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1 

1. INTRODUÇÃO 

 

1.1 VARIABILIDADE GENÉTICA EM MELIPONINI 

 

Grande parte da flora tropical brasileira é polinizada por abelhas, com destaque 

àquelas pertencentes à tribo Meliponini (abelhas sem ferrão). Esta tribo possui ampla 

distribuição e pode ser encontrada em todas as regiões tropicais do planeta, sendo que sua 

maior diversidade e abundância são encontradas na região neotropical (Camargo e Pedro, 

1992; Michener, 2007). Dos 56 gêneros válidos, 33 são exclusivamente neotropicais, com 397 

espécies descritas (Camargo e Pedro, 2012). Essa tribo possui como características marcantes 

o ferrão reduzido e o comportamento altamente eussocial (Silveira et al., 2002; Michener, 

2007). Este comportamento é caracterizado pela sobreposição de gerações, divisão do 

trabalho reprodutivo em um sistema de castas, cuidado cooperativo da prole e diferenças 

morfológicas entre rainhas e operárias (Wilson, 1971; Michener, 2007). 

Estudos têm mostrado o importante papel ecológico e econômico dos Meliponini, 

especialmente pela polinização (Aidar, 1996; Kerr et al., 1996; Nogueira-Neto, 1997; 

Malagodi-Braga e Kleinert, 2002; Bacelar-lima et al., 2006; Freitas et al., 2009). A 

contribuição econômica das abelhas sem ferrão é reconhecida. Estima-se que cerca de mais de 

60% das culturas vegetais tropicais sejam polinizadas por abelhas sem ferrão (Brosi, 2009). A 

polinização mediada por Meliponini provavelmente vem contribuindo com bilhões de dólares 

para a economia tropical (Klein et al., 2007; Ricketts et al., 2008). A contribuição da 

polinização é tão significativa que pode chegar a beneficiar em 35% o suprimento de alimento 

no mundo (Klein et al., 2007).  
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Ecologicamente, os polinizadores são considerados essenciais para a 

biodiversidade global (Daily, 1997; Giannini et al., 2012). As abelhas possuem substancial 

papel como polinizadores de plantas nativas. Pelo fato de utilizarem vários recursos vegetais, 

tais como: néctar como fonte de carboidratos, pólen como fonte proteica e resinas para 

construção do ninho, a polinização ocorre muitas vezes como consequência (Roubik, 1992; 

Velthuis, 1997). Contudo, essa interação inseto-planta tem sido perturbada pela degradação e 

desmatamento das florestas, uso indiscriminado de defensivos agrícolas, queimadas e mesmo 

pela ação de meleiros (Jazen, 1980; Kremen et al., 2002; Kremen et al., 2004; Ricketts et al., 

2008; Freitas et al., 2009; Potts et al., 2010; Lautenbach et al., 2012). 

Apesar do reconhecido e importante papel ecológico dos Meliponini, pouco se 

sabe sobre a variabilidade genética populacional de suas espécies. Os parâmetros genéticos 

são de extrema importância, pois podem ser utilizados para inferir processos que moldam ou 

moldaram as populações, possibilitando traçar estratégias de conservação para espécies 

(Couceiro et al., 2011; Ishtiaq et al., 2011; Moutou et al., 2011). As interpretações de dados 

genéticos devem levar em consideração os aspectos ecológicos e comportamentais das 

espécies estudadas. Dentre esses, destaco a eussocialidade e a filopatria.  

O comportamento altamente eussocial causa a diminuição do tamanho 

populacional efetivo, pois embora existam muitos indivíduos em um ninho, somente a rainha 

e os machos são reprodutivos. Isso teoricamente pode causar diminuição da variabilidade 

genética.Há uma redução do potencial de polimorfismo genético dado o baixo número de 

indivíduos reprodutivos (Pamilo et al., 1978). Packer e Owen (2001) comparando espécies de 

insetos sociais e solitários viram que a variação genética neutra nos primeiros era menor. 

A filopatria é o comportamento que algumas espécies têm de retornar, ou mesmo 

permanecer, ao seu local de nascimento para reprodução (Hulin e Guillon, 2007). Aventa-se 

que este comportamento possa ter sido a base da socialidade e cooperação em algumas 

leandro
Nota
Inserir espaço!



  I N T R O D U Ç Ã O  | 3 

 

espécies de aves e mamíferos trazendo-lhes tanto benefícios sociais quanto ecológicos 

(Marino et al., 2012). Contudo, apesar desses benefícios, a filopatria pode limitar a dispersão 

agindo como um fator de estruturação genética. Este fato tem sido reportado para alguns 

insetos sociais (Ross, 2001). Como consequência da baixa dispersão temos o isolamento e a 

subdivisão populacional, levando à diminuição da variabilidade genética e do número efetivo 

populacional, ao endocruzamento, e a uma ação mais acentuada da deriva genética (Hartl e 

Clark, 2007). Geralmente se dos sexos se apresenta como filopátrico e o outro atua como 

dispersor. Em alguns organismos é descrito que se a fêmea é filopátrica, geralmente o macho 

é o responsável pelo fluxo gênico, sendo o sexo dispersor, ou vice-versa (Bengtsson, 1978; 

Whitehead, 1998; Nyakaana e Arctander, 1999; Kappeler et al., 2002; Apio et al., 2010). Este 

tipo de mecanismo comportamental é positivo, pois minimiza os efeitos negativos da 

filopatria descritos acima. Em abelhas sem ferrão, alguns estudos já mostraram que as rainhas 

são filopátricas (Nogueira-Neto, 1954; Engels e Imperatriz-Fonseca, 1990) e que os machos 

são os dispersores (Cameron et al., 2004; Carvalho-Zilse e Kerr, 2004).  

Além dos fatores comportamentais apontados acima, o sistema genético das 

abelhas também pode influenciar a variabilidade genética. Todos os Hymenoptera são 

haplodiploides. As fêmeas são diploides e os machos haploides (Whiting, 1933). Nesse 

sistema há uma diferença no conjunto de cromossomos entre machos e fêmeas. Isso faz com 

que populações haplodiploides tenham menos cópias gênicas do que populações diploides, 

levando a um tamanho populacional efetivo menor (Crozier, 1976). Além disso, alelos 

vantajosos ou recessivos deletérios são constantemente expostos à seleção nos machos sendo 

rapidamente fixados (para os vantajosos) ou expurgados (para os deletérios) (Avery, 1984; 

Hedrick e Parker, 1997). Portanto, espera-se que os haplodiploides tenham uma variabilidade 

genética menor do que populações diploides (Zayed, 2009). De fato, em comparações de 

variação genética neutra entre insetos haplodiploides, Drosophila e Lepdoptera verificou-se 
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ser esta menor nos haplodiploides (Hedrick e Parker, 1997; Packer e Owen, 2001). Em geral, 

baixa variabilidade genética em Meliponini tem sido observada (Costa et al., 2005; Francisco 

et al., 2006; Tavares et al., 2007; Carvalho-Zilse et al., 2009; Borges et al., 2010; Francisco e 

Arias, 2010).   

Os efeitos danosos oriundos da baixa variabilidade genética são conhecidos. No 

entanto em abelhas, e na maioria dos Hymenoptera, existe um fator adicional: um sistema 

particular de determinação do sexo que pode afetar negativamente a variabilidade genética. A 

maioria dos Hymenoptera se reproduz por partenogênese arrenótoca, onde ovos fertilizados 

dão origem a fêmeas (diploides) e ovos não fertilizados originam machos (haploides) (Bull, 

1983). Isso foi primeiramente demonstrado na vespa parasita Habrobracon juglandis, hoje 

conhecida como Bracon hebetor (Whiting, 1933). No entanto, Whiting (1943) registrou em 

linhagens endocruzadas dessa vespa a produção de machos diploides, resultado discordante 

com o esperado pelo sistema partenogenético. A análise desses machos, e posteriores análises 

de ligação gênica, indicou que a determinação sexual poderia estar condicionada a um único 

lócus genético multialélico. A partir destes dados foi proposta a hipótese de um sistema de 

determinação do sexo complementar denominado Complementary Sex Determination (CSD) 

(Whiting, 1943). Neste sistema, fêmeas são heterozigotas para esse lócus e os machos são 

hemi ou homozigotos (Beye et al., 2003.) Hoje sabe-se que esse sistema complementar não 

ocorre somente em vespas, mas na grande maioria dos Hymenoptera (Heimpel e de Boer, 

2008). Um estudo recente mostrou que o CSD é o mecanismo ancestral dentro da ordem e não 

o complementar como se pensava (Asplen et al., 2009).  

Em três espécies de abelha do gênero Apis foram identificados dois genes 

presentes no Lócus da Determinação Sexual (LDS): csd (complementary sex determiner) e 

fem (feminizer) (Beye et al., 2003; Hasselmann et al., 2008).  O gene fem também foi 

identificado em duas outras abelhas: Melipona compressipes e Bombus terrestris 
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(Hasselmann et al., 2008). O mecanismo molecular da determinação sexual, bem descrito em 

Apis, funciona da seguinte forma: o produto do gene csd atua no splicing do gene fem; este 

codifica uma proteína que forma complexos protéicos multiméricos que agem no splicing do 

gene Am-dsx (Hasselmann et al., 2008; Gempe et al., 2009). Esse gene é ortólogo do gene 

doublesex (dsx) presente em Drosophila e é responsável pelo desenvolvimento sexual do 

indivíduo (Gempe et al., 2009). Quando há somente uma forma alélica do csd (em hemi ou 

homozigose), uma proteína não funcional é produzida (Beye et al., 2003). Com isso, o RNA 

mensageiro (RNAm) do fem não sofre splicing e apresentará um códon de parada prematuro. 

Desse modo a cascata de desenvolvimento leva à formação de machos por defaut, visto que 

nem o fem nem o Am-dsx sofrerão splicing (Hasselmann et al., 2008; Gempe et al., 2009). 

Quando há variantes alélicas do csd (em heterozigose) uma proteína heteromérica é formada 

(Beye et al., 2003). Nesse caso ela é funcional e age no splicing do fem (Hasselmann et al., 

2008). Assim o RNAm não apresentará o códon de parada prematuro, haverá a tradução desse 

RNAm em um produto funcional e a cascata de desenvolvimento de fêmea seguirá 

(Hasselmann et al., 2008; Gempe et al., 2009). Portanto, quando há poucos alelos segregando 

em uma população, a probabilidade de homozigose no LDS é maior. Nessa situação, o 

indivíduo homozigoto não será diferente do hemizigoto, já que o primeiro possui duas cópias 

do mesmo alelo. Portanto, mesmo sendo diploide o indivíduo se desenvolverá como macho 

(Cook, 1993). Esses machos são prejudiciais para as populações, pois são estéreis e/ou 

inviáveis (Stouthamer et al., 1992; Agoze et al., 1994). Desse modo, eles  diminuem o fitness 

reprodutivo e a taxa de crescimento da colônia e, consequentemente, o tamanho populacional 

efetivo (Plowright e Pallet, 1979; Page, 1980; Ross e Fletcher, 1986; Ross et al., 1993). 

Portanto, as populações pequenas, sujeitas a uma ação mais severa da deriva 

genética e ao aumento da probabilidade de endocruzamento (Zayed, 2009), ainda sofrem dos 
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fatores genéticos adicionais que podem levar ao "Vórtex de Machos Diploides" levando a 

uma rápida extinção do ninho ou da população (Zayed e Packer, 2005).  

 

1.2 TETRAGONISCA ANGUSTULA E A MELIPONICULTURA 

 

A criação de abelhas sem ferrão para fins econômicos tem se tornado cada vez 

mais popular (Imperatriz-Fonseca et al., 1984; Aidar, 1996; Chiari et al., 2002). Uma espécie 

que tem sido alvo de criação é a Tetragonisca angustula.  Essa espécie é conhecida 

popularmente no Brasil como jataí. É caracterizada por possuir um corpo pequeno e delgado 

de 4 a 5 mm e uma corbícula extremamente pequena que não ocupa toda a largura da tíbia 

(Figura 1) (Michener, 2007). Possui comportamento altamente eussocial e está distribuída 

desde o sul do México até o sul do Brasil (Figura 2) (Camargo e Pedro, 2012). Seu nicho 

ecológico é muito peculiar, pois se trata de uma espécie que sobrevive muito bem em locais 

onde há grande número de colônias de outras abelhas (Nogueira-Neto, 1997). É generalista 

quanto aos hábitos de nidificação, utilizando desde cavidades de troncos vivos ou mortos até 

paredes de alvenaria e tubulações, ocorrendo com frequência em áreas antropofizadas (Freitas 

e Soares, 2004). A colônia pode chegar a conter 10.000 indivíduos (Grüter et al., 2011). É 

constituída por: uma rainha, que realiza postura de até 50 ovos por dia em época de boa 

florada; por zangões, cuja função é de fecundar uma rainha virgem; e por operárias, que 

realizam todo o trabalho da colônia (Nogueira-Neto, 1997). É considerada como uma espécie 

monoândrica, ou seja, apenas um macho fecunda a rainha (Imperatriz-Fonseca et al., 1998; 

Paxton, 2000). T. angustula é a única espécie que possui dois tipos de operárias guardas: as 

que permanecem dentro do ninho (como nas outras espécies de Meliponini) e as que ficam 

pairando próximo à entrada do ninho (Wittmann, 1985) (Figura 3). Diferenças morfológicas 
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foram verificadas entre as operárias guardas externas e as forrageiras, tais como peso e 

tamanho do corpo, comprimento das pernas (todos maiores nas primeiras) e tamanho da 

cabeça (maior nas forrageiras) (Grüter et al., 2012). A arquitetura e organização do ninho são 

marcantes. Sua entrada é caracterizada por um tubo de cerume marrom-amarelado com a 

extremidade apresentando bordas mais estreitas de uma cera mais clara (Freitas e Soares, 

2004) (Figura 4). Internamente o ninho é constituído por favos horizontais envoltos por um 

invólucro de cerume disposto em várias lamelas cuja função é de termorregulação (Figura 5); 

é comum encontrar depósitos de própolis dentro da colônia, que juntamente com a cera, são 

utilizados para fechar buracos e construir as paredes do ninho  (Campos, 1980; Kerr, 1996). 

Na natureza, as colônias se reproduzem a uma taxa de uma vez a cada dois anos (Slaa, 2006). 

 

 

 

Figura 1: Operária de Tetragonisca angustula em voo. A seta indica a corbícula. Foto: Paulo César 
Fernandes - Departamento de Ecologia - Instituto de Biociências - USP. 



  I N T R O D U Ç Ã O  | 8 

 

 

Figura 2: Mapa das Américas indicando, em verde, a distribuição natural da espécie T. angustula 
(modificado de Camargo e Pedro, 2012). 
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Figura 3: Entrada do ninho de T. angustula (parte inferior à direita) e operária guarda em voo (parte 
superior à esquerda). Foto: Paulo César Fernandes - Departamento de Ecologia - Instituto de 
Biociências - USP. 

 

 

 

 

 

Figura 4: Vista da entrada do ninho de T. Angustula à esquerda e estrutura da entrada em forma 
canudo à direita. Foto: Paulo César Fernandes - Departamento de Ecologia - Instituto de Biociências - 
USP. 
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Figura 5: Estrutura interna do ninho de T. angustula mostrando os favos horizontais circundados 
pelas lamelas. 

 

 

A abelha jataí produz mel de sabor muito apreciado, chegando a ser oito vezes 

mais valorizado do que o mel de Apis mellifera, além de ser amplamente utilizado em 

medicina popular (Imperatriz-Fonseca et al., 1984; Nogueira Neto, 1997; Freitas e Soares, 

2004). Além disso, tanto o mel quanto a própolis de T. angustula possuem atividade 

antibacteriana (Miorin et al., 2003; Sgariglia et al., 2010). Nos meliponários, os ninhos são 

organizados próximos uns aos outros (Figura 6) e o aumento do plantel geralmente é feito por 

divisão de colônias (Nogueira Neto, 1997). Ainda, é comum colônias enxamearem (divisão 

natural reprodutiva) e ocuparem ninhos vazios no próprio meliponário. Dada essas 

características a pergunta que levantamos é: como essas divisões, unidas ao comportamento 

filopátrico, estão afetando a variabilidade genética de T. angustula mantidas em 

meliponários? Nosso cenário hipotético é: populações de meliponários estão estruturadas e 

endocruzadas, e apresentam baixa variabilidade genética. Dado esse cenário, analisamos aqui 
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a variabilidade genética de amostras de T. angustula oriundas de meliponários por meio de 

marcadores moleculares. 

 

 

 

Figura 6: Dois tipos de alocação de ninhos de T.angustula em meliponários. Foto à esquerda 
disponível em: http://meliponarioabelhasdosul.webnode.com/meliponario-ab-do-sul-04. Foto à direita: 
Fernando Oliveira, disponível em : http://criacaodeabelhassemferrao.blogspot.com.br 
/2010/09/meliponario-matriz-do-santa-cruz.html. 

 

 

1.3 MARCADORES MOLECULARES 

 

1.3.1 Microssatélites 

Os marcadores moleculares do tipo microssatélite são ideais para estudos 

genético-populacionais, como no cenário descrito acima, já que apresentam herança 

biparental e os seus lócus são altamente polimórficos. Os microssatélites são sequências de 

DNA repetidas em tandem. As repetições podem variar de uma a seis bases de comprimento 

(Hancock, 1999). Os microssatélites são classificados em quatro grupos:  

http://meliponarioabelhasdosul.webnode.com/meliponario-ab-do-sul-04
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1) perfeitos (ACACACACACAC), quando não há interrupção na sequência;  

2) imperfeitos (AGAGAGTGAGAG), quando há interrupção por uma base na sequência;  

3) interrompidos (AGAGCCCAGAG),  quando há interrupção por um pequeno número de 

bases na sequência; 

4) compostos (GAGAGAATATATAT), quando há dois ou mais microssatélites adjacentes.  

A eficiência desses marcadores vem do alto polimorfismo, seletividade neutra, 

codominância e segregação do tipo Mendeliana (Hillis et al., 1996; Strassmann et al., 1996; 

Sunnucks, 2000). São amplamente utilizados em estudos de mapeamento gênico, relações de 

parentesco (Chakraborty e Kimmel, 1999), variação intraespecífica (Moritz e Hillis, 1996), 

hibridação, história populacional e filogeografia (Maletzky et al., 2008; Sakaguchi et al., 

2012; Weckworth et al., 2012; Zhai et al., 2012).  

Sua primeira utilização em estudos de estrutura genética de populações de abelhas 

ocorreu em 1995 (Estoup et al., 1995), envolvendo nove populações de Apis mellifera 

pertencentes a sete subespécies africanas e européias. Os primeiros microssatélites de 

Meliponini foram descritos em 1998 para a espécie Melipona bicolor (Peters et al., 1998). 

Desde esta primeira descrição para abelhas sem ferrão, os microssatélites vêm sendo 

amplamente utilizados, especialmente em estudos de variabilidade genética. Alguns destes 

estudos em Meliponini detectaram baixa variabilidade, estruturação genética e 

endocruzamento (Francisco et al., 2006; Tavares et al., 2007; Carvalho-Zilse et al., 2009; 

Borges et al., 2010). Todavia, as conclusões foram feitas a partir de resultados obtidos com o 

uso de primers heteroespecíficos. Isso pode enviesar os resultados no sentido de indicar baixa 

variabilidade genética, visto que em geral a variabilidade genética detectada com o uso de 

primers homoespecíficos é maior, especialmente devido ao maior sucesso na amplificação 

dos alelos e a menor suscetibilidade à ocorrência de alelos nulos (Pépin et al., 1995; Francisco 
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et al., 2006). Em abelhas sem ferrão, lócus de microssatélites foram isolados e caracterizados 

para 13 espécies: Melipona bicolor (Peters et al., 1998), Scaptotrigona postica (Paxton et al., 

1999a), Trigona carbonaria (Green et al., 2001), Nannotrigona testaceicornis (Oliveira et al., 

2009), Tetragonisca angustula (Brito et al., 2009), Melipona seminigra (Francini et al., 

2009), Melipona rufiventris (Lopes et al., 2009), Melipona mondury (Lopes et al., 2010a), 

Melipona interrupta (Francini et al., 2010), Plebeia remota (Francisco et al., 2011), 

Frieseomelitta varia (Gonçalves et al., 2011), Scaptotriona xanthotricha (Duarte et al., 2012) 

e Scaura latitarsis (Francisco et al., 2013).  

 

 

1.3.2 DNA mitocondrial  

O DNA mitocondrial (DNAmt) é bastante utilizado como marcador molecular em 

estudos filogenéticos, filogeográficos e caracterização de populações, espécies e subespécies 

(Harrison, 1989; Kocher et al., 1989; Hall, 1991; Francisco et al., 2001; Hebert et al., 2003; 

Brito e Arias 2010; Francisco e Arias, 2010; Ishtiaq et al., 2011). Nos animais a molécula de 

DNAmt é bem peculiar, pois apresenta tamanho pequeno (16Kb), estrutura gênica simples 

(ausência de introns, de DNA repetitivo, de pseudogenes, de elementos transponíveis e as 

regiões intergênicas quando presentes são pequenas), ausência de recombinação (com raras 

exceções) e o modo de herança é, na maioria dos organismos, materna (Brown, 1985; Moritz 

et al., 1987; Galtier et al., 2009). O conteúdo gênico é bastante conservado, consistindo de 

dois genes para subunidades ribossômicas (12S e 16S), 22 para os RNA transportadores, três 

para as subunidades da enzima citocromo c oxidase (COI, II e III), um para o citocromo B 

(CytB), dois para as subunidades da ATPase (ATPase 6 e 8) e sete para as subunidades da 

NADH desidrogenase, além de uma região não codificadora, rica em A+T, responsável pela 

origem de replicação e transcrição da molécula (Wolstenholme, 1992). A taxa de evolução do 
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genoma mitocondrial é até 10 vezes maior que a taxa de um gene nuclear de cópia única, 

apesar de, em algums organismos, os genes mitocondriais apresentarem a mesma taxa de 

evolução dos genes nucleares de cópia única (Brown et al., 1979; Pietromonaco et al., 1986; 

Powell et al., 1986; Moritz et al., 1987). No Brasil, o primeiro estudo de caracterização 

molecular do DNAmt em abelhas ocorreu em 1990, para as linhagens de Apis mellifera 

africanizada e européia (Arias et al., 1990). Polimorfismos do DNAmt também foram 

bastante válidos em estudos de caracterização ao nível inter e intra-específico de A. mellifera 

(Moritz et al., 1986; Hall, 1991; Sheppard et al., 1994; Zamora et al., 2008; Muñoz et al., 

2009; Özdïl et al., 2009). Em Meliponini, os estudos empregando o DNAmt são mais recentes 

e abordam análises filogenéticas (Rasmussen e Cameron, 2007; Rasmussen e Camargo, 2008; 

Ramírez et al., 2010; Rasmussen e Cameron, 2010), filogeográficas (Batalha-Filho et al., 

2010), caracterização molecular do DNAmt, variabilidade e diferenciação genética (Francisco 

et al., 2001; Weinlich et al., 2004; Brito e Arias, 2005; Moretto e Arias, 2005; Silvestre e 

Arias, 2006; Barni et al., 2007; Quezada-Euán et al., 2007; Silvestre, et al., 2008; Torres et 

al., 2009; Brito e Arias 2010; Francisco e Arias, 2010; Itzá et al., 2010; Koling e Moretto, 

2010; Thummajitsakul et al., 2011). No entanto, estudos empregando análises do DNAmt 

para estudos populacionais e evolutivos em T. angustula ainda são escassos (Moretto e Arias, 

2005; Koling e Moretto, 2010). 
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2. OBJETIVOS 

 

O objetivo central deste trabalho foi analisar a variabilidade genética de 

Tetragonisca angustula provenientes de meliponários,  comparar os dados com os de 

populações naturais, e fazer uma correlação da variabilidade genética com as práticas de 

meliponicultura que forem conhecidas para cada meliponário amostrado. Para isso cumprimos 

as seguintes metas: 

 

 Analisar a variabilidade do DNA nuclear das amostras por meio da análise 

de nove lócus espécie-específicos de microssatélites; 

 

 Analisar a variabilidade do DNA mitocondrial das amostras através do 

sequenciamento de um trecho dos genes Citocromo Oxidase subunidade I 

(COI) e Citocromo B (CytB); 

 

 Determinar os haplótipos mitocondriais e suas relações genéticas; 

 

 Inferir a existência e a direção do fluxo gênico; 

 

 Inferir o nível de endocruzamento nos meliponários;  

 

 Inferir o número de ninhos fundadores nos meliponários. 
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3. MATERIAIS E MÉTODOS 

 

3.1 MATERIAL BIOLÓGICO 

 

Foram visitados  nove meliponários localizados nos estados de São Paulo e Paraná 

(Figura 7). Entre 45 e 50 ninhos de Tetragonisca angustula por meliponário foram 

amostrados. Um indivíduo por ninho foi utilizado nas análises, totalizando 430 indivíduos. Os 

dados da amostragem estão resumidos na tabela 1. As abelhas foram mantidas a -80°C até a 

extração do material genético. Foram coletados 100 indivíduos na natureza, na região de São 

Sebastião (SSB), litoral norte do estado de São Paulo (50 indivíduos) e em cidades no entorno 

do Parque Nacional do Iguaçu (PNI) (Tabela 2), no estado do Paraná (50 indivíduos) (Figura 

7). A distância geográfica aproximada entre todos os grupos amostrais é dada na tabela 3. 

