 11. Densidad de las distancias filogenéticas de cada uno de los hibridos a

las cepas mas cercanas a los parentales S. cerevisiae y S. paradoxus.

En rojo se muestra la distribucion de S. cerevisiae y en azul la de S. paradoxus, las medianas de
las distribuciones se indican con lineas soélidas. Las distancias se encuentran en las columnas 3
y 7 de la Tabla Suplementaria 4.

Es importante prestar atencion a las distancias filogenéticas de los hibridos a cada uno
de sus padres putativos; un valor bajo en la distancia nos brinda confianza de realmente
haber identificado una cepa cercana a los padres. Por ejemplo, si un hibrido A presenta
una distancia de 0.02 sustituciones por sitio con su parental putativo S. cerevisiae y otro
hibrido B presenta una de 0.17; la distancia del hibrido B, en comparacién con el hibrido
A, es 8.5 veces mayor y por lo tanto nos sugiere que el aislado secuenciado méas cercano
es muy similar al que fue el parental S. cerevisiae del hibrido A, pero no podriamos

afirmar lo mismo para el hibrido B.

Para visualizar la informacion de las distancias filogenéticas calculadas a partir de las
filogenias, se cred una grafica de coordenadas paralelas en donde para cada aislado
hibrido se relacionan las distancias hacia las cepas mas cercanas a los parentales
(Figura 12). Esta nos permite visualizar e identificar con mayor facilidad aquellos hibridos
para los cuales no contamos con la cepa mas cercana a los parentales dentro de la
coleccion empleada en este analisis. Por ejemplo, la distancia de los hibridos BR0O17c1
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y BR018c1, coloreados en naranja, con las cepas mas cercanas a los parentales S.
cerevisiae es baja (0.04 sustituciones por sitio), mientras que con aquellas méas cercanas
a los parentales S. paradoxus es alta (0.22 sustituciones por sitio), con lo que podemos
inferir que tenemos mayor seguridad del parental putativo de S. cerevisiae pero no del

parental S. paradoxus.

Tomando en consideracion los pares de cepas mas cercanas a los hibridos en conjunto
con los diferentes niveles de informacion previamente empleados para la clasificacion de
los hibridos (par de cepas secuenciadas identificadas como mas cercanas, ploidia,
proporcién de lecturas nucleares y mitocondriales mapeadas, y lugar de aislamiento), se
redefinieron los grupos y se clasificaron a los hibridos que no tenian un grupo asignado,

resultando en 18 nuevas familias o grupos de hibridos (Tabla 2).
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0o
0.05-

AN -
.ol '

.
Distancia a S. cerevisiae Distancia a S. paradoxus

Figura 12. Grafica de coordenadas paralelas de las distancias filogenéticas de los
hibridos a las cepas méas cercanas a los parentales S. cerevisiae y S. paradoxus.
La primera barra vertical representa la medida de distancia filogenética a la cepa mas cercana a
los parentales S. cerevisiae, la segunda indica la distancia a S. paradoxus. Cada recta relaciona
las distancias de un hibrido a cada una de las especies parentales; varios hibridos presentan las
mismas distancias, razon por la cual se aprecian menos puntos que hibridos.
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Tabla 3. Combinaciones encontradas de subgenomas en el ntcleo y mitocondria

en familias de hibridos.

NUumero de aislados Numero de familias

S. cerevisiae predominante en nicleo y mitocondria a7 11
S. paradoxus predominante en nacleo y mitocondria 9 4
Subgenoma predominante distinto en nicleo y 8 3

mitocondria

Posterior a la nueva clasificacion por familias, se generaron filogenias de los sets S.
cerevisiae y S. paradoxus puros con la finalidad de visualizar ambos &arboles
simultdneamente y representar a los hibridos uniendo mediante lineas los nodos de
aquellas cepas identificadas como posibles parentales (Figura 14). Adicionalmente, se

modificé la figura 14 para ilustrar las familias de hibridos definidas (Figura 15).
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Figura 14. Co-filogenia de aislados parentales S. cerevisiae y S. paradoxus.

En la izquierda se encuentra la filogenia de méaxima verosimilitud de 199 cepas S. cerevisiae y
en la derecha la filogenia de 84 cepas S. paradoxus. Cada linea que une dos nodos representa
la cruza de una cepa S. cerevisiae con una S. paradoxus. Sobre la linea hay una figura (circulo
o tridngulo dependiendo de la ploidia) que representa un hibrido (o varios con la misma
arquitectura genémica), el color externo del tridngulo indica el lugar de aislamiento, mientras que
el color interno corresponde a la proporcion de lecturas nucleares mapeadas a las referencias S.
cerevisiae y S. paradoxus. La figura pequefia contigua a cada hibrido representa su mitocondria
y su color indica la proporcién de lecturas mitocondriales que mapean a cada una de las
referencias parentales.

