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APRESENTAÇÃO

Apresentamos o livro “Estado da Arte da Pesquisa em Recursos Genéticos”, um 
material rico e direcionado à todos acadêmicos e docentes da subárea da biologia 
denominada genética.

Sem sombra de dúvidas a genética e suas aplicações tem influenciado diversas 
pesquisas promissoras em todo o mundo, contribuindo de forma significativa na saúde, 
agricultura, economia e biotecnologia. Compreender essa ciência e suas diferentes 
interfaces é um dos objetivos principais do conteúdo desta obra.

A genética aliada à revolução tecnológica tem contribuido grandemente com o 
avanço no campo da pesquisa básica e aplicada. Da mesma forma as descobertas 
propciadas pelos estudos e artigos de diversos pesquisadores possibilitaram um 
entendimento mais amplo desta importante área. Como sabemos a genética possui 
um campo vasto de aplicabilidades que podem colaborar e cooperar grandemente com 
os avanços científicos e entender um pouco mais da pesquisa e recursos genéticos é 
o enfoque desta obra. 

Assim abordamos aqui assuntos relativos aos avanços e dados científicos 
aplicados aos recursos genéticos, oferecendo um breve panorama daquilo que tem 
sido feito no país. O leitor poderá se aprofundar em temas direcionados à variabilidade, 
diversidade genética, produtividade, variedades tradicionais, inovação, proteômica, 
novos protocolos, fruteiras nativas, populações, gargalo, seleção, variedade genética, 
produtividade, migração,criopreservação, dentre outros.

Esperamos que mais uma vez o conteúdo deste material possa somar de maneira 
significativa aos novos conceitos aplicados à genética, influenciando e estimulando 
cada vez mais a pesquisa nesta área em nosso país. Parabenizamos cada autor pela 
teoria bem fundamentada aliada à resultados promissores, e principalmente à Atena 
Editora por permitir que o conhecimento seja difundido e disponibilizado para que as 
novas gerações se interessem cada vez mais pelo ensino e pesquisa em genética.

Desejo à todos uma ótima leitura!
Benedito Rodrigues da Silva Neto
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ESTUDO DA DIVERSIDADE GENÉTICA DA 
ABELHA TIÚBA (Melipona fasciculata SMITH, 1854 - 

HYMENOPTERA, APIDAE) BASEADA NO MARCADOR 
ISSR

CAPÍTULO 7

Diego Marques Costa Silva
Universidade Estadual do Maranhão, curso de 
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RESUMO: A abelha Melipona fasciculata 
Smith, popularmente conhecida como Tiúba, 
compreende as abelhas nativas e sem ferrão, 
usadas principalmente para a produção de mel, 
com uma grande predominação da espécie no 
Estado do Maranhão. O objetivo desse trabalho 
foi avaliar a diversidade genética antes e após o 

manejo (seleção) das abelhas, com o marcador 
molecular ISSR.  Foram coletadas abelhas 
das 32 colônias localizadas no meliponário na 
Universidade Estadual do Maranhão, antes e 
depois da seleção. Realizamos 64 extrações 
de DNA genômico das abelhas, sendo 32 
antes da seleção e mais 32 após a seleção, 
baseada na metodologia da técnica descrita 
por Doyle & Doyle (1987), foi submetido a 
eletroforese para confirmar a presença do 
DNA. O material genético ele foi submetido a 
PCR com seis primers do marcador molecular 
ISSR. A diversidade genética foi de 0,17 antes 
seleção e 0,24 após a seleção. Na análise de 
variância AMOVA, foi possível verificar que a 
diferenciação genética ocorreu total dentro da 
população, o que pode ser associado ao fluxo 
gênico restrito desses indivíduos e o índice 
de fixação (Fst) ele se mostrou em um valor 
negativo de -0.0232. O agrupamento pelo o 
método de UPGMA permitiu a formação de 
quatro grupos distintos, aparecendo somente 
dois indivíduos geneticamente distantes. O 
marcador ISSR ele se mostrou de fundamental 
importância para o estudo da diversidade da 
abelha Melipona fasciculata nesta população.
PALAVRAS-CHAVE: Abelhas Sem Ferrão, 
Seleção, Variedade genética.