 
Figura 7: Localização dos 11 locais amostrados nos estados de São Paulo e Paraná. 1-PED: 
Pedreira; 2-SHE1 e 3-SHE2: Santa Helena 1 e 2; 4-MCR1 e 5-MRC2: Marechal Cândido Rondon 1 
e 2; 6-ERO: Entre Rios do Oeste; 7-SMI: São Miguel do Iguaçu; 8-CUR: Curitiba; 9-AMP: Amparo; 
10-SSB: São Sebastião; 11-PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 
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Municípios Ninhos/Indivíduos

divíduos Pedreira-SP (PED) 50 

Santa Helena-PR (SHE1) 45 

Santa Helena-PR (SHE2) 50 

Marechal Cândido Rondon-PR (MCR1) 45 

Marechal Cândido Rondon-PR (MCR2) 50 

Entre Rios do Oeste-PR (ERO) 50 

São Miguel do Iguaçu-PR (SMI) 50 

Curitiba-PR (CUR) 45 

Amparo-SP (AMP) 45 

São Sebastião (SSB) 50 

Parque Nacional do Iguaçu (PNI) 50 

 

 

 

Municípios Número de indivíduos coletados 
Capanema 3 

Capitão Leônidas Marques 3 

Céu Azul 17 

Foz do Iguaçu 8 

Lindoeste 4 

Matelândia 3 

Santa Lúcia 1 

Santa Tereza do Oeste 5 

São Miguel do Iguaçu 5 

Serranópolis do Iguaçu 1 

 

Tabela 3: Distância geográfica aproximada em quilômetros par a par entre os meliponários e 

amostras naturais.  

 
PED SHE1 SHE2 MCR1 MCR2 ERO SMI CUR AMP SSB 

PED 

          SHE1 790,8 

         SHE2 817,0 65,2 

        MCR1 765,1 56,8 65,2 

       MCR2 770,7 38,2 56,8 11,7 

      ERO 793,2 31,2 38,2 30,3 25,2 

     SMI 812,5 502,0 31,2 85,2 64,3 64,3 

    CUR 401,8 802,0 502,0 474,3 472,6 497,5 486,5 

   AMP 21,4 922,7 802,0 753,8 753,5 775,5 794,0 392,0 

  SSB 179,3 40,0 922,7 890,0 883,2 904,0 909,7 445,0 189,1 

 PNI 775,5 69,1 40,0 86,3 75,8 79,0 40,6 450,8 758,0 873,6 

Tabela 1: Nome dos municípios, sigla das amostras naturais e meliponários visitados e número 

de ninhos e indivíduos amostrados por meliponário e amostras naturais, respectivamente. 

Tabela 2: Número de indivíduos de Tetragonisca angustula coletados por cidade do 

entorno do Parque Nacional de Iguaçu–PR. 
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3.2 EXTRAÇÃO DE DNA 

 

O DNA total foi extraído pelo método Chelex® 100 (Bio-Rad, Herts, Reino 

Unido) de acordo com Walsh et al. (1991). O tórax de um indivíduo por ninho foi levemente 

macerado em 400 µl de Chelex 10%, incubado por 30 min. a 56 °C, vortexado por 10 seg., 

incubado novamente por 5 min. a 100 °C e vortexado por 10 seg. A solução foi centrifugada a 

14.000 rpm por 3 min. e estocada a -20 °C. O sobrenadante foi usado para as reações de PCR. 

 

3.3 MICROSSATÉLITES 

 3.3.1 Amplificação dos lócus  

Para as reações de amplificação dos lócus de microssatélites foi utilizado 1 l da 

extração de DNA Chelex. Nove lócus homoespecíficos foram amplificados (Tang03, Tang11, 

Tang12, Tang17, Tang57, Tang60, Tang65, Tang68, Tang70) (Brito et al., 2009). A estratégia 

para as reações de PCR utilizada aqui foi primeiramente descrita por Schuelke (2000), em que 

os primers forward são desenhados com uma sequência adicional de oligonucleotídeos (5’-

TGT AAA ACG ACG GCC AGT-3’) acoplados em sua extremidade 5’. Durante as reações 

de amplificação essa sequência adicional é incorporada ao amplicon. Nas reações posteriores 

os primers forward são substituídos por um primer com a mesma sequência do 

oligonucleotídeo adicional, marcado na sua extremidade 5’ com os fluoróforos 6-FAM
TM

 

(Integrated DNA Technologies), HEX
TM 

(Integrated DNA Technologies) ou NED
TM

 (Applied 

Biosystems). Assim os fragmentos gerados nas reações de amplificação posteriores se tornam 

marcados com um desses três fluoróforos.  
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As reações de PCR foram realizadas segundo descrito em Francisco et al. (2011), 

em que a mistura de PCR (volume final 5 µl) continha: tampão de PCR 1x, 200 M de 

dNTPs, 2 mM de MgCl2, 0,125 M do primer marcado com um dos fluoróforos, 0,0125 M 

do primer forward com a sequência adicional, 0,125 M do primer reverse, 1% de glicerol e 

0,5 U de Taq DNA polimerase (Invitrogen, EUA). Os lócus  foram amplificados em ciclos 

específicos de PCR, descritos na tabela 4.  

 

 

Tabela 4: Ciclo de PCR para cada lócus de microssatélite amplificado em Tetragonisca angustula. 

Lócus Ciclo de PCR 

Tang12 

Tang70 

 

Desnaturação a 94°C/3 min.; 35 ciclos de: desnaturação a 94ºC/30 seg., hibridação 

a 53°C/1 min. e extensão a 72ºC/1 min.; extensão extra a 72°C/ 10 min. 

Tang03 

Tang57 

Desnaturação a 94°C/3 min.; 6 ciclos de: desnaturação a 94°C/30 seg., hibridação 

a 59°C/30 seg. e extensão a72°C/30 seg.; 6 ciclos de: desnaturação a 94°C/30 seg., 

hibridação a 58,5°C/30 seg. e extensão a72°C/30 seg.; 6 ciclos de: desnaturação a 

94°C/30 seg., hibridação a 57°C/30 seg. e extensão a72°C/30 seg.; 6 ciclos de: 

desnaturação a 94°C/30 seg., hibridação a 56,5°C/30 seg. e extensão a72°C/30 

seg.; 6 ciclos de: desnaturação a 94°C/30 seg., hibridação a 56°C/30 seg. e 

extensão a72°C/30 seg.; 6 ciclos de: desnaturação a 94°C/30 seg., hibridação a 

55,5°C/30 seg. e extensão a72°C/30 seg.; 6 ciclos de: desnaturação a 94°C/30 seg., 

hibridação a 55°C/30 seg. e extensão a72°C/30 seg.; e extensão extra a 72°C/ 5 

min. 
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Após a amplificação o produto de PCR foi diluído em água ultra pura e 

adicionado a uma solução com Formamida HI-DI
TM

 (Applied Biosystems, EUA) e o 

marcador de peso molecular GeneScan™ 500 ROX™ (Applied Biosystems, EUA), de acordo 

com o recomendado pelo Serviço de Sequenciamento do Centro de Estudos do Genoma 

Humano (CEGH) do IB-USP. Essa mistura foi submetida a eletroforese no sequenciador 

automático  ABI-3730 DNA Analyzer (Applied Biosystems, EUA) do Serviço de 

Sequenciamento do CEGH. A visualização dos fragmentos amplificados foi realizada através 

do programa GENEMARKER V1.85 (Softgenetics, EUA). Através do mesmo programa foi 

realizada uma genotipagem automática com posterior checagem visual. Para identificar os 

erros tipográficos, a taxa de erros de genotipagem e a presença de alelos nulos foi utilizado o 

programa MICRO-CHECKER 2.2.3 (Van Oosterhout et al., 2004). 

 

 

3.3.2 Análise dos dados 

Para os cálculos da taxa de heterozigose esperada (He) e observada (Ho), 

frequência alélica, número médio de alelos por lócus (Na), número efetivo de alelos (Ne) e 

Tang11 

Tang17 

Tang60 

Tang65 

Tang68 

Desnaturação a 94°C/3 min.; 35 ciclos de: desnaturação a 94ºC/30 seg., hibridação 

a 60°C/1 min. e extensão a 72ºC/1 min.; extensão extra a 72°C/10 min. 

 

https://products.appliedbiosystems.com/ab/en/US/adirect/ab?cmd=catNavigate2&catID=601899
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porcentagem de lócus polimórficos a 95% e 99% foi utilizado o programa GENALEX 6.41 

(Peakall e Smouse, 2006). Devido à diferença no número amostral foi realizada a rarefação do 

número médio de alelos por lócus através do programa HP-RARE (Kalinowski, 2005). Para 

verificar se o número médio de alelos rarefeito (Nar) por lócus e o número efetivo de alelos 

(Ne) diferia significativamente entre os grupos amostrais, foi realizado o teste U de Mann-

Whitney (Mann e Whitney, 1947) através do programa GENALEX 6.41 (Peakall e Smouse, 

2006). Neste trabalho utilizamos como medidas de diversidade genética o Nar e o Ne. Jost 

(2006), (2007) e (2008) discute o uso de medidas de diversidade que ele chama de 

tradicionais como a taxa de heterozigose (H). O autor compara, num modelo teórico, a 

adequabilidade do uso do H em relação ao que ele chama de "verdadeira medida de 

diversidade", no caso o Ne, para estabelecer estratégias de conservação. Em sua interpretação 

o Ne nos diz a "real" diversidade contida em cada população e quanto cada subpopulação 

contribui para  a diversidade total. Neste sentido o Ne é uma medida de diversidade linear, 

fornecendo o que seria uma "quantidade de diversidade real", o que não ocorre com H. 

Segundo o autor, H não possui uma interpretação linear e quantitativa como buscamos em 

estudos de variabilidade genética (para mais detalhes acessar o site: 

http://www.loujost.com/Statistics and Physics/Diversity and  Similarity/PopGen.htm). Outra 

vantagem do Ne é que o peso estatístico dado a cada subpopulação é igual, assim ele não 

depende do tamanho amostral.   

O teste exato do Equilíbrio de Hardy-Weinberg foi realizado de duas formas: para 

cada lócus por população e global. O teste global é feito por combinação dos valores P  de 

todos os testes individuais através do método de Fisher, gerando um resultado por população. 

Para esses testes foi utilizado 10.000 desmemorizações, 10.000 lotes e 100.000 iterações por 

lote. Um segundo teste de Equilíbrio de Hardy-Weinberg foi realizado com hipótese 

alternativa de Deficiência de Heterozigotos. Esse teste é feito através do score U test de 
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Rousset e Raymond (1995) e não por combinação de valores P. Para o teste global, com a 

mesma hipótese alternativa de Deficiência de Heterozigotos, foi realizado o Multisample 

score U test (Rousset e Raymond, 1995), gerando um valor P por população.  Para esses 

testes foram utilizados 10.000 desmemorizações, 10.000 lotes e 100.000 iterações por lote.  

Todos os testes de Equilíbrio de Hardy-Weinberg foram feitos através do programa GENEPOP 

4.1.4 (Rousset, 2008). O nível de significância estabelecido para todos os testes foi de 5%. 

Os valores P obtidos pelo Método da Cadeia de Markov nos testes exatos do 

Equilíbrio de Hardy-Weinberg foram ajustados com base no teste Sequential Goodness of Fit 

(SGoF) (Carvajal-Rodríguez et al., 2009) pelo programa SGOF+ v7.2 (Carvajal-Rodriguez e 

Uña-Alvarez, 2011). Ele apresenta vantagens em relação a outros métodos de correção, pois 

aumenta o seu poder estatístico com o aumento do número de testes realizados (Carvajal-

Rodríguez et al., 2009). 

Para se obter a estimativa de diferenciação populacional foi calculada a 

diferenciação genética de Jost (Dest) (Jost, 2008) para todos os pares de populações com 1.000 

réplicas de Bootstrap. O Dest foi obtido através do programa SMOGD v1.2.5 (Crawford, 2010). 

Para a melhor visualização dos resultados foi realizada uma Análise de Coordenadas 

Principais (PCA) através do programa GENALEX 6.41 (Peakall e Smouse, 2006), com o 

algoritmo descrito por Orloci (1978).  

A estruturação populacional também foi inferida pelo modelo de agrupamento 

probabilístico de indivíduos, sem levar em consideração a origem populacional dos mesmos. 

Esta análise foi realizada pelo programa STRUCTURE 2.3.3 (Pritchard et al., 2000), admitindo-

se o modelo de frequências alélicas correlacionadas (Falush et al., 2003) e o modelo de 

ancestralidade miscigenada. O programa foi configurado para 1.000.000 de iterações depois 

de uma simulação inicial de 100.000 iterações. A estimativa do número de populações 

estruturadas (K), foi realizada com 10 repetições para K = 1 a 11. O melhor K foi estimado de 
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acordo com método descrito por Evanno et al. (2005) através do programa STRUCTURE 

HARVESTER 0.6.92 (Earl e VonHoldt, 2012). O programa CLUMPP 1.1.2 (Jakobsson e 

Rosenberg, 2007) foi utilizado para alinhar as 10 repetições geradas pelo STRUCTURE. O 

programa DISTRUCT 1.1 (Rosenberg, 2004) foi utilizado para exibir graficamente os 

resultados produzidos pelo CLUMPP. 

O coeficiente de endocruzamento (FIS) por população segundo Weir e 

Cockerham (1984) foi obtido através do programa ARLEQUIN 3.5 (Excoffier e Lischer, 2010) 

com 10.100 permutações.  

 

 

3.4 DNA MITOCONDRIAL 

 

3.4.1 Sequenciamento 

Para a amplificação das duas regiões do genoma mitocondrial (COI, CytB) foram 

utilizados dois pares de primers derivados do genoma mitocondrial de insetos (UBC Insect 

Mitochondrial DNA Primers Kit) (Simon et al., 1994) (Tabela 5). A mesma extração de DNA 

utilizada para os microssatélites foi utilizada para a amplificação dos genes do DNAmt. 

As reações de PCR foram realizadas com tampão de PCR 1x, 3 mM MgCl2, 4 

M de cada primer, 200 M de dNTPs, 1 M de Betaína (USB, EUA) e 1 U de Taq DNA 

polimerase (Invitrogen, EUA). À solução foram adicionados 2 l de DNA molde e o  volume 

final completado para 20 l com água bidestilada e autoclavada. Cada reação de PCR, 

inicialmente, foi submetida a uma desnaturação a 94ºC/5 min., seguida de 35 ciclos de 
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[desnaturação a 94ºC/1 min., hibridação a 42°C/80 seg. e extensão a 64ºC/2 min.]. No final 

foi realizada uma extensão extra a 64ºC/ 10 min.  

Os fragmentos amplificados foram separados em gel de agarose 0,8% e corados 

com GelRed
TM

 (Biotium, Inc., EUA). Posteriormente foi realizada uma purificação 

enzimática com ExoSAP-IT® (USB) de acordo com as recomendações do fabricante. Os 

fragmentos purificados foram enviados para o serviço de sequenciamento da Macrogen Inc. 

(Seul, Coréia do Sul). Apenas a fita forward de cada região foi sequenciada.  

As sequências foram visualizadas, editadas e alinhadas (com número máximo de 

oito repetições), através do algoritmo Muscle (Edgar, 2004) dentro do programa GENEIOUS 

5.4 (Drummond et al., 2011). Para verificar se havia códons de parada, as sequências geradas 

foram traduzidas. Posteriormente as duas sequências mitocondriais foram concatenadas. 

Tanto a tradução quanto a concatenação das sequências foram realizadas através do GENEIOUS 

5.4 (Drummond et al., 2011).   

 

 

Tabela 5. Pares de primers para amplificação de regiões do genoma mitocondrial de T. angustula. 

Pares de primers Sequência do primer Genes  

MtD6 (F) 

+ 

MtD9 (R) 

 

5’GGAGGATTTGGAAATTGATTAGTTCC3’ 

 

5’CCCGGTAAAATTAAAATATAAACTTC3’ 
COI 

MtD26 (F) 

+ 

MtD28 (R) 

 

5’ TATGTACTACCATGAGGACAAATATC 3’ 

 

5’ ATTACACCTCCTAATTTATTAGGAAT 3’ 
CytB 

F: Foward;R: Reverse 
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3.4.2 Análise dos dados 

O número de haplótipos e sítios polimórficos e a diversidade haplotípica (Hd) e 

nucleotídica (π), de acordo com Nei (1987), para todos os grupos amostrais foram obtidos 

através do programa DNASP v.5.10 (Librado e Rozas, 2009). A frequência dos haplótipos foi 

obtida pelo programa ARLEQUIN 3.5 (Excoffier e Lischer, 2010). Neste trabalho utilizamos 

como medidas de diversidade genética os índices Hd e π. Para verificar se o tamanho amostral 

influenciava Hd e π foi realizado um teste estatístico de correlação através da análise de 

regressão linear no Microsoft® Excel 2010. A correlação só foi considerada quando 

significativa (P<0,05).  

A rede de inter-relações haplotípicas foi construída com o algoritmo Median 

Joining (Bandelt et al., 1999) a partir dos dados gerados pelo DNASP, através do programa 

NETWORK v4.6.10 (www.fluxus-engineering.com). Para a análise da estrutura populacional 

foram realizados: o teste de diferenciação genética de Jost (Dest) (Jost, 2008) a partir da 

frequência dos haplótipos, e a Análise de Variância Molecular (AMOVA). O primeiro teste 

foi realizado através do programa SMOGD v1.2.5 (Crawford, 2010) e o segundo através do 

ARLEQUIN 3.5. Para a melhor visualização dos resultados foi realizada uma Análise de 

Coordenadas Principais (PCA) através do programa GENALEX 6.41 (Peakall e Smouse, 2006), 

com o algoritmo descrito por Orloci (1978). A análise de regressão linear também foi usada 

para verificar a correlação entre distância geográfica e Dest. 
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4. RESULTADOS 

 

Os dados brutos das análises dos lócus de microssatélites e do DNAmt estão 

apresentados na seção Apêndice, em Apêndice A e B, respectivamente.  

 

4.1 MICROSSATÉLITES 

 

4.1.1 Variabilidade genética 

Todos os nove lócus de microssatélites amplificados foram polimórficos em 

ambos os critérios, 95 e 99%. Devido ao fato desses lócus terem sido analisados em amostras 

naturais e nenhum desequilíbrio de ligação ter sido detectado (Francisco, 2012), não 

realizamos este teste em nossas amostras de meliponários. A matriz de genótipos, a frequência 

alélica para cada lócus por meliponário e amostras naturais, e o número de alelos (Na), a 

heterozigose esperada e observada estão sumarizadas nos apêndices A-1, A-2 e A-3, 

respectivamente. Os resultados do número de alelos rarefeito (Nar) por lócus, e do número 

efetivo de alelos (Ne) por lócus são apresentados nos apêndices A-4 e A-5, respectivamente. 

O teste U de Mann-Witney mostrou que em relação ao Nar, os meliponários não são 

estatisticamente diferentes entre si e nem às amostras naturais (P>0,05) (Apêndice A-6). De 

acordo com a figura 8 não houve nenhuma correlação significativa (R
2
=0,0292 P=0,616) 

entre Ne e tamanho amostral. As comparações entre os valores de Ne para todos os 

meliponários e amostras naturais realizadas no teste U de Mann-Witney mostraram os 

mesmos resultados obtidos para Nar (Apêndice A-7). 
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Figura 8: Relação entre tamanho amostral e número médio de alelos efetivos (     Ne). Correlação 

não significativa (P>0,05). 

 

 

A tabela 6 apresenta o Nar médio rarefeito e o Ne médio por população, assim 

como a heterozigose observada (Ho) e esperada (He) segundo o Equilíbrio de Hardy-

Weinberg. As relações de Nar e Ne médio entre todos os meliponários e amostras naturais 

podem ser melhor visualizadas na figura 9. Os valores de Ho e He encontrados nos 

meliponários de São Paulo não apresentaram diferenças em relação a SSB, assim como os 

meliponários do Paraná em relação a PNI. Os valores de FIS com seus respectivos valores P 

por população são apresentados na tabela 6. Foi realizado um teste de significânica estatística 

para verificar se os valores de FIS observados não são diferentes de zero. Os resultados 

mostraram que AMP, CUR, MCR1 e SSB apresentaram P>0,05, ou seja, seus valores de FIS 

não são diferentes de zero. O valor de FIS para PNI foi maior do que para SSB, acima de 0,1. 

Logo, dentre os meliponários que apresentaram FIS diferente de zero, somente PED e SHE2 

apresentaram valores baixos em comparação com PNI. Os valores de FIS observados em 

R² = 0.0292 
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MCR2, ERO, SMI e SHE1 foram similares aos de PNI, portanto também foram considerados 

altos.   

 

 Tabela 6: Número médio de alelos rarefeito (Nar), Número médio de alelos efetivos (Ne), 
Heterozigose observada (Ho) e esperada (He) segundo o Equilíbrio de Hardy-Weinberg e FIS com o 
valor P (entre parêntesis) por meliponário e amostras naturais. 

 Erros-padrão de Nar, Ne, Ho e He entre parêntesis. PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; 
MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; 
CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: São Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 

 

 

 

Figura 9: Número médio de alelos rarefeito (Nar) e Número médio de alelos efetivos (Ne) por 
meliponário e amostras naturais. Linhas verticais pretas representam o erro-padrão. PED: Pedreira; 
SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; ERO: Entre Rios do 
Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: São Sebastião; PNI: Parque 
Nacional do Iguaçu. 
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PED SHE1 SHE2 MCR1 MCR2 ERO  SMI  CUR AMP SSB PNI 

Nº de Alelos Nar 

Ne  

AMOSTRAS Nar Ne Ho He FIS 

PED 9,51 (±1,52) 4,910 (±1,209) 0,660 (±0,078) 0,685 (±0,071) 0,0463 (0,0415) 

SHE1 8,00 (±1,79) 3,527 (±1,024) 0,496 (±0,075) 0,607 (±0,058) 0,1937 (0,0000) 

SHE2 7,42 (±1,78) 2,889 (±0,622) 0,542 (±0,060) 0,571 (±0,053) 0,0604 (0,0280) 

MCR1 7,56 (±1,60) 3,073 (±0,913) 0,546 (±0,076) 0,555 (±0,059) 0,0273 (0,2180) 

MCR2 7,58 (±1,43) 3,046 (±0,879) 0,489 (±0,071) 0,542 (±0,065) 0,1073 (0,0005) 

ERO 6,91 (±1,58) 2,841 (±0,883) 0,440 (±0,054) 0,496 (±0,075) 0,1237 (0,0001) 

SMI 7,73 (±1,93) 3,308 (±1,147) 0,473 (±0,058) 0,547 (±0,065) 0,1452 (0,0000) 

CUR 8,33 (±1,62) 3,226 (±0,917) 0,521 (±0,081)  0,544 (±0,077) 0,0530 (0,0540) 

AMP 8,89 (±1,53) 5,377 (±1,052) 0,719 (±0,058) 0,719 (±0,067) 0,0126 (0,3322) 

SSB 8,52 (±1,76) 4,257 (±0,883) 0,673 (±0,053) 0,680 (±0,055) 0,0197 (0,2567) 

PNI 9,13 (±1,74) 3,335 (±1,004) 0,496 (±0,052) 0,582 (±0,058) 0,1588 (0,0000) 
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Para verificar se havia desvios do EHW nas amostras de meliponários e amostras 

naturais, foi realizado o teste exato de Fisher com α=0,05 (Apêndice A-8). Mesmo após a 

correção por SGoF os seguintes lócus, nos seguintes meliponários e amostras naturais 

apresentaram desvios do EHW: Tang03 e Tang65 (CUR); Tang12 e Tang65 (ERO); Tang57 

(MCR1); Tang03 e Tang60 (MCR2); Tang68 (PED); Tang12, Tang57 e Tang68 (SHE1); 

Tang03 (SHE2); Tang60 e Tang65 (SMI); Tang03, Tang57 e Tang65 (PNI) (Apêndice A-8). 

