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Melipona fasciculata (Apidae — Meliponini): genoma nuclear parcial
por sequenciamento de baixa cobertura
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Melipona fasciculata Smith 1854, conhecida como abelha tiuba, € uma abelha sem ferrao
nativa do Brasil, polinizadora de plantas nativas e cultivadas. Além disso, o mel e a prépolis
produzidos por M. fasciculata apresentam propriedades medicinais e elevado valor de
mercado. Embora ja existam criacbes comerciais dessa abelha, pouco se sabe sobre
aspectos genéticos e gendmicos da espécie. Dados gendmicos auxiliam no desenvolvimento
de ferramentas moleculares para a conservacao e uso dos recursos genéticos. Neste
sentido, o objetivo do trabalho foi disponibilizar uma montagem parcial do genoma nuclear
de M. fasciculata . Para isso, foi extraido o DNA total da regido da cabecga e do térax de uma
abelha operaria utilizando protocolo com tampao TNES e proteinase K. A biblioteca
genOdmica foi preparada utilizando o kit Nextera Flex Library Prep(lllumina) e o
sequenciamento foi realizado em equipamento Miseq utilizando o illumina Miseq v3
Reagent(600 cycles). A qualidade e a filtragem dos reads foram avaliadas pelos programas
FastQC e trimmomatic. Possiveis contaminag¢des foram removidas utilizando os programas
Kraken e KrakenZ2 (bancos de dados-db): Minikraken, Fungi e Protozoa. A montagem do
genoma foi realizada utilizando o SPAdes e para avaliar a completitude do genoma foi
utilizado o programa BUSCO (db: hymenoptera_odb10). Foram obtidos 13.133.607 reads,
das quais 62,10% permaneceram pareadas apos o uso do filtro de qualidade e 27,04%
passaram no filtro, porém nao foram pareadas. Ao total foram removidas 838.119
sequéncias devido a contaminacao de bactérias, arqueas, virus, fungos e de protozoarios.
Assim, foi possivel recuperar um genoma de tamanho igual a 241.045.724 pb (N50:4.835;
L50:14.971) em 74.510 scaffolds, que variam de 53.132~500 pb. Com isso, foi possivel
recuperar 72,7% de genes BUSCO completos. Apenas as espécies de abelhas sem ferréo
Frieseomelitta varia e M. scutellaris apresentam genomas disponiveis. Entao, fornecemos
um genoma nuclear parcial de M. fasciculata.
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