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As abelhas da tribo Meliponini, popularmente conhecidas como abelhas sem
ferrdo, desempenham papel essencial nos ecossistemas brasileiros, sendo os
principais agentes de polinizagdo da maioria das espécies vegetais do pais.
Além de sua relevancia ecoldgica, produzem mel, geoprépolis e outros
derivados utilizados tradicionalmente pela populagdo rural como medicina
popular. Caracterizam-se por serem insetos sociais e por possuirem o ferrao
atrofiado, o que impossibilita sua utilizagao, justificando a denominacgao popular
de abelhas sem ferrao. Apresentam colGnias organizadas em castas bem
definidas e cuidado cooperativo da prole, se distribuindo principalmente em
regides tropicais e subtropicais do planeta, no Brasil ocorrem em todo o
territério nacional, embora haja variacdo das espécies conforme a regiao.
Apesar da auséncia de ferrdo funcional, ao longo do processo evolutivo,
desenvolveram diferentes estratégias de defesa, que variam segundo a



espécie, o0 inimigo e o ecossistema em que vivem. Entre os comportamentos
mais conhecidos esta a agcao de enrolar-se nos cabelos ou pélos do agressor,
aderindo prépolis e mordendo-o. A espécie Tataira (Oxytrigona tataira), por
exemplo, utiliza suas glandulas mandibulares para liberar acido férmico durante
a mordida, causando queimaduras na area atacada. Além disso, outras
estratégias de protecao incluem a construgdo de camaras de ninho falsas, a
utilizacado de entradas camufladas e a emissdo de odores desagradaveis para
confundir ou repelir predadores. Dentre os recursos gendémicos, 0 genoma
mitocondrial (também conhecido como mtDNA) destaca-se como uma
ferramenta fundamental em estudos evolutivos, filogeograficos, filogenéticos e
na identificagdo molecular de espécies. Taxonomicamente, os meliponineos
pertencem a subfamilia Meliponinae, da familia Apidae, que possui 28
resultados de genomas mitocondriais completos no NCBI, destes apenas 3 sao
para Meliponinae sendo 1 para o género Melipona e 2 para Tetragonula. Neste
trabalho, realizamos a montagem do genoma mitocondrial para a espécie
Trigona spinipes utilizando dados brutos de sequenciamento disponiveis no
banco de dados SRA do NCBI. Para isso, utilizamos um conjunto de dados
lllumina ( numero de acesso SRX2888375 ) com montagem sendo realizada
utilizando NOVOPIlasty 4.2.1. A anotacéao foi realizada no programa Mitos2, na
plataforma Galaxy (disponivel em: https://usegalaxy.org/ ), usando o cdédigo
genético de invertebrados e como referéncia a base de dados RefSeq 63
Metazoa. O genoma mitocondrial de Trigona spinipes apresentou um tamanho
de 15.555pb. Em relagdo ao conteudo génico, T. spinipes apresentou um total
de 37 genes, dos quais 13 genes sao codificadores de proteinas (nad1, nad2,
nad3, nad4, nad4l, nad5, nad6, cox1, cox2, cox3, atp8, atp6, cob), 22 genes de
RNA transportador (tRNA), e dois genes de RNA ribossomal, rmS e rrnL. Este
estudo apresenta, pela primeira vez, a montagem e anotagdo do genoma
mitocondrial de Trigona spinipes, ampliando significativamente o acervo
gendmico disponivel para a tribo Meliponini. Os dados obtidos oferecem
subsidios valiosos para analises filogenéticas, filogeograficas e de identificagdo
molecular, favorecendo futuras pesquisas sobre evolugdo, taxonomia e
conservagao de abelhas sem ferrao. Além disso, a caracterizagdo genética
dessa importante polinizadora contribui para estratégias de manejo e



preservacdo dos ecossistemas brasileiros, ressaltando a relevancia de ampliar
0 conhecimento genémico de espécies nativas.
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