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Analise molecular de micobactérias patogénicas em amostras de rim e
ginglio de animais selvagens
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As micobactérias provocam infecgdes cronicas denominadas micobacteriosces,
que podem infectar dirccta ou indirectamente todos os tecidos e orgdos de humanos ¢ de
um vasto leque de animais, quer domésticos quer selvagens. Entre os seus hospedeiros
selvagens podemos encontrar o javali (Sus scrofa) e o veado (Cervus elaphus), que
funcionam como reservatorios, promovendo a disseminagao desta patologia.

Neste estudo foi extraido DNA a partir de tecidos de rim e ganglios linfiticos
provenientes de javali e veado com o objectivo de detectar micobactérias. Para detectar
Mycobacterium realizou-se o ensaio 168 tDNA (Wilton ¢ Cousins, 1992, adaptado por
Moravkova er al. 2008) com “primers” especificos para o género. No que diz respeito o
Mycobacterium avium subsp. paratuberculosis utilizaram-se “primers” especificos para
a 15 900 (adaptada de Moss et al. 1992), sequéncia de insergio especifica para esta sub-
especic.

No total foram utilizadas 47 amostras, sendo 33 de gnglios linfaticos ¢ 14 de
ritn. Das amostras de génglio, 20 pertenciam a veado e as restantes a javali, observando-
se incidéncia de micobactérias numa grande percentagem de amostras. Relativamente as
amostras de rim, 9 provinham de veado e 5 de javali, verificando-se que & maioria das
amostras de veado se revelaram positivas para Mycobacterium avium subsp.
paramberculosis, enquanto que todas as amostres de javali eram negativas para esta
sub-espécie. Todas as amostras positivas para a sub-espécie revelaram-se positivas para
o género Mycobacteriun:.

A téenica de PCR ¢ uma ferramenta muito Gtil para a detecgiio de micobactérias,
podendo ser utilizada futuramente como técnica padrio para o diagnostico  de
micobacterioses, em detrimento de outros métodos moroses, como ¢ o caso da cultura
bacteriologica.
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Detection of loci under selection in Apis mellifera iberiensis as
compared with two frequentist methods
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Genome scans with many genetic markers provide the opportunity to investigate
local adaptation m natural populations and identify candidate genes under selection. The
recent advent of high-throughput Single Nucleotide Polymorphism (SNP) genotyping
technologies have opened new perspective of research and these markers are commonly
observed in functional genes making them ideal markers to study adaptive molecular
variation. This approach has become commonly employed in ecological and population
genetics studies to detect outlier loci that are putatively under selection. Herein, we
show a preliminary exploration of a genome scan to detect signatures of selection on the
Iberian honey bee genome. The objective of this study was to determine loci under
selection of 4. . iberiensis by using SNPs. Over 711 individuals were sampled in the
Iberian Peninsula across three latitudinal transects and then genotyped for 1536 SNPs
using the Golden Gate Assay of [llumina. Loci under selection were identified by two
frequentist methods: Fdist, implemented n LOSITAN, and BAYESCAN. There were
identified 22 loci under selection by BAYESCAN and 12 loci by LOSITAN, being 10
loci detected by both methods. The SNPs under selection were located in linkage group
1,4,6,7 8,9,10, 11, 12, 13 and |5 from honey bee genome and may be related to
genes with diverse functions as hormonal, nervous, development, cell signaling and
some unknown.
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Padrdes de variaciio genética em loci sob selecciio na abelha Ibérica:
comparacio da selecciio balanceadora e direccional
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A Peninsula Ibérica tem sido reconhecida como um “hotspot™ de diversidade ¢
endemismo para diversas cspécies quer animais quer vegetais. Em parte esta grande
diversidade encontrada na Peninsula Ibérica deve-se ao facto de este local ter sido
utilizado come refigio por diferentes espécies durante as glaciages. A abelha é um dos
muitos casos onde este processo aconteceu. Na verdade, a Peninsula Ibérica ¢ umas das
regites da Europa onde esta espécie apresenta uma maior diversidade e complexidade
genética. A abelha ibérica que esta distribuida pela Peninsula Ibérica € o fruto de uma
hibridagdo natural entre a linhagem Africana ¢ a linhagem da Europa ocidental. O
estudo de zonas hibridas tem sido muito importante para compreender os processos
evolutivos que levaram a complexidade genética tio caracteristica dos refiigios.

O objectivo deste trabalho € fazer uma abordagem inicial para perceber como ¢é
que os diferentes tipos de selecgiio (balanceadora e direccional) influenciam a
diversidade genética das abelhas na Peninsula Ihérica e tentar perceber qual o papel da
selecciio na divergéneia adaptativa das populagdes. Para tal foram calculadas algumas
estatisticas sumarias e também foram utilizados diversos softwares que implementam
algoritmos Bayesianos de forma a verificar que estrutura ¢ captada ao utilizar-se as
regides do genoma sob diferentes tipos de selecglio (balanceadora ou direccional). No
total foram detectados 22 loci sob selecgdo usando o Bavescan, 9 dos quais
apresentavam aparentam estar sob de uma selecglio balanceada e 13 sob seleccdo
direccional. Neste trabalho ¢ representado o padrio obtido utilizado sotftware
“STRUCTURE™.
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