STUDY OF GENETIC DIVERSITY OF BEES 
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TIÚBA (Melipona fasciculata SMITH, 1854 - HYMENOPTERA, APIDAE) BASED ON 

ISSR MARKER

ABSTRACT: The bee Melipona fasciculata Smith, popularly known as Tiúba, includes 
native and stingless bees, mainly used for the production of honey, with a great 
predominance of the species in the State of Maranhão. The objective of this work 
was to evaluate the genetic diversity before and after the management (selection) 
of the bees, with molecular marker ISSR. Bees were collected from the 32 colonies 
located at the meliponário at the State University of Maranhão, before and after the 
selection. We performed 64 extractions of genomic DNA from the bees, 32 before 
selection and 32 after selection, based on the technique methodology described by 
Doyle & Doyle (1987), was submitted to electrophoresis to confirm the presence of 
DNA. The genetic material was subjected to PCR with six primers of molecular marker 
ISSR. The genetic diversity was 0.17 before selection and 0.24 after selection. In the 
analysis of variance AMOVA, it was possible to verify that the genetic differentiation 
occurred totally within the population, which can be associated to the restricted gene 
flow of these individuals and the fixation index (Fst) it was shown in a negative value of 
-0.0232. Grouping by the UPGMA method allowed the formation of four distinct groups, 
appearing only two genetically distant individuals. The ISSR marker was shown to be 
of fundamental importance for the study of the diversity of the bee Melipona fasciculata 
in this population.
KEYWORDS: Bees without stingers; selection; genetic variety.

1 |  INTRODUÇÃO

Os meliponíneos, popularmente conhecidos como abelhas sem ferrão, assumem 
um papel importante nos ecossistemas por meio da polinização (MORGADO et al., 
2002). Estão agrupados na Classe Insecta, Ordem Hymenoptera, Superfamilia Apoidea, 
Familia Apidae, Subfamilia Meliponinae, existindo duas tribos: Meliponini e Trigonini. 
Os meliponíneos são abelhas sociais que vivem em áreas tropicais e subtropicais de 
todo o mundo (CORTOPASSI-LAURINO et al., 2006). 

Kerr e Vencovsky (1982), descreveram sobre a quantidade mínima de ninhos 
de uma mesma espécie para evitar o endocruzamento e consequentemente perda da 
variabilidade genética, devido a produção de machos diplóides. A queda cada vez maior 
no número de alelos  heterozigotos em função da endogamia, é um dos fatores que 
ocorrem, e eles são influenciados pelo fluxo gênico restrito, uma vez que populações 
distintas são interrompidas em cruzar genes entre si. Por consequência, isso aumenta 
a taxa de fixação de genes, amplia o nível de estruturação genético-populacional e 
torna alguns alelos raros por ocasião da deriva genética (SILVA et al., 2014).

Os marcadores moleculares vêm sendo empregados como uma importante 
ferramenta na conservação de espécies selvagens e/ou de interesse econômico por 
fornecerem dados importantes aos estudos populacionais, como: estimativas referentes 
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ao grau de variabilidade genética, grau de endogamia, diferenças entre populações, 
fluxo gênico entre populações, determinação do tamanho efetivo da população, dentre 
outros (SILVA et al., 2014).

Apesar da existência de poucos estudos genéticos relacionados às abelhas sem 
ferrão, tem sido recentemente demonstrado que os marcadores ISSR podem ser úteis 
na análise de populações de abelhas naturais, contribuindo para o desenvolvimento 
de estratégias de manejo desses importantes recursos genéticos (NASCIMENTO et 
al., 2010; TAVARES et al., 2013).

Os marcadores moleculares, fenótipos moleculares de polimorfismos específicos 
na sequência do DNA, apresentam-se em abundância ao longo do genoma dos seres 
eucariontes, sendo intensamente utilizados em estudos genéticos populacionais. 
Dentre estes estudos, destaca-se principalmente a caracterização de níveis e 
organização de variabilidade genética dentro e entre espécies afins, subpopulações e 
grupos de reprodução e progênies. Assim, atuam na amplificação de uma sequência 
de DNA delimitada por duas regiões microssatélites invertidas (BENZAQUEM et al., 
2009).

A necessidade de um programa afim de conservar e obter produtividade é crucial 
para os meliponicultores, baseado principalmente na sua biologia comportamental e 
genética, gerando maior expectativa econômica e, consequentemente, preservando a 
biodiversidade e os recursos naturais necessários ao desenvolvimento (SILVA et al., 
2014).

