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O BEEHAPPY ¢ um projeto financiado pela
Fundagdo para a Ciéncia e a Tecnologia (FCT), ¢
coordenado pelo CIMO e envolve uma equipa de 16
especialistas multidisciplinares provenientes de varias
instituigdes nacionais (CIMO-Centro de Investigacao
de Montanha, REQUIMTE-Rede de Quimica e
Tecnologia, CEDRI -Centro de Investigacdo em
Digitalizagdo ¢ Robotica Inteligente) e estrangeiras
(SLU-Swedish University of Agricultural Sciences,
CIAPA-IRIAF- Centro de Investigacion Apicola y
Agroambiental- Instituto Regional de Investigacion
y Desarrollo Agralimentario y Forestal, INIA-
Peru- Instituto Nacional de Innovacion Agraria). O
BEEHAPPY centra-se nas populagdes de abelha dos
Acgores e tem como principais objectivos (i) o estudo
da interagdo entre a abelha e as suas principais doengas
(viroses ¢ Nosemose) e (ii) o desenvolvimento de
ferramentas com vista a identificar as populacdes
de abelha (ferramenta informadtica) e avaliar a
autenticidade do mel dos Agores (ferramenta
molecular), o qual apresenta um grande potencial
comercial. Para se atingirem tais objetivos, irdo ser
executadas 10 tarefas dedicadas a abelha (Tarefas 1,
4,5, 6,7, 8,9), patogénios (Tarefas 1, 2, 3) e mel
(Tarefa 10; Figura 1).

Sanidade da abelha melifera (Apis mellifera L.) dos Agores:
comparagao dos padroes epidemioldgicos

num laboratéorio natural tinico

M. Alice Pinto', Dora Henriques',

Pedro Jodo Rodrigues’, Joachim de Miranda’,
Raquel Martin-Hernandez’,

Isabel Mafra® & Joana Amaral’

Os Acores constituem um local inico no mundo
para este tipo de estudo devido ao facto de haver ilhas
com e sem Varroa destructor e Nosema sp. (Figura
2). De acordo com os relatorios anuais do Programa
Sanitario Apicola, disponibilizados pela Diregdo
Regional dos Acores, ndo ha V. destructor em Santa
Maria, Sao Miguel, Terceira, Graciosa ¢ Sao Jorge,
elevando assim os Agores a categoria de maior
territorio Europeu com o maior numero de colonias
isentas deste importante parasita. Relativamente a
nosemose, os mesmos relatdrios indicam que esta
doenca ndo estd presente em Sao Jorge, Santa Maria
e Flores (Figura 2). A auséncia de V. destructor em
cinco ilhas e de Nosema sp. em trés ilhas faz desta
regido insular um local tnico para a apicultura,
permitindo a criagcdo de rainhas isentas das principais
doengas (varroose e viroses associadas, nosemose) ¢
a producdo de mel sem acaricidas, com um potencial
econdmico acrescido.

Para além do interesse econdémico, do ponto de
vista cientifico, os Agores constituem um laboratério
natural Unico para o estudo epidemiologico e
interagdes entre os principais responsaveis pelo
declinio dasabelhas, devido a distribuicdo heterogénea
das doencas pelas diferentes ilhas: existem ilhas sem
V. destructor ¢ Nosema sp., com os dois parasitas ou
s6 com um deles (Figura 2).

Em Julho e Agosto de 2014 e de 2015 foram
amostradas pelos Veterinarios e Técnicos da Diregdo
Regional de Agricultura dos Agores, em colaboracao
com o CIMO, um total de 474 coldnias provenientes
de 156 apidrios localizados nas oito ilhas onde
havia abelhas (Figura 2). O material genético,
nomeadamente ARN (que vai permitir estudar os
virus) ¢ o ADN totais (que vai permitir estudar a
Nosema sp. ¢ a abelha), dessas amostras tém vindo a
ser extraidos (Tarefa 1) e serdo usados nas Tarefas 2,
3,4 ¢ 6. Na Tarefa 2 vao ser estudadas as prevaléncias
e cargas virais de alguns dos mais importantes virus
das abelhas, como por exemplo o virus da realeira
negra (BQCV), o virus da paralisia crénica (CBPV),
o virus do Lago Sinai (LSV), o virus BeeMLYV, o virus
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da cria¢do ensacada (SBV), o complexo AKI (virus
da paralisia aguda, ABPV; virus de Kashmir, KBV;
virus da paralisia aguda Israeli, IAPV) e sobretudo
o virus das asas deformadas (DWV). Em relagdo ao
virus das asas deformadas, vai-se estudar através de
técnicas de sequenciacdo de alto rendimento qual o
tipo (A, B, C ou recombinantes A/B) prevalente nas
diferentes ilhas. A importancia do estudo do virus das
asas deformadas estd relacionada com a sua estreita
associagdo com a V. destructor (de Miranda &
Genersch, 2010), cuja viruléncia ¢ dependente do tipo
(A, B, C ou recombinantes A/B) e da sua diversidade
(de Miranda & Genersch, 2010). Na Tarefa 3 vai ser
estudada a prevaléncia e taxa de infecdo de Nosema
apis € Nosema ceranae nas 474 colonias utilizando-
se para tal métodos de identificacdo molecular que
permitem a distingdo entre as duas espécies (Higes
et al. 2007, Martin-Hernandez et al. 2012). Numa
colénia sdo frequentemente detetados varios agentes
infeciosos (Runckel et al. 2011, Cox-Foster et al.
2007), os quais podem interagir ¢ levar a coldnia
a morte (Cornman et al. 2012, Evans & Schwarz
2011). Usando os dados das Tarefas 2 e 3 vai ser
possivel estudar se a Nosema sp. e os diferentes