35



En la figura 14 se puede observar que todas las cepas (de ambas especies) identificadas
como mas cercanas a los hibridos pertenecen a aislados obtenidos de destilerias de
agave, a excepcion de la cepa mas cercana al parental S. cerevisiae de los hibridos
brasilefios (BR023c1) la cual también proviene de Brasil. Interesantemente, la cepa mas
cercana al parental S. paradoxus de los hibridos brasilefios fue una mexicana aislada de
ambientes naturales (YMX506EOQ6); sin embargo, la distancia entre dicho padre y los
hibridos brasilefios es de 0.22 sustituciones por sitio, mientras que la distancia con su
parental S. cerevisiae brasilefio es de 0.03 sustituciones por sitio, sugiriendo que no
contamos con la cepa parental S. paradoxus real de estos hibridos en el grupo de cepas
empleado para estos anlisis.
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Figura 15. Co-filogenia de aislados parentales S. cerevisiae y S. paradoxus

clasificados en familias.
Al igual que la figura anterior, cada linea que une dos nodos representa la cruza de una cepa S.

cerevisiae con una S. paradoxus. Sobre la linea hay un circulo o triangulo dependiendo de la
ploidia, coloreado dependiendo del grupo.
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4.5 La proporcion del contenido mitocondrial es similar dentro de

los individuos de cada grupo

Para evaluar la similitud entre el contenido de ADN nuclear o mitocondrial procedente de
uno de los parentales en los hibridos de un grupo, se construyé una gréafica de dispersion.
Para facilitar la comparacion, en esta grafica se contrasta exclusivamente el contenido
de ADN de S. cerevisiae en cada hibrido (Figura 16). Se puede observar que los
integrantes de un mismo grupo comparten proporciones similares de contenido

mitocondrial y nuclear.

Relacion entre genoma nuclear vs genoma mitocondrial de S. cerevisiae

100-

90-

80-

70- 4a

4b T a4

60-

50-

40-

30-

20-

Porcentaje de lecturas mapeadas a genoma mitocondrial

10-

0 10 20 30 40 50 60 70 80 90 100

Porcentaje de lecturas mapeadas a genoma nuclear

Figura 16. Grafica de dispersién de porcentajes nucleares y mitocondriales.
El eje X indica el porcentaje de lecturas mapeadas al genoma de referencia nuclear S. cerevisiae,
el eje Y el porcentaje de lecturas mitocondriales mapeadas al genoma mitocondrial de S.

cerevisiae para cada hibrido. En ambos ejes se resaltan los porcentajes 30, 50 y 66.
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Finalmente, se realizd una correlacion de Spearman para tener una medida cuantitativa
de este fendmeno (Figura 17). Se seleccioné aleatoriamente a un representante de cada
grupo de hibridos y se utilizaron los porcentajes de contenido mitocondrial y nuclear para

calcular la correlacidon con la paqueteria estandar de R (version 4.2.1).

Porcentaje de reads mapeadas a S. cerevisiae

100~

a0 -

80 -
4

B0 -

50 -

Genoma Mitocondrial

40 -

[
L=]
f

20 -

10-

rho = 0.68, int. confianza = (0.24, 0.88), p-valor = 0.00229

0 10 20 30 40 50 B0 70 80 a0 100
Genoma Nuclear

FIGURA 17. Correlacion Spearman entre los porcentajes de contenido mitocondrial y
nuclear

El eje X indica el porcentaje de lecturas mapeadas al genoma de referencia nuclear S. cerevisiae,
el eje Y el porcentaje de lecturas mitocondriales mapeadas al genoma mitocondrial de S.

cerevisiae.
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De la gréfica se puede observar un coeficiente de correlacion moderado (rho=0.65),
indicando una asociacion entre el subgenoma nuclear prevalente con el subgenoma
mitocondrial prevalente en las muestras que analizamos; sin embargo, con un tamafio
de muestra pequenio, el calculo de la magnitud de la correlacion se vuelve inestable y es
importante contar con una estimacion de los posibles valores de su valor real. Para ello
se calculd un intervalo de confianza de 95%, el cual abarca un rango amplio de valores
(0.24 , 0.88), indicando la alta incertidumbre con la que contamos acerca del valor real

del coeficiente de correlacion a pesar de haber obtenido un valor significativo.

La Tabla 4 integra toda la informacion obtenida en este trabajo, en ella se despliegan las
cepas identificadas como mas cercanas a los hibridos, el nUmero de integrantes, ploidia,
contenidos nucleares y mitocondriales, y distancias filogenéticas a los parentales
putativos de cada familia. Observaciones relevantes incluyen la cantidad de grupos
triploides (14 de 18); el parental putativo S. cerevisiae YMX005594 es identificado como
mas cercano para tres grupos de hibridos y en ellos las proporciones mitocondriales son
las mismas, a pesar de que cada uno de los tres grupos tiene como parental putativo a
una cepa S. paradoxus diferente; la cepa S. paradoxus YMX005613 es la cepa parental
mas cercana a un tercio de los grupos hibridos, posiblemente debido al numero

relativamente bajo de S. paradoxus usadas en este andlisis (n = 84).

Todos los grupos a excepcién del grupo 14, que contiene a los hibridos brasilefios, tienen
distancias filogenéticas menores a 0.09 con las cepas S. paradoxus. Esto es interesante
ya que el set de S. paradoxus usadas en este andlisis (n = 84) es menos de la mitad del
tamafio del set S. cerevisiae y aun asi las distancias filogenéticas con las cepas S.

paradoxus es generalmente menor.
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Tabla 4. Resumen de los aislados parentales mas cercanos a los hibridos.

