
Nº 329 – Melipona fasciculata (Apidae – Meliponini): genoma 
nuclear parcial por sequenciamento de baixa cobertura

Atualmente, apenas as
espécies de abelhas sem
ferrão Frieseomelitta varia e
Melipona scutellaris (tribo
meliponini) tem seu genoma
disponibilizado em banco de
dados públicos.
Assim, este trabalho foi o
primeiro a disponibilizar um
rascunho do genoma M.
fasciculata por
sequenciamento de baixa
cobertura do genoma. Com
isso, aproximadamente 72,7%
da parte codificante do
genoma sequenciado.
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MATERIAL E MÉTODOS

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

CONCLUSÃO

AGRADECIMENTOS

Coleta Extração Biblioteca 

A)

Sequenciamento 

Qualidade Filtragem
Remoção de contaminantes

B)

MontagemCompletude genômica

13,13 Milhões 
paired-end (PE)

reads

62,10% (8,15 M de PE 
reads)

27,04% (3,55 M de 
SR reads)

1% 1%

9%

89%

Bacterias,
Arqueas e
virus
Fungos

Protozoarios

Não
classificados

A)

B) C)

D)

Figura 01. A) Protocolo laboratorial, Coleta de espécime, extração
de DNA, preparo de biblioteca de sequenciamento para
sequenciamento no equipamento Illumina Miseq(kit Miseq v3- 600
cycles); B) Pipeline de identificação de contaminantes, montagem
de genoma nuclear e avaliação de completitude.

Figura 02. A)Total de reads antes e após a filtragem; B) Quantidade de
contaminantes nos reads; C) Caraterização do genoma de M.
fasciculata; D) Número de genes BUSCO encontrados no genoma de
M. fasciculata.

Figura 03. M. fasciculata
(Cristianp Merezes -
https://specieslink.net)

Parâmetros Valores
Tamanho total 241,045 Mbp
% do genoma 
coberto 30,05%

N50 4.835
L50 14.971
Número de contigs 74.510
Menor contig 500 pb
Maior contig 53.132 pb


