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Estudos previos sugerem que a Peninsula lberica serviu de refUgio durante as 
Oltimas glaciacoes e de zona de contacto secundario entre duas linhagens 
divergentes de abelhas. Estes eventos hist6ricos, associados a processes 
contemporaneos relacionados cam a actividade apicola, deram lugar a um 
padrao de variacao genetica de elevada complexidade. o qual nao foi ainda 
destrincado, apesar dos inOmeros estudos realizados aplicando uma grande 
variedade de marcadores geneticos incluindo morfologia, alozimas, ADN 
mitocondrial (mtDNA) e microsatelites. Nesta comunicacao iremos apresentar 
os resultados de um estudo recentemente realizado na Peninsula lberica em 
que se procedeu a sequenciacao da regiao intergemia tRNAieu-cox2 do mtDNA 
e a um scan do genoma nuclear da abelha iberica usando um marcador 
molecular designado per polimorfismo de nucleotide simples (SNP - single 
nucleotide polymorphism) em cerea de 711 col6nias amostradas em 2010 ao 
longo de tres transeptos com orientacao norte-sul (costa Atlantica. regiao 
central e costa Mediterranica). Os dados foram analisados utilizando 
ferramentas informaticas que permitem distinguir as regioes gen6micas que 
estao sujeitas a for9as que actuam simultaneamente em todo o genoma, e que 
sao conhecidas coma neutrais (e.g. fluxo genico, deriva genetica), das for9as 
que actuam em regioes especificas, coma e o caso da selecyao. Esta 
abordagem permitiu-nos compreender melhor a complexidade dos padroes de 
variacao da abelha iberica e encontrar regioes do genoma que parecem ser 
importantes na adapta9ao ao meio ambiente. Os resultados deste estudo 
poderao ser Oteis em futures programas de melhoramento e conservacao do 
valioso patrim6nio genetico que constitui a abelha iberica. 