En rojo se muestran las cepas mas cercanas a los parentales S. cerevisiae y en azul las cepas
mas cercanas a los parentales S. paradoxus. En cada celda se indica el nombre del grupo de
hibridos con esos parentales (negritas), el nimero de hibridos en ese grupo, la ploidia, la
proporcion del sub genoma nuclear (Nuc.) o mitocondrial (Mic.) S. cerevisiae (rojo) o S.
paradoxus (azul) y la distancia filogenética del hibrido a cada parental putativo (Dist.). Esta tabla
se divide en varias paginas por necesidad de presentacion.

Grupo 6a

Durango
n=8
Ploidia - 2n
Nuc. (49 : 51)
Mit. (64 : 35)
Dist.(0.03, 0.04)

Grupo 6b
Durango
n=20
Ploidia - 3n
Nuc. (64 : 34)
Mit. (64 : 35)
Dist.(0.02, 0.04)

Grupo 1la
Grupo 10 Grupo 11b ) i
. i . . San Luis Potosi
Michoacan San Luis Potosi 4
n=
n=5 n=1 o
. o Ploidia - 3n
Ploidia - 3n Ploidia - 3n
Nuc. (37 : 61)
Nuc. (60 : 39) Nuc. (30 : 67) )
) ) Mit. (16 : 84)
Mit. (16 : 84) Mit. (16 : 84)

Dist.(0.07, 0.05)

Dist. (0.10, 0.08)

Dist. (0.09, 0.09)

Grupo 3 Grupo 4a
San Luis Potosi Sonora
n=2 n=1
Ploidia - 3n Ploidia - 2n
Nuc. (34 : 66) Nuc. (47 : 52)
Mit. (33: 67) Mit. (67 : 33)
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Dist. (0.18, 0.07) Dist. (0.07, 0.04)

Grupo 4b
Sonora
n=2
Ploidia - 3n
Nuc. (34 : 66)
Mit. (68 : 32)
Dist. (0.07, 0.04)
Grupo 1la
Guanajuato
n=4
Ploidia - 2n
Nuc. (53 : 44)
Mit. (90 : 10)
Distancias (0.17, 0.07)
Grupo 7
Durango
n=4
Ploidia - 3n
Nuc. (69 : 30)
Mit. (91 : 9)

Dist. (0.05, 0.07)

Grupo 9
Edo. Mex.
n=3
Ploidia - 3n
Nuc. (70 : 27)
Mit. (92 : 8)
Dist. (0.02, 0.04)

Grupo 2a Grupo 14
Nuevo Ledn Brasil
n=1 n=2
Ploidia - 3n Ploidia - 2n
Nuc. (78 : 22) Nuc. (54 : 43)
Mit. (91 : 9) Mit. (30 : 70)

Distancias (0.17, 0.06) Dist. (0.04, 0.22)

42




Grupo 12
Oaxaca
n=1
Ploidia - 3n
Nuc. (33 : 67)
Mit. (36 : 64)
Dist. (0.18, 0.08)

Grupo 13
Nuevo Ledn
n=1
Ploidia - 3n
Nuc. (68 : 31)
Mit. (91 : 9)
Distancias (0.13, 0.05)

Grupo 2b
Nuevo Ledn
n=2
Ploidia - 3n
Nuc. (78 : 21)
Mit. (91 : 9)
Distancias (0.17, 0.06)
Grupo 5
Edo. Mex.
n=1
Ploidia - 3n
Nuc. (67 : 29)
Mit. (92 : 8)

Dist. (0.07, 0.04)

Grupo 8
Nuevo Ledn
n=1
Ploidia - 3n
Nuc. (78 : 21)
Mit. (92 : 8)
Distancias (0.14, 0.07)
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5. Discusion

En este trabajo se desarrollé un recurso de consulta en linea de los hibridos aislados por
el consorcio YeastGenomesMX que permite el acceso a sus metadatos y a graficas de
cobertura. Se identificaron a los aislados parentales mas cercanos a cada uno de los
hibridos por medio de filogenias de maxima verosimilitud y se analizé la cobertura de las
mitocondrias de dichos hibridos. Con base en las cepas parentales identificadas, en
conjunto con diferentes niveles de informacion de los hibridos (estado de aislamiento,
ploidia, proporcion de lecturas nucleares mapeadas, etc.), se clasificaron en 18 grupos y
encontramos que sus mitocondrias pueden ser categorizadas en tres tipos:

mayoritariamente S. cerevisiae, mayoritariamente S. paradoxus y recombinantes.

La presencia de hibridos inter especie en ambientes antropogénicos de fermentacion es
un fendmeno previamente reportado (D’angiolo, et al., 2019; Gibson y Liti, 2014), sin
embargo, la diversidad de arquitecturas gendémicas de los hibridos aislados en México
no tiene precedentes reportados en la literatura, probablemente debido a la naturaleza
del proceso de fermentacién en la elaboracion de mezcal y las estructuras poblacionales

de S. cerevisiae y S. paradoxus nativas de México.

Para algunos hibridos, la distancia filogenética con las cepas identificadas como
parentales es lo suficientemente alta para considerar que no contamos con los padres
reales dentro de nuestra coleccion, como es el caso de las familias 1, 2a, 3, 11b, 12,y
13; las cuales presentan una distancia filogenética mayor a 0.09 sustituciones por sitio
con la cepa S. cerevisiae mas cercana. La Unica familia con un valor alto en la distancia
filogenética con S. paradoxus es la familia 14, la que agrupa a los hibridos brasilefios, el

resto tiene distancias valores menores a 0.09.

