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Introducio

A Vespa velutina (Vespidae), também conhecida
como vespaasiatica, partilha com outros himenopteros
um conjunto de caracteristicas bioldgicas tnicas (ex.:
vida colonial, sistema de castas, divisdo de tarefas),
as quais tém contribuido de forma inequivoca para
o sucesso das inimeras invasoes bioldgicas causadas
por estes insetos sociais. Nas ultimas décadas, mais de
30 espécies da familia Vespidae foram acidentalmente
introduzidas em todo o mundo (Beggs ef al. 2011). A
Europa manteve-se livre destes poderosos invasores
até 2004, ano em que a vespa asiatica foi avistada
pela primeira vez em Nérac, Lot-et-Garonne, Franga
(Villemant et al. 2006). Desde entao, a vespa asiatica
tem-se expandido rapidamente pela maior parte da
Europa ocidental ¢ ja se encontra em pelo menos
nove paises vizinhos da Franga. A primeira incursdo
deste invasor fora de Franca ocorreu na localidade
espanhola de Amaiur (Navarra), que se situa a 180
km a sul de Nérac (Lopez et al. 2011), seis anos apos
a introducao. Depois de Espanha, a chegada da V.
velutina a outros paises foi muito rapida. Na Bélgica
(Rome et al. 2013) e em Portugal (Grosso-Silva e
Maia 2012) os primeiros individuos foram avistados
em 2011, em Italia em 2012 (Demichelis et al. 2014),
na Alemanha em 2014 (Witt 2015), na Gra-Bretanha
(Budge et al. 2017) e nos Paises Baixos em 2016
(Smit et al. 2018), na Sui¢a em 2017 (Poidatz et al.
2018) e em 2021 na Irlanda. A vespa asiatica ocupa
assim uma vasta area do territorio Europeu, a qual
continua a crescer.

E do conhecimento geral que, para além de causar
problemas de satde publica, a disseminagdo da
vespa asiatica na Europa € responsavel por elevados
prejuizos econdmicos e ecoldgicos (Monceau et al.
2014). O impacto negativo causado nos ecossistemas
deve-se a competi¢do com a entomofauna nativa e
também a interferéncia na polinizagdo das plantas
selvagens e culturas agricolas, uma vez que a vespa
asidtica ¢ um predador feroz de muitas espécies
de polinizadores (Monceau et al. 2013, 2015),
principalmente da abelha melifera.
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Infelizmente, todas as tentativas de travar o
estabelecimento e expansao da vespa asidtica em
Franga foram insuficientes e ineficazes. Também
ineficazes foram os Pirenéus e os Alpes ja que a vespa
foi capaz de ultrapassar estas barreiras geograficas
e expandir-se naturalmente nas Peninsulas Ibérica
e Italica (Bertolino et al. 2016; Goldarazena et al.
2015; Lopez et al. 2011). A chegada da V. velutina a
Viana do Castelo em 2011, a época a mais de 600 km
da frente de expansdo em Navarra e no Pais Basco
(Grosso-Silva e Maia 2012; Lopez et al. 2011),
resultou provavelmente de um “salto” mediado pela
atividade humana. Porém, apesar de menos provavel,
a hipotese de uma introducdo independente a partir
da Asia também ndo podia ser completamente
descartada, até a realizagdo deste estudo genético.

Desde a sua chegada em 2004, a V. velutina
estabeleceu-se com sucesso por praticamente toda
a Franca. Além disso, expandiu-se a sul para a
Peninsula Ibérica, onde ocupa um territorio que vai
da Catalunha até ao sul de Portugal, ¢ a Leste para a
Peninsula Italica, onde estd a progredir ao longo da
costa mediterranica (Bertolino et al. 2016). A taxa
médiaanual de expansao tem variado entre 18,3 kmem
Italia (Bertolino ef al. 2016) até 37,7 km em Portugal
(Carvalho et al. 2020), sugerindo que a vespa esta a
progredir a um ritmo mais lento nestes territorios do
que em Franga, onde a velocidade reportada ronda os
82 km por ano (Robinet et al. 2017).