,— 474 coldnias amostradas

Tarefa 1: Extracdo de
material genético
(ADN e ARN)

l— 30 abelhas/colénia

Tarefa 2: Prevaléncia, Tarefa 3: Tarefa 4:
carga viral e diversidade Prevaléncia e taxa Padrdes
viral de infecdo de genéticos

Nosema spp. maternos

v (mtDNA)

BQCV +— _ .
Coldnias positivas

para a N. ceranae
CBPV <+—— l

LSV —
Taxa de infegdo

1 abelha/colénia |

virus interagem entre si ¢ de que forma interagem
(interag@o antagonista ou sinérgica).

O gendtipo da abelha poderd também ter um
papel importante no desenvolvimento da doenga.
Um estudo de Mundz et al. (2013) demonstra que
nos Agores, mais especificamente na ilha de Sao
Miguel, coexistem abelhas muito diferentes: a abelha
ibérica e abelhas de outras linhagens (a italiana ¢ a
caucasiana supostamente introduzidas nos Agores na
década de 1980). Na Tarefa 4 vai estudar-se o ADN
mitocondrial (que ¢ transmitido da rainha para os
seus descendentes) das 474 coldnias o que permitira
descrever a sua composicdo genética materna e
desta forma conhecer qual o tipo dominante (ibérica,
italiana, ou caucasiana?) em cada ilha.

Para uma compreensao mais completa da genética
da abelha e da sua interacdo com os patogénios
¢ necessario também genotipar o ADN nuclear
(transmitido por ambos os progenitores). Assim, na
Tarefa S irdserdesenvolvidauma ferramentamolecular
que sera utilizada na Tarefa 6 para genotipar o ADN
nuclear das 474 colonias. A ferramenta molecular tera

Tarefa 5:
Desenvolvimento de
ferramenta molecular

Tarefa 6: | Tarefa 7: Identificagdo das
> Padrdes <> abelhas usando morfometria

genéticos : geomeétrica de asas

nucleares : I

(ncDNA ) !

| Tarefa 8: Desenvolvimento de
i software para a identificagdo de
abelhas através da morfometria
. de asas
|
v
Tarefa 10: Desenvolvimento

— <
de N. ceranae

BeeMLV <— -

SBV €———

ABPV
+ .

AKI KPV

IAPV

]
g ¢

NGS: Diversidade }
gPCR: Carga viral

i -» de ferramentas moleculares

)|
4

para autenticagdo do mel

ll/

Tarefa 9: Disseminagdo e
transferéncia de
conhecimento

Figura 1. Fluxograma que mostra a interconexdo das 10 tarefas do BEEHAPPY.
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Figura 2. Localizagdo dos 156 apiarios (pontos a vermelho) onde foram colhidas as 474 amostras do
BEEHAPPY. O numero de amostras por ilha esta indicado entre parenteses. O mapa mostra também a
distribuicdo de Varroa destructor e de Nosema sp. por ilha, de acordo com os dados do Programa Sanitario

Apicola de 2016.

como ponto de partida a variagdo genética existente
em genes implicados na resposta imune das abelhas.
Sabendo a componente genética da abelha dos Agores
podera perceber-se se existem alguns tipos de abelhas
que sejam mais suscetiveis a algumas doengas.

Apesar dos marcadores moleculares serem muito
poderosos na identificacdo das abelhas e detecdo de
colénias com poluigdo genética (Meixner et al. 2013,
Henriques et al. 2018a,b), hd uma outra metodologia
chamada morfometria geométrica de asas (utiliza
dados davenacao das asas anteriores), que ¢ muito mais
barata pois ndo necessita de equipamento sofisticado
e reagentes caros. Na Tarefa 7 verificar-se-a se os
dados obtidos através da morfometria geométrica
sao concordantes com os dados genéticos e na Tarefa
8 ird desenvolver-se um software que permita a
identificacdo automatica das diferentes subespécies
de abelhas a partir da analise de fotografias das asas.
Este software sera mais tarde disponibilizado online
para que os apicultores possam identificar as suas
coldnias.

A inexisténcia de V. destructor e de N. ceranae
em algumas das ilhas dos Acores faz com que este

territorio tenha potencial para a criacdo de rainhas
de elevado valor. Assim, no ambito da Tarefa 9 irdo
organizar-se varios workshops para disseminagdo dos
principais resultados do BEEHAPPY e ao mesmo
tempo de métodos de avaliagdo de colonias como
ponto de partida para o eventual melhoramento
genético da abelha dos Acores.

Nas ilhas onde nao existe V. destructor o mel
poderd ser comercialmente mais valorizado devido
a auséncia de residuos de acaricidas. Para ajudar a
esta valorizacao, na Tarefa 10 sera desenvolvida uma
ferramenta molecular para autenticagdo do mel dos
Acgores que permitira identificar a presenca no mel
de polen de incenso, banana, maracuja e¢ ananas,
espécies raras em méis do continente. Finalmente,
ainda na Tarefa 10, ira desenvolver-se uma ferramenta
molecular para identificar o tipo de abelha, a partir de
tecido presente no mel, tendo como base as variagdes
existentes no ADN mitocondrial. No final do
projeto BEEHAPPY espera-se que o conhecimento
produzido possa contribuir para o desenvolvimento
da apicultura dos Acgores.
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