A análise por combinação de valores P mostrou que, com exceção de AMP, MCR1, PED e 

SSB, todos os outros meliponários, assim como PNI, apresentaram desvios do EHW 

considerando-se todos os lócus (Apêndice A-8). 

A fim de verificar se os desvios do EHW poderiam ter sido causados por 

endocruzamento, cujo um dos efeitos é a deficiência de heterozigotos, foi realizado o score U 

test do EHW com hipótese alternativa de deficiência de heterozigotos. Os resultados são 

apresentados no apêndice A-9. Foi verificada deficiência de heterozigotos em toda a 

amostragem para vários lócus. O Multisample score U test, que fornece um valor P por 

população, mostrou que, com exceção de AMP, MCR1 e SSB, todos os meliponários, assim 

como PNI, apresentaram deficiência de heterozigotos. O programa MICRO-CHECKER 2.2.3 

detectou a presença de alelos nulos nos seguintes lócus e grupos amostrais (entre parentesis): 

Tang57, Tang03 (SHE1 e 2, CUR e MCR1, PNI); Tang11 (AMP); Tang12 (SHE1); Tang17 

(SMI); Tang57 (SHE1, MCR1 e 2, e PNI); Tang60 (MCR2 e SMI); Tang65 (ERO, SMI, CUR 

e PNI) e Tang68 (SHE1). 

 

 

4.1.2 Estruturação populacional 



R E S U L T A D O S  | 30 

 

O valor global da diferenciação genética de Jost (Dest) foi de 0,383 (IC 95%: 

0,374-0,433) mostrando uma estruturação genética de moderada a alta. A tabela 7 mostra os 

resultados do Dest nas comparações feitas par a par. Esse teste nos fornece valores em escala 

quantitativa, indo de 0 a 1, em que 0 é não diferenciado e 1 é totalmente diferenciado. Como 

pode ser visto na tabela 7, os meliponários localizados no Paraná apresentaram valores baixos 

quando comparados entre si (todos abaixo de 0,1). O mesmo resultado foi obtido para os 

meliponários de São Paulo quando comparados entre si. Contudo, os valores foram altos 

quando as comparações entre os meliponários do Paraná e os de São Paulo foram realizadas 

(todos acima de 0,5). Quanto a SSB os valores foram altos em relação às amostras do Paraná e 

baixos em relação às de São Paulo. O contrário foi visto nos resultados do PNI, sendo baixos 

em relação às amostras do Paraná e altos relação às de São Paulo. Esses resultados podem ser 

visualizados nas análises de PCA (figura 10), onde há a separação dos grupos amostrais 

segundo o que se espera dada a distribuição geográfica das amostras (ver Figura 7). No canto 

inferior esquerdo do gráfico vemos o aglomerado dos meliponários do Paraná e muito 

próximo está PNI. Na parte superior direita está SSB e juntos no canto inferior direito está 

PED e AMP, que são meliponários próximos entre si no estado de São Paulo.  

Tabela 7: Estimativa de diferenciação genética de Jost (Dest) para todos os pares de meliponários e 
amostras naturais. 

AMOSTRAS PED SHE1 SHE2 MCR1 MCR2 ERO SMI CUR AMP SSB 

PED 

          SHE1 0,753115 

         SHE2 0,835028 0,053338 

        MCR1 0,789228 0,003767 0,046584 

       MCR2 0,799765 0,035883 0,011458 0,042986 

      ERO 0,841932 0,04281 0,012723 0,052444 0,009363 

     SMI 0,817985 0,040214 0,005854 0,046689 0,008779 0,008733 

    CUR 0,769678 0,055567 0,028338 0,069226 0,013057 0,02844 0,018293 

   AMP 0,023708 0,707463 0,732997 0,728911 0,668882 0,765646 0,702234 0,669067 

  SSB 0,386304 0,536345 0,505305 0,536968 0,53574 0,518245 0,499088 0,538117 0,331053 

 PNI 0,660503 0,159404 0,176422 0,17309 0,192179 0,171025 0,14194 0,219722 0,618568 0,496524 

PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; ERO: 
Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: São Sebastião; 
PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 



R E S U L T A D O S  | 31 

 

 

 

 

Figura 10: Análise de Coordenadas Principais (PCA) realizada a partir dos resultados da estimativa 
de Dest para todos os meliponários e amostras naturais. PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 
2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do 
Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: São Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 

 

 

 

A fim de verificar se a distância geográfica influenciava os valores de 

diferenciação populacional realizamos uma análise de regressão linear em toda a amostragem 

(Figura 11) e em dois grupos (Figura 12), sendo o grupo A formado pelas amostras de São 

Paulo, e o grupo B formado pelas amostras do Paraná. Os resultados mostraram correlação 

significativa na primeira análise (R
2
=0,6541 P<0,000001). Em relação aos grupos, somente o 

grupo A apresentou correlação (R
2
=0,9628), o que não foi encontrada no grupo B (R

2
=0,0003 

P=0,926). Dado o alto valor de R
2 

encontrado para o grupo A não foi realizado um teste de 

significânica estatística para R
2
 nesse grupo. 
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Figura 11: Relação entre distância geográfica (Km) e diferenciação populacional. Análise com todas 
as amostras. (     Dest). Correlação significativa (P<0,05). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 12: Relação entre distância geográfica (Km) e diferenciação populacional (   Dest). A: amostras 
de São Paulo. B: amostras do Paraná.  
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Os resultados do STRUCTURE mostraram que a maior estruturação encontrada 

dividiu os grupos amostrais em dois grupos (Figura 13). O primeiro foi formado por: AMP, 

PED e SSB (São Paulo). O segundo foi formado por :SHE1, SHE2, MCR1, MCR2, ERO, 

CUR, SMI e PNI (Paraná). 

 

 

Figura 13: (A) Probabilidade de atribuição posterior (eixo vertical) de genótipos individuais (eixo 
horizontal) para cada um dos dois grupos (verde e vermelho) definidos pelo STRUCTURE. (B) 
Detalhe do mapa da região Sul-Sudeste do Brasil apresentando a proporção dos dois grupos 
representados em cada meliponário e amostras naturais de Tetragonisca angustula. O tamanho das 
circunferências é proporcional ao tamanho amostral. PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; 
MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; 
CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: São Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 

 

O mesmo padrão também pode ser visto nos resultados da análise de Population 

Assignment (Figura 14). A figura mostra a formação de três aglomerados. Em um extremo 

(canto superior esquerdo) visualizamos uma concentração de pontos formada pelos 
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meliponários do Paraná e PNI. No outro (canto inferior direito) um pequeno aglomerado dos 

meliponários de São Paulo e no meio as amostras naturais de São Sebastião. 

A tabela 8 mostra os resultados obtidos na Análise de Variância Molecular 

(AMOVA). Os resultados mostram que a maior parte da variação genética é explicada por 

diferenças encontradas dentro das populações, ou seja, dentro dos meliponários e amostras 

naturais. Isso é congruente com os resultados mostrados acima visto que não houve grande 

diferença entre os grupos amostrais em relação a variação genética.  

 

 

 

Figura 14: Distribuição genotípica resultante da análise de Population Assignment em T. angustula 
de meliponários e amostras naturais. PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: 
Marechal Cândido Rondon 1 e 2; ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: 
Curitiba; AMP: Amparo; SSB: São Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 

 

Tabela 8: Análise de Variância Molecular (AMOVA) em T. angustula de meliponários e amostras 
naturais. 

Fonte da Variação Componentes da Variância % de variação 

Interpopulacional 0,76899 22,19 

Intrapopulacional 2,69655 77,81 

 

-35.000 

-30.000 

-25.000 

-20.000 

-15.000 

-10.000 

-5.000 

0.000 

-35.000 -30.000 -25.000 -20.000 -15.000 -10.000 -5.000 0.000 

P
o

p
 2

 

Pop 1 

Population Assignment 

PED 

SHE1 

SHE2 

MCR1 

MCR2 

ERO 

SMI 

CUR 

AMP 

SSB 

PNI 



R E S U L T A D O S  | 35 

 

4.2 DNA MITOCONDRIAL 

 

4.2.1 Variabilidade genética 

As sequências dos dois genes mitocondriais obtidas (COI e CytB) para todos os 

indivíduos amostrados foram concatenadas gerando fragmentos de 764pb. A partir do 

alinhamento destes fragmentos, o programa DNASP identificou 52 haplótipos distintos 

(Apêndice B-1). Antes de serem concatenadas, as sequências da porção de cada gene foram 

traduzidas e nenhum códon de parada foi detectado. O apêndice B-1 mostra os sítios variáveis 

que compõem cada um dos haplótipos encontrados. 

A relação entre número de haplótipos (H) e número de haplótipos exclusivos (HE) 

está apresentada na figura 15. Nessa figura podemos destacar o alto valor de H e HE para as 

amostras naturais em relação a todos os meliponários, sendo a maioria excluisvos. Os 

meliponários, em sua maioria, apresentaram poucos haplótipos, com destaque para MCR2 que 

apresentou apenas 1 haplótipo em seus 50 indivíduos amostrados. A distribuição dos 52 

haplótipos por grupo amostral e suas frequências são dadas nos apêndices B-2 e B-3, 

respectivamente. O haplótipo H6 foi o mais frequente, sendo encontrado em 7 dos 9 

meliponários e em PNI. Somente os haplótipos H2, H6 e H13 não foram exclusivos 

(Apêndice B-4). Além disso, muitos haplótipos foram encontrados em apenas 1 indivíduo.  
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Figura 15: Número de haplótipos (H) e haplótipos exclusivos (HE) por meliponário e amostras 
naturais. PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; 
ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: São 
Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 

 

 

O número de haplótipos (H), a diversidade haplotípica (Hd) e nucleotídica (π), 

assim como o número de sítios polimórficos (S) por meliponário e amostras naturais são 

apresentados na tabela 9. No total foram verificados 60 sítios polimórficos (Apêndice B-1) 

dentre as 52 sequências.  

Em comparação com as amostras naturais, todos os meliponários apresentaram 

um baixo H, exceto PED e CUR que apresentaram nove e sete haplótipos, respectivamente. A 

relação entre Hd e π por meliponário e amostras naturais são melhor visualizadas na figura 16. 

PED e CUR, assim como AMP, apresentaram valores de Hd relativamente altos em relação 

aos outros meliponários. Contudo esses valores foram baixos se comparados às amostras 

naturais, que mostraram valores acima de 0,7. Os resultados de π foram semelhantes. PED, 
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destaque fica por conta de PNI que apresentou o valor mais alto de π=0,0808. Nenhuma 

correlação significativa foi observada entre Hd (R2=0,0111 P=0,758) e π (R2=0,0066 

P=0,813) e o tamanho amostral (Figura 17). Assim podemos comparar essas duas medidas de 

diversidade mesmo com tamanhos amostrais diferentes nos meliponários e amostras naturais.  

 

 

Tabela 9: Número de haplótipos (H), diversidade haplotípica (Hd) e nucleotídica (π) e seus erros-
padrão (entre parêntesis) e número de sítios polimórficos (S) por meliponário e amostras naturais e 
total. 

Grupos amostrais H Hd π S 

PED 9 0,640 (±0,070) 
0,00193 

(±0,00056) 
18 

SHE1 2 0,420 (±0,059) 
0,00055 

(±0,00008) 
1 

SHE2 2 0,115 (±0,059) 
0,00015 

(±0,00008) 
1 

MCR1 2 0,087 (±0,056) 
0,00011 

(±0,00007) 
1 

MCR2 1 0 0 0 

ERO 2 0,040 (±0,038) 
0,00005 

(±0,00005) 
1 

SMI 2 0,040 (±0,038) 
0,00005 

(±0,00005) 
1 

CUR 7 0,570 (±0,082) 
0,00341 

(±0,00166) 
27 

AMP 5 0,587 (±0,058) 
0,00438 

(±0,00052) 
10 

SSB 10 0,733 (±0,051) 
0,00166 

(±0,00030) 
12 

PNI 19 0,871 (±0,031) 
0,00808 

(±0,00190) 
33 

Total 52 0,641 (±0,024) 
0,01239 

(±0,00053) 
60 

PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; ERO: 
Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: São Sebastião; 
PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 
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Figura 16: Diversidade haplotípica (Hd) e nucleotídica (π) por meliponário e amostras naturais.  PED: 
Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; ERO: Entre 
Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: São Sebastião; PNI: 
Parque Nacional do Iguaçu. 

 

 

 

 

 

 

Figura 17: Relação entre tamanho amostral e diversidade haplotípica (    Hd) e nucleotídica (    π). 

Correlação não significativa (P>0,05). 
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4.2.2 Estruturação populacional 

A relação entre os 52 haplótipos obtida pelo método de median joining é 

apresentada na figura 18. Podemos destacar a separação entre as amostras de São Paulo  e as 

do Paraná, assim como a existência de um grande número de haplótipos presente em poucos 

indivíduos. Dentre todos os haplótipos encontrados, o haplótipo H6 merece destaque, pois é 

compartilhado por sete meliponários (MCR1, MCR2, SHE1, SHE2, CUR, ERO, SMI) e por 

PNI, todos do Paraná. 

   

 

Figura 18: Rede de inter-relações haplótipicas entre os 52 haplótipos encontrados em amostras de T. 
angustula de meliponários e amostras naturais. Os números próximos aos ramos indicam o número 
de passos mutacionais. PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido 
Rondon 1 e 2; ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; 
SSB: São Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 
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O teste de diferenciação genética de Jost (Dest) revelou que em relação ao DNA 

mitocondrial foi encontrada alta diferenciação populacional, com valor global de 0,473 (IC 

95%: 0,455-0,506) (Tabela 10). O resultado apresentado aqui é semelhante ao encontrado 

para os microssatélites, com a diferença de ter sido observada uma estruturação maior das 

amostras naturais em relação aos meliponários (Figura 19), além do valor de Dest global ter 

sido maior para o DNAmt em relação aos microssatélites. A análise de regressão linear entre 

distância geográfica e valores de Dest foi realizada com toda a amostragem (Figura 20) e com 

esta dividida em dois grupos (Figura 21), sendo o grupo A formado pela amostras de São 

Paulo, e o grupo B formado pelas amostras do Paraná. Os resultados mostraram correlação 

significativa na primeira análise (R
2
=0,582 P<0,000001). Em relação aos grupos, a análise 

com o grupo A apresentou correlação (R
2
=0,9973), porém o grupo B não (R

2
=0,0016 

P=0,840). Dado o alto valor de R
2 

encontrado para o grupo A não foi realizado um teste de 

significânica estatística para R
2
 nesse grupo. 

 

Tabela 10: Estimativa de diferenciação genética de Jost (Dest) para todos os pares de meliponários e 
amostras naturais. 

 
PED SHE1 SHE2 MCR1 MCR2 ERO SMI CUR AMP SSB 

PED 0,000 

         SHE1 1,000 0,000 

        SHE2 1,000 0,091 0,000 

       MCR1 1,000 0,093 0,002 0,000 

      MCR2 1,000 0,102 0,003 0,002 0,000 

     ERO 1,000 0,090 0,002 0,001 0,000 0,000 

    SMI 1,000 0,098 0,002 0,001 0,000 0,000 0,000 

   CUR 1,000 0,102 0,084 0,088 0,103 0,096 0,096 0,000 

  AMP 0,147 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,000 

 SSB 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 1,000 0,000 

PNI 1,000 0,527 0,559 0,564 0,578 0,572 0,572 0,461 1,000 1,000 

PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; ERO: 
Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: São Sebastião; 
PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 
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Figura 19: Análise de Coordenadas Principais (PCA) realizada a partir dos resultados da estimativa 
de Dest para todos os meliponários e amostras naturais. O símbolos de ERO e SMI estão localizados 
atrás de MCR1.. PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido 
Rondon 1 e 2; ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; 
SSB: São Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 

  

 

 

 

Figura 20: Relação entre distância geográfica (Km) e diferenciação populacional (    Dest). Correlação 
significativa (P<0,05). 
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Figura 21: Relação entre distância geográfica (Km) e diferenciação populacional (   Dest). A: amostras 
de São Paulo. B: amostras do Paraná.  

 

 

 

A AMOVA mostrou que a maior parte da variação genética é explicada por 

diferenças encontradas entre as populações (Tabela 11). Para verificar se esses resultados 

estavam sendo influenciados pelo agrupamento de amostras distantes geograficamente, uma 

nova AMOVA foi realizada. Dois grupos foram determinados: grupo 1 (AMP, PED e SSB) e 

grupo 2 (com todo o restante). Os resultados foram os mesmos obtidos na primeira AMOVA, 

maior variação interpopulacional.  

 

 

Tabela 11: Análise de Variância Molecular (AMOVA) em T. angustula de meliponários e amostras 
naturais. 

Fonte da Variação Componentes da Variância % de variação 

Interpopulacional 4,43904 86,83 

Intrapopulacional 0,67347 13,17 
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5. DISCUSSÃO 

 

A criação de animais é uma prática comum e data de vários séculos atrás (Clutton-

Brock, 1987; Savolainen et al., 2002; Bruford et al., 2003). Desde cachorros, cavalos, búfalos, 

galinhas, porcos etc, o homem vem interferindo em processos naturais da vida selvagem 

através da criação e/ou domesticação de animais (Hemmer, 1990; Smith, 1995). A criação de 

abelhas melíferas data de 7000 a.C. e tem sido usada para a produção de mel e cera (Crane, 

1983; Bloch et al., 2010). As abelhas têm destaque também na polinização de plantações com 

fins comerciais, sendo Apis mellifera uma das mais utilizadas (Watanabe, 1994; Allen-

Wardell et al., 1998; Klein et al., 2007; Delaney et al., 2009). Outras espécies também são 

excelentes polinizadoras, como as abelhas do gênero Bombus (Asada e Ono, 1997; Cane, 

1997; Aguilar et al., 2006; Klein et al., 2007), algumas abelhas solitárias (Cane, 1997; 

MacKenzie e Javorek, 1997; Kremen et al., 2004; Hogendoorn et al., 2006) e as abelhas sem 

ferrão (Heard, 1994; Malagodi-Braga e Kleinert, 2002; Calvete et al., 2003; Antunes et al., 

2007).  

É esperado que a criação de abelhas em apiários e meliponários leve à diminuição 

da variabilidade genética. Estudos mostraram que o manejo humano têm levado a redução da 

diversidade genética de animais domésticos (Bruford et al., 2003). Essa redução ocorre 

principalmente pela diminuição do tamanho populacional efetivo e da diversidade genética 

em nível genômico, associados a eventos fundadores (Wright et al., 2005; Zeder et al., 2006). 

Em galinhas e coelhos domesticados foi encontrada uma diversidade genética 50 a 60% 

menor em relação às populações selvagens (Muir et al., 2008; Carneiro et al., 2011). Baixa 

variabilidade genética também foi reportada para populações de Apis mellifera de apiários 

(Sheppard, 1988; Schiff e Sheppard, 1996; Moritz et al., 2007; Delaney et al., 2009; Jaffé et 
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al., 2010; Meixner et al., 2010).  A alta taxa de mortalidade de colônias e o declínio 

populacional de Apis mellifera nos Estados Unidos e na Europa têm sido em grande parte 

atribuídos à redução da diversidade genética (Oldroyd, 2007; Potts et al., 2010; 

VanEngelsdorp e Meixner, 2010; Sheppard, 2012). Algumas espécies de Bombus introduzidas 

na Nova Zelândia para fins comerciais (Hopkins, 1914; Macfarlane e Gurr, 1995) também 

mostraram variabilidade genética menor quando comparadas às populações doadoras da 

Europa (Schmid-Hempel et al., 2007; Lye et al., 2011). Esse cenário de baixa variabilidade 

genética possui graves consequências para populações de abelhas como descrito na 

introdução. Entretanto, nossos resultados foram contrastantes com esse cenário, pois nossas 

amostras de meliponários apresentaram alta variabilidade genética nuclear, comparáveis às 

amostras naturais. 

 

5.1 VARIABILIDADE GENÉTICA  

 

Nos meliponários a variabilidade genética nuclear foi alta e não se mostrou 

significativamente diferente daquela observada nas amostras naturais. Após a rarefação dos 

dados de número médio de alelos (Nar), todos os meliponários, assim como as amostras 

naturais, apresentaram entre seis e nove alelos considerando-se todos os lócus. Lopes (2004) e 

(2008) estudando duas espécies de Melipona encontraram valores abaixo de três em análises 

de lócus de microssatélites. Os autores consideraram esses valores como um indício de 

variabilidade genética moderada. Comparados a esses estudos nossos valores foram altos. Ao 

aplicar o teste U de Mann-Witney foi verificado que não há diferenças significativas entre os 

meliponários e entre estes e as amostras naturais (P>0,05). Esse teste verifica se duas 
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amostras possuem distribuições iguais através da comparação de suas médias (Mann e 

Whitney, 1947). Para isso um teste de hipótese é realizado com a hipótese nula de que as 

médias (neste caso o Nar) não são diferentes (Peakall e Smouse, 2006).  

Entretanto, apenas o número de alelos (Na) não pode ser usado como índice de 

diversidade. Se uma espécie possuir um alto Na, mas a distribuição dos alelos se mostrar 

desigual, com muitos alelos raros por exemplo, a probabilidade desses alelos serem perdidos 

por deriva genética é maior se comparado a uma população com alelos distribuídos 

uniformemente (Ridley et al., 2007). Por essa razão resolvemos utilizar também como índice 

de diversidade o número médio de alelos efetivos (Ne). Este índice mede a probabilidade de 

dois alelos retirados aleatoriamente da população serem idênticos por descendência, conceito  

inicialmente proposto por Kimura e Crow (1964). Aqui utilizamos o mesmo conceito com 

algumas modificações (Peakall e Smouse, 2006; Jost, 2008). Nessa medida quanto maior o 

número de alelos raros menor é a probabilidade de se obter dois alelos relacionados, sendo 

assim o valor de Ne será baixo, indicando uma distribuição alélica desigual.  

Após o teste U de Mann-Witney, foi verificado que o Ne não difere 

significativamente entre os grupos amostrais, indicando que todos os meliponários e amostras 

naturais apresentaram a mesma distribuição alélica, com Ne variando entre dois e cinco. Estes 

valores de Ne podem ser considerados altos, visto que para se obter um valor de cinco, por 

exemplo, é preciso que as frequências alélicas tenham contribuído quase que igualmente para 

o valor total. Tavares et al. (2007) verificaram para Melipona rufiventris valores de Ne entre 1 

e 2, considerados baixos. Os autores interpretaram esses dados como um indício de 

variabilidade genética moderada.  

Baixos valores de Na e Ne foram reportados em outros estudos de variabilidade 

genética e caracterização de lócus de microssatélites em outras espécies de abelhas sem ferrão 
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(Francisco et al., 2006; Carvalho-Zilse et al., 2009; Lopes et al., 2009; Borges et al., 2010; 

Lopes et al., 2010a; Lopes et al., 2010b; Francisco et al., 2011; Viana et al., 2011)..     

Harpur et al. (2012) estudando populações manejadas e populações naturais de 

Apis mellifera encontraram maior diversidade genética nuclear nas primeiras. Isso foi 

atribuído ao sistema de acasalamento de Apis e às práticas de apicultura, em especial pela 

importação de colônias para o aumento da densidade de ninhos no apiário (Baudry et al., 

1998; Oxley et al., 2010). Ambos os fatores acabam levando a uma maior mistura das 

populações e assim ao aumento da variabilidade genética (Harpur et al., 2012; Oldroyd, 

2012). 

