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RESUMO

A Melipona mandacaia é uma espécie de abelha da familia Apidae, subtribo Meliponini
com grande importancia ecologica e econdmica. Sua area de distribuicdo passou, por
muito tempo, sobreposta a areas de subespécies de Melipona quadrifasciata que
possuem as listras do abdémen em uma conformacdo semelhante, o que confundiu
muitos pesquisadores e produtores e causou uma lacuna no conhecimento sobre a
biogeografia da M. mandacaia. A filogeografia surge como uma ciéncia integradora que
busca aliar caracteres moleculares e geogréficos para explicar a distribuicdo e evolucéo
de um determinado grupo, podendo compreender valores adaptativos préprios para
pressbes ambientais especificas além de ajudar a entender a dispersao da diversidade
genética. Utilizando de genes mitocondriais e modelagem climatica foi possivel
compreender a existéncia de cinco linhagens evolutivas de Melipona mandacaia (MSF-
1, BSF, SMSF, MSF-2 e MSF-3) distribuidas na extensdo do Rio S&o Francisco e o0s
seus periodos de diferenciacéo correspondente com o potencial de distribuicdo ao longo
dos anos, usando com base as projecdes climaticas do Ultimo Maximo Glacial(LGM),
Ultimo Interglacial (LIG) e o Médio-Holoceno, recuperando como provavel area de
reflgio a regido do baixo ao médio Sao Francisco. Processos especificos de adaptacao
nao foram encontrados visto que a espécie apresenta fluxo génico entre as margens por
toda extensao, ndo configurando, dessa forma, o Rio S&do Francisco como uma barreira
reprodutiva e um potencial catalisador de eventos de especiagao.
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Melipona mandacaia SMITH, 1963 (HYMENOPTERA, APIDAE)
PHYLOGEOGRAPHY1.

ABSTRACT

Melipona mandacaia is a species of bee from the Apidae family, Meliponini subtribe with
great ecological and economic importance. Its distribution area overlapped for a long
time with areas of subspecies of Melipona quadrifasciata that have stripes on the
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abdomen in a similar conformation, which confused many researchers and producers
and caused a gap in knowledge about the biogeography of M. mandacaia.
Phylogeography emerges as an integrative science that seeks to combine molecular and
geographic characters to explain the distribution and evolution of a given group, being
able to understand adaptive values specific to specific environmental pressures, in
addition to helping to understand the dispersion of genetic diversity. Using mitochondrial
genes and climate modeling, it was possible to understand the existence of five
evolutionary lineages of Melipona mandacaia (MSF-1, BSF, SMSF, MSF-2 and MSF-3)
distributed along the Sao Francisco River and their corresponding differentiation periods
with the distribution potential over the years, using the Last Glacial Maximum (LGM),
Last Interglacial (LIG) and Middle-Holocene climate projections as a basis, recovering
the region from low to mid-S&o Francisco as a likely refuge area. Specific adaptation
processes were not found since the species presents gene flow between the banks
throughout its entire length, thus not configuring the S&o Francisco River as a
reproductive barrier and a potential catalyst for speciation events.
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INTRODUCAO

Conhecida popularmente como mandacgaia, a Melipona mandacaia é uma
abelha endémica do semi-arido do Nordeste, nos estados da Bahia, Ceara, Paraiba e
Pernambuco, sendo uma importante polinizadora da vegetagéo da Caatinga e tendo um
imenso potencial para meliponicultura, tanto pelo valor do seu mel quanto por sua
natureza pacifica (Alves et al., 2016).

Sua distribuicdo esta estritamente ligada ao Rio S&o Francisco e aos seus
afluentes, tendo como limites a Serra do Ramalho, ao sul, Muquém do Sao Franscisco
a oeste, as serras da Chapada da Diamantina ao leste e Juazeiro e Paulo Afonso ao
norte. Ha uma deficiéncia nos estudos relacionados com a espécie ja que,
historicamente, havia problematicas com relacédo a real area de ocorréncia indefinicbes
taxondmicas com subespécies de Melipona quadrifasciata (Alves et al., 2016).

A filogeografia estuda a distribuicdo de linhagens evolutivas para o entendimento
evolucionério de um téxon (Avise et al., 1987). Com isso, busca-se entender os limites
da ocorréncia e como a espécie se distribui, compreendendo aspectos da dispersao e
diferentes adaptagfes genéticas quando se configura caso para populagdes isoladas
(Avise et al., 2000). O DNA mitocondrial se mostra de grande utilidade por apresentar
heranca materna sem recombinacao, evoluir rapidamente e possuir grandes taxas de
polimorfismo intraespecifico (Avise et al., 2000).

Esse estudo filogeografico tém como objetivo compreender os padrdes
biogeograficos e evolutivos, além de padronizar o protocolo de amplificacdo do COlI,
identificar e caracterizar subdivisées em populagbes de M. mandacaia, compreender os
processos histéricos e climaticos na diversificagdo do grupo e propor uma hipétese que
explique a diversificagcdo no grupo.

