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Revelada por marcadores do DNA 
Mitocondrial e Nuclear (SNPs)

Na sua ampla área de distribuição nativa, que 
inclui o Médio Oriente, África e Europa, a abelha 
melífera ( ) teve que adaptar-se a uma 

de adaptação e diferenciação, que ocorreu ao longo 
dos últimos 300 000 de anos (Wallberg . 2014), 
deu origem a cerca de 30 subespécies, ou raças 

e Meixner 2003; Meixner . 2011), que Ruttner 
(1988) agrupou em quatro linhagens evolutivas, 
nomeadamente: a do Médio Oriente (O), a de 
Africa (A), a da Europa oriental (C) e a da Europa 
ocidental (M). A abelha ibérica ( ) é 
uma das subespécies que se destaca do conjunto das 
30 pela elevada complexidade genética. A ambição 
de dissecar tal complexidade tem motivado inúmeros 
inventários genéticos na Península Ibérica, fazendo da 
abelha ibérica a subespécie mais estudada no mundo 
do ponto de vista populacional e evolutivo.

A complexidade dos padrões de variação genética 
atribuída à abelha ibérica é comum a muitos outros 
animais endémicos da Península Ibérica, como por 
exemplo o coelho (Carneiro . 2013), a lagartixa 
ibérica (Pinho . 2009), o sardão (Miraldo . 
2011), entre outros. Vários factores de natureza 
geomorfológica e ambiental contribuíram para a 
complexidade genética que hoje observamos neste 
canto da Europa. A elevada riqueza tanto geológica, 

isolamento do resto da Europa, proporcionado 
pela barreira dos Pirenéus, e ao mesmo tempo a 
proximidade a África, proporcionada pelo Estreito 

Introdução

um importante refúgio durante as glaciações do 
quaternário (Hewitt 2000) como também uma 
ponte entre dois continentes, especialmente para os 
organismos com maior vagilidade (Carranza . 
2004; Cosson . 2005; Guillaumet . 2006), 

. 
2006; Wallberg . 2014).

Há mais de duas décadas que as populações de 
abelha ibérica têm sido alvo de inventários genéticos, 
os quais começaram com o uso de marcadores 
morfológicos (Cornuet & Fresnaye 1989; Arias . 
2006; Miguel . 2011) passando mais tarde para 
os marcadores moleculares do DNA mitocondrial 
(Smith . 1991; Garnery . 1995, 1998a; Franck 

. 1998; De la Rúa . 2001, 2004, 2005; Arias 

. 2006; Miguel . 2007; Cánovas . 2008; 
Pinto . 2012, 2013), e do DNA nuclear (Franck 

. 1998; Garnery . 1998b; De la Rúa . 2002, 
2003; Miguel . 2007, 2011; Cánovas . 2011; 
Chávez-Galarza . 2013, 2015). 
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Os estudos que têm usado marcadores do 
DNA mitocondrial revelaram a co-ocorrência de 
duas linhagens evolutivas formando um gradiente 
caracterizado pela predominância da linhagem A na 
metade sudoeste e da linhagem M na metade nordeste 
da Península Ibérica (Franck . 1998; Cánovas 

 2008; Miguel . 2007; Chávez-Galarza 
. 2015). Assim, o DNA mitocondrial indica que a 

abelha ibérica partilha uma herança comum tanto 
com a abelha negra ( ) da Europa 
ocidental como com as abelhas Africanas. Porém, 
certos marcadores moleculares do DNA nuclear, 
como é o caso dos microsatélites, contam uma história 
discordante do DNA mitocondrial pois se por um lado 
não distinguem a abelha ibérica da abelha negra por 
outro lado mostram uma profunda diferenciação entre 
estas duas subespécies Europeias e as subespécies 
africanas (Franck . 1998). Para complicar 
ainda mais as coisas, os resultados obtidos com os 
microsatélites contrastam com outros marcadores 
como a morfologia, feromonas e alozimas (ver 

. 2009), 
que tal como o DNA mitocondrial sugerem uma 
relação de proximidade genética com as abelhas do 
norte de África. Assim, apesar dos numerosos estudos 
genéticos, os padrões de diversidade da abelha ibérica, 
e os processos evolutivos que estão na sua génese, 
estão longe de ser cabalmente compreendidos. Na 
tentativa de melhorarmos a compreensão do que é 

impacto da acção humana na assinatura gravada no 
seu genoma por milhares de anos de evolução, em 
2010 iniciamos mais um estudo na Península Ibérica 
(ver descrição do projecto no artigo “Pinto . 
2012” publicado nesta revista). 

