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O aparecimento de novas tecnologias em estudos gendémicos permite-nos realizar
analises mais aprofundadas e compreender de que modo as forgas evolutivas atuam
sobre o genoma dos organismos. Um scan gendmico realizado previamente na abelha
ibérica, revelou genes associados a imunidade, detoxificagdo e mecanismo da viséo,
estando alguns deles associados a varidveis ambientais (Chavez-Galarza ef al. 2013).
No seguimento deste estudo procurou-se sinais de selegdo em genomas completos de
84 individuos, integrando informagao genética, geografica e ambiental. Os resultados
do scan genémico mostram a presenga 315 genes candidatos associados a variavel
ambiental precipitagéo. Os principais objetivos desta comunicagéo foram caraterizar a
fungéo destes genes e identificar os tipos de substituicdes nucleotidicas que ocorrem
nas sequéncias codificantes. Para isso utilizaram-se diversas bases genoémicas, como
o NCBI, o BeeBase e o Flybase, as quais mostraram que no conjunto das mutagGes
detetadas, apenas 51 sdo ndo-sinénimas, originando aminoécidos diferentes, as quais
representam 28 genes.
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