Os resultados das análises do DNAmt mostraram o oposto aos obtidos pelos 

microssatélites. O número de haplótipos (H), a diversidade haplotípica (Hd) e nucleotídica (π) 

encontrada nos meliponários foi menor do que o observado nas amostras naturais. Enquanto 

as amostras naturais apresentaram entre 10 e 19 haplótipos, os meliponários apresentaram 

entre 1 e 9. Nos meliponários do Paraná, com exceção de CUR, foi observado entre 1 e 2 

haplótipos. A variabilidade genética foi de baixa a moderada (Hd entre 0,040 e 0,420), exceto 

nos meliponários AMP (Hd=0,587), PED (Hd=0,640) e CUR (Hd=0,570),  se comparada às 

amostras naturais (Hd > 0,7). Batalha-Filho et al. (2010) encontraram em populações naturais 

de Melipona quadrifasciata alta Hd (0,8 a 0,9) e π de 0,0027 a 0,0055. Variabilidade genética 

mitocondrial de moderada a alta também foi reportada para populações naturais de outras 

espécies de abelhas sem ferrão (Francisco e Arias, 2009; Brito e Arias, 2010; Thummajitsakul 

et al., 2011). Esses estudos com populações naturais de abelhas sem ferrão indicam que a 

variabilidade genética mitocondrial nos meliponários é baixa. Este resultado está de acordo 

com o esperado para populações manejadas, como explicado anteriormente.  
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5.2 ESTRUTURAÇÃO POPULACIONAL  

 

 Como apresentado na introdução, é esperado que populações manejadas 

mostrem, além da baixa variabilidade genética, estruturação populacional. Jost (2008) pontua 

algumas falhas das medidas clássicas de diferenciação genética, tais como GST, FST e seus 

derivados, em medir estruturação genética. Em sua interpretação a maior falha dessas medidas 

é que elas mostram baixos valores quando a taxa de heterozigose é alta, fato também 

mostrado por Nei (1973). Portanto, mesmo populações altamente não relacionadas 

apresentariam baixos valores de GST e FST. Esse não é um assunto trivial e tem sido 

amplamente discutido na literatura (Neigel, 2002; Pearse et al., 2004; Hedrick, 2005; Heller e 

Siegismund, 2009; Jost, 2009a; Jost, 2009b; Ryman e Leimar, 2009). Dadas as vantagens 

apresentadas pelo Dest de Jost, nos sentimos confortáveis em ter aplicado este teste, que 

mostrou resultados mais satisfatórios do que os apresentados pelo FST e teste exato de 

diferenciação populacional neste trabalho. 

O Dest mostrou que os meliponários formaram blocos estruturados, congruentes 

com sua distribuição geográfica (ver figuras 10 e 19). Os meliponários do Paraná não 

apresentaram estruturação genética entre si e PNI pelos microssatélites.  Quando comparados 

a SSB todas as amostras do Paraná apresentaram valores de Dest de moderados a altos. AMP e 

PED apresentaram baixos valores entre si e altos em relação às amostras do Paraná. Em 

relação à SSB eles mostraram diferenciação de moderada a alta.  Os resultados obtidos pelo 

STRUCTURE também mostraram os mesmos padrões, dividindo as amostras em São Paulo e 

Paraná (Figura 13). Esses resultados são confirmados pela AMOVA que mostrou que a maior 
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variação se encontra no nível intrapopulacional, o que pode sugerir fluxo gênico entre os 

grupos amostrais próximos, como os meliponários do Paraná e PNI e entre AMP e PED.  

Os resultados obtidos pelo DNAmt indicaram que apesar dos meliponários do 

Paraná não apresentarem diferenciação entre si, eles se mostraram geneticamente 

diferenciados em relação a PNI, apesar da proximidade geográfica. Apenas um haplótipo foi 

compartilhado. Em relação a SSB todos os meliponários apresentaram diferenciação genética 

total. PED e AMP mostraram baixos valores entre si. A AMOVA mostrou maior variação 

interpopulacional, que pode ser interpretado como ausência de fluxo gênico. Isto indica 

isolamento ou grande diferença entre os grupos amostrais. Delaney et al. (2009) encontraram 

diferenciação populacional entre duas populações de Apis mellifera de apiários oriundas do 

leste e oeste dos Estados Unidos. Mesmo após 10 anos, com todo o nível de manejo dessa 

espécie no país, a diferenciação genética de ambas as populações não mudou. Schiff e 

Sheppard (1996) também encontraram diferenciação genética entre populações de Apis 

mellifera naturais e de apiários do oeste dos Estados Unidos.   

Para Meliponini, a forte estruturação populacional mostrada pelo DNAmt neste 

estudo está de acordo com a restrita dispersão das fêmeas. Essa dispersão restrita se deve a 

seus hábitos de nidificação. A formação de um novo ninho se inicia quando operárias 

procuram um novo local para nidificar. Após a preparação do novo local, uma rainha virgem 

acompanhada por um grupo de operárias migra para o novo ninho (Van Veen e Sommeijer, 

2000a; 2000b). O novo ninho irá depender do ninho "mãe" até se tornar independente e isso 

pode durar alguns dias ou mesmo até alguns meses dependendo da espécie (Nogueira Neto, 

1954; Nogueira Neto, 1997).  A distância do novo ninho se restringe à distância de forrageio 

que as operárias percorrem (Van Veen e Sommeijer, 2000a). Em T. angustula a distância de 

forrageio das operárias cobre um raio de cerca de 500 m (Nogueira Neto, 1997). Van Veen e 

Sommeijer (2000a) observaram a formação de novos ninhos de T. angustula a uma distância 
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de apenas 2,1 a 5 m. Distâncias de 15 a 300 m já foram reportadas em outras espécies de 

Meliponini (Nogueira Neto, 1954; Terada, 1972; Inoue et al., 1984). Esses fatores em 

conjunto (distância de nidificação e dependência do ninho “mãe”) restringem 

significativamente a dispersão das fêmeas de Meliponini e podem explicar a forte estruturação 

genética mitocondrial encontrada. Estruturação populacional também foi verificada com 

dados do genoma mitocondrial em outras duas espécies de Meliponini: Partamona helleri e 

Plebeia remota, e a filopatria das fêmeas foi apontada como uma das causas (Francisco e 

Arias, 2009; Brito e Arias, 2010).  

Ainda, 3 fatores, não mutuamente exclusivos, devem ser considerados para o 

entendimento do cenário genético verificado nos meliponários (microssatélites: alta 

variabilidade genética e baixa estruturação; DNAmt: baixa variabilidade genética e forte 

estruturação); 1. Fluxo gênico através de machos; 2. Transporte artificial de colônias; e 3. 

Divisão artificial de ninhos.  

 

5.2.1 Fluxo gênico via machos 

Pouco se sabe sobre a capacidade de voo dos machos em Meliponini. Dados da 

literatura para as espécies Melipona scutellaris e M. subnitida indicam que os machos podem 

se deslocar 1.000 e 3.000 m,  respectivamente (Bruening, 1990; Carvalho-Zilse e Kerr; 2004). 

Estudos de agregações de machos revelaram que eles podem pertencer a diversas colônias. 

Paxton (2000) e Kraus et al. (2008) ao analisarem agregações de machos de espécies do 

gênero Scaptotrigona concluíram que os machos presentes nas agregações não eram 

aparentados e que o número de colônias contribuindo com esses machos variava de 20 a 40. O 

mesmo resultado foi obtido por Cameron et al. (2004) para a espécie Trigona collina, porém 

o número de colônias contribuindo com machos foi de 132. Isso é explicado pelo fato de que 
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poucas semanas após o nascimento os machos deixam o ninho em busca de uma rainha 

virgem e nunca mais retornam, vivendo, portanto, como uma abelha solitária (Velthuis et al., 

2005). Dadas essas características, espera-se que eles tenham uma capacidade de dispersão 

maior do que as fêmeas, podendo ter um importante papel como mediador de fluxo gênico 

entre locais distantes.  

Os meliponicultores visitados obtêm seus ninhos da mata do entorno, com 

exceção de CUR que possui alguns ninhos da região oeste do estado. Nesses meliponários há 

divisão de ninhos para aumento do plantel, exceto em PED e AMP.  Portanto, esperávamos 

que nos meliponários do Paraná a variabilidade genética para os dois marcadores fosse menor 

se comparada a PNI. Entretanto, isso não foi observado. Acreditamos que a mata do entorno 

possa abrigar ninhos naturais de onde partem os machos que fecundam as rainhas virgens, 

introduzindo novos alelos nos meliponários e assim diminuindo a diferença entre estes e as 

amostras naturais. O fluxo gênico através de machos pode explicar os resultados obtidos para 

Nar e Ne nesses meliponários. Caso o fluxo gênico ocorresse também através de fêmeas, 

deveríamos esperar um número maior de haplótipos mitocondriais, exceto se as fêmeas 

migrantes possuíssem os mesmos haplótipos já presentes no meliponário.  

Supondo que uma rainha heterozigota migrante e com haplótipo diferente dos 

existentes no meliponário, e sendo fecundada por um macho haploide (Engels e Imperatriz-

Fonseca, 1990; Imperatriz-Fonseca et al., 1998; Paxton et al., 1999b; Peters et al., 1999), que 

possuísse alelos diferentes dos presentes na rainha, teríamos um cenário em nível 

populacional de três alelos nucleares por haplótipo mitocondrial. Entretanto, o Nar foi 

superior ao esperado, considerando-se o número de haplótipos, para a maioria dos 

meliponários, Um exemplo disso é MCR2 que apesar de possuir apenas um haplótipo 

mitocondrial apresentou sete alelos em média. Rainhas migrantes que possuíssem os mesmos 

haplótipos mas alelos diferentes poderiam produzir esse cenário. Entretanto, a hipótese de 
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fluxo gênico via macho é reforçada pelo alto número de haplótipos mitocondriais encontrados 

em PNI em relação a todos os meliponários do Paraná. Além disso, o fato de Nar não diferir 

entre PNI e os meliponários, mas os haplótipos mitocondriais apresentarem alta diferença 

sugere que machos sejam os mediadores do fluxo gênico e não as fêmeas. 

 

5.2.2 Transporte artificial de colônias 

O fluxo gênico através de machos não pode ser a única hipótese para explicar o 

padrão observado. De acordo com as premissas apresentadas nos parágrafos anteriores sobre a 

ocorrência de fluxo gênico, PNI deveria apresentar baixa diferenciação populacional em 

relação aos meliponários do Paraná, em especial para o DNAmt, assim como CUR deveria 

apresentar alta diferenciação em relação aos mesmos meliponários. Isso não foi observado. O 

fluxo gênico ou sua ausência poderia explicar esses dois casos. Entretanto, a incongruência 

dos resultados de PNI (diferentes para ambos os marcadores em relação aos meliponários) e 

CUR (mesmo distante dos outros meliponários do Paraná não apresentar diferenciação 

populacional para ambos marcadores) e as características reprodutivas de T. angustula unidas 

à prática da meliponicultura, torna o transporte artificial de ninhos entre locais uma hipótese 

provável. Segundo Nogueira Neto (1997) T. angustula é a espécie mais criada na América 

Latina. A criação de abelhas sem ferrão é um hábito antigo datando do século XVI, sendo um 

hábito comum dos nativos (Ximénez, 1967; Cortopassi-Laurino et al., 2006). Vários grupos 

indígenas ainda hoje utilizam o mel e a própolis de Meliponini para vários fins (Sommeijer, 

1999; Cortopassi-Laurino et al., 2006). A obtenção de ninhos para fins comerciais tem se 

intensificado (Calvete et al., 2003; Antunes et al., 2007) e a facilidade de manejo e a 

docilidade dessas abelhas as têm tornado uma alternativa melhor do que Apis mellifera, visto 

que a criação desta é mais laboriosa (Neumann e Carreck, 2010). A meliponicultura tem se 
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tornado uma prática popular, difundida e incentivada por pesquisadores e criadores em geral. 

Há um incentivo para o comércio de ninhos e a troca de experiências (Nogueira Neto, 1997; 

Chiari et al., 2002; Fioravanti, 2010).  

O cenário descrito no parágrafo anterior para CUR e PNI nos leva a postular que 

há transporte de colônias. De fato, o meliponicultor responsável por CUR nos informou que 

recebeu amostras oriundas do oeste do estado. Este então é um caso de homogeneização 

genética artificial. Isso parece ser comum, visto que baixa estruturação genética foi observada 

em Melipona scutellaris e a causa também foi atribuída ao transporte artificial de colônias, 

pois essa espécie também é bastante utilizada na meliponicultura (Carvalho-Zilse et al., 

2009). Portanto, acreditamos que o transporte artificial de ninhos é um fator importante a ser 

considerado para explicar o padrão de homogeneização genética verificado pelo DNAmt e a 

estruturação genética observada entre todos os meliponários do Paraná e PNI. 

 

 5.2.3 Divisão de colônias 

A divisão de colônias é uma prática muito comum para multiplicar o número de 

ninhos em meliponários (Nogueira-Neto, 1997). Quando a colônia está forte, parte dos favos 

de cria próximos da emergência, alguns potes de mel e pólen são transferidos para um novo 

substrato de nidificação onde se desenvolve a nova colônia (Nogueira-Neto, 1997). Essa 

prática ocorre há muito tempo, datando do século XIX (Castelo-Branco, 1845).  

A divisão de colônias transforma os ninhos no meliponário em réplicas formando 

assim blocos de colônias aparentadas. Isto poderia ser uma forma de endocruzamento e este 

será discutido posteriormente. Como hipotetizamos, a alta variabilidade genética nuclear 

ocorre pela introdução de alelos através de fluxo gênico via macho. Logo, o número de alelos 

sofre mudanças, mas o número de haplótipos mitocondriais não. Assim, o número de 
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haplótipos presentes nos meliponários pode indicar o número de ninhos fundadores dos 

mesmos. Como AMP, CUR e PED mostraram 5, 7 e 9 haplótipos respectivamente, podemos 

inferir que o número de ninhos fundadores desses meliponários seja no mínimo esses. 

Obviamente o número pode ter sido maior, pois fêmeas de mesmo haplótipo podem ter sido 

fundadoras. O H também pode ter sido maior e alguns haplótipos podem ter se perdido por 

deriva. Para os outros meliponários o H e, portanto, o número de ninhos fundadores inferidos 

foram: 2 (SHE1 e 2, MCR1, ERO, SMI) e 1 (MCR2).  Assim observamos que, com exceção 

de AMP, CUR e PED, os outros seis meliponários apresentaram discordância entre o Nar e o 

H, pois o primeiro índice variou entre 7 e 9, enquanto o segundo entre 1 e 2. Logo, com este 

número hipotetizado de ninhos fundadores, acreditamos que o restante das colônias nesses 

meliponários foram obtidas por divisão artificial. A multiplicação de colônias por divisão 

manteria os mesmos haplótipos mitocondriais, pois esses seriam réplicas do ninho dividido. A 

alta variabilidade genética mitocondrial encontrada nas amostras naturais reforçam essa 

conclusão. Caso o aumento do plantel ocorresse apenas por captura de novos enxames 

naturais,  não haveria tanta diferença na diversidade genética mitocondrial entre esses 

meliponários e as amostras naturais da região. Sendo assim, a divisão artificial de colônias 

também explica a baixa variabilidade genética mitocondrial e o baixo H encontrados nos 

meliponários MCR1, MCR2, SHE, SHE2, ERO e SMI.  

 

5.2.4 Endocruzamento 

Diante dos resultados, especialmente o fato do Nar e Ne não serem 

significativamente diferentes entre os grupos amostrais, o que podemos discutir em relação ao 

Equilíbrio de Hardy-Weinberg (EHW) e as evidências de endocruzamento? De fato, os 

valores P mostraram que somente AMP, MCR1, PED e SSB não apresentaram desvios do 
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EHW. Isto era esperado para AMP e PED, visto que as práticas de meliponicultura em ambos 

são quase inexistentes, e em SSB, pois é uma amostra natural. As amostras de MCR2, SHE1, 

SHE2, ERO, SMI, CUR e PNI apresentaram desvios no EHW, fato não esperado dado os 

resultados obtidos para Nar e Ne. Porém, isso poderia ocorrer devido a endocruzamento, que 

pode ser inferido indiretamente pela baixa variabilidade genética mitocondrial encontrada nos 

meliponários. Realizamos um teste para verificar se esse desvio no EHW era devido a 

deficiência de heterozigotos, uma consequência do endocruzamento. Esse teste revelou que 

todos os meliponários, assim como PNI apresentaram deficiência de heterozigotos, exceto  

AMP, MCR1 e SSB.  Para estes últimos, a ausência de deficiência de heterozigotos era 

esperada, pois eles não apresentaram desvios no EHW. Entretanto, o interessante é que PED, 

mesmo estando em EHW, apresentou deficiência de heterozigotos. Sabe-se que ao longo de 

várias gerações, em pequenas populações isoladas o único tipo de cruzamento passa a ser o 

endocruzamento, visto que ele é inevitável (Frankham et al., 2004). Sendo assim, os 

acasalamentos tornam-se aleatórios mesmo em endogamia, e neste caso não causam desvios 

no EHW (Templeton, 2006). Neste cenário em especial se encaixa nos padrões observados em 

PED, pois de todos os meliponários que não apresentaram desvios no EHW, ele foi o único 

que apresentou evidências de endocruzamento pela deficiência de heterozigotos e baixo valor 

de FIS. 

Os coeficientes de endocruzamento (FIS) obtidos, com exceção em AMP, CUR, 

MCR1 e SSB, foram diferentes de zero. Nyakaana e Arctander (1999) estudando populações 

de elefantes africanos encontraram, para duas populações, valores de FIS de 0,06 e 0,09 e os 

classificaram como baixos. Na abelha Bombus terrestris, no Japão, foi detectado um leve 

endocruzamento sugerido pelo valor de FIS=0,048 (Nagamitsu and Yamagishi, 2009). 

Carvalho-Zilse et al. (2009) para amostras de Melipona scutellaris de meliponários encontrou 

FIS=0,32 e o classificou como alto, indicativo de forte endocruzamento. Comparados a esses 
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estudos nossos resultados para FIS foram de baixos a moderados, o que segundo a literatura 

poderiam ser considerados como evidências de endocruzamento moderado.  

Entretanto as interpretações dos resultados de EHW, deficiência de heterozigotos 

e FIS devem ser usados com cautela, pois podem ser mascarados pela presença de alelos 

nulos. Alelos nulos ocorrem quando há mutações ou deleções no sítio de ligação dos primers 

(Lehmann et al., 1996). Eles podem mostrar um excesso de homozigotos quando na verdade 

há alelos que não foram amplificados no indivíduo (Callen et al., 1993). Como consequência 

observa-se altos valores de FIS (Jones et al., 1998), sendo interpretados como evidência de 

endocruzamento. Por definição o endocruzamento é a união não pan-mítica dos alelos 

decorrente de cruzamento entre indivíduos aparentados (Wright, 1922). Como consequência 

direta, ocorre a diminuição da variabilidade genética levando a população à depressão 

endogâmica (Zayed, 2009). Contudo este não parece ser o caso nos meliponários. Como os 

resultados mostraram alto Nar e Ne e ausência de estruturação populacional (dois efeitos 

opostos ao endocruzamento) entre as amostras do Paraná e entre as amostras de São Paulo, 

acreditamos que não se trata de endocruzamento. O endocruzamento detectado deve ser um 

artifício devido à presença de alelos nulos.  

Mecanismos para evitar endocruzamento têm sido discutidos na literatura para 

vários organismos (Wright, 1943; Howard, 1960; Hamilton, 1964; Greenwood, 1980; 

Komdeur e Hatchwell, 1999; Szulkin e Sheldon, 2008). Em algumas espécies de abelhas do 

gênero Bombus, machos jovens são expulsos da colônia logo após a emergência evitando o 

cruzamento com rainhas virgens da mesma colônia, e diminuindo assim a probabilidade de 

endocruzamento (Plowright e Pallet, 1979; Foster, 1992). Em Apis mellifera machos de 

milhares de colônias se reúnem em áreas de agregação representando geneticamente toda a 

população (Jaffé et al., 2009). Ainda, a poliandria presente nessa espécie contribui 

significativamente para minimizar o endocruzamento (Baudry et al., 1998; Mueller et al., 
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2012). Em outras espécies de abelhas as agregações de machos, oriundos de diferentes ninhos, 

têm sido apontadas como o principal mecanismo para evitar endocruzamento (Woyke, 1973; 

Page, 1980). Foi verificado em Scaptotrigona mexicana que os machos evitam as agregações 

mais próximas de suas colônias. Como consequência desse comportamento há a diminuição 

das chances de endocruzamento (Mueller et al., 2012). O mecanismo de formação de 

agregações de machos, que garante o fluxo gênico, também é presente em T. angustula 

(Santos, 2012). Como descrito na introdução, o endocruzamento tem um efeito negativo 

adicional em abelhas devido à produção de machos diploides. Essa produção, embora 

negativa, é apontada como um fator evolutivo favorável ao desenvolvimento de sistemas de 

acasalamento que reduzem o endocruzamento (Page, 1980; Paxton, 2005). Em abelhas da 

tribo Euglossini a alta mobilidade e o fluxo gênico foram apontados como as causas da baixa 

frequência de machos diploides (Souza et al., 2010). Por termos trabalhado apenas com 

operárias, nós não pudemos verificar diretamente a produção desses machos. Entretanto, os 

resultados de variabilidade genética nuclear e a ausência de endocruzamento nos levam a 

inferir que não há a produção de machos diploides nos meliponários. 

Um estudo recente revelou que as práticas de manejo em Apis mellifera podem ser 

responsáveis pela alta diversidade genética encontrada em populações de apiários (Harpur et 

al., 2012). Neste estudo os autores concluem que a importação regular de ninhos, junto ao 

aumento artificial destes (divisão de ninhos) e o transporte de colônias em grande escala 

geográfica são os responsáveis pela alta variabilidade genética em populações de apiários. Os 

mesmos fatores também explicam a ausência de diferenciação genética (Bourgeois et al., 

2008) e de endocruzamento nessas populações. Esse é o cenário observado em nosso estudo: 

alta variabilidade genética nuclear, ausência de diferenciação populacional e de 

endocruzamento.  
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5.3 CONCLUSÕES  

 

Nossos resultados com os marcadores microssatélites indicaram ausência de 

endocruzamento, alta variabilidade genética nuclear e ausência de diferenciação populacional. 

As análises do DNAmt indicaram o oposto (exceto o endocruzamento, inferido apenas pelos 

microssatélites). O fluxo gênico através dos machos é aventado como a principal explicação 

para o cenário observado. Diante desses resultados inferimos que a prática de divisão artificial 

de colônias afeta apenas a diversidade genética mitocondrial nos meliponários. Meliponários 

com práticas de meliponicultura diferentes apresentaram resultados diferentes. CUR importou 

ninhos de outras regiões o que elevou a diversidade genética mitocondrial. PED e AMP 

mostraram variabilidade genética mitocondrial e H mais altos do que os outros meliponários, 

pois não dividem artificialmente os ninhos. 

Esses resultados são importantes para a meliponicultura. Isso porque um dos maiores 

problemas para o meliponicultor é encontrar e/ou obter ninhos, tendo muitas vezes que 

depredar árvores. Se o aumento do número de colônias através da divisão artificial de ninhos 

não causa diminuição da variabilidade genética nuclear, a necessidade de busca de ninhos na 

natureza pode ser diminuída. Ainda, mantendo-se a variabilidade genética nuclear, diminui-se 

o risco da produção de machos diploides e os problemas decorrentes de sua produção.  

Dessa forma, baseado nos nossos resultados sugerimos que a implementação do 

meliponário deva ser feita o mais próximo da mata e dentro da área de distribuição natural da 

espécie escolhida. Isso garante a manutenção da variabilidade genética através dos machos, 

diminuindo também a necessidade de troca de colônias e transporte artificial de ninhos.  
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6. CONCLUSÕES 

 

 A variabilidade genética nuclear nos meliponários é alta não sendo diferente do 

observado nas amostras naturais. 

