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Perceber a base genética do processo de adaptação permite uma previsão de como
os organismos poderão responder a mudanças ambientais. A sequenciação de
genomas a baixo custo, juntamente com os avanços das ferramentas estatísticas e
computacionais, possibilitam a compreensão da base molecular da adaptação. Este
estudo visa compreender a base molecular da adaptação local da abelha ibérica, a
partir da utilização de algoritmos que combinam dados genéticos e ambientais. Para
tal, foram sequenciados 86 genomas completos de indivíduos amostrados ao longo de
3 transectos Norte-Sul, de forma a representar a diversidade climática existente na
Península Ibérica. Em cada ponto de amostragem registaram-se as coordenadas
geográficas com GPS. Posteriormente, as variáveis ambientais desses pontos foram
retiradas das bases de dados WorldClim e Climatic Research Unit. Os métodos LFMM
e Sampada, os quais integram informação genética e ambiental, foram utilizados para
procurar sinais de seleção nos 86 genomas. A vantagem destes métodos é permitirem
identificar potenciais genes sob selecção e as variáveis ambientais que possivelmente
exercem uma pressão seletiva sobre esses genes. Neste estudo foram identificados
1289449 polimorfismos de nucleótido único (SNPs), dos quais 2193 (representando
826 genes) mostraram estar significativamente associados a variáveis ambientais e
potencialmente sob seleção. No conjunto das variáveis ambientais analisadas, a
longitude, a latitude e a precipitação foram as que apresentaram um maior número de
SNPs associados. No conjunto dos 826 genes candidatos à seleção, foram
identificadas diversas funções, incluindo imunidade (associada à longitude), proteínas
de ligação (associadas à latitude), morfogénese, atividade transportadora
transmembranar e actividade olfactória (todas associadas à precipitação). Este estudo
representa a primeira tentativa de compreensão da base genética da adaptação local
da abelha ibérica a partir da análise de genomas completos.
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