N° 329 — Melipona fasciculata (Apidae — Meliponini): genoma
nuclear parcial por sequenciamento de baixa cobertura
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OBJETIVOS

Disponibilizar uma montagem parcial do genoma
nuclear de Melipona fasciculata Smith 1854.

MATERIAL E METODOS
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Figura 01. A) Protocolo laboratorial, Coleta de espécime, extragcéo
de DNA, preparo de biblioteca de sequenciamento para
sequenciamento no equipamento /llumina Miseq(kit Miseq v3- 600
cycles); B) Pipeline de identificacdo de contaminantes, montagem
de genoma nuclear e avaliagdo de completitude.
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Figura 02. A)Total de reads antes e apos a filtragem, B) Quantidade de
contaminantes nos reads; C) Caraterizagdo do genoma de M.
fasciculata; D) Numero de genes BUSCO encontrados no genoma de
M. fasciculata.

CONCLUSAO

Atualmente, apenas as
espécies de abelhas sem
ferrao Frieseomelitta varia e
Melipona  scutellaris  (tribo
meliponini) tem seu genoma
disponibilizado em banco de
dados publicos.

Assim, este trabalho foi o
primeiro a disponibilizar um
rascunho do genoma M.
fasciculata POr' (Cristianp  Merezes -
sequenciamento de baixa https://specieslink.net)
cobertura do genoma. Com

isso, aproximadamente 72,7%

da parte codificante do

genoma sequenciado.

Figura 03. M. fasciculata
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