A presença da Melipona fasciculata está distribuída principalmente nos Estados 
do Pará e Maranhão (nordeste da Região Amazônica), encontradas principalmente nos 
mangues, devido a presença de arvores ocas. No Maranhão é conhecida popularmente 
como tiúba, é uma abelha com hábitos bastante higiênicos, caracterizando um mel de 
excelente qualidade e com um alto poder de produção (VENTURIERI et al, 2003).

O crescente interesse econômico pelos agricultores é devido a produção de 
pólen, geoprópolis, mas principalmente para obter o mel, que tem alcançado um alto 
valor aquisitivo no mercado. Dentro das instituições de ensino e pesquisa, essa tarefa 
também tem sida estimulada, com o objetivo de elucidar dúvidas quanto a genética, 
biologia, manejo, polinização e evolução das diferentes espécies, com a finalidade 
de aumentar o poder de produção, alinhado a conservação desses animais (BRITO, 
2013).

Dessa forma, este trabalho teve como principal proposta o estudo da Melipona 
fasciculata através da análise da diversidade genética, com estudo do polimorfismo 
através do marcador ISSR que foi utilizado para caracterizar a estrutura populacional 
de colônias de um meliponário, localizado na Universidade Estadual do Maranhão, 
afim de verificar a estruturação genética antes e após técnicas de manejo, utilizando 
a abordagem PCR-ISSR. 
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2 |  METODOLOGIA

2.1 Local das coletas

O meliponário está situado no Norte do Estado do Maranhão (Figura 1), limita-se 
com os municípios de Paço do Lumiar, São José de Ribamar, Raposa e com o oceano 
Atlântico (44W 12’ 45”  , 02S 35’ 33”). A cidade de São Luís está localizada numa área 
de encontro de duas floras: a flora da Amazônia e a flora nordestina.

Figura 1. Mapa da Ilha de São Luís, com o ponto de localização do meliponário

2.2 Manejo das abelhas

As coletas foram realizadas no meliponário localizado na Universidade Estadual 
do Maranhão, que passaram por processo de seleção e manejo. Foi realizado uma 
coleta amostras de operárias de 32 colônias antes da seleção e outra após a seleção. 
Realizamos a primeira coleta antes da seleção das rainhas, no mês de fevereiro 
de 2017. Em seguida, no mês de março, fizemos a seleção das abelhas rainhas 
baseadas no método de melhoramento proposto por Vencovsky e Kerr (1982), que 
usa o parâmetro de tempo de coleta de operárias. Esperamos até outubro para poder 
realizar a segunda coleta (pós-seleção), totalizando um período de 7 meses da seleção 
até a segunda coleta. 

2.3 Extração do DNA e amplificação via PCR

A extração de DNA genômico das abelhas foi baseada na metodologia da 
técnica descrita por Doyle & Doyle (1987), que utiliza CTAB, onde o DNA genômico foi 
obtido a partir do mesossoma das abelhas coletadas, eliminando-se as asas, cabeça 
e metassoma, utilizando-se 1 (um) tórax de M. fasciculata. Para a extração de DNA e 
análise molecular foi utilizada uma (01) abelha por colmeia, sendo no total 64 extrações 
(total de abelhas do antes e pós seleção).

Após todo o procedimento de extração submetemos o DNA a eletroforese 
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em gel de agarose 1% para a visualização do material genético e confirmação de 
sua extração, análise de sua integridade e estimativa de sua concentração. Após o 
término da corrida em eletroforese (duração de 30 minutos), visualizamos em aparelho 
transiluminador de UV que permitiu a visualização do DNA corado com brometo de 
etídio, sob as condições de 80 V e 90 mA. 

Após a extração de DNA e corrida em eletroforese, o material genético foi 
submetido à técnica de PCR (Reação em Cadeia da Polimerase - “Polymerase Chain 
Reaction”) segundo a metodologia de Mullis e Faloona (1987); Saiki et al. (1985) para 
a amplificação da região específica a ser investigada nesse projeto. A reação de PCR 
envolve a síntese enzimática in vitro de milhões de cópias de um segmento específico 
de DNA na presença da enzima Taq polimerase, isolada da bactéria Thermus aquaticus, 
que é capaz de sintetizar polinucleotídeos em elevadas temperaturas. 