 

 A variabilidade genética mitocondrial nos meliponários é menor do que o observado nas 

amostras naturais. 

 

 O fluxo gênico ocorre através dos machos. 

 

 Os meliponários não estão sob endocruzamento. 

 

 As práticas de meliponicultura influenciaram os resultados observados no que diz 

respeito ao transporte artificial de colônias (homogeneizou alguns meliponários com 

relação ao DNAmt) e a divisão artificial de ninhos (responsável pela baixa variabilidade 

genética mitocondrial e baixo número de haplótipos observados na maioria dos 

meliponários). 

 

 A maioria dos meliponários parece ter sido fundada por poucos ninhos. 

 

 A divisão artificial de colônias parece não ter afetado a variabilidade genética nuclear 

dos meliponários. 
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7. RESUMO 

 

 

Grande parte da flora tropical brasileira é polinizada por abelhas, com destaque àquelas 

pertencentes à tribo Meliponini (abelhas sem ferrão). A espécie Tetragonisca angustula, 

conhecida popularmente como jataí, tem sido o alvo principal dos meliponicultores dada a sua 

abundância, fácil manejo, docilidade e pureza do mel. Contudo as práticas de divisão de ninho 

nos meliponários podem aumentar a estruturação genética e o isolamento populacional, assim 

como o endocruzamento. Isso causa a diminuição da heterozigose populacional e da 

variabilidade genética. Populações naturais desta espécie já foram estudadas, contudo a 

variabilidade genética de amostras de meliponários ainda não foi avaliada. O objetivo deste 

trabalho foi analisar a variabilidade genética de Tetragonisca angustula provenientes de nove 

meliponários, fazendo uma correlação dessa variabilidade com as práticas de meliponicultura. 

O acesso a variabilidade genética foi realizado por meio da análise de nove lócus de 

microssatélites e o sequenciamento parcial de dois genes mitocondriais.  Um total de 430 

indivíduos (um por ninho) foram amostrados em: Pedreira (PED), Amparo (AMP), ambos em 

São Paulo; Marechal Cândido Rondon (MCR1 e MCR2), São Miguel do Iguaçu (SMI), Santa 

Helena (SHE1 e SHE2), Entre Rios do Oeste (ERO) e Curitiba (CUR), todos no Paraná. Cem 

indivíduos (SSB e PNI) coletados na natureza foram usados como controle da variabilidade 

genética. Os resultados mostraram alta diferenciação genética entre as amostras do Paraná e 

São Paulo, mas baixa se comparadas "intra-estado". Para o DNA mitocondrial (DNAmt) as 

amostras controle se mostraram diferenciadas em relação aos meliponários. A variabilidade 

genética nuclear foi alta e a mitocondrial foi baixa para a maioria dos meliponários. Não 

houve evidências de endocruzamento nos meliponários. A alta variabilidade genética nuclear, 

ausência de endocruzamento e a baixa diferenciação populacional são explicadas por fluxo 

gênico através de machos. A moderada diversidade genética mitocondrial em PED e AMP 

pode ser devido a ausência de práticas de meliponicultura. Em CUR esse mesmo resultado 

pode ser explicado pelo transporte artificial de colônias para esse meliponário. Para o restante 

dos meliponários a baixa variabilidade genética mitocondrial pode ser explicada pela prática 

de divisão de colônias. Esses resultados são importantes para a meliponicultura, pois indicam 

que as práticas de divisão de ninhos não afetam a variabilidade genética nuclear. Assim os 

problemas inerentes a baixa variabilidade genética nuclear e a estruturação populacional  

como endocruzamento e produção de machos diploides são mínimos ou inexistentes. Para 

isso sugerimos que a implementação do meliponário deva ser feita o mais próximo da mata e 

o local deve ficar dentro da distribuição da espécie escolhida para garantir o fluxo gênico 

através de machos. 
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8. ABSTRACT 

 

 

Most of the Brazilian tropical flora is pollinated by bees, especially by those belonging to the 

tribe Meliponini (stingless bees). Tetragonisca angustula has been aim of Meliponini 

beekeepers, especially for its well valued honey and easy keeping and abundance. The 

practices of nest division in meliponaries can increase the genetic structure and population 

isolation as well as inbreeding, that leads to a decreasing in population heterozygosity and 

genetic variability. Natural populations of T. angustula have already been studied nonetheless 

the genetic variability of Meliponaries samples has not been assessed yet. This project aimed 

to measure the genetic variability of T. angustula maintained in nine meliponaries, correlated 

it to Meliponini beekeeping practices. The genetic variability will be assessed by nine 

microsatellite loci analysis and two partial  mitochondrial gene sequencing (COI and CytB). A 

total of 430 individual (one per nest) were sampled in: Pedreira (PED), Amparo (AMP), both 

in São Paulo state, Marechal Cândido Rondon (MCR1 and MCR2), São Miguel do Iguaçu 

(SMI), Santa Helena (SHE1 and SHE2), Entre Rios do Oeste (ERO) and Curitiba (CUR), all 

in Paraná state. A hundred individuals (SSB and PNI) collected from nature were used for 

comparison. It was found high population differentiation between Paraná and São Paulo 

samples, but low by "intra-state" comparison. High mitochondrial genetic differentiation was 

found between control samples and meliponaries. The nuclear genetic variability was high 

and the mitochondrial was low for most of meliponaries. No inbreeding was detected in 

meliponaries. The high nuclear genetic variability, absence of inbreeding and low population 

differentiation can be explained by gene flow through males. The moderated mitochondrial 

genetic diversity in PED and AMP may be related to absence of the Meliponini beekeeping 

practices. CUR presented the same result that can be explained by artificial transportation of 

colonies to this meliponary. The low mitochondrial genetic variability detected on rest of the 

meliponaries may be related to colony division practices. These results are important for 

meliponiculture, because indicate that colony division practices do not affect the nuclear 

genetic variability. Thus the issues related to low nuclear genetic variability and population 

structure as inbreeding and diploid males production are almost absent. For this, we suggest 

that the meliponary implementation must be done as closest as possible of the forest and this 

location must be according to geographic distribution of the chosen species, in order to ensure 

the gene flow through males.    
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10. APÊNDICE 

 

10.1 APÊNDICE A: MATERIAL SUPLEMENTAR DA SEÇÃO RESULTADOS-MICROSSATÉLITES 

Apêndice A-1: Tamanho (pb) dos alelos e genótipos formados para cada indivíduo por meliponário e amostras naturais para cada lócus de microssatélite 
amplificado.  

Indivíduos 
Lócus 

Tang03 Tang11 Tang12 Tang17 Tang57 Tang60 Tang65 Tang68 Tang70 

PED_01 217 217 200 208 205 219 169 169 204 206 145 145 190 196 245 245 221 225 

PED_02 223 225 204 208 205 215 163 163 196 210 147 147 192 196 245 247 223 225 

PED_03 217 217 196 210 205 229 169 177 196 210 149 149 196 196 245 245 225 225 

PED_04 217 217 184 200 219 221 161 163 198 204 147 155 190 196 249 249 225 225 

PED_05 217 217 184 208 205 225 163 177 196 196 147 153 190 190 245 247 225 227 

PED_06 217 217 184 192 219 223 163 169 198 206 145 147 190 196 245 247 225 225 

PED_07 217 223 192 208 205 219 163 167 196 202 145 147 190 192 245 245 221 225 

PED_08 217 223 200 206 199 219 169 177 196 208 145 151 190 192 245 247 221 225 

PED_09 217 217 194 196 205 219 161 163 200 204 145 153 190 196 245 245 221 225 

PED_10 217 221 184 184 225 227 163 177 200 200 145 147 188 196 245 247 225 225 

PED_11 217 217 190 196 215 219 151 163 198 200 145 145 190 196 245 245 221 221 

PED_12 217 217 176 182 205 217 159 161 196 198 147 147 190 198 245 247 223 225 

PED_13 217 217 184 194 219 221 169 169 208 210 143 147 192 196 245 247 223 225 

PED_14 217 229 184 196 221 223 163 177 198 198 147 149 192 196 245 247 221 225 
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PED_15 217 217 192 210 223 227 161 163 198 204 147 147 196 198 245 245 221 221 

PED_16 217 217 200 210 203 219 161 163 198 200 133 151 190 196 245 245 225 225 

PED_17 217 217 206 218 219 227 163 163 196 198 145 147 190 192 245 247 221 225 

PED_18 217 217 198 198 221 225 161 161 196 204 145 151 182 190 247 247 223 225 

PED_19 217 217 198 210 205 219 161 177 198 208 145 147 190 190 245 245 223 225 

PED_20 217 217 184 204 205 219 163 169 196 200 141 145 190 196 245 245 221 225 

PED_21 219 221 196 202 219 219 169 175 200 202 145 157 196 202 245 247 225 225 

PED_22 217 217 192 212 219 219 163 167 198 208 147 149 192 196 245 247 225 225 

PED_23 217 229 194 198 219 227 161 171 194 198 133 155 192 196 245 245 221 221 

PED_24 217 217 186 196 205 221 163 175 202 208 145 151 188 192 245 245 221 225 

PED_25 217 223 190 196 219 223 163 163 196 206 135 145 196 198 245 245 225 225 

PED_26 217 217 186 190 205 229 163 169 200 200 141 147 188 196 245 247 221 225 

PED_27 217 217 198 210 209 221 161 163 198 198 147 149 190 190 245 245 225 225 

PED_28 217 217 184 200 217 219 163 169 198 200 147 149 192 196 245 245 225 225 

PED_29 217 223 190 190 217 219 163 163 196 206 145 151 188 192 247 247 221 221 

PED_30 217 217 194 208 219 223 165 169 198 198 147 149 190 196 245 245 221 225 

PED_31 217 217 186 202 215 225 171 173 202 202 149 149 196 206 247 247 225 225 

PED_32 217 217 200 204 219 227 161 165 198 202 145 153 190 190 245 245 221 225 

PED_33 217 217 184 200 219 229 163 163 204 204 137 147 190 192 245 245 221 221 

PED_34 217 219 186 186 219 223 163 163 200 202 139 141 190 198 247 247 225 225 

PED_35 217 217 186 202 221 223 163 175 198 202 139 145 190 196 245 247 221 225 

PED_36 217 225 196 208 215 215 169 169 196 208 145 147 192 196 245 245 221 225 

PED_37 217 217 200 212 211 225 173 175 198 202 139 147 190 190 245 247 225 225 

PED_38 217 217 182 186 227 227 163 175 202 204 141 145 190 190 245 245 225 225 

PED_39 217 217 190 194 215 225 161 169 198 206 137 145 196 198 245 247 221 225 

PED_40 217 217 196 202 205 205 163 163 198 200 145 151 190 190 245 245 221 225 
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PED_41 219 223 184 192 219 219 173 173 196 202 143 143 182 192 245 245 221 225 

PED_42 217 217 176 200 219 221 163 165 194 198 147 147 192 194 247 247 221 221 

PED_43 217 217 196 198 219 229 169 169 198 200 145 145 190 190 247 247 225 225 

PED_44 217 217 198 202 225 227 163 169 196 202 145 147 196 196 245 247 223 225 

PED_45 217 223 208 210 203 215 163 171 198 200 147 151 192 196 247 247 221 225 

PED_46 217 217 202 208 203 205 163 163 198 198 145 147 190 196 245 245 225 225 

PED_47 217 217 190 190 219 225 163 163 198 210 145 147 192 196 245 245 221 225 

PED_48 217 217 192 194 217 221 163 169 194 206 137 137 190 192 245 247 225 225 

PED_49 217 217 190 200 205 219 163 163 196 202 147 147 192 194 245 245 225 225 

PED_50 217 217 206 208 215 219 169 171 184 186 145 145 190 196 245 247 225 225 

SHE1_01 219 219 182 184 205 205 171 177 158 158 147 149 218 222 247 247 223 223 

SHE1_02 219 219 184 186 197 205 169 177 158 158 149 161 202 218 247 247 221 223 

SHE1_03 219 219 182 182 205 205 151 153 158 158 147 151 218 226 247 247 221 223 

SHE1_04 219 219 184 186 197 205 151 153 154 158 149 149 212 228 247 249 223 223 

SHE1_05 219 221 182 184 197 205 153 169 158 206 149 149 202 214 249 249 221 221 

SHE1_06 219 219 184 184 197 205 153 159 158 180 147 149 232 236 247 247 223 223 

SHE1_07 219 219 182 194 205 205 161 161 158 158 149 149 218 222 249 249 223 223 

SHE1_08 219 219 182 184 205 205 153 173 158 158 147 147 224 226 245 247 221 221 

SHE1_09 219 221 182 182 205 205 153 161 158 158 149 153 218 222 249 249 223 223 

SHE1_10 219 219 180 184 205 221 151 153 158 158 147 147 210 214 247 249 223 223 

SHE1_11 219 221 180 182 205 205 153 153 180 180 147 149 210 222 249 249 223 223 

SHE1_12 219 219 182 182 205 205 153 153 158 210 147 149 226 228 249 249 221 223 

SHE1_13 219 219 184 186 197 205 153 155 158 158 147 149 218 226 247 247 221 223 

SHE1_14 219 221 182 184 195 205 153 155 158 158 145 149 218 220 249 249 223 223 

SHE1_15 219 221 184 186 205 205 163 175 158 160 149 155 230 236 249 249 221 223 

SHE1_16 219 219 182 182 205 205 153 153 158 158 147 161 202 220 249 249 223 223 
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SHE1_17 221 221 182 182 205 205 153 153 158 158 149 153 200 224 249 249 221 221 

SHE1_18 219 219 184 186 205 205 153 153 160 160 147 151 204 222 249 249 223 223 

SHE1_19 221 221 186 186 195 205 153 153 158 158 149 153 222 234 247 249 221 223 

SHE1_20 219 219 194 196 199 205 153 153 158 180 149 151 206 226 247 249 221 223 

SHE1_21 219 221 182 184 205 205 153 163 158 158 149 149 220 224 249 249 223 223 

SHE1_22 221 221 182 182 205 207 171 171 158 158 147 149 214 222 247 249 221 223 

SHE1_23 219 219 182 182 197 209 153 153 180 182 147 149 220 224 249 249 223 223 

SHE1_24 219 219 182 182 205 207 151 171 158 158 147 151 220 222 247 249 223 223 

SHE1_25 219 221 182 184 205 207 153 173 158 158 141 143 220 234 249 249 223 223 

SHE1_26 219 221 182 182 205 205 151 153 158 182 149 151 222 222 249 249 223 223 

SHE1_27 219 219 182 184 197 205 153 173 158 158 149 155 218 222 249 249 223 223 

SHE1_28 219 219 182 184 205 205 153 171 158 158 147 149 222 224 249 249 223 225 

SHE1_29 219 221 182 184 197 205 153 153 158 158 147 149 222 224 249 249 223 225 

SHE1_30 219 219 182 196 197 205 153 155 158 158 147 151 194 216 247 247 223 223 

SHE1_31 219 219 182 196 197 205 155 155 158 158 147 149 210 216 249 249 221 223 

SHE1_32 219 219 182 184 205 205 151 153 158 158 155 161 226 236 247 251 221 223 

SHE1_33 219 219 184 184 199 207 173 175 156 156 149 149 216 216 249 249 221 221 

SHE1_34 219 221 184 184 207 211 151 153 156 156 147 149 220 222 249 249 223 223 

SHE1_35 219 219 182 190 209 209 153 153 156 156 149 149 202 214 249 249 221 223 

SHE1_36 219 219 184 184 199 207 151 155 156 156 145 149 214 234 247 249 221 223 

SHE1_37 219 219 182 182 199 211 153 153 156 156 147 149 220 220 249 249 223 223 

SHE1_38 219 219 184 184 207 207 153 153 156 156 149 149 218 218 249 249 223 223 

SHE1_39 221 221 182 182 207 207 153 155 156 156 147 149 220 220 245 249 221 223 

SHE1_40 219 221 180 182 197 199 173 173 156 180 143 151 198 216 247 249 223 223 

SHE1_41 219 219 182 182 199 211 153 153 156 156 147 149 202 230 249 249 221 223 

SHE1_42 219 219 182 186 199 211 153 153 156 156 149 151 202 202 249 249 221 223 
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SHE1_43 219 219 182 186 207 209 151 155 156 156 149 153 214 214 247 249 221 221 

SHE1_44 219 221 182 184 207 207 153 153 180 180 151 151 216 216 249 249 223 225 

SHE1_45 219 219 182 184 207 207 173 175 156 156 149 151 194 220 249 249 223 223 

 SHE2_ 01 219 219 182 184 207 207 151 153 156 156 149 151 214 214 249 249 221 223 

 SHE2_ 02 219 219 182 182 199 207 151 151 156 180 151 153 220 222 249 249 221 223 

 SHE2_ 03 221 221 184 186 199 207 153 153 156 156 149 149 220 226 249 249 221 223 

 SHE2_ 04 219 219 182 186 199 207 153 153 156 156 149 151 230 230 247 249 223 223 

 SHE2_ 05 219 219 182 184 207 219 153 155 156 180 149 151 220 222 247 249 223 223 

 SHE2_ 06 221 221 182 182 207 207 151 153 156 156 149 149 220 228 249 249 221 223 

 SHE2_ 07 219 221 182 192 199 207 153 169 154 156 149 149 190 210 249 253 221 223 

 SHE2_ 08 219 219 182 182 199 207 169 171 154 156 149 151 224 236 247 249 221 223 

 SHE2_ 09 221 221 182 182 207 209 151 153 156 180 149 149 190 222 249 249 221 223 

 SHE2_ 10 221 221 184 190 199 199 151 155 156 156 149 149 218 220 249 249 223 223 

 SHE2_ 11 219 219 180 184 199 207 153 177 156 180 149 153 194 202 247 249 223 223 

 SHE2_ 12 219 219 184 188 207 207 151 151 156 156 149 149 218 220 247 249 223 223 

 SHE2_ 13 219 219 186 188 207 207 153 153 154 154 149 149 218 220 249 249 221 223 

 SHE2_ 14 219 221 186 190 197 219 151 153 156 156 151 151 216 218 249 249 223 223 

 SHE2_ 15 219 225 182 184 207 207 151 155 180 182 149 149 224 228 249 249 221 223 

 SHE2_ 16 219 219 182 186 199 207 153 153 156 156 149 149 220 220 249 249 223 223 

 SHE2_ 17 219 221 182 182 207 219 153 167 156 156 149 149 220 220 247 249 221 223 

 SHE2_ 18 219 221 180 184 199 207 153 153 156 180 149 149 220 226 249 249 223 223 

 SHE2_ 19 221 221 182 182 209 209 173 175 156 156 149 149 220 234 247 247 223 223 

 SHE2_ 20 219 221 180 182 199 207 151 153 156 156 147 149 220 220 247 249 223 223 

 SHE2_ 21 219 221 182 182 199 209 153 153 156 180 149 153 218 226 249 249 223 223 

 SHE2_ 22 219 219 180 182 207 207 153 153 156 156 149 149 218 226 249 249 223 223 

 SHE2_ 23 221 223 182 192 207 209 151 169 154 156 147 155 190 196 249 249 221 223 
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 SHE2_ 24 219 219 186 188 207 207 155 155 156 156 149 149 218 226 249 249 223 223 

 SHE2_ 25 217 217 180 180 207 207 153 155 154 154 149 153 220 224 249 249 221 223 

 SHE2_ 26 219 219 182 184 207 207 153 153 156 202 149 153 192 196 249 249 223 223 

 SHE2_ 27 219 219 182 184 207 207 151 153 156 182 151 151 204 220 249 249 223 223 

 SHE2_ 28 219 221 180 186 199 207 153 153 156 156 149 149 224 226 249 249 223 223 

 SHE2_ 29 219 221 182 184 199 213 153 169 154 156 147 149 198 220 247 249 221 223 

 SHE2_ 30 219 219 182 188 207 207 151 155 156 180 153 155 190 218 245 249 223 223 

 SHE2_ 31 219 219 180 182 207 207 153 167 156 180 149 149 218 220 247 247 221 223 

 SHE2_ 32 219 219 182 184 199 207 153 169 154 180 149 149 198 220 247 249 221 223 

 SHE2_ 33 219 221 186 188 199 207 151 153 156 156 149 155 220 226 249 249 223 223 

 SHE2_ 34 221 221 182 186 207 207 153 155 156 180 149 153 226 238 247 249 223 223 

 SHE2_ 35 221 221 182 184 199 207 153 153 156 202 147 149 190 226 249 249 221 223 

 SHE2_ 36 219 219 182 184 207 207 173 177 156 156 151 159 224 230 249 249 223 223 

 SHE2_ 37 221 221 182 186 199 207 153 153 180 204 149 149 220 220 249 249 221 223 

 SHE2_ 38 221 221 182 184 207 207 153 153 156 202 149 151 220 230 249 249 221 223 

 SHE2_ 39 219 219 184 184 207 207 153 153 156 156 147 149 220 224 247 249 221 223 

 SHE2_ 40 219 221 184 194 197 199 173 173 156 180 149 153 194 204 249 249 221 223 

 SHE2_ 41 217 221 182 184 207 207 153 171 156 156 149 153 194 194 247 247 223 223 

 SHE2_ 42 217 219 182 184 207 207 153 171 156 156 147 149 194 194 247 247 223 223 

 SHE2_ 43 219 219 182 182 207 213 151 153 180 180 153 153 190 218 247 249 223 223 

 SHE2_ 44 219 219 180 184 199 207 151 153 156 156 149 153 220 220 247 249 221 223 

 SHE2_ 45 219 219 180 182 197 207 153 153 156 180 149 153 220 226 247 249 223 223 

 SHE2_ 46 219 219 182 196 207 207 155 173 156 180 149 153 190 238 245 249 221 223 

 SHE2_ 47 219 223 180 184 207 207 151 153 156 156 149 151 220 226 249 249 221 223 

 SHE2_ 48 219 219 182 186 207 207 151 155 156 180 149 149 204 212 249 249 221 223 

 SHE2_ 49 219 219 182 184 207 207 153 175 156 156 147 149 202 216 249 249 221 221 
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 SHE2_ 50 219 219 180 182 207 207 153 153 156 156 149 149 218 220 249 249 223 223 

MCR1_01 219 219 182 184 205 205 151 151 180 200 147 151 206 224 247 247 223 223 

MCR1_02 219 221 184 186 197 205 151 153 158 158 149 149 216 224 249 249 223 223 

MCR1_03 219 219 182 194 205 205 153 153 158 158 151 155 222 236 247 249 223 223 

MCR1_04 219 219 182 182 205 205 153 153 158 158 149 151 216 226 249 249 221 223 

MCR1_05 217 219 182 184 205 207 153 153 158 158 149 153 218 222 249 249 221 223 

MCR1_06 219 219 182 194 197 219 151 153 158 158 149 155 222 236 249 249 223 223 

MCR1_07 219 219 184 184 205 205 151 173 158 202 149 149 218 220 249 249 221 223 

MCR1_08 219 221 182 184 205 205 151 153 158 158 145 151 232 238 249 249 221 223 

MCR1_09 219 219 182 186 197 205 153 153 158 158 149 151 220 224 247 249 223 223 

MCR1_10 219 219 180 182 205 205 153 153 158 158 147 149 220 226 249 249 221 221 

MCR1_11 219 219 186 210 197 205 153 153 158 158 149 151 220 220 247 249 223 223 

MCR1_12 219 221 182 184 197 205 153 153 158 158 141 149 218 218 247 249 223 223 

MCR1_13 219 221 184 186 205 207 151 153 160 160 145 149 214 224 247 249 221 223 

MCR1_14 219 219 182 182 197 207 153 153 158 158 147 149 220 220 249 249 221 223 

MCR1_15 217 219 182 184 197 205 151 151 158 180 149 149 226 234 247 247 221 223 

MCR1_16 219 219 184 186 205 205 155 173 180 180 149 153 196 218 249 249 223 223 

MCR1_17 219 219 182 184 205 205 151 153 158 180 141 149 208 216 249 249 223 223 

MCR1_18 219 219 182 184 205 207 155 175 158 180 145 149 194 224 247 247 221 223 

MCR1_19 221 221 180 184 205 205 153 153 180 180 147 149 208 220 249 249 221 223 

MCR1_20 219 221 180 184 195 205 153 173 180 180 147 149 208 220 247 249 223 223 

MCR1_21 219 219 182 182 205 209 153 171 158 158 149 149 220 228 247 251 221 225 

MCR1_22 219 225 182 184 205 221 151 153 158 158 145 149 216 226 249 249 221 223 

MCR1_23 219 219 182 184 205 205 151 153 180 180 141 149 216 222 249 249 223 223 

MCR1_24 219 219 180 184 205 205 151 153 158 158 149 149 196 222 249 249 223 223 

MCR1_25 221 221 180 186 205 205 151 173 158 158 139 149 194 224 249 249 223 223 
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MCR1_26 215 221 182 186 197 205 153 153 158 158 149 151 222 226 247 249 223 223 