A maior parte dos estudos da V. velutina na Europa
tem incidido essencialmente em diferentes aspetos
da sua biologia, ecologia e controlo (revisto por
Laurino et al. 2020; Monceau et al. 2014; Turchi e
Derijard 2018) e sdo raros aqueles que tém abordado
os aspetos genéticos da invasdo (Arca et al. 2015;
Budge et al. 2017; Granato et al. 2019; Jones et al.
2020). Os poucos estudos genéticos apontam para
um processo invasivo iniciado na Europa por apenas
uma rainha fecundada por 3-5 machos (Arca et al.
2015). Neste artigo, expandimos o conhecimento
atual da genética da invasdo da V. velutina na Europa
através do estudo do DNA mitocondrial e DNA
nuclear das populagdes das Peninsulas Ibérica e
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Italica. Este estudo foi publicado recentemente na
revista cientifica Biological Invasions (Quaresma
et al. 2022). Os objetivos principais eram (i) testar
se a origem da invasdo na Ibéria e Italia era Franga
ou se se tratava de um caso de introdugdo multipla
independente a partir da area nativa, tal como tem
acontecido para outros invasores (Kolbe et al. 2004;
Meimberg et al. 2010; Roman e Darling 2007; Wares
et al. 2005), e (i1) determinar a extensdo da perda de
diversidade genética, relativamente as populacdes
francesas e asiaticas, associada ao efeito fundador.

Analise genética

Entre 2016 e¢ 2017, colheu-se um total de 246
fémeas de V. velutina em Espanha (45), Portugal
(190) e Italia (11), cada uma representando uma
coldnia independente. O DNA total (mitocondrial e
nuclear) foi extraido do térax de cada individuo e foi
depois amplificado por PCR (reagao de polimerizagdo
em cadeia). Para a analise do DNA mitocondrial,
amplificou-se um fragmento do gene citocromo
oxidase I (conhecido por ser o cddigo de barras
dos animais) enquanto a analise do DNA nuclear
baseou-se num marcador molecular designado por
microssatélite (marcador utilizado nos testes de
paternidade). O DNA mitocondrial foi sequenciado e o
nuclear foi genotipado num sequenciador automatico.
Os dados genéticos produzidos neste estudo foram
depois combinados com os publicados por colegas
franceses (Arca et al. 2015) para um total de 162
individuos da Franca (83), provincias Chinesas de
Yunnan (20) e Zhejiang/Jiangsu (30), Indonésia (21)
e Vietname (8).

Padrao de diversidade genética

Os dados genéticos obtidos a partir das 246
coldnias amostradas em Portugal, Espanha e Italia
sugerem que a invasdo da Peninsula Ibérica e Italia tém
origem na populagdo francesa e ndo numa introdugao
independente a partir da area de distribuicao nativa.
Esta hipotese ¢ fortemente suportada pelo facto de
ter sido detetada apenas a linhagem mitocondrial
presente em Franca em todas as amostras analisadas.
Este resultado € congruente com um cenario invasivo
iniciado por uma tnica fémea fecundada (Arca et al.
2015), uma vez que sdo as fémeas que passam o DNA
mitocondrial para a geracdo seguinte. Os resultados
nucleares também corroboram esta hipotese uma
vez que os alelos (variantes) dos microssatélites
encontrados nas populagdes peninsulares sdo um
subconjunto dos reportados para a populagao francesa,
que por sua vez sdo um subconjunto dos reportados
para as populacdes da Asia (Arca ef al. 2015).
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Os nossos resultados dos microssatélites
(marcador do DNA nuclear) mostram uma maior
proximidade genética da populagdo francesa com as
populagdes de Italia e do noroeste de Espanha do que
com a populacdo portuguesa. Estes resultados sdo
consistentes com a origem das populag¢des espanhola
e italiana por expansao natural da populagdo francesa.
Por outro lado, a populag¢do portuguesa teve origem
num salto de grande distancia, tal como documentado
para o Reino Unido (Budge et al. 2017; Jones et al.
2020). Porém, se os propagulos que entraram em
Portugal em 2011 eram originarios da populagdo
francesa ou da frente que se estava a expandir em
Navarra e Pais Basco, ndo nos foi possivel determinar.
Mas, especula-se que o primeiro individuo tera vindo
num carregamento de madeira de pinheiro importada
das Landes para Viana do Castelo (M. Maia,
comunicagdo pessoal). Independentemente da origem
exata dos propagulos introduzidos em Portugal, este
tipo de invasdo, auxiliada pela atividade humana,
acelerou o processo de dispersdo da vespa asiatica
na Europa, tendo ajudado no seu avango tanto para
sul (Portugal) como para norte (Reino Unido; Budge
et al. 2017). Os diferentes processos de colonizagao
de Portugal, Espanha e Italia explicam em parte os
resultados da diversidade genética apresentados mais
a baixo.

