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Intfodugé

A distribui¢do natural da abelha melifera (Apis mellifera L.) abrange a Africa, a Europa e o Médio Oriente. Na Europa est&o presentes duas linhagens (C e M). A linhagem C agrupa cerca de uma dezena

de subespécies, entre as quais se encontram as duas mais utilizadas pela apicultura a escala mundial: a italiana (A. m. ligustica) e a carniola (A. m. carnica). A linhagem M agrupa duas subespécies: a

abelha negra (A. m. mellifera), a norte dos Pirenéus, e a abelha ibérica (A. m. iberiensis), na Peninsula Ibérica. Durante as Ultimas décadas a actividade apicola tem moldado o padrdo de diversidade de A.
. m. mellifera através da introducéo de A. m. ligustica e A. m. carnica na europa ocidental, o qual em algumas regides tem levado praticamente a extingéo da subespécie nativa.
. Para evitar o desaparecimento de A. m. mellifera, diversos programas de conservagéo tém sido implementados no norte da Europa, sendo que o célculo da taxa de introgressédo usando marcadores
moleculares é crucial na monitorizacdo das populagdes protegidas. A maioria dos estudos tém utilizado microssatélites e mtDNA. No entanto, os SNPs apresentam vantagens em relagdo aos
microssatélites, tais como: uma boa cobertura do genoma, dados de maior qualidade, e facilidade de automatizagdo usando tecnologias de alta capacidade. Diversos estudos mostram que os
microssatélites tém maior poder discriminatério, sendo necessarios 100 SNPs para se ter a mesma informagdo de 10-20 microsatélites. O objectivo do presente trabalho é comparar as taxas de
introgresséo estimadas usando os 12 microssatélites e trés conjuntos de SNPs.

Amostras

Um total de 77 individuos de A. m. mellifera foram amostrados na
Franca (18), Dinamarca (10), Holanda (15), Suica (6), Escécia (10),

Conjuntp de Dados Andlise da Introgressado

De um total de 1536 SNPs, 353 eram monomérficos
(2% cut-off). Assim, foram utilizados 1183 SNPs nas

s Os niveis de introgresséo por individuo foram inferidos usando

Noruega (10) e Inglaterra (8). A colecgéo de referéncia da linhagem C analises. " | 0 STRUCTURE 2.3.3 (Pritchard et al. 2000) com as seguintes
era constituida por 19 individuos de A. m. carnica amostrados na . . ' . configuragdes:
Croécia e Sérvia e 17 de A. m. ligustica amostrados na Italia. As posi¢bes gendmicas de todos os loci foram obtidas )

usando o BLAST, tendo como base o genoma da
abelha Assembly 4.5. Os niveis de introgressao foram
primeiramente estimados usando todos os SNPs e os
12 microssatélites.

* Modelo Admixture

« Frequéncia alélica correlacionada
« 250 000 burn-in steps

« Itera¢des 750 000 MCMC

« 20 corridas

* K=2 clusters
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Genotipagem

Os SNPS foram genotipados usando o GoldenGate® Assay e o
software Genome Studio da Illumina.

Posteriormente, para o poder discriminatério entre os
SNPs e os microssatélites ser aproximadamente o
mesmo usaram-se dois conjuntos de SNPs, um
contendo 60 e outro 120 loci, tendo sido usados os
SNPs localizados na proximidade dos microssatélites.

O CLUMPP 1.1.2 (Jakobsson e Rosenberg 2007) foi usado
para alinhar e calcular o “coeficiente de similaridade simétrica”
das 20 corridas. Os resultados obtidos no CLUMPP foram
usados na construgdo dos gréficos usando o DISTRUCT 1.1
(Rosenberg 2004).
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Resultados e Discussao

Os 12 microssatélites (A8, A7, Ap43, A113, Ap55, B124, A79,
A88, Ac011, Ap 224, Ap249, Ap274) foram obtidos através de
duas reacgbes multiplex PCR. Os produtos de PCR foram
visualizados usando BI-3730. Os alelos foram identificados
usando o GeneMapper v3.7.