MCR1_27 219 221 182 182 197 207 151 153 158 180 149 149 216 220 249 249 223 223 

MCR1_28 219 221 182 182 205 205 153 153 158 180 149 149 222 224 249 249 223 223 

MCR1_29 219 219 182 182 205 207 151 173 158 158 149 151 224 234 249 249 223 225 

MCR1_30 219 219 182 184 197 213 151 155 158 198 147 149 206 234 247 249 223 223 

MCR1_31 219 219 182 184 197 205 153 153 158 158 149 149 226 230 247 249 221 223 

MCR1_32 219 219 182 184 205 205 153 153 180 180 147 149 214 220 247 249 221 223 

MCR1_33 219 219 182 182 197 205 153 175 158 158 151 153 206 228 247 249 223 223 

MCR1_34 219 219 182 182 205 205 151 153 158 158 149 151 216 226 249 249 221 223 

MCR1_35 219 219 182 184 205 219 151 151 180 206 149 149 212 220 247 249 221 223 

MCR1_36 219 219 182 182 205 207 153 155 158 158 147 149 218 220 249 249 223 223 

MCR1_37 219 219 182 186 197 205 151 153 180 200 147 149 194 202 247 249 223 223 

MCR1_38 219 221 182 182 195 197 151 153 180 200 137 153 222 222 249 249 221 223 

MCR1_39 219 219 182 186 205 205 153 155 180 180 149 153 196 220 249 249 223 223 

MCR1_40 219 219 182 184 197 205 153 173 158 158 149 149 218 220 249 249 221 223 

MCR1_41 219 221 180 182 195 205 153 153 158 180 147 149 202 220 249 249 223 223 

MCR1_42 219 219 184 196 205 205 151 173 158 158 147 149 224 228 247 249 223 223 

MCR1_43 219 219 182 194 197 205 153 153 158 158 147 149 214 224 249 249 221 221 

MCR1_44 219 219 184 188 205 209 151 175 158 158 147 151 220 220 249 249 223 223 

MCR1_45 219 219 182 184 205 207 153 153 158 158 149 149 194 224 249 249 221 223 

MCR2_ 01 219 221 182 184 197 199 173 173 156 156 149 151 196 196 247 247 221 221 

MCR2_ 02 219 219 182 182 199 207 151 151 156 156 147 153 202 222 247 249 223 225 

MCR2_ 03 219 219 182 184 197 199 153 153 156 156 151 151 216 228 249 249 223 223 

MCR2_ 04 219 219 182 184 199 207 153 153 156 156 147 149 212 216 249 249 223 223 

MCR2_ 05 221 221 182 184 199 207 151 153 156 156 149 149 216 224 249 249 221 223 

MCR2_ 06 219 219 182 184 207 207 171 173 156 206 149 149 198 230 247 249 221 223 



A p ê n d i c e  | 84 

 

MCR2_ 07 219 219 182 186 207 207 151 153 156 156 151 155 198 216 249 249 221 223 

MCR2_ 08 219 219 186 190 207 209 153 153 156 156 157 157 222 226 249 249 221 221 

MCR2_ 09 219 219 180 182 199 207 151 153 156 156 149 153 218 220 247 249 223 223 

MCR2_ 10 219 219 182 184 199 207 153 153 156 156 149 149 196 216 249 249 221 223 

MCR2_ 11 219 221 182 186 207 207 153 175 156 180 149 155 194 208 249 249 223 223 

MCR2_ 12 219 219 184 184 207 207 153 153 156 156 149 153 202 202 249 249 223 223 

MCR2_ 13 219 219 184 216 207 223 151 153 156 156 145 149 202 218 249 249 223 223 

MCR2_ 14 219 219 184 196 207 207 173 173 156 156 147 161 220 228 249 249 221 223 

MCR2_ 15 219 221 182 184 207 207 153 153 156 156 147 161 222 224 249 249 223 223 

MCR2_ 16 219 221 186 194 207 221 151 151 180 180 147 155 220 220 249 249 221 223 

MCR2_ 17 219 219 184 194 207 207 153 153 180 180 147 151 214 222 247 247 221 223 

MCR2_ 18 219 219 182 182 207 209 153 153 156 156 149 153 202 220 249 249 221 221 

MCR2_ 19 219 221 182 188 207 223 153 153 156 156 149 149 202 226 245 249 221 223 

MCR2_ 20 219 219 184 184 207 207 153 175 156 180 145 151 220 228 249 249 223 223 

MCR2_ 21 219 221 182 186 207 207 151 153 156 156 145 147 224 236 249 249 221 223 

MCR2_ 22 219 221 184 200 207 207 153 153 156 180 143 153 206 206 249 249 221 221 

MCR2_ 23 219 221 182 186 197 199 151 153 156 156 145 149 224 224 247 249 223 223 

MCR2_ 24 219 219 184 184 207 207 153 153 156 182 149 149 222 226 249 249 223 223 

MCR2_ 25 219 219 184 196 207 207 153 153 156 156 147 153 216 220 247 251 223 223 

MCR2_ 26 219 219 182 182 207 207 153 153 156 156 151 151 202 218 247 249 221 223 

MCR2_ 27 219 219 182 198 207 207 151 155 156 156 149 149 206 224 245 249 223 223 

MCR2_ 28 217 219 182 188 209 219 153 177 156 156 147 149 216 230 249 249 223 223 

MCR2_ 29 219 219 184 184 207 207 153 153 156 156 147 153 202 224 249 249 221 223 

MCR2_ 30 219 221 182 184 199 207 153 153 156 156 149 153 220 224 247 249 221 221 

MCR2_ 31 219 221 182 182 199 207 153 153 156 156 149 149 194 194 249 249 223 223 

MCR2_ 32 219 219 182 184 199 199 153 153 156 156 151 151 218 228 249 249 221 223 



A p ê n d i c e  | 85 

 

MCR2_ 33 219 221 182 186 199 207 153 153 156 156 151 151 216 228 249 249 223 223 

MCR2_ 34 219 221 182 182 197 207 151 153 156 202 149 153 202 224 249 249 221 223 

MCR2_ 35 219 219 182 184 207 207 151 175 156 156 149 149 220 224 245 249 223 223 

MCR2_ 36 219 219 184 196 207 219 153 153 156 156 149 153 220 226 247 249 223 223 

MCR2_ 37 219 221 182 184 207 207 153 153 156 156 149 155 214 222 247 249 223 223 

MCR2_ 38 219 219 184 184 207 209 153 153 156 180 149 151 222 224 249 249 221 223 

MCR2_ 39 219 221 182 184 207 207 153 153 156 156 149 153 208 220 247 247 221 221 

MCR2_ 40 217 217 182 188 207 209 153 171 156 156 149 149 222 224 249 249 223 223 

MCR2_ 41 219 219 182 184 207 207 153 173 156 156 149 149 220 222 247 249 221 223 

MCR2_ 42 219 221 182 186 197 207 151 153 156 180 149 151 194 216 249 249 221 223 

MCR2_ 43 219 219 184 186 207 207 153 153 158 180 149 149 202 202 245 247 221 223 

MCR2_ 44 219 219 182 184 207 207 153 183 156 156 149 149 220 224 247 249 221 221 

MCR2_ 45 219 219 182 216 197 207 153 153 180 180 149 153 196 224 249 249 221 223 

MCR2_ 46 223 223 182 184 199 207 153 153 156 156 149 153 220 224 247 249 221 221 

MCR2_ 47 219 219 182 182 207 207 153 153 156 156 147 149 220 222 249 249 221 223 

MCR2_ 48 219 219 182 182 207 209 153 153 156 156 147 151 220 220 249 249 223 223 

MCR2_ 49 219 221 184 184 207 207 151 151 156 206 149 153 216 222 249 249 221 223 

MCR2_ 50 217 219 182 184 199 205 153 153 156 156 153 153 222 224 249 249 221 223 

ERO_01 221 221 184 186 207 207 153 153 156 156 145 147 198 220 247 249 223 223 

ERO_02 219 219 184 184 209 209 153 153 156 156 137 153 222 224 249 249 223 223 

ERO_03 219 219 182 202 207 207 153 153 156 156 147 153 190 218 249 249 223 223 

ERO_04 219 221 182 182 207 207 153 153 156 180 149 149 196 196 247 249 223 223 

ERO_05 219 221 182 182 207 207 153 153 156 180 147 149 196 196 249 249 223 223 

ERO_06 219 221 182 184 207 207 153 167 156 180 147 149 216 216 247 249 221 223 

ERO_07 221 221 182 182 213 221 153 155 156 156 149 163 218 230 249 249 221 223 

ERO_08 219 219 182 182 227 227 153 173 180 180 147 147 218 226 249 249 223 223 



A p ê n d i c e  | 86 

 

ERO_09 219 221 182 192 207 207 153 173 156 156 141 149 224 224 249 249 223 223 

ERO_10 219 219 182 182 207 221 153 153 156 156 149 149 196 222 249 249 223 223 

ERO_11 219 221 182 182 207 207 153 169 156 180 149 149 222 224 249 249 221 223 

ERO_12 219 219 182 182 199 207 153 153 180 180 149 149 222 224 247 249 223 223 

ERO_13 217 219 182 184 199 207 153 173 156 156 147 153 224 230 249 249 223 223 

ERO_14 221 221 182 186 199 207 153 153 156 156 149 153 214 224 249 249 223 223 

ERO_15 219 221 182 184 207 207 173 179 180 202 153 155 220 220 249 249 223 223 

ERO_16 219 219 182 186 199 207 151 153 156 204 143 149 206 218 247 249 221 223 

ERO_17 219 219 182 182 207 221 153 153 156 156 147 149 196 222 249 249 223 223 

ERO_18 219 219 182 182 219 221 153 153 156 156 149 149 218 222 249 249 223 223 

ERO_19 219 221 182 182 207 209 153 153 156 180 149 149 222 222 249 249 223 223 

ERO_20 219 219 182 182 207 209 153 173 156 180 149 149 218 218 249 249 221 223 

ERO_21 217 219 182 182 199 207 153 153 156 156 147 149 220 220 249 249 223 223 

ERO_22 219 221 182 182 207 207 153 153 156 158 149 153 218 218 247 249 223 223 

ERO_23 217 219 182 186 199 207 153 175 156 156 149 149 220 220 249 249 223 223 

ERO_24 219 219 182 186 207 207 169 173 156 156 149 151 202 224 249 249 223 223 

ERO_25 219 219 182 186 207 207 153 153 156 180 147 151 230 230 249 249 223 223 

ERO_26 219 221 184 186 207 207 151 153 156 156 145 151 194 194 249 249 221 223 

ERO_27 219 221 180 182 207 209 151 153 156 180 149 149 222 222 249 249 223 223 

ERO_28 219 221 182 182 207 209 153 153 156 156 149 149 216 218 249 249 223 223 

ERO_29 219 221 182 182 207 207 151 173 156 156 149 153 208 218 249 249 221 223 

ERO_30 219 221 182 184 197 199 153 153 156 156 147 147 220 238 247 249 221 223 

ERO_31 219 219 182 186 197 199 153 173 156 156 149 149 202 202 249 249 223 225 

ERO_32 219 221 186 186 199 207 153 155 156 156 151 153 200 226 249 249 221 223 

ERO_33 219 219 180 182 207 207 153 173 156 156 149 149 194 222 247 249 223 223 

ERO_34 219 219 184 184 197 207 153 173 156 156 147 149 224 226 249 249 221 223 



A p ê n d i c e  | 87 

 

ERO_35 219 219 182 182 207 207 151 155 156 156 149 153 218 220 249 249 221 223 

ERO_36 219 219 182 194 199 207 153 155 156 156 151 153 200 200 247 249 223 223 

ERO_37 219 219 182 186 207 207 153 173 156 158 149 149 202 202 249 249 223 223 

ERO_38 219 219 186 186 197 199 153 155 156 156 147 149 194 194 249 249 223 223 

ERO_39 219 219 184 184 199 207 167 173 156 156 147 151 218 220 249 249 221 223 

ERO_40 217 219 180 182 207 207 151 153 156 156 149 153 228 230 249 249 221 221 

ERO_41 217 219 182 186 207 207 153 173 156 180 151 153 222 230 249 249 223 223 

ERO_42 219 221 182 184 207 207 153 153 156 156 147 149 222 222 249 249 223 223 

ERO_43 219 221 182 182 199 207 153 153 156 156 149 149 224 224 249 249 223 223 

ERO_44 219 219 182 182 199 207 153 153 156 156 147 149 214 214 249 249 223 223 

ERO_45 219 221 182 186 199 219 153 169 156 156 149 149 224 224 249 249 223 223 

ERO_46 219 219 180 182 207 207 153 153 156 156 147 153 220 220 249 249 223 223 

ERO_47 219 221 182 182 199 207 153 153 156 156 147 149 224 224 249 249 223 223 

ERO_48 219 219 180 184 197 207 173 175 156 156 149 153 220 220 249 249 223 223 

ERO_49 219 221 182 194 207 207 169 175 156 156 149 155 224 224 249 249 223 223 

ERO_50 217 221 182 182 199 209 153 169 156 156 149 149 214 216 249 249 223 223 

SMI_01 219 219 182 182 207 207 155 155 156 156 141 149 190 198 247 249 223 223 

SMI_02 221 223 182 182 207 209 151 153 156 182 147 151 196 196 249 249 223 223 

SMI_03 209 219 182 196 207 207 151 151 156 180 151 151 210 222 249 249 221 223 

SMI_04 209 219 184 196 207 207 151 175 156 156 153 153 222 222 249 249 221 223 

SMI_05 219 219 182 186 207 207 153 153 156 156 145 145 196 200 249 249 221 221 

SMI_06 219 221 182 184 199 207 153 153 156 156 149 149 196 196 249 249 223 223 

SMI_07 219 219 182 182 197 207 151 151 156 180 149 149 218 222 249 249 223 223 

SMI_08 219 219 182 198 209 211 151 153 156 182 149 155 194 214 249 249 221 223 

SMI_09 219 219 182 192 207 207 151 151 156 156 147 149 224 224 247 249 223 223 

SMI_10 219 219 182 182 199 199 151 153 156 156 149 151 220 230 247 249 223 225 



A p ê n d i c e  | 88 

 

SMI_11 219 221 182 186 207 219 151 153 156 180 147 151 220 220 249 249 223 223 

SMI_12 219 219 182 186 207 209 153 171 156 156 149 149 220 220 247 247 223 223 

SMI_13 219 219 182 184 197 209 153 153 156 156 149 151 226 226 247 249 223 223 

SMI_14 219 221 182 184 197 207 163 177 156 156 137 145 214 218 249 249 221 223 

SMI_15 219 221 182 184 199 207 153 153 156 156 149 149 222 238 249 249 221 223 

SMI_16 219 219 182 184 207 207 151 151 156 156 149 153 226 226 247 249 223 223 

SMI_17 219 219 184 188 207 207 153 153 156 180 149 149 218 222 247 247 223 223 

SMI_18 219 219 184 184 197 207 153 153 156 180 149 151 208 224 247 249 221 223 

SMI_19 219 221 184 184 199 207 151 155 156 156 149 149 222 226 249 249 223 223 

SMI_20 219 221 184 186 205 207 151 153 180 182 149 149 202 220 247 249 221 223 

SMI_21 219 221 184 184 197 207 151 175 156 156 143 151 194 212 247 249 223 223 

SMI_22 219 221 184 192 207 211 151 173 156 180 149 155 196 214 249 249 221 223 

SMI_23 219 219 182 182 207 207 151 153 156 180 149 149 196 222 249 249 223 223 

SMI_24 219 221 182 194 207 211 151 151 156 180 141 151 234 236 247 249 223 223 

SMI_25 219 219 182 182 207 207 151 151 156 156 149 151 218 218 249 249 221 223 

SMI_26 219 219 184 184 199 207 153 153 156 156 149 153 220 230 249 249 223 225 

SMI_27 219 221 182 186 207 207 153 155 156 156 139 149 210 230 249 249 223 223 

SMI_28 217 219 182 184 199 207 151 153 156 156 141 149 222 228 247 249 223 223 

SMI_29 219 221 184 186 207 207 153 173 156 156 149 149 196 196 247 247 223 223 

SMI_30 219 221 186 194 199 207 151 151 156 180 147 149 214 214 247 249 223 223 

SMI_31 219 221 184 184 207 207 151 153 156 156 151 161 218 218 249 249 221 223 

SMI_32 219 221 184 188 207 207 153 153 156 156 147 151 232 232 249 249 223 223 

SMI_33 219 221 182 182 207 207 173 173 156 180 149 149 198 234 247 249 223 223 

SMI_34 219 221 182 182 199 207 153 153 156 156 139 149 216 216 249 249 223 223 

SMI_35 219 219 182 196 199 207 153 153 156 156 151 155 224 226 249 249 223 223 

SMI_36 221 223 184 186 207 207 151 153 156 156 149 149 198 212 249 249 223 223 



A p ê n d i c e  | 89 

 

SMI_37 219 221 182 198 199 207 151 153 156 156 149 149 236 238 249 249 221 223 

SMI_38 219 219 184 198 207 207 151 151 156 156 149 155 194 194 249 249 223 223 

SMI_39 219 219 182 182 207 207 151 151 156 182 149 151 218 220 249 251 221 223 

SMI_40 209 219 182 182 199 199 153 155 156 180 149 149 218 222 249 249 223 223 

SMI_41 219 219 186 186 207 207 151 153 156 156 145 147 218 218 249 249 221 223 

SMI_42 219 221 182 186 199 199 153 153 156 182 147 147 218 220 249 249 221 223 

SMI_43 221 221 182 184 199 207 151 153 156 156 149 149 216 222 249 249 221 223 

SMI_44 221 221 182 182 207 207 153 153 180 180 147 149 194 194 249 249 223 223 

SMI_45 219 219 182 184 199 207 153 153 156 156 149 149 214 224 249 249 223 223 

SMI_46 219 219 182 182 207 207 151 151 156 208 149 155 194 194 247 249 223 223 

SMI_47 219 219 182 186 207 207 153 153 156 156 149 149 196 200 249 249 221 223 

SMI_48 217 219 182 184 207 207 151 175 156 156 149 149 222 222 249 249 221 223 

SMI_49 219 221 182 184 207 207 153 177 156 180 147 149 220 222 249 249 223 223 

SMI_50 219 219 184 184 207 207 153 153 180 180 151 151 218 218 249 249 221 223 

CUR_01 219 219 182 184 207 207 169 173 156 180 149 161 226 226 249 249 221 221 

CUR_02 219 219 182 184 199 207 173 175 156 156 141 149 224 230 249 249 221 221 

CUR_03 219 219 182 184 207 207 151 155 156 156 141 147 224 224 249 249 221 223 

CUR_04 219 219 184 186 207 209 153 155 156 180 149 161 194 194 249 249 223 223 

CUR_05 219 221 182 184 207 207 151 153 156 156 145 151 226 228 249 249 223 225 

CUR_06 221 221 182 184 197 207 151 153 156 156 141 149 214 224 249 249 223 223 

CUR_07 219 219 182 184 207 207 153 173 156 156 151 157 222 222 249 249 223 223 

CUR_08 219 221 182 184 207 207 151 173 156 156 141 147 194 226 249 249 221 223 

CUR_09 219 219 184 184 207 209 153 153 156 156 141 149 194 226 249 249 223 223 

CUR_10 219 219 184 186 207 207 153 153 156 156 147 149 220 222 249 249 221 221 

CUR_11 219 219 182 182 207 209 153 153 156 156 149 151 194 194 249 249 223 223 

CUR_12 219 221 184 194 207 209 153 171 156 156 141 149 216 230 249 249 221 223 



A p ê n d i c e  | 90 

 

CUR_13 219 219 184 184 207 207 153 153 156 156 147 147 230 230 247 249 223 223 

CUR_14 219 219 184 184 207 207 153 153 156 156 147 149 194 218 247 251 223 223 

CUR_15 219 221 182 186 199 209 151 169 156 180 147 149 214 218 249 249 221 223 

CUR_16 219 219 184 184 207 207 153 153 156 156 149 149 230 230 247 249 223 223 

CUR_17 219 219 182 184 207 207 153 169 156 180 149 149 226 226 249 249 221 223 

CUR_18 221 221 182 182 207 209 153 153 156 156 141 149 226 226 249 249 223 223 

CUR_19 219 221 182 186 207 223 153 161 156 198 147 149 220 224 245 249 223 225 

CUR_20 219 219 182 184 207 207 153 153 156 156 147 151 198 198 249 249 221 223 

CUR_21 219 219 182 184 207 207 169 173 156 180 147 161 194 226 249 249 221 223 

CUR_22 219 219 182 182 207 209 151 153 156 182 141 149 212 212 247 249 223 223 

CUR_23 217 223 182 198 217 225 161 161 186 200 147 161 192 198 245 245 225 225 

CUR_24 219 219 184 186 207 209 151 153 156 204 149 149 220 232 249 249 221 221 

CUR_25 219 221 182 184 207 223 151 155 156 180 147 151 194 196 245 249 221 223 

CUR_26 219 219 182 184 199 207 169 175 156 156 149 149 220 222 249 249 221 223 

CUR_27 219 219 182 182 207 207 153 169 156 180 149 153 194 224 249 249 223 223 

CUR_28 219 219 184 200 209 223 153 161 156 192 143 147 192 198 245 249 223 223 

CUR_29 219 219 190 198 215 215 161 173 200 200 135 149 188 194 245 247 223 225 

CUR_30 219 219 182 182 207 207 151 175 156 180 147 149 212 226 249 249 223 223 

CUR_31 219 219 182 184 207 207 151 169 156 182 149 155 222 222 249 249 223 223 

CUR_32 219 219 182 184 199 207 151 153 156 156 139 147 202 224 249 249 223 223 

CUR_33 219 219 182 186 197 207 151 175 156 156 147 151 194 230 249 249 223 223 

CUR_34 219 219 182 184 207 209 153 173 156 156 141 143 218 220 249 249 221 223 

CUR_35 219 219 182 182 207 207 153 173 156 180 149 153 216 230 249 249 223 223 

CUR_36 219 219 182 184 207 209 151 153 156 180 141 141 214 220 249 249 221 223 

CUR_37 219 219 182 184 207 211 153 169 156 156 143 145 194 224 249 249 223 223 

CUR_38 219 219 184 184 207 209 153 175 156 156 147 149 194 220 249 253 221 223 



A p ê n d i c e  | 91 

 