Pouco depois da chegada a Portugal, a vespa
asiatica estabeleceu-se e expandiu-se rapidamente ao
longo da costa Atlantica tanto para sul como para a
vizinha Galiza (Carvalho et al. 2020). Na Galiza, o
primeiro individuo foi detetado em A Marina, Lugo,
apenas um ano apds o primeiro avistamento em
Portugal. A Marina situa-se a 200 km de Viana do
Castelo e a 400 km da, a época, frente da invasao no
Pais Basco (Goldarazena et al. 2015). Curiosamente,
os nossos resultados indicam que os individuos
amostrados na regido de A Marifia sdo geneticamente
mais proximos dos individuos estabelecidos em
Portugal (Fig. 1) do que dos de Espanha. A excegio
dos individuos amostrados no sul da Galiza, todos os
outros amostrados em Espanha estdo geneticamente
mais proximos da populacdo francesa. Considerando
que a taxa média de expansao era de ~40 km/ano
na costa Atlantica ibérica, a invasdo da regido A
Marifia em 2012, longe da frente no Pais Basco,
teve origem num salto e, provavelmente, a partir de
Portugal (mas esta hipotese tera que ser confirmada
por dados genéticos adicionais). Os nossos dados dos
microssatélites sugerem também que na regido da
Galiza existem duas frentes de invasdo: uma oriunda
de Portugal e outra do Pais Basco (Fig. 1).

Quando um numero reduzido de migrantes
coloniza um novo territério normalmente ha perda
de diversidade genética, pois ha variantes dos genes
(alelos) na populacao de origem que, devido ao acaso,
ndo sdo levados pelos migrantes (este processo €
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Fig. 1: Distribuicao geogrdfica dos individuos amostrados em Espanha, Portugal e Itdalia. Os pontos cor
de laranja correspondem aos individuos geneticamente mais proximos da populagdo francesa enquanto os
pontos azuis correspondem aos individuos mais proximos da populacdo portuguesa, com base nos dados dos
microssatélites (marcadores do DNA nuclear). As setas indicam os individuos identificados como migrantes
de primeira geracdo na andlise genética. As estrelas vermelhas indicam o local onde o primeiro individuo foi

avistado em cada pais.

conhecido na giria da genética populacional como
efeito fundador). A perda de diversidade genética
pode ser mais ou menos acentuada, o que depende por
um lado do tamanho do propagulo (apenas uma fémea
fecundada por 3-5 machos, no caso da introdugao da
vespa asidtica em Franca, e niimero desconhecido
em Portugal) e por outro da existéncia de um fluxo
continuo de migrantes a alimentar a frente invasora
(Swaegers et al. 2013). Como se pode ver na Fig. 2,
o impacto do efeito fundador na diversidade genética
da populagdo francesa nao foi muito acentuado. O
propagulo introduzido em Franga conseguiu reter
85,2% da riqueza alélica (medida de diversidade
genética calculada pelo numero de alelos existente
numa populacdo, e que determina o seu potencial de
adaptacao a longo termo) e 79,9% da heterozigotia
(medida de diversidade genética dependente da
presenga de dois alelos diferentes num individuo
diploide) presentes na populacdo parental Chinesa
de Zhejiang/Jiangsu (Arca et al. 2015). Este grau
de perda de diversidade genética (14,8% e 20,1%,
Fig. 2) ¢ da ordem de grandeza do que vem sendo
reportado para outros invasores (animais e plantas)
¢ esta relacionado com o sucesso da invasao (revisto
por Bossdorf et al. 2005; Dlugosch e Parker 2008;
Roman e Darling 2007; Wares et al. 2005).