En futuras iteraciones de este trabajo sera relevante aumentar el conjunto de posibles
cepas parentales empleado con el fin de identificar con mayor precision a las cepas mas
cercanas a los padres de los hibridos. También sera relevante contar con algun control

para determinar la distancia filogenética esperada entre padres e hijos, por ejemplo, un
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par de cepas cuya relacion de parentesco haya sido previamente determinada. Dichas
cepas pueden pertenecer a nuestra coleccion o al conjunto de cepas empleadas por
D’angiolo et al. (2019).

Este trabajo sienta las bases para el analisis de hibridos interespecie encontrados en
México y aporta evidencias que sugieren un escenario de mdultiples eventos de
hibridacion: 1) las multiples arquitecturas gendomicas y diferentes proporciones de
lecturas parentales se podrian explicar por medio de resoluciones diferentes a la
inestabilidad gendémica post-hibridacién, en el caso de un solo evento de hibridacion,
esperariamos arquitecturas gendémicas similares entre los aislados hibridos; 2) la
identificacion de diferentes pares de cepas mas cercanas a los parentales (Figuras 14y
15) sugiere diversidad en el origen de los subgenomas presentes en los hibridos; 3) la
heterogeneidad en los genomas mitocondriales y la presencia de genomas
mitocondriales recombinantes es un escenario probablemente debido a multiples
eventos de hibridacion ya que la resolucion de la heteroplasmia implica la fijacion de solo
un haplotipo, esto implica que el surgimiento de diversos haplotipos recombinantes

SACE x SAPA es mas plausible si ocurren mas apareamientos entre las dos especies.

Para corroborar el escenario de hibridaciones mdultiples seria util comparar los patrones
de pérdida de heterocigosidad de los integrantes de cada grupo, determinar el tamafio y
direccionalidad de los tractos de pérdida de heterocigosidad para determinar si las
familias se generaron por eventos de hibridacion distintos.

Con respecto a los genomas mitocondriales, seria de interés analizarlos a nivel de
secuencia y, ahora que sabemos quién es el parental mas cercano de cada hibrido,
determinar la aportacion especifica de cada padre. Ademas, identificar elementos que

promuevan o inhiban la compatibilidad entre el genoma nuclear y mitocondrial.

Estos hibridos nos presentan una gran cantidad de preguntas por contestar no solo al
respecto de su composicion gendémica, sino también acerca de su historia evolutiva, y

dindmica poblacional con sus progenitores. ¢ Resultan de un sé6lo evento de hibridacion
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en el tanque y se han reproducido asexualmente o dentro de los tanques ocurren
hibridaciones recurrentes? En caso de ser mdultiples eventos, ¢con qué frecuencia
ocurren? ¢ Los hibridos encontrados son fértiles? ¢ Qué ventajas presentan los hibridos
gue les permiten coexistir con sus progenitores? ¢ Cuales son los elementos gendmicos
responsables? Ahora que contamos con una descripcion preliminar de los hibridos
aislados, se abren las puertas para poder interrogarlos de forma méas especifica.

6. Conclusiones

En este trabajo se definié un set de 62 hibridos S. cerevisiae - S. paradoxus aislados por
el consorcio YeastGenomesMX (mas 2 hibridos de Brasil) 1.- para los cuales se creé una
base de datos relacional que permite contar con un recurso en linea facilmente
manipulable y accesible de la informacion de aislados hibridos. Esta base de datos es
actualizable, asi que facilmente se pueden agregar mas entradas a medida que la

coleccion de aislados mexicanos de Saccharomyces aumente.

2.- Se llevo a cabo un andlisis filogenético que permitié la identificacion de algunas de
las cepas mas cercanas a los parentales de los hibridos aislados. En conjunto con la alta
diversidad en composiciones gendmicas de los hibridos, los resultados del analisis
filogenético aportan evidencia de una historia de hibridacion compleja con, posiblemente,

multiples eventos de hibridacion y posterior diversificacion.

3.- Finalmente, se realiz6 un analisis de la cobertura de los genomas mitocondriales
hibridos y se clasificaron en tres categorias dependiendo de la proporcion de lecturas
gue mapean a una referencia parental o a la otra. Se observéd que los integrantes de un
mismo grupo hibrido tienden a compartir una proporcion muy similar de lecturas
mapeadas a las referencias parentales y observamos evidencia de una correlacion

positiva entre el genoma nuclear prevalente con el genoma mitocondrial prevalente.
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Este trabajo proporciona un recurso de consulta de aislados hibridos provenientes de
tinas de fermentacion de agave, resalta la diversidad gendmica de dichos aislados y

proveé evidencia de una historia compleja de hibridacion.
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Tabla Suplementaria 2. Aislados empleados en la filogenia S.

paradoxus

84 cepas pertenecientes a los clados de agave mexicano y norteamericanos (SpB y SpC)