CUR_39 219 219 184 184 207 207 151 173 156 156 145 149 226 228 249 249 221 223 

CUR_40 219 219 184 184 207 209 153 153 156 156 147 149 220 226 249 249 221 223 

CUR_41 219 219 184 184 207 207 153 153 156 156 147 149 194 218 247 249 223 223 

CUR_42 219 219 182 184 199 207 153 153 156 156 149 151 236 238 249 249 223 223 

CUR_43 219 219 182 184 199 207 151 173 156 156 149 149 224 226 249 249 221 223 

CUR_44 219 219 182 184 207 207 153 173 156 156 151 155 222 224 249 249 221 223 

CUR_45 219 219 182 182 207 207 153 171 156 180 147 149 194 230 249 249 223 223 

AMP_01 217 217 184 202 205 225 169 169 196 198 137 149 190 196 245 245 225 227 

AMP_02 217 219 176 184 231 231 161 169 204 204 145 151 196 198 245 245 221 221 

AMP_03 217 219 188 202 207 219 163 167 198 208 145 153 196 196 245 247 221 225 

AMP_04 217 217 184 184 207 219 163 163 198 200 149 153 190 196 245 245 221 225 

AMP_05 217 217 190 212 219 223 165 167 200 202 143 147 196 196 245 245 221 225 

AMP_06 221 223 192 200 207 227 163 173 194 196 137 151 190 196 245 247 221 225 

AMP_07 217 217 200 202 219 225 163 169 202 208 139 151 190 192 245 245 221 225 

AMP_08 217 223 200 202 213 223 169 175 198 208 139 139 196 196 245 245 223 223 

AMP_09 217 219 186 200 205 221 163 169 196 196 137 145 196 198 245 245 225 225 

AMP_10 217 219 176 184 219 225 171 171 198 204 141 145 188 194 245 245 223 225 

AMP_11 217 219 184 190 219 223 163 169 194 202 145 149 190 196 245 247 221 225 

AMP_12 217 223 186 202 227 227 167 171 200 204 137 145 192 192 247 249 225 227 

AMP_13 217 219 184 184 223 227 163 169 194 200 139 155 190 198 245 247 221 225 

AMP_14 217 217 190 198 205 221 161 169 180 200 149 151 190 196 247 247 221 221 

AMP_15 217 217 184 200 225 229 163 169 198 200 149 151 196 196 245 247 225 225 

AMP_16 217 223 204 210 225 229 173 173 202 206 135 151 188 192 245 245 221 223 

AMP_17 217 217 196 196 217 227 161 169 204 204 139 141 190 196 245 245 223 225 

AMP_18 217 217 184 200 223 227 159 163 196 200 149 151 188 190 245 245 223 225 

AMP_19 217 217 184 206 213 219 163 167 196 202 137 147 190 192 245 247 223 227 



A p ê n d i c e  | 92 

 

AMP_20 217 217 184 184 221 225 153 169 200 206 143 149 196 196 245 247 225 225 

AMP_21 217 217 186 204 217 221 163 163 194 204 135 149 196 196 245 247 223 225 

AMP_22 217 217 184 198 225 225 159 169 196 198 143 147 190 198 245 245 223 225 

AMP_23 217 217 196 206 211 223 163 171 202 208 145 153 190 194 245 247 221 225 

AMP_24 217 217 198 198 213 225 161 167 198 202 137 155 190 196 245 247 221 225 

AMP_25 217 217 192 192 217 219 163 163 196 198 137 145 196 196 245 245 223 227 

AMP_26 217 217 182 200 229 233 163 163 198 200 145 155 188 190 245 245 223 225 

AMP_27 217 217 190 196 211 221 161 169 210 210 139 155 190 196 245 247 223 225 

AMP_28 217 217 184 184 205 223 159 171 204 210 149 153 190 196 245 245 221 221 

AMP_29 217 223 200 206 217 219 163 173 196 202 151 151 190 196 245 247 221 223 

AMP_30 217 217 196 202 223 225 163 169 196 200 145 151 188 188 245 247 225 225 

AMP_31 217 217 192 192 213 229 161 167 196 198 145 151 190 190 245 247 221 225 

AMP_32 217 223 194 200 219 223 169 173 202 208 139 147 196 196 245 247 223 225 

AMP_33 217 223 184 202 219 221 163 163 194 198 135 151 190 210 245 247 223 225 

AMP_34 217 219 200 204 207 231 161 169 196 202 147 149 190 196 245 245 221 225 

AMP_35 217 217 194 198 213 229 161 163 196 202 133 147 192 196 245 245 225 225 

AMP_36 217 217 192 192 223 223 163 163 196 196 139 151 188 190 245 245 223 225 

AMP_37 217 223 188 190 219 221 163 169 202 204 143 143 190 196 245 245 225 225 

AMP_38 217 217 200 204 221 221 159 169 196 206 149 149 196 198 245 247 221 221 

AMP_39 217 223 186 190 207 217 163 169 196 206 145 145 192 196 245 245 221 225 

AMP_40 217 221 184 200 217 231 167 169 198 202 143 145 190 190 247 247 221 225 

AMP_41 217 217 194 194 217 219 163 163 196 200 139 143 192 196 245 247 221 225 

AMP_42 217 217 184 184 217 219 169 169 194 200 143 149 196 196 245 249 221 225 

AMP_43 217 219 198 202 219 221 157 161 196 206 137 151 190 198 245 247 221 223 

AMP_44 217 217 184 194 219 227 171 173 196 206 145 153 196 196 245 245 221 225 

AMP_45 217 219 184 200 213 219 163 163 198 206 145 151 190 196 245 245 221 221 



A p ê n d i c e  | 93 

 

SSB_01 219 219 182 194 221 225 161 161 202 204 141 141 196 196 249 251 225 225 

SSB_02 221 221 204 208 211 225 161 161 198 200 139 145 196 196 249 251 223 225 

SSB_03 219 223 182 220 221 225 149 149 198 198 141 153 190 192 251 253 223 225 

SSB_04 219 221 196 222 221 225 161 161 202 202 141 151 190 196 249 251 223 223 

SSB_05 219 225 192 194 211 229 163 165 198 200 137 141 196 196 249 249 225 225 

SSB_06 221 221 182 200 211 211 161 165 200 202 139 145 196 196 249 251 223 225 

SSB_07 219 219 194 200 225 227 167 167 192 200 131 161 190 192 249 251 225 225 

SSB_08 219 221 182 188 211 217 161 161 200 204 137 141 196 196 249 251 223 225 

SSB_09 221 221 182 184 211 227 151 161 192 198 139 147 192 192 249 251 225 227 

SSB_10 219 219 182 182 223 225 163 163 194 202 151 153 196 196 249 253 223 225 

SSB_11 219 219 182 196 211 211 161 161 200 202 141 153 192 196 249 249 223 223 

SSB_12 219 219 196 208 211 223 151 161 196 200 141 151 192 196 249 249 223 225 

SSB_13 221 221 192 192 211 221 161 169 192 200 147 153 192 196 249 251 223 223 

SSB_14 221 225 180 194 223 223 161 163 200 200 139 143 192 192 249 251 225 225 

SSB_15 219 221 192 196 213 225 149 161 192 198 141 161 196 196 249 249 225 227 

SSB_16 219 221 190 200 223 225 161 163 196 202 139 153 192 196 251 251 223 225 

SSB_17 219 221 182 208 223 229 161 161 200 202 143 155 196 196 249 249 223 225 

SSB_18 221 223 190 194 221 225 151 163 180 200 141 163 190 196 251 251 223 225 

SSB_19 221 221 200 208 219 221 161 161 200 200 151 155 192 196 249 251 223 225 

SSB_20 219 219 198 202 207 211 163 163 180 180 141 141 192 196 249 251 225 225 

SSB_21 219 221 200 204 221 223 159 161 198 200 133 153 194 196 249 251 223 225 

SSB_22 219 221 184 204 219 221 161 161 186 200 137 139 196 196 251 251 223 223 

SSB_23 219 221 198 200 219 225 161 161 200 202 141 147 192 196 249 251 223 225 

SSB_24 221 225 182 204 221 227 161 165 180 196 145 161 192 196 251 251 225 225 

SSB_25 219 221 184 204 219 223 161 161 186 192 137 139 192 196 249 249 223 223 

SSB_26 221 223 182 182 225 231 151 161 192 202 139 139 192 192 251 251 225 225 



A p ê n d i c e  | 94 

 

SSB_27 219 225 194 200 223 223 149 161 198 200 133 141 196 196 249 251 225 225 

SSB_28 219 219 182 182 223 225 165 167 194 194 141 153 196 196 249 249 223 225 

SSB_29 219 221 190 204 211 221 161 161 192 194 139 141 190 196 249 251 225 225 

SSB_30 221 225 180 194 223 223 161 161 192 200 139 153 192 196 249 251 225 225 

SSB_31 219 221 194 206 223 225 161 171 200 200 141 151 196 196 249 251 223 225 

SSB_32 223 225 182 194 225 225 161 161 198 200 141 145 192 196 249 251 225 225 

SSB_33 219 219 180 204 201 227 161 161 186 200 139 153 196 196 249 249 225 225 

SSB_34 219 219 192 198 225 227 159 161 196 200 141 141 196 196 249 249 225 225 

SSB_35 221 223 182 206 221 225 161 161 194 198 137 139 190 196 249 251 225 225 

SSB_36 221 221 182 182 221 223 151 165 200 202 141 141 192 196 249 251 225 225 

SSB_37 219 223 182 184 225 227 161 165 192 200 139 145 192 196 249 249 225 225 

SSB_38 219 221 182 190 211 225 161 161 200 200 145 163 192 196 249 251 223 225 

SSB_39 221 221 182 206 225 227 161 163 192 194 139 141 190 196 249 251 223 225 

SSB_40 221 223 182 200 225 225 151 153 200 202 145 145 192 196 249 251 223 225 

SSB_41 219 221 180 182 223 233 161 163 200 200 141 145 196 196 249 251 225 225 

SSB_42 219 219 184 202 223 223 161 161 200 200 141 153 192 196 249 251 225 225 

SSB_43 219 225 182 194 207 211 161 161 200 200 141 143 196 196 251 251 223 225 

SSB_44 219 221 204 210 223 225 161 161 200 202 139 145 196 196 251 251 223 223 

SSB_45 219 221 194 194 201 219 149 163 194 194 151 153 190 196 249 251 225 227 

SSB_46 219 225 202 202 221 225 149 161 192 198 153 153 196 196 251 251 225 225 

SSB_47 219 221 204 208 207 215 161 161 200 202 145 155 196 196 249 251 223 225 

SSB_48 219 221 198 200 221 223 161 161 198 200 139 153 192 194 249 251 225 225 

SSB_49 219 221 202 206 225 225 151 161 200 202 133 145 196 196 249 249 225 225 

SSB_50 221 223 190 192 213 223 161 169 186 198 145 149 190 192 249 251 225 225 

PNI_01 219 221 186 198 207 221 153 163 198 208 141 149 222 234 249 253 223 225 

PNI_02 221 223 184 184 197 207 153 175 158 158 149 149 216 216 253 253 225 225 



A p ê n d i c e  | 95 

 

PNI_03 221 221 182 186 199 207 151 153 158 158 149 149 216 216 253 253 225 225 

PNI_04 221 221 184 188 207 207 151 153 158 158 149 149 222 230 251 253 225 225 

PNI_05 221 221 184 186 199 207 153 153 158 158 149 155 232 232 253 253 225 225 

PNI_06 223 223 182 184 221 225 153 177 158 158 149 149 212 214 253 253 223 225 

PNI_07 221 221 184 188 199 221 153 173 204 204 155 157 222 222 253 253 223 225 

PNI_08 221 221 182 184 199 207 153 153 158 204 151 151 196 196 253 253 225 225 

PNI_09 221 221 182 184 207 209 153 173 158 158 149 149 220 220 253 253 225 227 

PNI_10 219 219 198 200 221 225 163 163 202 206 141 149 190 190 249 249 227 227 

PNI_11 221 223 182 186 197 199 153 153 158 158 145 149 212 222 253 253 225 225 

PNI_12 221 221 182 184 207 209 151 153 158 158 149 149 220 220 253 253 223 225 

PNI_13 223 223 184 188 207 207 153 153 158 158 149 149 196 222 253 253 225 225 

PNI_14 221 223 182 182 207 211 153 153 158 158 149 149 218 218 251 253 225 225 

PNI_15 221 221 184 184 197 207 153 171 158 158 149 151 214 218 251 253 223 225 

PNI_16 221 221 184 184 207 207 153 153 158 158 145 149 218 234 251 251 225 225 

PNI_17 221 223 182 186 207 207 153 153 158 158 143 159 210 210 253 253 225 225 

PNI_18 223 223 188 196 199 209 153 153 158 158 149 155 214 230 251 253 225 227 

PNI_19 219 221 182 182 207 207 153 155 158 158 147 149 222 224 253 253 225 229 

PNI_20 219 223 182 184 211 221 153 171 158 206 149 149 190 190 249 253 225 227 

PNI_21 221 221 182 200 207 207 173 175 158 160 147 149 222 226 251 253 225 225 

PNI_22 221 221 182 182 207 207 151 173 200 200 149 153 218 218 253 253 225 227 

PNI_23 221 221 184 184 207 209 153 153 158 158 149 153 216 218 253 253 223 225 

PNI_24 221 221 182 184 199 207 151 153 180 182 145 151 202 216 253 253 225 225 

PNI_25 221 221 182 184 207 207 153 155 158 158 145 149 218 218 251 253 225 225 

PNI_26 221 221 182 182 209 223 155 173 158 158 149 151 194 218 253 253 225 225 

PNI_27 221 221 182 184 199 207 153 173 158 158 143 147 220 226 249 253 223 225 

PNI_28 221 221 182 186 207 223 151 153 158 158 149 151 222 238 251 253 223 225 
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PNI_29 221 221 184 186 199 207 151 153 158 158 141 153 194 204 251 253 223 225 

PNI_30 221 223 182 186 199 199 153 153 158 158 149 149 222 226 251 253 223 225 

PNI_31 221 221 182 184 207 209 151 153 158 180 145 149 194 194 253 253 223 225 

PNI_32 221 221 182 182 207 209 153 153 158 202 149 151 196 196 253 253 223 225 

PNI_33 221 223 182 198 207 207 153 175 158 202 145 149 220 220 253 253 225 225 

PNI_34 221 223 182 182 207 211 153 153 158 184 149 149 196 218 251 253 225 225 

PNI_35 221 221 182 182 199 207 151 153 180 180 125 149 224 226 253 253 225 225 

PNI_36 221 225 182 182 207 207 153 153 158 188 139 149 218 220 253 253 223 225 

PNI_37 221 221 182 184 199 207 153 169 180 182 149 149 214 214 251 253 225 225 

PNI_38 221 221 182 186 207 207 153 153 158 158 141 149 196 196 251 253 225 225 

PNI_39 221 221 186 196 199 207 145 153 158 206 149 149 200 200 251 253 225 225 

PNI_40 221 225 166 166 207 209 151 151 158 158 149 153 194 194 253 253 225 225 

PNI_41 221 221 184 186 207 209 153 153 158 158 149 149 220 220 253 253 225 227 

PNI_42 221 221 182 182 197 207 151 153 158 158 147 147 222 222 251 253 223 225 

PNI_43 221 221 182 184 207 207 153 153 158 202 139 151 222 222 253 253 225 225 

PNI_44 221 221 184 186 207 209 153 153 158 158 149 149 194 194 253 253 225 227 

PNI_45 221 221 182 196 207 207 151 153 158 158 147 151 218 218 253 253 225 225 

PNI_46 221 223 182 182 207 207 153 153 158 202 145 155 218 218 253 253 225 225 

PNI_47 221 221 182 184 207 207 171 173 158 158 143 149 204 204 253 253 223 225 

PNI_48 221 221 182 194 207 207 153 153 158 180 149 151 226 228 253 253 223 225 

PNI_49 223 223 184 204 199 207 151 173 158 180 147 147 218 220 253 253 225 225 

PNI_50 219 219 184 200 207 223 163 167 198 202 147 149 190 190 249 249 223 227 
PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: 
Curitiba; AMP: Amparo; SSB: São Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 
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Apêndice A-2: Tamanho (pb) e frequência dos alelos encontrados para cada lócus por meliponário e amostras naturais.  

Lócus Alelos PED SHE1 SHE2 MCR1 MCR2 ERO SMI CUR AMP SSB PNI 

Tang03 

N 50 45 50 45 50 50 50 45 45 50 50 

209 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.030 0.000 0.000 0.000 0.000 

215 0.000 0.000 0.000 0.011 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

217 0.840 0.000 0.040 0.022 0.040 0.060 0.020 0.011 0.778 0.000 0.000 

219 0.030 0.778 0.630 0.800 0.760 0.680 0.680 0.867 0.100 0.440 0.070 

221 0.020 0.222 0.300 0.156 0.180 0.260 0.250 0.111 0.022 0.400 0.740 

223 0.070 0.000 0.020 0.000 0.020 0.000 0.020 0.011 0.100 0.080 0.170 

225 0.020 0.000 0.010 0.011 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.080 0.020 

229 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

Tang11 

N 50 45 50 45 50 50 50 45 45 50 50 

166 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 

176 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.022 0.000 0.000 

180 0.000 0.033 0.120 0.067 0.010 0.050 0.000 0.000 0.000 0.040 0.000 

182 0.020 0.489 0.430 0.489 0.420 0.620 0.460 0.422 0.011 0.240 0.420 

184 0.110 0.311 0.230 0.278 0.350 0.140 0.300 0.456 0.244 0.050 0.290 

186 0.070 0.100 0.110 0.100 0.090 0.150 0.120 0.067 0.044 0.000 0.120 

188 0.000 0.000 0.050 0.011 0.030 0.000 0.020 0.000 0.022 0.010 0.040 

190 0.090 0.011 0.020 0.000 0.010 0.000 0.000 0.011 0.067 0.050 0.000 

192 0.060 0.000 0.020 0.000 0.000 0.010 0.020 0.000 0.078 0.060 0.000 

194 0.060 0.022 0.010 0.033 0.020 0.020 0.020 0.011 0.056 0.120 0.010 

196 0.100 0.033 0.010 0.011 0.030 0.000 0.030 0.000 0.056 0.040 0.030 

198 0.070 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 0.030 0.022 0.067 0.040 0.030 

200 0.100 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.011 0.144 0.090 0.030 
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202 0.060 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.089 0.050 0.000 

204 0.030 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.044 0.090 0.010 

206 0.030 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.033 0.040 0.000 

208 0.090 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.050 0.000 

210 0.060 0.000 0.000 0.011 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.010 0.000 

212 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.000 0.000 

216 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

218 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

220 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 

222 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 

Tang12 

N 50 45 50 45 50 50 50 45 45 50 50 

195 0.000 0.022 0.000 0.033 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

197 0.000 0.122 0.030 0.178 0.060 0.050 0.050 0.022 0.000 0.000 0.040 

199 0.010 0.078 0.200 0.000 0.150 0.170 0.170 0.067 0.000 0.000 0.150 

201 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 

203 0.030 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

205 0.150 0.511 0.000 0.633 0.010 0.000 0.010 0.000 0.044 0.000 0.000 

207 0.000 0.167 0.670 0.089 0.670 0.620 0.690 0.678 0.056 0.030 0.580 

209 0.010 0.044 0.050 0.022 0.060 0.070 0.040 0.144 0.000 0.000 0.100 

211 0.010 0.044 0.000 0.000 0.000 0.000 0.030 0.011 0.022 0.140 0.030 

213 0.000 0.000 0.020 0.011 0.000 0.010 0.000 0.000 0.067 0.020 0.000 

215 0.080 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.022 0.000 0.010 0.000 

217 0.040 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.089 0.010 0.000 

219 0.310 0.000 0.030 0.022 0.020 0.020 0.010 0.000 0.189 0.050 0.000 

221 0.090 0.011 0.000 0.011 0.010 0.040 0.000 0.000 0.111 0.140 0.050 

223 0.070 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.033 0.122 0.210 0.030 

225 0.080 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.111 0.260 0.020 
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227 0.080 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.078 0.070 0.000 

229 0.040 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.056 0.020 0.000 

231 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.044 0.010 0.000 

233 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.010 0.000 

Tang17 

N 50 45 50 45 50 50 50 45 45 50 50 

145 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 

149 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.060 0.000 

151 0.010 0.100 0.190 0.267 0.160 0.060 0.370 0.167 0.000 0.070 0.140 

153 0.000 0.533 0.520 0.556 0.700 0.640 0.470 0.456 0.011 0.010 0.610 

155 0.000 0.089 0.100 0.056 0.010 0.050 0.050 0.033 0.000 0.000 0.030 

157 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.000 0.000 

159 0.010 0.011 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.044 0.020 0.000 

161 0.120 0.033 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.056 0.100 0.610 0.000 

163 0.420 0.022 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 0.344 0.110 0.040 

165 0.030 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.060 0.000 

167 0.020 0.000 0.020 0.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.078 0.030 0.010 

169 0.200 0.022 0.050 0.000 0.000 0.050 0.000 0.089 0.256 0.020 0.010 

171 0.040 0.056 0.030 0.011 0.020 0.000 0.010 0.022 0.067 0.010 0.030 

173 0.040 0.078 0.050 0.078 0.060 0.140 0.040 0.122 0.067 0.000 0.080 

175 0.050 0.033 0.020 0.033 0.030 0.030 0.030 0.056 0.011 0.000 0.030 

177 0.060 0.022 0.020 0.000 0.010 0.000 0.020 0.000 0.000 0.000 0.010 

179 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

183 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

Tang57 

N 50 45 50 45 50 50 50 45 45 50 50 

154 0.000 0.011 0.090 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

156 0.000 0.256 0.670 0.000 0.830 0.820 0.770 0.778 0.000 0.000 0.000 

158 0.000 0.567 0.000 0.667 0.010 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.710 
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160 0.000 0.033 0.000 0.022 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 

180 0.000 0.089 0.180 0.244 0.120 0.140 0.170 0.122 0.011 0.040 0.070 

182 0.000 0.022 0.020 0.000 0.010 0.000 0.050 0.022 0.000 0.000 0.020 

184 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 

186 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.000 0.040 0.000 

188 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 

192 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.000 0.110 0.000 

194 0.030 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.067 0.080 0.000 

196 0.160 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.222 0.040 0.000 

198 0.280 0.000 0.000 0.011 0.000 0.000 0.000 0.011 0.156 0.130 0.020 

200 0.140 0.000 0.000 0.033 0.000 0.000 0.000 0.033 0.133 0.390 0.020 

202 0.130 0.000 0.030 0.011 0.010 0.010 0.000 0.000 0.144 0.150 0.060 

204 0.080 0.000 0.010 0.000 0.000 0.010 0.000 0.011 0.100 0.020 0.030 

206 0.060 0.011 0.000 0.011 0.020 0.000 0.000 0.000 0.078 0.000 0.030 

208 0.060 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 0.056 0.000 0.010 

210 0.040 0.011 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.033 0.000 0.000 

Tang60 

N 50 45 50 45 50 50 50 45 45 50 50 

125 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 

131 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 

133 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.030 0.000 

135 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.033 0.000 0.000 

137 0.040 0.000 0.000 0.011 0.000 0.010 0.010 0.000 0.089 0.050 0.000 

139 0.030 0.000 0.000 0.011 0.000 0.000 0.020 0.011 0.100 0.170 0.020 

141 0.040 0.011 0.000 0.033 0.000 0.010 0.030 0.122 0.022 0.260 0.040 

143 0.030 0.022 0.000 0.000 0.010 0.010 0.010 0.033 0.089 0.030 0.030 

145 0.300 0.022 0.000 0.044 0.040 0.020 0.040 0.033 0.178 0.130 0.070 

147 0.310 0.256 0.070 0.144 0.120 0.190 0.100 0.222 0.067 0.030 0.090 
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149 0.090 0.456 0.630 0.556 0.440 0.520 0.530 0.378 0.144 0.010 0.540 

151 0.070 0.122 0.120 0.122 0.150 0.070 0.160 0.089 0.167 0.060 0.100 

153 0.030 0.044 0.140 0.056 0.160 0.140 0.040 0.022 0.056 0.140 0.040 

155 0.020 0.033 0.030 0.022 0.040 0.020 0.050 0.022 0.044 0.030 0.040 

157 0.010 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.011 0.000 0.000 0.010 

159 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 

161 0.000 0.033 0.000 0.000 0.020 0.000 0.010 0.044 0.000 0.030 0.000 

163 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 

Tang65 

N 50 45 50 45 50 50 50 45 45 50 50 

182 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

188 0.040 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.078 0.000 0.000 

190 0.350 0.000 0.070 0.000 0.000 0.010 0.010 0.000 0.300 0.090 0.060 

192 0.190 0.000 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.022 0.089 0.260 0.000 

194 0.020 0.022 0.060 0.044 0.040 0.050 0.080 0.178 0.022 0.020 0.080 

196 0.310 0.000 0.020 0.033 0.040 0.060 0.100 0.011 0.433 0.630 0.080 

198 0.050 0.011 0.020 0.000 0.020 0.010 0.030 0.044 0.067 0.000 0.000 

200 0.000 0.011 0.000 0.000 0.000 0.030 0.020 0.000 0.000 0.000 0.020 

202 0.010 0.078 0.020 0.022 0.110 0.050 0.010 0.011 0.000 0.000 0.010 

204 0.000 0.011 0.030 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.030 

206 0.010 0.011 0.000 0.033 0.030 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

208 0.000 0.000 0.000 0.033 0.020 0.010 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 

210 0.000 0.033 0.010 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 0.011 0.000 0.020 

212 0.000 0.011 0.010 0.011 0.010 0.000 0.020 0.033 0.000 0.000 0.020 

214 0.000 0.078 0.020 0.033 0.020 0.040 0.060 0.033 0.000 0.000 0.050 

216 0.000 0.078 0.020 0.078 0.100 0.040 0.030 0.022 0.000 0.000 0.060 

218 0.000 0.111 0.110 0.078 0.040 0.130 0.140 0.044 0.000 0.000 0.170 

220 0.000 0.133 0.300 0.211 0.170 0.140 0.100 0.089 0.000 0.000 0.110 
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222 0.000 0.156 0.030 0.100 0.120 0.140 0.140 0.078 0.000 0.000 0.140 

224 0.000 0.067 0.060 0.122 0.160 0.170 0.050 0.111 0.000 0.000 0.020 

226 0.000 0.067 0.110 0.078 0.040 0.030 0.060 0.156 0.000 0.000 0.050 

228 0.000 0.022 0.020 0.033 0.050 0.010 0.010 0.022 0.000 0.000 0.010 

230 0.000 0.022 0.040 0.011 0.020 0.060 0.030 0.100 0.000 0.000 0.020 

232 0.000 0.011 0.000 0.011 0.000 0.000 0.020 0.011 0.000 0.000 0.020 

234 0.000 0.033 0.010 0.033 0.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.000 0.020 

236 0.000 0.033 0.010 0.022 0.010 0.000 0.020 0.011 0.000 0.000 0.000 

238 0.000 0.000 0.020 0.011 0.000 0.010 0.020 0.011 0.000 0.000 0.010 

Tang68 

N 50 45 50 45 50 50 50 45 45 50 50 

245 0.660 0.022 0.020 0.000 0.040 0.000 0.000 0.067 0.711 0.000 0.000 

247 0.320 0.256 0.220 0.233 0.190 0.090 0.190 0.067 0.267 0.000 0.000 

249 0.020 0.711 0.750 0.756 0.760 0.910 0.800 0.844 0.022 0.520 0.070 

251 0.000 0.011 0.000 0.011 0.010 0.000 0.010 0.011 0.000 0.460 0.160 

253 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.000 0.020 0.770 

Tang70 

N 50 45 50 45 50 50 50 45 45 50 50 

221 0.300 0.278 0.260 0.244 0.370 0.140 0.200 0.267 0.322 0.000 0.000 

223 0.060 0.689 0.740 0.733 0.620 0.850 0.780 0.678 0.189 0.310 0.170 

225 0.630 0.033 0.000 0.022 0.010 0.010 0.020 0.056 0.444 0.660 0.730 

227 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.044 0.030 0.090 

229 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 
N: Tamanho amostral; PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São 
Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: São Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 
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Apêndice A-3: Tamanho amostral (N), número de alelos (Na), heterozigose observada (Ho) e 
esperada (He) para cada lócus por meliponário e amostras naturais. Todos os lócus foram 
100% polimórficos para todos os grupos amostrais. 