Tendo o conjunto de 12 microsatélites como
referéncia verificou-se que existem mais de 42 ‘
individuos para cada conjunto de dados com desvios
inferiores a 0.05. No entanto, ha alguns individuos
que tém desvios superiores a 0.20 (Tabela 1). O
desvio maximo foi encontrado para um individuo de

A distancia média dos 10 SNPs mais proximos aos microsatélites é de 10.14
cM e dos 5 SNPs mais préximos € de 5.57 cM. Os microssatélites que contém
0s SNPs mais proximos séo A8 (4.54 cM:10 SNPs ) e Ac011(2.62 cM:5 SNPs),
ja o que apresenta os SNPs mais distantes é o A79 (24.12 cM:10 SNPs).
Apenas 4 SNPS estdo a menos de 1 cM dos microssatélites, o que mostra que
em geral os SNPs ndo representam as mesmas zonas gendémicas dos

Na Fig. 1 é possivel observar que os niveis de]
introgressdo sédo bastante varidveis de individuo para
individuo e de populacéo para populagdo. As populagdes
que apresentam individuos com maior proporgdo da.
linhagem C (amarelo) sdo Franca e Inglaterra (Fig. 1).

e % microsatélites (Fig. 2). Ingl_aterra com um valor superior a 0.57 para todos os
o conjuntos de dados (Tabela 1).
T 30 W 10 SNPs o ; .
10 sxp 25 o5 SNPs Tabela 1 Individuos com desvios superiores
20 a 0.20.
Ll 15 1
10 2
Culubbbkhhok 3
6
- , Wil k :
0‘3' (?(.o R R S A IR O - B - A=A 2
< KN WL S N A € X0 o3 NN
N <233%¢%9 <39 9= 3
Fig. 1 Estimativa da introgresséo (Q) da linhagem-C para os 77 < < < < % 8 04113 03193 02945
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individuos amostrados na Europa ocidental usando: conjuntos Fig. 2 Distancia média dos 10 SNPs (azul) e 5 SNPs (vermelho) em relag&o aos 12 15 04337 02932 0224
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025 Ao analisar a média Q para 7 populagbes de A. m. L . ~ . X L N
| = Franca mellifera para os diferentes conjuntos de dados, As ) estimativas de introgressdo obtidas com microssatélites diferem das
. 0.2 :Dlnamarca verifica-se que as maiores diferencas sio entre o ol3t|das usando os SNPs, o que se pode ,deyer ao fac_to de en’1_geral os SNPs
Lo : ::::da conjunto de dados 12 microsatélites e 1183 SNP. As n&o se encontrarem na mesma zona genémica dos microssatélites.
cEy 0.1 = Escocia populagbes que apresentam maiores diferencas séo Exi i ) . R o
= Noruega Franca, Dinamarca e Suica. xistem mais de 50% de individuos que tém um desvio inferior a 0.05. No

0os = Inglaterra entanto, mais de 10 individuos apresentam desvios superiores a 0.20
. Enquanto o conjunto de 12 microssatélites apresenta havendo um individuo de Inglaterra com um valor superior a 0.5.
| 125TR 183 SNP 120 SNP 60 SNP maiores valores de Q médios para Franca, o conjunto . . .
] ) ) de 1183 SNPs apresenta maiores valores para a Apegar das d!fgrengas epco_ntfadas, os rgsultados obtldos.com o conjunto de
Fig. 3. Média Q para as 7 populagdes A. m. mellifera opulagéo da Dinamarca e Suica (Fig. 3) 12 microssatélites é mais similar aos obtidos com os conjuntos de 120 e 60
usando diferentes conjuntos de dados populag ¢ 9. 3)- SNPs do que aos obtidos com 1183 SNPs

. Inference of population structure using m

hical display of po