Nombre

XA096¢3

XB0O77cl

XB007c9

YMX004555

YMX004559

YMX004625

YMX005537

YMX005582

YMX005607

YMX005613

YMX507A09
YMX507A10
YMX507A11

SRR7500266

SRR7500208

Especie

SAPA Hacienda Santa Rosa de Ochoa

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

Localizacion

Hacienda Vergel de Guadalupe

Leopoldo Guerrero

Hacienda Vergel de Guadalupe

El caramelo

Hacienda Vergel de Guadalupe

El diablo

Los Sauses

Hacienda Vergel de Guadalupe

LaCanoa02
LaCanoa02

LaCanoa

Pointe Platon, Québec, Canada, Québec, Canada

Pointe Platon, Québec, Canada, Québec, Canada

Estado

Guanajuato

Guanajuato

Michoacan

Guanajuato

Oaxaca

Guanajuato

Durango

Sonora

Guanajuato

NuevolLeoén
NuevolLeoén

NuevoLeén

Municipio

San Luis de la Paz

San Luis de la Paz

Los Lobos

San Luis de la Paz

San Juan Bautista

Jayacatlan

San Luis de la Paz

Temohaya

Mezquital
Moctezuma

San Luis de la Paz

Aramberri
Aramberri
Aramberri

Québec

Québec

Pais

México

México

México

México

México

México

México

México

México
México

México

México

México

Canada

Canada
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SRR7500202

SRR7500200

SRR7500201

SRR7500205

SRR7500252

SRR7500253

SRR7500249

SRR7500248

SRR7500247

SRR7500246

SRR7500256

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

Pointe Platon, Québec, Canada,

Pointe Platon, Québec, Canada,

Pointe Platon, Québec, Canada,

Riviere-Verte, New Brunswick,

Canada,

Lac Pink, Parc de la Gatineau,

Québec, Canada

Lac Pink, Parc de la Gatineau,

Québec, Canada

Lac Meech (Est), Parc de la

Gatineau, Québec, Canada

Lac Meech (Est), Parc de la

Gatineau, Québec, Canada

Lac Meech (Est), Parc de la

Gatineau, Québec, Canada

Lac Meech (Est), Parc de la

Gatineau, Québec, Canada

Lac Meech (Est), Parc de la

Gatineau, Québec, Canada

Québec, Canada

Québec, Canada

Québec, Canada

New Brunswick,

Canada

Québec, Canada

Québec, Canada

Québec, Canada

Québec, Canada

Québec, Canada

Québec, Canada

Québec, Canada

Québec

Québec

Québec

New Brunswick

Québec

Québec

Québec

Québec

Québec

Québec

Québec

Canada

Canada

Canada

Canada

Canada

Canada

Canada

Canada

Canada

Canada

Canada
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SRR7500257

SRR7500259

SRR7500260

SRR7500263

SRR7500258

SRR7500228

SRR7500229

SRR7500232

SRR7500240

SRR7500243

SRR7500244

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

Lac Meech (Est), Parc de la

Gatineau, Québec, Canada

Lac Meech (Est), Parc de la

Gatineau, Québec, Canada

Lac Meech (Est), Parc de la

Gatineau, Québec, Canada

Sucrerie, Parc de la Gatineau,

Québec, Canada

Sucrerie, Parc de la Gatineau,

Québec, Canada

Sucrerie, Parc de la Gatineau,

Québec, Canada

University of Toronto
Mississauga, Ontario, Canada,

University of Toronto

Mississauga, Ontario, Canada,

Riverwood Park, Mississauga,

Ontario, Canada

Afton, Michigan, EE. UU.,

Afton, Michigan, EE. UU.,

Québec, Canada

Québec, Canada

Québec, Canada

Québec, Canada

Québec, Canada

Québec, Canada

Ontario, Canada

Ontario, Canada

Ontario, Canada
Michigan, EE.
Uu.

Michigan, EE.
Uu.

Québec

Québec

Québec

Québec

Québec

Québec

Ontario

Ontario

Ontario

Michigan

Michigan

Canada

Canada

Canada

Canada

Canada

Canada

Canada

Canada

Canada

EE.
uu.

EE.
uu.
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SRR7500241

SRR7500242

SRR7500235

SRR7500236

SRR7500209

SRR7500206

SRR7500213

SRR7500218

SRR7500222

SRR1868751

SRR1868666

SRR1868728

SRR1868780

SRR4074411

SRR4074412

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

Afton, Michigan, EE.

Afton, Michigan, EE.

Afton, Michigan, EE.

Afton, Michigan, EE.

Afton, Michigan, EE.

Afton, Michigan, EE.

Afton, Michigan, EE.

Cornell, New York, EE. UU.,

Cornell, New York, EE. UU.,

uu,,

uu.,

uu,,

uu.,

uu.,

uu,,

uu,,

Mont St Hilaire, Québec,

Canada,

St Michel de Bellechasse,

Québec, Canada,

Oak Point Provincial Parc, New = New Brunswick,

Brunswick, Canada,

London, Ontario, Canada,

Pennsylvania, EE. UU.

Tijuca forest, Rio de Janeiro,

Brasil,

Michigan, EE.
Uu.

Michigan, EE.
uu.

Michigan, EE.
Uu.

Michigan, EE.
uu.

Michigan, EE.
uu.
Michigan, EE.
uu.

Michigan, EE.
uu.

New York, EE.
uu.

New York, EE.
Uu.

Québec, Canada

Québec, Canada

Canada

Ontario, Canada

Pennsylvania,
EE. UU.

