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Estudos prévios usando diferentes marcadores do ADN mitocondrial sugerem que a Peninsula Ibérica tem sido uma drea de contacto secundario natural entre
duas linhagens divergentes de abelhas (linhagem Africana e linhagem da Europa ocidental) formando um cline com orientagdo sudoeste-nordeste (Fig. 2.A).
Porém, é provavel que com a crescente intensificagdo da actividade apicola haja uma alteragdo do padrdo de diversidade moldado pelas forgas evolutivas ao longo
de milhares de anos. Nesta comunicagdo o padrdo de variagdo materna é representado espacialmente usando dados de sequenciagdo da regido intergénica
tRNA'eU-cox2 do mtDNA obtidos para 649 coldnias recentemente amostradas ao longo de trés transeptos com orientagdo norte-sul (costa Atlantica, regido central
e costa Mediterranica). Este estudo constitui a mais recente e completa representacdo espacial da diversidade materna a escala de toda Peninsula Ibérica
permitindo uma avaliagdo da influéncia dos processos antropogénicos (como por exemplo transumancia e introdugdo de rainhas exdticas) na composi¢do genética
materna da abelha ibérica.

Um total de 649 individuos foram amostrados na Peninsula Ibérica ao longo de
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trés transeptos com orientacdo norte-sul (costa Atlantica, regido central e costa A SRl In?etgerllca tR.NA U-cox2 € uma regido ml:uto utilizada porque
Mediterranica) permite a distingdo das linhagens principais, devido a forma do elemento

O transepto atlantico é representado por 228 individuos distribuidos por 8 pontos P e ao nimero de repeticdes do elemento Q. A linhagem C & caracterizada

de amostragem, o transepto central contém 237 individuos distribuidos por 9 pela auséncia do elemento P. Por sua vez, a linhagem M & caracterizada

pontos e o transepto mediterranico é constituido por 184 individuos distribuidos por uma delecdo de 15pb no elemgnto P (Fig.1). Na?s linhagens Africanas o
por 6 pontos de amostragem. elemento P pode ter 2 formas distintas o P, (sub-linhagem Aje A) e o P,

(sublinhagem A,). O P, difere do P, por uma delegdo de 15pb. A distingdo
entre as linhagens Aje A, é dada pelo nimero de zonas de corte da Dral
no primeiro elemento Q, sendo que a A, contém duas zonas de corte e o
A, um sitio de reconhecimento (Fig.1).

Como populagdes de referéncia estudaram-se 70 individuos A.m.mellifera e 27
individuos A.m.intermissa.

A regido intergénica tRNA'®U-Cox2 foi amplificada usando os primers E2 e H2, de
acordo com a reac¢do PCR descrita por Garnery et al. (1993). De seguida os
produtos PCR foram sequenciados.

Depois de identificados os haplétipos foi representado espacialmente o
padrdo de variagdo materna tendo em conta linhagens, sub-linhagens e
haplétipoc PCR-RFLP.

Usando o software MEGA 5.05 (Tamura et al. 2011) as sequéncias foram
verificadas manualmente para excluir erros de sequenciacdo. Posteriormente
estas foram alinhadas com as sequéncias de referéncia publicadas no NCBI .
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Foram encontrados 15 haplétipos novos sendo que 9 estdo presentes no
transepto Atlantico, dos quais 4 estdo na quarto ponto de amostragem (TA4;
Fig.3.B).

A Peninsula Ibérica contém principalmente haplétipos das linhagens A e
M, sendo que sé a populagdo 3 do transepto Atlantico (TA3 ) contém um
individuo que pertence a linhagem C (Fig. 2).

Pode-se verificar que, apesar da transumancia, ainda é possivel observar um cline
com orientagdo sudoeste-nordeste, sendo que as populagBes sudoeste sdo
caracterizadas por um maior componente de linhagem A e as do Noroeste da
linhagem M (Fig 2.A e B).

As estatisticas sumarias foram calculadas usando o software GeneAlex
6.41 (Peakall e Smouse 2006).

Fig.2

O transepto Atlantico apresenta maior nimero de alelos e de alelos privados (Fig.2.C e Fig.3.B). O ponto de amostragem 4 contém maior nimero de alelos e alelos
privados no transepto Atlantico (Fig.3.B). Os pontos de amostragem que apresentam menor nivel de diversidade sdo os mais a sul do transepto Atlantico e Central
(Fig.3.A). Apesar dos pontos de amostragem mais sul do transecto mediterrdnico ndo apresentarem niveis significativamente baixos de diversidade, sdo os que menor
ndmero de alelos contém (Fig.3). Parece haver uma tendéncia para os pontos de amostragens mais centrais de cada transepto terem uma maior diversidade (Fig. 2 e
3). Este estudo mostra a importancia da andlise conjunta das abelhas em Espanha e em Portugal para a compreensdo dos padrbes genéticos existentes na Peninsula
Ibérica.
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