Amostragem

Neste estudo, que só foi possível levar a cabo 
graças à colaboração e ao voluntarismo de inúmeros 
apicultores e técnicos de associações, foram 
amostradas 711 colónias ao longo de três transectos que 
atravessaram de norte a sul Portugal e Espanha (Fig. 
1). Em cada ponto de amostragem (ver Fig. 1) foram 
amostrados entre 8 a 13 apiários e em cada apiário 
foram colhidas abelhas de três colónias. Durante 
mais de 100 dias de trabalho ininterrupto foram 
percorridos 13475 km, contactados 203 de apicultores 
e amostrados 235 apiários (Fig. 2). As amostras das 
711 colónias foram trazidas para o laboratório onde 
foram submetidas a análise do DNA mitocondrial e 
do DNA nuclear. Enquanto o DNA mitocondrial foi 
analisado recorrendo à sequenciação de apenas uma 
região da molécula (região intergénica situada entre o 

leucina, tRNAleu

c oxidase subunidade II, cox2) o DNA nuclear foi 
analisado recorrendo à tecnologia de  que 
permitiu amostrar 1536 regiões distribuídas pelos 16 
cromossomas da abelha. O marcador molecular que 
foi utilizado na amostragem dos 16 cromossomas é 

ou SNP, conforme abreviatura da designação anglo 
saxónica ( ). Apesar 
das 711 amostras terem sido genotipadas para os 1536 
SNPs, apenas 383 SNPs se revelaram informativos 

ibérica). Parte dos resultados desta amostragem foram 
 

em dois artigos (Chávez-Galarza . 2013, 2015) 
os quais são resumidos a seguir.

No presente artigo sumariamos os resultados até 
agora obtidos que julgamos mais interessantes para 
os apicultores mais curiosos.
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Os resultados obtidos com o marcador do DNA 

de duas linhagens de abelhas altamente divergentes, 
conforme exibido pela  construída a partir 
das sequências da região intergénica tRNAleu-cox2 
(Fig. 3). A  revela a existência de dois grupos 
distintos de haplótipos (tipos de DNA): os Africanos 
(linhagem A) e os da Europa ocidental (linhagem 
M). A Fig. 4 mostra a distribuição das frequências 
das duas linhagens de DNA mitocondrial em cada 
ponto de amostragem ao longo dos três transectos. 

(A) predomina nas populações de abelha que ocupam 
a metade sudoeste da Península Ibérica a linhagem 
da Europa ocidental (M) predomina nas populações 
mais próximas dos Pirenéus. Esta forte estruturação 
da diversidade mitocondrial é surpreendente uma vez 
que todos os anos milhares de colónias transumantes 
são deslocadas a grandes distâncias em Espanha (A. 
Pajuelo, comunicação pessoal).  

Os resultados dos SNPs obtidos ao nível da 
colónia e ao nível da população estão representados 

mitocondrial, os SNPs revelam uma forte estruturação 
da diversidade nuclear orientada ao longo de um 
eixo sudoeste-nordeste. A concordância dos padrões 
de diversidade entre dois marcadores moleculares 
independentes, um herdado via materna (DNA 
mitocondrial) e outro com herança biparental (SNPs), 
suporta uma hipótese de contacto entre populações 
causada por expansão pós-glacial.