Rio de Janeiro,

Brasil

Michigan

Michigan

Michigan

Michigan

Michigan

Michigan

Michigan

New York

New York

Québec

Québec

New Brunswick

Ontario

Pennsylvania

Rio de Janeiro

EE.
uu.

EE.
Uu.

EE.
uu.

EE.
Uu.

EE.
uu.

EE.
uu.

EE.
uu.

EE.
uu.

EE.
uu.

Canada

Canada

Canada

Canada

EE.
uu.

Brasil
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SRR1868775

SRR4453439

SRR4453454

SRR4453542

SRR4453416

YMX506B01

YMX506A12

YMX506B04

YMX506B07

YMX506B12

YMX506C01

YMX506D01

YMX506D02

YMX506D04

YMX506D10

YMX506D12

YMX506E01

YMX506E05

YMX506E06

YMX506F01

YMX506E12

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

Canada

University of Toronto

Mississauga

University of Toronto

Mississauga

University of Toronto

Mississauga

University of Toronto

Mississauga

NuevePuntas3

NuevePuntas3

NuevePuntas3

NiDain03

MatatlanEste03

MatatlanEste03

Vinata malpais

Vinata malpais
EncinaGorda0O1

EncinaGorda0O1

EncinaGorda_Camino

EncinaGorda_Camino

ElPicachol

ElPicachol
DeSoto02

DeSoto02

Canada

Ontario, Canada

Ontario, Canada

Ontario, Canada

Ontario, Canada

Oaxaca

Oaxaca

Oaxaca

Oaxaca

Oaxaca

Oaxaca

Durango

Durango
Durango
Durango
Durango

Durango

Durango

Durango
NuevolLeon

NuevolLeon

Ontario

Ontario

Ontario

Ontario

Santiago Matatlan

Santiago Matatlan

Santiago Matatlan

Santiago Matatlan

Santiago Matatlan

Santiago Matatlan

Nombre de Dios

Nombre de Dios
La Michilia
La Michilia
La Michilia

La Michilia

Nombre de Dios

Nombre de Dios
Aramberri

Aramberri

Canada

Canada

Canada

Canada

Canada

México

México

México

México

México

México

México

México
México
México
México

México

México

México
México

México
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YMX506F02

YMX506F05

YMX506F08

YMX506F07

YMX506F11

YMX506G04

YMX506G03

YMX506G12

YMX506H01

YMX506G09

YMX506G10

YMX506G11

YMX506G08

YMX506H04

YMX506H02

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

SAPA

EIDiente03
ElDiente02
LaCanoa02
LaCanoa02
LaCanoa02
LaCanoa0l
LaCanoaOl
ElDiente01
ElDiente01
ElDiente03
ElDiente03
ElDiente01
ElDiente01
ElDiente04

ElDiente04

Tamaulipas
Tamaulipas
NuevolLeon
NuevolLeon
NuevolLeon
NuevolLeon
NuevolLeon
Tamaulipas
Tamaulipas
Tamaulipas
Tamaulipas
Tamaulipas
Tamaulipas
Tamaulipas

Tamaulipas

San Carlos
San Carlos
Aramberri
Aramberri
Aramberri
Aramberri
Aramberri
San Carlos
San Carlos
San Carlos
San Carlos
San Carlos
San Carlos
San Carlos

San Carlos

México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México

México
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Tabla Suplementaria 3. Aislados empleados en la filogenia S.

cerevisiae

Ciento noventa y nueve cepas de los clados de agave mexicano, sudamericano y

Guayana francesa.

Nombre Especie Localizacion Pais
DKO001c27 SACE Santiago Matatlan; Oaxaca; México México
DK003c56 SACE Laguna Seca; San Luis Potosi; México México
DKO016c¢5 SACE Eduardo Neri; Guerrero; México México
DK017c4 SACE Chilapa; Guerrero; México México
DK018c4 SACE Huitzuco; Guerrero; México México
DKO019c1 SACE Charo; Michoacan; México México
XA017cl SACE Palmar de Guadalupe; Estado de México; México México
XA023c1 SACE Palmar de Guadalupe; Estado de México; México México
XA030c1 SACE San José Chalmita; Estado de México; México México
XA031c2 SACE San José Chalmita; Estado de México; México México
XA057c4 SACE San Isidro Gusihe; Oaxaca; México México
XA070c1 SACE San Juan Bautista Jayacatlan; Oaxaca; México México
XAQ72c4 SACE San Juan Bautista Jayacatlan; Oaxaca; México México
XA074c2 SACE Santa Maria Ixcatlan; Oaxaca; México México
XA081c6 SACE San Felipe; Guanajuato; México México
XA083cl SACE San Felipe; Guanajuato; México México
XA083c6 SACE San Felipe; Guanajuato; México México
XA097c15 SACE San Luis de la Paz; Guanajuato; México México
XA097c4 SACE San Luis de la Paz; Guanajuato; México México
XA098c2 SACE San Felipe; Guanajuato; México México
XA121cl4 SACE San Carlos; Tamaulipas; México México
XA121c18 SACE San Carlos; Tamaulipas; México México
XA121c20 SACE San Carlos; Tamaulipas; México México
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XA121c6