Seis primers de ISSR e as condições de amplificação da PCR foram previamente 
selecionados do trabalho de Dias (2008), mas não foi obtido sucesso na amplificação 
com as mesmas temperaturas de anelamento em nosso trabalho com Melipona 
fasciculata, sendo assim necessário padronizar para cada um dos primers a temperatura 
de anelamento. Em um tubo de eppendorf estéril Axygen Scientific foram realizados 
para cada primer, quantidades diferentes de alguns dos constituintes do mix da PCR, 
em um volume total de 20 µl para cada eppendorf (Tabela 2).

 O programa de amplificação consistiu  de um ciclo de desnaturação inicial a 
95º por 10 minutos, seguido de 25 ciclos de amplificação a 95º por 1 minuto, por 
45 segundos a temperatura de pareamento do primer (que variou de acordo com o 
primer utilizado) e 72º por 2 minutos na extensão e para finalizar, mais 12 ciclos de 95º 
por um minuto na desnaturação, 45 segundos no anelamento (que variou novamente 
dependendo do primer), 2 minutos de 72º e finalizou o processo com 4º ao infinito para 
conservar a reação após o termino. Os primers utilizados foram os UBC 807, UBC 
808, UBC 809, UBC 810, UBC 811 e UBC 826 e suas temperaturas de anelamento 
foram respectivamente 51-55ºC, 53-50ºC, 53-54ºC, 53-50ºC, 50-54ºC e 55-58ºC.

Componentes da 
reação de PCR

Primer 
807

Primer 
808

Primer 
809

Primer 
810

Primer 
811

Primer 
826

Tampão 2,0 µl 2,0 µl 2,0 µl 2,0 µl 2,0 µl 2,0 µl
dNTPs 1,5 µl 1,5 µl 1,5 µl 1,5 µl 1,5 µl 1,5 µl
DNA 1,3 µl 1,2 µl 1,3 µl 1,3 µl 1,3 µl 1,4 µl

Primers 3,0 µl 3,5 µl 3,5 µl 3,0 µl 3,5 µl 3,5 µl
Taq 0,2 µl 0,2 µl 0,2 µl 0,2 µl 0,2 µl 0,2 µl

MgCl2 1,7 µl 1,2 µl 1,7 µl 1,7 µl 1,2 µl 1,3 µl
Água 10,4µl 10,4 µl 10,4 µl 10,4µl 10,4µl 10,4µl

Tabela 2. Constituintes e volumes utilizados na preparação da PCR para amplificação com cada 
primer do marcador ISSR.
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Os produtos das amplificações foram separados por eletroforese horizontal em 
gel de agarose a 1,5% por 50 – 100 minutos e corados com brometo de etídio. Em 
seguida, visualizados em transiluminador UV e fotodocumentados caso acontecesse 
à amplificação (Figura 2).

Figura 2. Eletroforese após PCR-ISSR para visualização do material genético

2.4 Análises genéticas dos marcadores ISSR

As análises foram realizadas diretamente no gel de agarose da amplificação da 
PCR. Os produtos amplificados foram designados como um único caráter, no qual a 
presença foi representada por “1” e a ausência por “0”. Os marcadores ISSR foram 
então convertidos em uma matriz binominal (0/1) no excel. A relação genética entre os 
genótipos foi estimada utilizando-se o coeficiente de distância de Jacard, resultando 
em uma matriz. O dendrograma foi obtido pelo método da ligação média não ponderada 
(UPGMA) para ilustrar as relações entre as caixas coletadas, com auxílio do software 
PAST 1.34 (Hammer et al., 2001). A similaridade genética será estimada entre as duas 
populações e calculada a partir do coeficiente de similaridade de Jaccard. 

O estudo de estruturação genética e do nível de variabilidade das populações 
(heterozigosidade - He) e diferenciação genética entre as populações (FST) (WEIR e 
COCKERHAM, 1984), foi analisado utilizando o programa Arlequim 3.11 (Excoffier 
et al, 2005). As populações foram agrupadas por subpopulações e as estatísticas 
de F de Wright (WRIGHT, 1978) foram utilizadas para analisar a estrutura genética 
das populações através de desvios entre as frequências alélicas das subpopulações 
(Fst). Uma outra medida de diversidade usada é o índice de Shannon, analisado pelo 
programa FAM - Fingerprint Analysis with Missing Data 1.31 (SCHLÜTER, 2013). A 
análise de variância molecular (AMOVA) foi também utilizada para revelar a distribuição 
da diversidade genética dentro e entre as populações com o auxílio do programa 
Arlequim e também pelo software FAM. 