A estrutura genética que hoje observamos na 
abelha ibérica foi provavelmente modelada por um 
longo período de diferenciação, devido ao isolamento 
das populações em diferentes refúgios glaciais, 
seguido de expansão que se seguiu ao aquecimento 

Esta hipótese tem sido sugerida para um número 
cada vez maior de organismos ibéricos (revisto por 
Gomez & Lunt 2007). Os dois refúgios glaciais 
putativos inferidos para muitos organismos ibéricos 
(Gomez & Lunt 2007), incluindo a abelha ibérica 
(Chávez-Galarza . 2015), são indicados na 

dois refúgios glaciais: um no canto nordeste de 
Espanha na costa mediterrânica, possivelmente 
perto do vale do Ebro, e outro no Sul de Espanha. 
O aquecimento global que ocorreu há cerca de 10 
000 anos provavelmente ajudou à expansão das 
populações de abelhas que acabaram por colonizar 
toda a Península ibérica e Europa ocidental. De facto 
estudos genéticos, sugerem que a abelha negra que 
hoje se distribui por toda a Europa ocidental, teve 
origem na Península Ibérica (Miguel . 2007). O 
facto de partilharem uma história comum tão recente 
explica a proximidade genética das duas subespécies. 
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A forte estrutura recuperada pelos SNPs contrasta 
com a ausência de estrutura dos microsatélites 
(Franck . 1998; Cánovas . 2011). Os 
estudos anteriores conduzidos com este marcador 
molecular atribuíram a ausência de estrutura na 
abelha ibérica a um processo de homogeneização 
devido à transumância. Cánovas . (2011) 
sugerem que a movimentação massiva de colónias 
a grandes distâncias, típica na vizinha Espanha (mas 
menos comum em Portugal), facilita a troca de genes 

Contudo, os resultados que obtivemos com dois 
marcadores genéticos independentes, SNPs e DNA 
mitocondrial, não suportam a hipótese de Cánovas 

. (2011). Várias explicações, não mutuamente 
exclusivas, podem ser evocadas para a forte 
estruturação genética observada: ou a transumância 

de genes a grandes distâncias, ou existe algum tipo de 
barreira reprodutiva, ou a selecção natural favorece 
as populações locais e por isso a manutenção da 
estrutura.

Estudos genéticos usando diferentes marcadores 
têm mostrado que a abelha ibérica e a abelha negra, as 
duas únicas subespécies da linhagem M, estão mais 
próximas geneticamente das subespécies do norte de 
África do que das outras subespécies Europeias da 
linhagem C, como por exemplo da  e A. 

. Esta proximidade genética deve-se a uma 
provável colonização ancestral da Península Ibérica 
por abelhas africanas via estreito de Gibraltar. A 
presença dominante de DNA mitocondrial de origem 
Africana na Península Ibérica suporta esta hipótese.

A pergunta que naturalmente se coloca “Quando 
é que essa invasão ocorreu?” ainda não tem resposta. 
Porém, a forte diferenciação genética entre a abelha 
ibérica e a subespécie norte africana  

. 2006) sugerem que a colonização 
da Península Ibérica, e posteriormente da Europa 
ocidental, ocorreu há alguns milhares de anos atrás.

Conclusões

O DNA mitocondrial e o DNA nuclear (SNPs) 
revelaram a existência de uma forte e concordante 
estruturação da diversidade genética ao longo de um 
eixo nordeste-sudoeste na Península Ibérica, dando 
suporte a um cenário de contacto secundário que 
provavelmente ocorreu nos últimos 10 000 anos, 
após a expansão das populações de abelhas que 
se mantinham isoladas em refúgios glaciais. Este 
resultado, juntamente com a detecção de selecção 
no genoma da abelha ibérica (Chávez-Galarza . 
2013), sugerem que uma complexa interacção entre 

genéticos que hoje observamos na abelha ibérica. 
A actividade apícola contemporânea não parece ter 

os padrões de diversidade genética que têm sido 
modelados pela natureza. Porém, este cenário poderia 
eventualmente mudar se os apicultores Portugueses 
e Espanhóis adoptassem por exemplo uma estratégia 
de introdução massiva de rainhas/colónias comerciais 
da linhagem C, tal como tem acontecido em vários 
países da Europa ocidental (revisto por De la Rúa 

. 2009; Pinto . 2014).

A abelha ibérica providencia serviços ambientais 
importantes através da polinização e é produtora de 
mel (para não falar de outros produtos da colmeia) 
em quantidades substanciais no contexto da União 
Europeia. Mas acima de tudo, a abelha ibérica 
representa um importante reservatório de diversidade 
que há cerca de 10000 anos colonizou toda a Europa 
ocidental (Franck ., 1998; Garnery . 1998a; 
Miguel . 2007) e que merece ser preservado. 
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