XA126¢7

XA132c2

XA133c5

XA134cl

XAl42c1

XA143c7

XA144c3

XA145c3

XAl46cl

XAl154cl

XA186¢3

XA189c1

XA190c1

XA191c2

XA196¢c1

XA197c1

XA200c2

XA211c1

XA251c2

XA252c3

XA254c23

XA255c1

XA258c4

XA261c23

XB001c4

XB011c1

XB041c1

XB044c4

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

San Carlos; Tamaulipas; México
San Carlos; Tamaulipas; México
San Nicolas Huajuapan; Puebla; México
San Nicolas Huajuapan; Puebla; México
San Nicolas Huajuapan; Puebla; México
San Juan del Rio; Oaxaca; México
San Luis Amatlan; Oaxaca; México
San Luis Amatlan; Oaxaca; México
San Luis Amatlan; Oaxaca; México
San Agustin Amatengo; Oaxaca; México
Mascota; Jalisco; México
Nombre de Dios; Durango; México
Nombre de Dios; Durango; México
Nombre de Dios; Durango; México
Nombre de Dios; Durango; México
Yonora Mezquital; Durango; México
Yonora Mezquital; Durango; México
Temohaya Mezquital; Durango; México
Huitzila; Zacatecas; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Piedras de lumbre; Michoacan; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Etucuaro; Michoacan; México
Santa Catarina de Albarradas; Oaxaca; México

Santiago Matatlan; Oaxaca; México

México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México

México
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XB045c4

XB047c2

XB048cl

XB050c1

XB051c4

XB052cl

XB053c1

XB054c5

XB056¢c1

XB064c2

XB065c1

XB076¢c1

XB094c2

XB251c1

XB252c1

XB254c1

XB256¢3

XB258c4

DKO001c10

XA024c2

XA137cl

XA139c1

XA140c2

XA195c1

YMX004566

YMX004569

YMX004648

YMX004659

YMX004668

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Miahuatlan; Oaxaca; México
Santa Catarina de Minas; Oaxaca; México
Santa Catarina de Minas; Oaxaca; México
Apetlanca; Guerrero; México
San Juan Espanatica; Jalisco; México
Morelia Pino Bonito; Michoacan; México
Morelia Pino Bonito; Michoacan; México
Piedras de lumbre; Michoacan; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México

Santiago Matatlan; Oaxaca; México

Palmar de Guadalupe; Estado de México; México

San Juan del Rio; Oaxaca; México
San Juan del Rio; Oaxaca; México
San Juan del Rio; Oaxaca; México
Yonora Mezquital; Durango; México

Etucuaro; Michoacan; México

San Juan Bautista Jayacatlan; Oaxaca; México

San Agustin Amatengo; Oaxaca; México
La Estancia; Jalisco; México

La Estancia; Jalisco; México

México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México

México
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YMX004685

YMX004695

YMX005538

YMX005539

YMX005541

YMX005542

YMX005545

YMX005546

YMX005547

YMX005548

YMX005549

YMX005550

YMX005551

YMX005552

YMX005553

YMX005554

YMX005555

YMX005556

YMX005557

YMX005558

YMX005559

YMX005561

YMX005563

YMX005564

YMX005565

YMX005566

YMX005569

YMX005570

YMX005571

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

Santa Maria Ixcatlan; Oaxaca; México

San Pedro Totolapan; Oaxaca; México

San Juan Bautista Jayacatlan; Oaxaca; México

Santa Catarina de Minas; Oaxaca; México

Santa Catarina de Albarradas; Oaxaca; México

Miahuatlan; Oaxaca; México
San Juan Espanatica; Jalisco; México
San Juan Espanatica; Jalisco; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Santa Catarina de Minas; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Piedras de lumbre; Michoacan; México
Piedras de lumbre; Michoacan; México

Santiago Matatlan; Oaxaca; México

Santa Catarina de Albarradas; Oaxaca; México

Morelia Pino Bonito; Michoacan; México
Morelia Pino Bonito; Michoacan; México
Miahuatlan; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Etucuaro; Michoacan; México
Apetlanca; Guerrero; México
Santa Maria Ixcatlan; Oaxaca; México
Santa Maria Ixcatlan; Oaxaca; México
San Carlos; Tamaulipas; México
San Carlos; Tamaulipas; México
San Agustin Amatengo; Oaxaca; México
San Agustin Amatengo; Oaxaca; México

San Juan del Rio; Oaxaca; México

México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México

México

62



YMX005572

YMX005575

YMX005576

YMX005577

YMX005583

YMX005584

YMX005585

YMX005586

YMX005587

YMX005588

YMX005590

YMX005591

YMX005592

YMX005593

YMX005594

YMX005595

YMX005596

YMX005597

YMX005600

YMX005601

YMX005603

YMX005609

YMX005616

YMX005618

YMX005619

YMX005620

YMX005621

YMX005622

YMX005626

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

San Luis Amatlan; Oaxaca; México
San Nicolas Huajuapan; Puebla; México
Temohaya Mezquital; Durango; México
Yonora Mezquital; Durango; México
Temohaya Mezquital; Durango; México
Palmar de Guadalupe; Estado de México; México
Mascota; Jalisco; México
La Estancia; Jalisco; México
San Carlos; Tamaulipas; México
San Carlos; Tamaulipas; México
Piedra Parada; Estado de México; México
Mascota; Jalisco; México
San José Chalmita; Estado de México; México
San José Chalmita; Estado de México; México
Las Guasimas Cabo Corrientes; Jalisco; México
San Juan del Rio; Oaxaca; México
San Juan del Rio; Oaxaca; México
Nombre de Dios; Durango; México
Bacanora; Sonora; México
Bacanora; Sonora; México
Bacanora; Sonora; México
Puerta del Sol; Sonora; México
Mazatlan; Guerrero; México
Mazatlan; Guerrero; México
San Luis de la Paz; Guanajuato; México
San Pedro Ures; Sonora; México
San Pedro Ures; Sonora; México
Bacanora; Sonora; México