MATERIAIS E METODOS



Amostragem e Andlises Moleculares

Foram utilizadas amostras de M. mandacaia em 27 localidades. O DNA foi
extraido conforme Waldschmidt et al. (1997) e o gene mitocondrial COI foi amplificado
conforme Batalha-Filho et al. (2010). O fragmento foi purificado conforme Sanger et al.
(1997) e amplificado no Sequenciador Automatico ABI 3500. As sequéncias foram
editadas e alinhadas com o método ClustalwW (Hall, 1999), o nimero de haplétipos e a
diversidade com o programa DnaSP. As redes de haplétipos foram construidas pelo
método Median-joining Network (Bandelt et al., 1999). Sinais de estruturacao foram
verificados com o BASP (Corander et al., 2005), a andlise de variancia molecular
espacial com o programa SAMOVA (Dupanloup et al. 2002), a correlagao entre distancia
genética e geogréfica pelo teste de Mantel (Jensen et al., 2005). A arvore de espécie
por meio BEAST (Drummond et al, 2007) o tempo de convergéncia por Machado et al.
(2001) e Batalha-Filho et al. (2016). Os modelos de substituicdo foram calculados
através do jModelTest (Posada, 2008) e a convergéncia das cadeias pelo Tracer (e as
arvores foram combinadas no TreeAnotator (Drummond et al, 2007).

Modelagem Climatica Histérica

O modelo da area potencial de distribuicdo utilizou o pacote “Biomod2” (Thuiller
et al. 2016, foram adicionados 34 pontos de ocorréncia a partir de dados da literatura.
As condi¢cbes climaticas projetadas corresponderam ao Quaternario tardio: Médio-
Holoceno (Mid-H) a cerca de 6.000 anos atras (Ka), Ultimo Maximo Glacial (LGM) ha
21Ka e Ultimo Interglacial (LIG) ha 120Ka, com as variaveis ambientais disponiveis no
WorldClim (www.worldclim.org): Bio2, Bio4, Bio5, Biol3, Biol4, Biol5 e Biol8 (Hijmans
et al., 2005) para melhor compreender a distribuicao.

RESULTADOS E DISCUSSAO

As analises de COl (mtDNA) identificaram a diversidade haplotipica com 36
haplétipos com uma baixa frequéncia de alelos privados, formando cinco grupos: MSF-
1 em azul, BSF em vermelho, SMSF em amarelo, MSF-2 em verde e MSF-3 em lilas,
representando entéo cinco linhagens para M. mandacaia (Figura 1).

O teste de Mantel demonstra uma correla¢do positiva entre a distancia genética
geogréafica, porém nédo significativa, ou seja, de fato a distancia geogréfica esta
relacionada com a diferenciac@o genética, mas ndo sendo o seu principal fator (r: 0.0780
sendo p=0,142, onde p<0,05).

O modelo evolutivo encontrado como mais adequado foi o HKY+I+G, sendo o
Pleistoceno Superior o periodo de diversificacdo com o surgimento da linhagem mais
antiga, SMSF, ha aproximadamente 67Ka, sendo seguido pelas linhagens BSF e MSF-
1, tendo MSF-2 e MSF-3 com a diversificacdo mais recente.

A Modelagem Climatica conseguiu recuperar a area potencial de distribuicdo
atual da M. mandacaia (Figura 2). O LIG, o mais quente, retratou uma area potencial
mais adequada que a atual, sendo que a alta adequabilidade esta relacionada com as
regibes do baixo e da margem leste do submédio Sdo Franscisco, com as condi¢bes
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climaticas favoraveis para a diferenciacdo da espécie durante o periodo e o
surgimento inicial da linhagem SMSF, localizada na regido do submédio do RSF.

O LGM, além de mais frio, demonstra uma reducdo nas areas potenciais de
distribuicdo, mantendo a maior adequabilidade se estendendo do submédio, sendo as
areas de ocorréncia das linhagens SMSF e BSF.

Ja no Mid-H h& uma extensdo das areas potenciais mais similar ao presente,
com um clima estavel, tendo as areas adequadas posteriormente estendidas para o
médio S&o Francisco, compreendendo &reas das linhagens MSF-2 e MSF-3, as duas
mais recentes.

CONCLUSOES

A Modelagem Climatica atua corroborando com os resultados dos haplétipos
demonstrando que a potencial area de reflgio da espécie é encontrada do baixo ao
médio Sao Francisco. O clima mais quente do LIG e do Mid-Holoceno proporcionaram
uma maior expansao da espécie que € dependente de um clima com escassez de chuva
e altas temperaturas.

Apesar dos cinco perfis alélicos bem definidos, as popula¢cdes de M. mandacaia
ainda contam com a troca génica, mantendo uma diversidade genética consideravel
entre o0 grupo e ndo apresenta sinais de novos processos de especiagcdo ou de
processos adaptativos especificos, devendo, portanto, serem tratadas como um grupo
Gnico quando pensado em estratégias de conservacao.
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TABELAS E FIGURAS:

FIGURA 1. Estruturacdo genética de populacdes de M.mandacaia (a) Rede de
hapl6tipos gerados através do mtDNA, com a identificacdo de cinco grupos. (b)
Distribuicdo dos haplétipos encontrados na area de amostragem (c) Grafico de
estruturagdo populacional.
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FIGURA 2: Modelagem Climatica Histérica evidenciando o potencial de distribuicdo da
Melipona mandacaia ao longo
do tempo. A legenda indica a
o8 adequabilidade de
ocorréncia ?,?{g?jg : ; & da espécie.
) % » -

™ y ~’5‘9 3 '3 !
{ w;% oot

N A
!l%ﬁf,,x,«_

-

owis
LIG LGM Overlay Mid-H Overlay

Low
Current Refuge