Todas as etapas de análises da diversidade genética da abelha tiúba foram 
realizadas no Laboratório de Genética e Biologia Molecular- LabWick, na Universidade 
Estadual do Maranhão.
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3 |  RESULTADOS E DISCUSSÃO

3.1 PCR-ISSR

Por meio do programa Arlequin a He antes da seleção foi de 0,17 e pós seleção 
de (0,24) (Tabela 3), estes valores são bem parecidos com os trabalhos de Nascimento 
(2018), que encontrou o valor de 0,18 para a espécie Melipona quadrifascilata e 
Nogueira (2009) de 0,19 em Melipona fasciculata, os dois com o marcador molecular 
ISSR. No trabalho de Silva (2007) também é possível observar um baixo valor de He, 
que foi de 0.086, mas utilizando marcador molecular microssatélites para a espécie 
Melipona quadrisfaciata, o que torna um valor realmente muito baixo.

Locus Nº de individuos He antes He depois

1 32 0.12097 0.17540

2 32 0.17540 0.22581

3 32 0.22581 0.27218

4 32 0.17540 0.27218

5 32 0.22581 0.27218

6 32 0.12097 0.22581

Média 32.000 0.17406 0.24059

s.d. - 0.04690 0.03919

Tabela 5. Valores de He antes e após seleção.

As hipóteses para explicar os baixos níveis de variabilidade genética na ordem 
Hymenoptera podem ser explicados pela a reprodução (sistema haplodiploide), a 
sociabilidade e características ecológicas quem envolvem o ambiente (NASCIMENTO, 
2008). E apesar do valor obtido neste trabalho corroborar com outros estudos, o ISSR 
é um marcador universal, e para que tenhamos um valor sempre mais próximo do real, 
é necessário aumentar o número de loci.

Quanto ao sistema de reprodução das abelhas, as fêmeas são geradas a partir 
de ovos fecundados, o que caracteriza que elas são diploides, mas os machos, eles 
são originados de ovos não fecundados, que no caso são os haploides. Segundo 
Kerr (1976), a haplodiploidia gera poucos locos polimórficos, o que explica que esse 
é um dos motivos pela a diminuição das populações, pelo o aumento da fixação de 
alelos (NASCIMENTO, 2008; NOGUEIRA, 2009.) No local de estudo deste trabalho, o 
meliponário é formado somente por 32 colmeias, o que vai de acordo com a literatura 
sobre a perda de alelos por machos haploides, principalmente em locais com menos 
de 44 ninhos, já que segundo Kerr e Vencovsky (1982), esse é o número mínimo para 
que seja mantido pelo menos seis alelos diferentes para o loco CSD, para que não 
ocorra a probabilidade de ter homozigose neste loco (GONÇALVES, 2010).
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A ausência do fluxo gênico é outro fator que pode influenciar no aumento da 
endogamia, levando aos baixos resultados de diversidade genética encontrados. Silva 
et al (2014), cita que devido impossibilidade do deslocamento das rainhas que estão 
em intensa postura, faz com que o processo de dispersão das abelhas seja de forma 
bem mais lenta, isso associado a barreira geográficas e ambientais da região, como 
relevos e disponibilidade de uma florada para atender as necessidades, fazendo com 
que a população fique confinada e tenha efeitos negativos dentro dela (NASCIMENTO, 
2008). No meliponário estudado, ele fica localizado dentro da área urbana de São 
Luís, havendo apenas um pequeno meliponário próximo, o que talvez ocorra uma 
troca de alelos entre as duas populações. O fluxo gênico dentro do próprio meliponário 
é existente, mas pelo os níveis baixos de He, é possível que sejam populações 
adaptadas a endogamia. 

Comparando os níveis de He antes e após a seleção, é possível verificar que 
houve um pequeno aumento na diversidade genética, de 0,07 aproximadamente. 
Como o processo de seleção realizado, foi que inserimos rainhas de colmeias mais 
produtivas nas menos produtivas, estes indivíduos levaram consigo alelos que eram 
diferentes da colmeia originalmente, o que levou ao aumento da diversidade genética 
do meliponário que está sendo estudado. Uma hipótese que pode ser levantada, é que 
houve uma troca de alelos entre as rainhas do meliponário estudado com um outro, 
localizado dentro da Fazenda Escola da universidade Estadual do Maranhão, que foi 
adquirida de um município diferente. No trabalho de Gonçalves (2010), ele encontrou 
um valor de diversidade genética maior do que o esperado, e justificou o fato, por ter 
sido inserido ninhos no Campus proveniente de outras localidades, havendo assim 
troca de alelos entre os indivíduos. 

