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Resum

Presentem I'assemblatge del genoma d’un individu femella de I'espécie Lycaena helle (coure
violeta; Arthropoda; Insecta; Lepidoptera; Lycaenidae). El genoma té una mida de 547,31
megabases. La totalitat del genoma s’ha sequenciat i s’ha bastit en 25 pseudomolécules
cromosomiques contigles, incloent-hi els cromosomes sexuals Z i W. També s’ha realitzat
'assemblatge del genoma mitocondrial, que té una mida de 15,5 kilobases. L’anotacio
d’aquest assemblatge ha identificat 20.122 gens que codifiquen per a proteines.

Paraules clau: Lycaena helle, coure violeta, sequenciaciéo gendmica, sequenciacio de
I'RNA, Lepidoptera,

Antecedents i importancia

El genoma de la papallona coure violeta, Lycaena helle (Figura 1) també anomenada per
alguns autors Helleia helle (Zhang et al., 2022), ha estat seqlenciat com a part de la iniciativa
catalana per I'Earth Biogenome Project (CBP, Corominas et al., en premsa), la qual té com a
objectiu produir un cataleg detallat del genoma d’espécies eucariotes als Paisos Catalans. La
seqliiencia completa dels cromosomes d’aquesta espécie esta basada en un espécimen
femella capturat a Andorra.

Aquesta espécie es caracteritza per un fort dimorfisme sexual. Els mascles tenen ales de
color fosc amb una intensa iridescéncia porpra, amb taques negres i el marge també negre.
Les femelles no tenen aquesta iridescéncia tan acusada i les marques negres de les ales
anteriors sén més petites.



El cicle vital de la poblacié andorrana de L. helle comencga al juny o juliol, quan les erugues
surten de I'ou. En dues o tres setmanes, I'eruga es converteix en pupa. La pupa hiverna i
imago emergeix entre maig i principis de juny de l'any seguent. La papallona adulta
s’alimenta del néctar de diferents espécies de flors. Durant aquests mesos, les femelles
fecundades dipositen els ous a la part inferior de les fulles de la bistorta (Bistorta officinalis),
I'dnica planta hoste de les larves.

En el darrer periode glacial i a l'inici del periode postglacial, I'espécie estava ampliament
distribuida per Europa central (Habel et al., 2010). Durant I'escalfament climatic del periode
postglacial, aquesta espécie es va desplagar a altituds i latituds més elevades (Habel et al.,
2010) i les poblacions del sud van quedar relegades a les muntanyes. L’aillament i el fet que
es tracta d’una espécie sedentaria (Baguette and Néve, 1994) fan que les poblacions d’L.
helle siguin susceptibles de patir fortes fluctuacions estocastiques (Lesica and Allendorf,
1995; Melbourne and Hastings, 2008). Diversos estudis amb microsatél-lits (sequéncies
altament repetides) han demostrat que el grau de diferenciacié genética entre individus de
diferents serralades és forca elevat (Habel et al., 2010, 2011). L’analisi de 'ADN mitocondrial
ha mostrat que aquesta espécie té una estructura genética espacial relativament alta (GST =
0,684), tot i que la divergéncia intraespecifica maxima és moderada (0,7%) (Dapporto et al.,
2022).

A causa del canvi climatic, es preveu un escenari d’erosio genética per a L. helle en un futur
proxim (Habel et al., 2011). La fragmentacié actual de la distribucié d’aquesta espécie altera
la connectivitat entre poblacions i pot causar una disminuciéo de la seva mida, amb la
corresponent pérdua de diversitat com a conseqiieéncia de la deriva genética. Aquest fenomen
pot arribar a afectar el potencial evolutiu de I'espécie a llarg termini (Peacock and Smith, 1997;
Frankham and Ralls, 1998; Couvet, 2002; Stockwell, Hendry and Kinnison, 2003). La
reduccié de la diversitat genetica mina la capacitat d’'una espécie per respondre a canvis en
'entorn (Keller and Waller, 2002; Bijlsma and Loeschcke, 2012; Trense, Hoffmann and
Fischer, 2021), la qual cosa pot conduir a la seva extincié (Barnosky et al., 2011).

Hom calcula que la poblacié andorrana d’'L. helle és només d’un parell de desenes d’individus
(Ubach & Stefanescu, com. pers.). Lycaena helle esta classificada com “en perill” a la Llista
Vermella Europea de Papallones (van Swaay, 2010) i a la Llista Vermella Espanyola (Jubete
etal., 2019), i com “en perill critic” a la Llista Vermella Preliminar de les Papallones d’Andorra
(Ubach and Stefanescu, 2022).

El genoma d’aquesta espécie t¢ un nombre haploide de cromosomes de n = 24 (Robinson,
1990). En aquest estudi s’ha generat un assemblatge del genoma d’alta qualitat i s’ha dut a
terme la sequenciacié d’'RNA amb metodologies de lectura llarga a partir de I'ala i la pota del
mateix individu utilitzat per a la sequenciacié del genoma. Els resultats d’aquesta sequienciacié
han estat utilitzats per produir una anotacio génica del genoma.



Figura 1. Fotografia de la Coure Violoeta
(Lycaena helle) Guy Padfield
https://quypadfield.com/violetcopper.html
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