A diversidade genética retida por uma populacio
fundadora ndo € o unico fator determinante do
sucesso de uma invasdo bioldgica. Porém, é um dos
mais criticos pois vai influenciar a resposta adaptativa
do invasor ao novo ambiente (Drake e Lodge 2006;
Lockwood et al. 2005). Curiosamente, devido ao
sistema de acasalamento poliandrico (cruzamento de
uma fémea com varios machos) da V. velutina, arainha
fecundada por 3-5 machos que deu origem a invasao
na Europa trouxe consigo uma fracdo importante da
diversidade da populagdo nativa (Arca ef al. 2015).

O impacto do efeito fundador na diversidade
genética foi mais acentuado na populacao portuguesa
do que na francesa, com perdas de 29,6% ¢ 17,4%
em riqueza alélica e 53,9% e 42,3% em heterozigotia
relativamente a populacdo chinesa de Zhejiang/
Jiangsu e a populagdo francesa, respetivamente
(Fig. 2). Apesar disso, a vespa asiatica foi capaz de
invadir toda a costa atlantica da Peninsula Ibérica,
embora a um ritmo um pouco mais lento do que em
Franga (Carvalho ef al. 2020; Villemant et al. 2011).
E plausivel que o empobrecimento da diversidade
genética possa ter contribuido para a desaceleragdo
da invasdo, uma vez que as condigdes climatéricas e a
disponibilidade de alimento em Portugal ndo parecem
ser fatores limitantes a expansdo (Carvalho et al.
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Fig. 2: Perda de diversidade genética calculada através das medidas riqueza alélica (Ar) e heterozigotia
(uHe) para as populag¢oes de Franga (FR), Espanha (SP), Portugal (PT), Itdlia (IT), e a provincia chinesa de

Zhejiang/Jiangsu (Z/J)

2020). Porém, a expansdo da populacdao ao longo
da costa atlantica em Espanha, a partir da origem
da invasdo em Navarra, parece estar a trazer nova
diversidade genética. Esta hipdtese é suportada pela
detecdo de seis migrantes em Portugal (identificados
pelos pontos a cor de laranja na Fig. 1), os quais
representam um aumento de 20,3% na riqueza alélica.

Apesar de haver ainda muito por investigar, a
nossa analise genética sugere que a vespa asiatica
invadiu o Noroeste de Espanha e Italia por um
processo natural de expansao terrestre enquanto que
em Portugal a invasdo resultou de um salto de longa
distancia mediado pelos humanos. Apesar da perda de
variabilidade genética causada pelo efeito fundador
(primeiro em Franca e depois em Portugal) nao ter
sido suficiente para impedir a disseminacdo bem-
sucedida da vespa asiatica em Portugal, a continua
expansdo da frente invasora a partir de Espanha
parece estar a ajudar a restaurar a diversidade perdida
aquando da introdugdo secundaria em 2011. O recente
crescimento populacional em Portugal, refletido no
nimero crescente de ninhos detetados (Carvalho et
al. 2020), pode estar relacionado com a introdugao de
nova diversidade genética. Neste contexto, € provavel
que o problema da vespa tenda a agravar, a ndo ser que
fatores bidticos (ex.: agdo de predadores e patdogenos,
competicdo intra- ¢ interespecifica) e abioticos (ex.:
alteracdes climatéricas) possam oferecer alguma
resisténcia.
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