Segundo a AMOVA, observou-se que a variação total se deve a diversidade 
genética existente dentro de cada população (Tabela 5), o que indica que não existe 
uma estrutura genética, as populações são similares entre elas, o que já era de se 
esperar pois neste trabalho, a população é a mesma, o que muda é seleção feita dentro 
dela, caracterizando uma população antes e outra após seleção. E como já visto nos 
níveis de He, a diferença entre os dois momentos foi mínimo, então não houve uma 
mudança significativa que o índice de AMOVA pudesse detectar uma diferença entre 
as “populações”.

Fonte de variação Soma dos quadrados Componentes de 
variação

Porcentagem de 
variação

Entre as populações 0.188 -0.01358 -2.23166

Dentro das populações 38.562 0.62198 102.23166

Total 38.750 0.60840
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Fst -0.02232

Tabela 5. Análise de variância Molecular (AMOVA) considerando-se dois níveis hierárquicos

Os trabalhos de Nascimento (2008) e Nogueira (2009), mostram também que a 
maior parte da diversidade está dentro das populações, 45,66% e 32,60% entre; 79,08 
e 27,20%. Vale (2013), também encontrou um nível maior entre populações dentro 
do grupo, que foi de 42,36 contra 18,23 somente entre os grupos pesquisados. Estes 
trabalhos citados também sugerem que esses valores foram encontrados devido a não 
distribuição dessas espécies no espaço geográfica, relacionado com o fluxo gênico 
restrito ou ausente dos indivíduos destas localidades, o que pode levar a um alto 
índice de endogamia.

O Fst é utilizado para estimar a diferença das populações a partir da variância 
da frequência de alelos, quanto mais próximo de 0 (zero), significa que a população 
não é geneticamente diferenciada, e quanto mais acima desse valor, mais frequências 
alélicas diferentes são encontradas (ZOLET et al, 2013). No presente trabalho, 
encontramos um valor negativo de – 0,0232 (Tabela 5). Na literatura não encontrei 
nenhum valor referente negativo de Fst para abelhas, Melíponas e nem Apis mellifera.

Para explicar o fato deve valor ter sido negativo em nosso estudo, levantamos a 
hipótese de que como não são duas populações propriamente ditas, mas sim de dois 
momentos (antes e depois da seleção) dentro da mesma população, esse valor foi 
negativo porque a comparação foi com os mesmos indivíduos e com uma pequena 
variação somente. 

No dendograma formado a partir do programa PAST, foi possível fazer o 
agrupamento dos indivíduos de acordo com a similaridade genética, onde variou 
de 0,42 a 0,96 (Figura 4). As análises de agrupamento, considerando-se antes e 
após seleção, revelaram formação de quatro grupos, do qual é possível verificar que 
geneticamente estão todos bem próximos, com um coeficiente de correlação cofenética 
de 0,86, o que mostra que há um bom ajuste da demonstração gráfica e a sua matriz 
original. As formações dos grupos tiveram dentro de cada um, indivíduos dos dois 
momentos mais semelhantes que alguns outros, por exemplo, o indivíduo 20 antes da 
seleção e os indivíduos 6, 11 e 24 depois da seleção, mais próximos geneticamente 
do indivíduo 8 antes da seleção. Somente duas colmeias apareceram um pouco mais 
distantes dos grupos formados, sendo um de cada momento.
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Figura 4. Dendograma de similaridade genética, obtida pelo o método UPGMA

4 |  CONCLUSÃO

O estudo da diversidade genética de Melipona fasciculata com o marcador 
molecular ISSR possibilitou chegar às seguintes conclusões:

• Foi encontrado um baixo nível de variabilidade genética antes e após a se-
leção, o que condiz com a literatura quando se trata de indivíduos que tem 
sistema haplodiploide;

• Após seleção foi possível verificar um aumento nos níveis de heterozigo-
sidade, mostrando que é ela uma ferramenta que pode ser utilizada para 
aumento de produção;

• Na população estudada há indícios de fluxo gênico restrito, e com os dados 
foi possível observar que a população quase não tinha diferença genética;

• A migratório se torna bastante viável como uma forma de manejo e conser-
vação das colônias do meliponário.
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