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Análise molecular de micobactérias patogénicas em amostras de rim e 
gânglio de animais selvagens 

N. Sou.m1'.A. Mendes1
• S. Almres3

• C Miranda 3 L. Figueira~.A . C. Coellw-'. A. C. 
Matoi. M. Mato/ 
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Vetcrinarv Scicnccs 
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As micobactérias provocam infecções crónicas denominadas micobacterioscs, 
que podem infectar directa ou indirectamente todos os tecidos c órgãos de humanos c de 
um vasto leque de animais, quer domésticos quer selvagens. Entre os seus hospedeiros 
selvagens podemos encontrar o javali (Sus scrofa) c o veado (Cervus elaplrus), que 
funcionam como resef'·atórios, promovendo a disseminação desta patolo gia 

Neste estudo foi extraído DNA a partir de tecidos de rim c gânglios linfáticos 
provenientes de javali e veado com o obJectivo de detectar mrcobactérias. Para detectar 
Mycobacterium realizou-se o ensaio l 6S rDNA (Wilton c Cousins, l 992, adaptado por 
Moravkova et a/. 2008) com " primers" específicos para o género. No que diz respeito a 
Mycobacterium m•iw11 subsp. paratuherculosis utili7.aram-se "pr imcrs" especílieos para 
a IS 900 (adaptada de Moss e/ ai. 19'>2), sequência de inserção específica para esta sub­

espécie. 
No total foram utilizadas 47 amostrus, sendo 33 de gânglios linfáticos c 14 de 

rim. Das amostras de gânglio, 20 pertenciam a veado e as restantes a javali, observando­
se incidência de micobactér ias numa grande percentagem de amostras. Relativamente às 
amostras de rim, 9 pro vinham de veado c 5 de javali, verificando-se que a maioria das 
amostras de veado se revelaram positivas para Mycobacrerilllll m·irm1 subsp. 
paratubercu/osis, enquanto que todas as amostras de javali eram negat ivas para esta 
sub-espécie. Todas as amostras pos itivas para a sub-espécie revelaram-se positivas para 

o género Mycobacrerium. 
A técnica de PC R é uma ferramenta muito útrl para a detecção de micobactérias, 

podendo ser ut il i7.ada futuramente como técnica padrão para o diagnóst ico de 
micobacterioses, cm detrimento de outros métodos morosos, como é o caso da cultura 

bacteriológica. 
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Detection of toei under selection in Apis mel/ifera iberiensi.5 as 
comparcd with two frequentist methods 

P35 
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(ienomc scans with many gcnclic markcrs providc thc opportunity to invcstigatc 
local adaptation in natural populations and identify candidate genes undcr selcction. Thc 
rcccnt advent of high-throughput Single Nucleotide Polymorphism (SNP) genotyping 
tcchnologics have opened ncw perspective ofrcsearch and thcsc markers are commonly 
obscrvcd in functional genes making thcm ideal markers to study adaptivc molecular 
variation. This approach has become commonly employed in ccological and population 
gcnctics studies to detect outlier loci that are putatively under selection. Hcrein, wc 
show a preliminary exploration ofa gcnomc scan to dctcct signatures ofsclcction on thc 
Iherian honcy bec genome The objective of this study was to determine loci undcr 
selection of A m. iberiensis by using SNPs. O ver 711 individuais werc sampled in the 
lbcrian Peninsula across thrcc Jatitudinal transccts and thcn genotyped for 1536 SNPs 
using thc Goldcn Gatc Assay of lllumina. Loci under selection wcrc identificd by two 
frcquentist methods: Fdist, implcmcntcd in LOS!TAN, and BAYESCAN. Thcrc wcrc 
identified 22 loci undcr sclection by BAYESCAN and 12 Joci by LOS!TAN, bcing lO 
Joci detected by both mcthods . Thc SNPs undcr selectron wcre Jocated in linkagc group 
I, 4, 6, 7, 8, 9, 10, II , 12, 13 and 15 from honey bce genomc and may be relatcd to 
genes with divcrsc functions as hormonal, nervous, devclopmcnt, ccll s ignaling and 
some unknown. 
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Padrões de variação genética em toei sob selecção na abelha Ibérica: 
comparação da selecção balanceadora e direccional 
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A Península Ibérica tem sido reconhecida como um "hotspot" de diversidade c 
endemismo para diversas espécies quer animais quer vegetais. Em parte esta grande 
diversidade encontrada na Península Ibérica deve-se ao flicto de este local ter sido 
util izado como refugio por diferentes espécies durante as glaciaçôes A abelha é um dos 
muitos casos onde este processo aconteceu. Na verdade, a Península Ibérica é umas das 
regiões da Europa onde esta espécie apresenta uma maior diversidade c complexidade 
genética. A abelha ibérica que está distribuída pela Península Ibérica é o fruto de uma 
hibridação natural entre a linhagem Africana c a linhagem da Europa ocidental. O 
estudo de zonas hibridas tem sido muito importante para compreender os processos 
evolutivos que levaram à complexidade genética tão característica dos refúgios 

O objectivo deste trabalho é fazer uma abordagem inicial para perceber como é 
que os diferentes tipos de selecção (balanceadora e direccional) influenciam a 
diversidade genética das abelhas na Península Ibérica e tentar perceber qual o papel da 
selecção na divergênc ia adaptativa das populações. Para tal foram calculadas algumas 
cstatisticas sumárias e também toram utilizados diversos sothvares que implementam 
algoritmos Bayesianos de forma a verificar que estrutura é captada ao utilizar-se as 
regiões do genoma sob diferentes tipos de selecção (balanceadora ou direccional). No 
total foram detectados 22 loci sob selecção usando o Bayescan, 9 dos quais 
apresentavam aparentam estar sob de uma selecção balanceada c 13 sob selecção 
direccional. Neste trabalho é representado o padrão obtido utilizado sollware 
"STRUCTURE". 
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