Mazocahui; Sonora; México

México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México

México
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YMX005628

YMX005630

YMX005632

YMX005633

YMX005639

YMX005642

YMX005645

YMX506H07

YMX506H08

YMX506H09

YMX507A04

YMX507A05

YMX507A06

YMX507B01

YMX507B02

YMX507B03

YMX507B04

YMX507B05

YMX507B06

YMX507B07

YMX506F12

JS109c1

JS497cl

JS326¢1

JS210cl

JS818cl

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

Baviacora; Sonora; México
Matope Villa Pesqueira; Sonora; México
Pueblo de Alamos; Sonora; México
Moctezuma; Sonora; México
Tototlan; Jalisco; México
Tototlan; Jalisco; México
Ciénega; Jalisco; México
Santa Catarina de Minas; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
Santiago Matatlan; Oaxaca; México
San Carlos; Tamaulipas; México
San Nicolas; Tamaulipas; México
San Carlos; Tamaulipas; México
Amatitan; Jalisco; México
Amatitan; Jalisco; México
Amatitan; Jalisco; México
Amatitan; Jalisco; México
Amatitan; Jalisco; México
Amatitan; Jalisco; México
Amatitan; Jalisco; México
San Nicolas; Tamaulipas; México
México

Jalisco; México

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
México
Guayana
Francesa

Guayana

Francesa

Guayana

Francesa

64



JS835cl

JS171cl

JS208c1

JS014cl

JS889cl

JS654cl

JS150c1

JS933cl

JS440cl

JS387cl

JS922c1

JS114cl

JS277cl

JS861cl

JS691cl

JS468cl

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana
Francesa

Guayana

Francesa

Guayana
Francesa

Guayana

Francesa

Guayana
Francesa

Guayana

Francesa

Guayana
Francesa

Guayana

Francesa

Guayana
Francesa

Guayana

Francesa

Guayana
Francesa

Guayana

Francesa

Guayana
Francesa

Guayana

Francesa

Guayana

Francesa

Guayana

Francesa
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JS263cl

JS599c1

JS527c1

JS310c1

JS311cl

JS759cl1

JS165cl

JS728cl

JS246¢1

JS270cl

JS754cl

ERR1309514

ERR1309020

BR021c1

BR023cl

BR010cl1

BR0O11c1

SRR800827

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

SACE

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa

Guayana Francesa
Yasuni National Park; Orellana; Ecuador
Aba; Abia State; Nigeria
Riparian forest of Carrego; Buritizal; Tocantins; Brasil

Research Center Cangucu; T. da Praia; Tocantins;

Brasil
Taguatinga; Tocantins; Brasil

Taguatinga; Tocantins; Brasil

No reportado

Guayana
Francesa

Guayana

Francesa

Guayana
Francesa

Guayana

Francesa

Guayana
Francesa

Guayana

Francesa

Guayana
Francesa

Guayana

Francesa

Guayana
Francesa

Guayana

Francesa

Guayana
Francesa

Ecuador
Nigeria

Brasil

Brasil
Brasil

Brasil

No reportado
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8. Glosario

Aislado: Muestra de un organismo obtenida para estudio o experimentacién. En este

contexto se usa para referir a las cepas de levadura analizadas.

Cobertura Gendmica: Medida de la cantidad de veces que una base es secuenciada,

puede dar evidencia sobre la composicion gendmica del organismo secuenciado.

Filogenia: Determinacion de las relaciones evolutivas entre organismos, en este
proyecto se utilizan para entender una parte de la historia evolutiva de los hibridos

encontrados.

Hibrido: Organismo resultante de la cruza entre individuos de dos especies distintas, en
el contexto de este trabajo, entre Saccharomyces cerevisiae y Saccharomyces

paradoxus.

Introgresion: Incorporacion de material genético de una especie en el genoma de otra,
se pueden originar por hibridaciones o por otros mecanismos como la transferencia

horizontal de material genético.

Lecturas Mapeadas: Secuencias de ADN que se han alineado a una referencia
gendmica, dependiendo de la referencia a la que hayan alineado se puede inferir el

origen de dichas lecturas.
Mapeo Competitivo: Técnica bioinformatica utilizada para alinear secuencias de ADN a
multiples referencias gendmicas simultdneamente, con el objetivo de determinar la

procedencia de las moléculas de ADN secuenciadas.

Secuenciaciéon: Proceso de determinar la sucesién exacta de nucledtidos en una

molécula de ADN.
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Transferencia horizontal: Transferencia de material genético entre organismos de la
misma o diferentes especies, esta forma de transmision de informacion genética es

distinta a la herencia de progenitores a hijos (vertical).
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