Grupos 

amostrais Lócus N Na Ho He 

PED 

Tang03 50 6.000 0.260 0.287 

Tang11 50 17.000 0.900 0.924 

Tang12 50 13.000 0.880 0.845 

Tang17 50 11.000 0.680 0.758 

Tang57 50 11.000 0.820 0.843 

Tang60 50 13.000 0.740 0.794 

Tang65 50 9.000 0.800 0.74 

Tang68 50 3.000 0.360 0.462 

Tang70 50 4.000 0.500 0.509 

SHE1 

Tang03 45 2.000 0.267 0.346 

Tang11 45 7.000 0.600 0.651 

Tang12 45 8.000 0.556 0.685 

Tang17 45 11.000 0.578 0.685 

Tang57 45 8.000 0.200 0.604 

Tang60 45 9.000 0.778 0.707 

Tang65 45 20.000 0.822 0.913 

Tang68 45 4.000 0.267 0.428 

Tang70 45 3.000 0.400 0.447 

SHE2 

Tang03 50 5.000 0.300 0.511 

Tang11 50 9.000 0.800 0.732 

Tang12 50 6.000 0.500 0.506 

Tang17 50 9.000 0.620 0.676 

Tang57 50 6.000 0.480 0.509 

Tang60 50 6.000 0.540 0.563 

Tang65 50 21.000 0.820 0.867 

Tang68 50 4.000 0.340 0.389 

Tang70 50 2.000 0.480 0.385 

MCR1 

Tang03 45 5.000 0.289 0.335 

Tang11 45 8.000 0.756 0.668 

Tang12 45 8.000 0.622 0.557 

Tang17 45 6.000 0.578 0.61 

Tang57 45 7.000 0.267 0.494 

Tang60 45 9.000 0.756 0.649 

Tang65 45 19.000 0.889 0.902 

Tang68 45 3.000 0.333 0.375 

Tang70 45 3.000 0.422 0.402 

MCR2 

Tang03 50 4.000 0.360 0.388 

Tang11 50 11.000 0.740 0.690 

Tang12 50 8.000 0.520 0.520 
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Tang17 50 8.000 0.340 0.479 

Tang57 50 6.000 0.200 0.296 

Tang60 50 9.000 0.640 0.740 

Tang65 50 17.000 0.840 0.897 

Tang68 50 4.000 0.320 0.385 

Tang70 50 3.000 0.440 0.479 

ERO 

Tang03 50 3.000 0.500 0.466 

Tang11 50 7.000 0.500 0.57 

Tang12 50 8.000 0.540 0.577 

Tang17 50 8.000 0.580 0.561 

Tang57 50 5.000 0.260 0.307 

Tang60 50 10.000 0.640 0.668 

Tang65 50 18.000 0.500 0.897 

Tang68 50 2.000 0.180 0.164 

Tang70 50 3.000 0.260 0.258 

SMI 

Tang03 50 5.000 0.520 0.473 

Tang11 50 8.000 0.620 0.681 

Tang12 50 7.000 0.460 0.490 

Tang17 50 8.000 0.460 0.637 

Tang57 50 4.000 0.360 0.376 

Tang60 50 11.000 0.560 0.676 

Tang65 50 22.000 0.600 0.919 

Tang68 50 3.000 0.280 0.324 

Tang70 50 3.000 0.400 0.351 

CUR 

Tang03 45 4.000 0.156 0.236 

Tang11 45 7.000 0.667 0.609 

Tang12 45 9.000 0.533 0.513 

Tang17 45 8.000 0.733 0.734 

Tang57 45 8.000 0.378 0.378 

Tang60 45 12.000 0.844 0.780 

Tang65 45 19.000 0.733 0.900 

Tang68 45 5.000 0.222 0.278 

Tang70 45 3.000 0.422 0.466 

AMP 

Tang03 45 4.000 0.422 0.375 

Tang11 45 16.000 0.756 0.884 

Tang12 45 13.000 0.889 0.896 

Tang17 45 11.000 0.733 0.789 

Tang57 45 10.000 0.889 0.863 

Tang60 45 12.000 0.889 0.883 

Tang65 45 7.000 0.689 0.703 

Tang68 45 3.000 0.467 0.423 

Tang70 45 4.000 0.733 0.661 

SSB 
Tang03 50 4.000 0.660 0.634 

Tang11 50 17.000 0.860 0.891 
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Tang12 50 14.000 0.820 0.839 

Tang17 50 10.000 0.500 0.602 

Tang57 50 9.000 0.760 0.785 

Tang60 50 14.000 0.860 0.856 

Tang65 50 4.000 0.540 0.527 

Tang68 50 3.000 0.620 0.518 

Tang70 50 3.000 0.440 0.467 

PNI 

Tang03 50 4.000 0.260 0.418 

Tang11 50 10.000 0.700 0.720 

Tang12 50 8.000 0.660 0.625 

Tang17 50 11.000 0.580 0.597 

Tang57 50 12.000 0.360 0.484 

Tang60 50 12.000 0.640 0.679 

Tang65 50 20.000 0.440 0.910 

Tang68 50 3.000 0.340 0.377 

Tang70 50 4.000 0.480 0.430 

PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; 
ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: 
São Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 

 

 

 

 

 

Apêndice A-4: Número de alelos rarefeito para cada lócus por meliponário e amostras 
naturais.  

LÓCUS PED SHE1 SHE2 MCR1 MCR2 ERO SMI CUR AMP SSB PNI 

Tang03 5,972 2,0000 4,8909 5,0000 3,9909 3,0000 4,9811 4,0000 4,0000 4,0000 3,9909 

Tang11 16,8712 7,0000 8,7818 8,0000 10,5803 6,7909 7,9712 7,0000 16,0000 16,5998 9,7886 

Tang12 12,6992 8,0000 5,9894 8,0000 7,7818 7,8818 6,7992 9,0000 13,0000 13,5720 7,9894 

Tang17 10,7901 11,0000 8,9720 6,0000 7,6902 7,8902 7,7901 8,0000 11,0000 9,7811 10,5977 

Tang57 10,7992 8,0000 5,8902 7,0000 5,6909 4,7909 3,9000 8,0000 10,0000 8,9907 11,5712 

Tang60 12,7795 9,0000 5,8993 9,0000 8,8817 9,5818 10,6901 12,0000 12,0000 13,7872 11,6900 

Tang65 8,7818 20,0000 20,4348 19,0000 16,7627 17,3984 21,5341 19,0000 7,0000 3,9909 19,6356 

Tang68 2,9909 4,0000 3,8909 3,0000 3,8999 2,0000 2,9000 5,0000 3,0000 2,9909 3,0000 

Tang70 3,9000 3,0000 2,0000 3,0000 2,9000 2,9000 2,9909 3,0000 4,0000 2,9993 3,9000 

PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; 
ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: 
São Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 

 

 

 

 

 



A p ê n d i c e  | 106 

 

 

 

Apêndice A-5: Número de alelos efetivos para cada lócus por meliponário e amostras naturais.  

LÓCUS  PED SHE1 SHE2 MCR1 MCR2 ERO SMI CUR AMP SSB PNI 

Tang03 1,403 1,528 2,045 1,504 1,634 1,874 1,899 1,309 1,599 2,729 1,719 

Tang11 13,228 2,868 3,734 3,011 3,226 2,328 3,135 2,557 8,617 9,208 3,574 

Tang12 6,443 3,179 2,026 2,258 2,085 2,363 1,960 2,053 9,574 6,219 2,665 

Tang17 4,139 3,171 3,090 2,563 1,920 2,277 2,752 3,760 4,731 2,511 2,483 

Tang57 6,378 2,523 2,037 1,976 1,420 1,444 1,602 1,608 7,297 4,647 1,938 

Tang60 4,854 3,412 2,289 2,846 3,843 3,010 3,088 4,535 8,526 6,935 3,115 

Tang65 3,849 11,506 7,519 10,227 9,747 9,728 12,315 9,951 3,369 2,114 11,161 

Tang68 1,857 1,749 1,636 1,599 1,625 1,196 1,479 1,385 1,732 2,073 1,604 

Tang70 2,038 1,809 1,625 1,672 1,918 1,347 1,541 1,874 2,950 1,878 1,754 

PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; 
ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: 
São Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 

 

 

Apêndice A-6: Valores P (abaixo da diagonal) e valor de U2 (acima da diagonal) obtidos no 

teste U de Mann-Whitney para número médio de alelos rarefeito por lócus para todos os pares 

de amostras. 

PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; 
ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: 
São Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 

 

 

 

 

 

 

 

AMOSTRAS PED SHE1 SHE2 MCR1 MCR2 ERO SMI CUR AMP SSB PNI 

PED 

 

31 26,5 29 27 25 26 33 40 37,5 36,5 

SHE1 0,402 

 

35,5 37,0 37,0 32,0 34,0 43,0 48,5 43,5 47,5 

SHE2 0,216 0,659 

 

45,0 43,0 38,5 42,0 48,0 51,0 46,0 51,0 

MCR1 0,310 0,757 0,691 

 

40,0 33,0 35,0 45,5 49,5 43,0 51 

MCR2 0,233 0,757 0,825 0,965 

 

36,5 39,5 47,0 50,0 45,5 51,5 

ERO 0,171 0,453 0,860 0,508 0,724 

 

44,5 52,5 53,5 49,0 56,5 

SMI 0,200 0,566 0,895 0,627 0,930 0,724 

 

51,0 52,0 47,5 52,5 

CUR 0,508 0,825 0,508 0,659 0,566 0,289 0,354 

 

44,5 39,5 43,5 

AMP 0,965 0,480 0,354 0,427 0,402 0,251 0,310 0,724 

 

36,0 36,5 

SSB 0,791 0,791 0,627 0,825 0,659 0,453 0,536 0,930 0,691 

 

43,5 

PNI 0,724 0,536 0,354 0,354 0,331 0,158 0,289 0,791 0,724 0,791 
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Apêndice A-7: Valores P (abaixo da diagonal) e valor de U2 (acima da diagonal) obtidos no 
teste U de Mann-Whitney para número médio de alelos efetivos para todos os pares de 
amostras.  

PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2 ; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; 
ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: 
São Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 

 

   

 

 

 

 

 

 

 

 . 

 

 

 

 

 

 

 

 

AMOSTRAS PED SHE1 SHE2 MCR1 MCR2 ERO SMI CUR AMP SSB PNI 

PED   26 26 25 24 23 24 25 45 41 25 

SHE1 0,200   35,0 29,0 34,0 25,0 31,0 35,0 54,0 48,0 35,0 

SHE2 0,200 0,627   36,0 34,0 34,0 32,0 38,0 58,0 57,0 41,0 

MCR1 0,171 0,310 0,691   38,0 33,0 40,0 38,0 59,0 54,0 47,0 

MCR2 0,145 0,566 0,566 0,825   36,0 38,0 39,0 57,0 58,0 46,0 

ERO 0,122 0,171 0,566 0,508 0,691   49,0 46,0 61,0 58 52 

SMI 0,145 0,402 0,453 0,965 0,825 0,453   40,0 59,0 55,0 46,0 

CUR 0,171 0,627 0,825 0,825 0,895 0,627 0,965   57,0 57,0 44,0 

AMP 0,691 0,233 0,122 0,102 0,145 0,070 0,102 0,145   32,0 26,0 

SSB 0,965 0,508 0,145 0,233 0,122 0,122 0,200 0,145 0,453   27,0 

PNI 0,171 0,627 0,965 0,566 0,627 0,310 0,627 0,757 0,200 0,233   
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Apêndice A-8: Valores P e seus erros-padrão (entre parêntesis) obtidos no teste exato de 
Equilíbrio de Hardy-Weinberg por lócus por meliponário e amostras naturais, e global.  

A.S.= Altamente significativo; * Valor P após a correção por SGoF; P<0,05 em negrito. PED: 
Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; ERO: 
Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: São 
Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 

 

 

 

 

Amostras 

Lócus 

Global 

Tang03 Tang11 Tang12 Tang17 Tang57 Tang60 Tang65 Tang68 Tang70 

PED 0,0734 

(±0,0001) 

0,4458 

(±0,0004) 

0,8498 

(±0,0002) 

0,4918 

(±0,0004) 

0,6497 

(±0,0002) 

0,1310 

(±0,0003) 

0,2241 

(±0,0002) 

0,0060 

(±0,0000) 

0,4038 

(±0,0000) 

0,0544 

SHE1 0,1832 

(±0,0000) 

0,3975 

(±0,0002) 

0,0002 

(±0,0000) 

0,9817* 

(±0,0001) 

0,0000 

(±0,0000) 

0,2347 

(±0,0002) 

1,0000* 

(±0,0001) 

0,0064 

(±0,0000) 

0,4936 

(±0,0000) 

A.S. 

SHE2 0,0023 

(±0,0000) 

0,4484 

(±0,0003) 

0,1796 

(±0,0001) 

0,1261 

(±0,0002) 

0,2147 

(±0,0002) 

0,1871 

(±0,0001) 

0,6397* 

(±0,0002) 

0,5046 

(±0,0000) 

0,1404 

(±0,0000) 

0,0010 

MCR1 0,2367 

(±0,0001) 

0,4132 

(±0,0002) 

0,8200 

(±0,0003) 

0,4161 

(±0,0002) 

0,0000 

(±0,0000) 

0,7567 

(±0,0003) 

0,1650 

(±0,0005) 

0,2227 

(±0,0000) 

0,6782 

(±0,0000) 

0,1239* 

MCR2 0,0047 

(±0,0000) 

0,3978 

(±0,0004) 

0,4247 

(±0,0000) 

0,3734* 

(±0,0000) 

1,0000* 

(±0,0001) 

0,0042 

(±0,0000) 

0,0780 

(±0,0002) 

0,1615 

(±0,0000) 

0,7181 

(±0,0000) 

0,0000 

ERO 0,9174 

(±0,0000) 

0,6144 

(±0,0002) 

0,0049 

(±0,0002) 

0,5024 

(±0,0003) 

0,1967 

(±0,0001) 

0,3119 

(±0,0004) 

0,0000 

(±0,0000) 

1,0000 

(±0,0000) 

1,0000 

(±0,0000) 

A.S. 

SMI 0,3324 

(±0,0001) 

0,8438 

(±0,0001) 

0,4205 

(±0,0003) 

0,0929* 

(±0,0000) 

0,7970 

(±0,0000) 

0,0546 

(±0,0002) 

0,0000 

(±0,0000) 

0,4755 

(±0,0000) 

0,7880 

(±0,0000) 

A.S. 

CUR 0,0017 

(±0,0000) 

0,2936 

(±0,0002) 

0,1101 

(±0,0003)  

0,5933 

(±0,0002) 

0,0605 

(±0,0002) 

0,7149 

(±0,0004) 

0,0013 

(±0,0000) 

1,0000* 

(±0,0001) 

0,1269 

(±0,0000) 

0,0001 

AMP 0,4609 

(±0,0000) 

0,1959* 

(±0,0001) 

0,1654 

(±0,0002) 

0,1008 

(±0,0002) 

0,2765 

(±0,0002) 

0,3254 

(±0,0002) 

0,1459 

(±0,0001) 

0,4906 

(±0,0000) 

0,2582 

(±0,0000) 

0,5829* 

SSB 0,8426 

(±0,0000) 

0,4760 

(±0,0005) 

0,2937 

(±0,0004) 

0,1132 

(±0,0003) 

0,1178 

(±0,0001) 

0,6444 

(±0,0004) 

0,9169 

(±0,0000) 

0,4040 

(±0,0000) 

0,4967 

(±0,0000) 

0,5109 

PNI 0,0028 

(±0,0000) 

0,1179 

(±0,0002) 

0,2562 

(±0,0002) 

0,3968 

(±0,0006) 

0,0014 

(±0,0000) 

0,3844 

(±0,0006) 

0,0000 

(±0,0000) 

1,0000* 

(±0,0000) 

0,4135 

(±0,0000) 

A.S. 
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Apêndice A-9: Valores P e seus erros-padrão (entre parêntesis) obtidos no teste de Equilíbrio 
de Hardy-Weinberg, com hipótese alternativa de Deficiência de Heterozigotos, para cada lócus 
por meliponário e amostras naturais, e global.  

* Valor P após a correção por SGoF; P<0,05 em negrito. PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa 
Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: 
São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: São Sebastião; PNI: Parque 
Nacional do Iguaçu. 

 

 

 

 

 

 

 

 

Lócus 

Global 

Tang03 Tang11 Tang12 Tang17 Tang57 Tang60 Tang65 Tang68 Tang70 

PED 0,2871 

(±0,0002) 

0,2134 

(±0,0004) 

0,5087 

(±0,0004) 

0,0575 

(±0,0001) 

0,2704 

(±0,0003) 

0,0068 

(±0,0000) 

0,9046 

(±0,0002) 

0,0018 

(±0,0000) 

0,3566 

(±0,0000) 

0,0025 

(±0,0002) 

SHE1 0,1180 

(±0,0000) 

0,1959 

(±0,0002) 

0,6397* 

(±0,0001) 

0,0067 

(±0,0000) 

0,0000 

(±0,0000) 

0,7487 

(±0,0003) 

0,9817* 

(±0,0002) 

0,0151 

(±0,0000) 

0,2228 

(±0,0000) 

0,0000 

(±0,0000) 

SHE2 0,0069 

(±0,0000) 

0,8597 

(±0,0002) 

0,1496 

(±0,0001) 

0,0943 

(±0,0001) 

0,1103 

(±0,0001) 

0,2430 

(±0,0001) 

0,0045 

(±0,0001) 

0,1719 

(±0,0000) 

0,9883 

(±0,0000) 

0,0005 

(±0,0000) 

MCR1 0,1661 

(±0,0002) 

0,9558 

(±0,0001) 

0,9490 

(±0,0001) 

0,5270 

(±0,0002) 

0,0004 

(±0,0000) 

0,9920 

(±0,0001) 

0,4147 

(±0,0006) 

0,2249 

(±0,0000) 

0,6576 

(±0,0000) 

0,2676 

(±0,0032) 

MCR2 0,0006 

(±0,0000) 

0,8052 

(±0,0005) 

0,6064 

(±0,0003) 

0,0086 

(±0,0000) 

0,0929* 

(±0,0000) 

0,0039 

(±0,0000) 

0,0058 

(±0,0001) 

0,1446 

(±0,0000) 

0,3169 

(±0,0000) 

0,0000 

(±0,0000) 

ERO 0,7236 

(±0,0000) 

0,0681 

(±0,0001) 

0,0095 

(±0,0000) 

0,8359 

(±0,0002) 

0,1290 

(±0,0001) 

0,5662 

(±0,0004) 

0,0000 

(±0,0000) 

1,0000 

(±0,0000) 

0,6523 

(±0,0000) 

0,0000 

(±0,0000) 

SMI 0,8213 

(±0,0002) 

0,2079 

(±0,0002) 

0,2618 

(±0,0002) 

0,0037 

(±0,0000) 

0,3943 

(±0,0000) 

0,0053 

(±0,0000) 

0,0000 

(±0,0000) 

0,2261 

(±0,0000) 

0,9087 

(±0,0000) 

0,0000 

(±0,0000) 

CUR 0,0151 

(±0,0000) 

0,8103 

(±0,0003) 

1,0000* 

(±0,0001)  

0,4143 

(±0,0002) 

1,0000* 

(±0,0001) 

0,8073 

(±0,0004) 

0,0003 

(±0,0000) 

0,0601 

(±0,0001) 

1,0000* 

(±0,0000) 

0,0001 

(±0,0000) 

AMP 0,9348 

(±0,0000) 

0,0037 

(±0,0000) 

0,1654 

(±0,0002) 

0,0975 

(±0,0002) 

0,1490 

(±0,0002) 

0,4526 

(±0,0003) 

0,1740 

(±0,0001) 

0,7895 

(±0,0000) 

0,8022 

(±0,0000) 

0,1239* 

(±0,0004) 

SSB 0,7644 

(±0,0000) 

0,1844 

(±0,0004) 

0,4078 

(±0,0005) 

0,0078 

(±0,0000) 

1,0000* 

(±0,0001) 

0,5876 

(±0,0004) 

0,6861 

(±0,0000) 

0,9395 

(±0,0000) 

0,3133 

(±0,0000) 

0,5829* 

(±0,0011) 

PNI 0,0061 

(±0,0000) 

0,3734* 

(±0,0001) 

0,7894 

(±0,0002) 

0,1285 

(±0,0002) 

0,0003 

(±0,0000) 

0,1842 

(±0,0003) 

0,0000 

(±0,0000) 

0,1959* 

(±0,0000) 

0,6043 

(±0,0000) 

0,0000 

(±0,0000) 
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Apêndice A-10: Tamanho (pb) e frequência de alelos privados encontrados para cada lócus e 
meliponário e amostras naturais onde ocorreram.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

PED: Pedreira; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: 
São Miguel do Iguaçu; AMP: Amparo; SSB: São Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 

 

Grupo 

amostral Lócus Alelo Frequência 

PED Tang03 229 0.020 

PED Tang11 218 0.010 

PED Tang12 203 0.030 

PED Tang65 182 0.020 

MCR1 Tang03 215 0.011 

MCR2 Tang11 216 0.020 

MCR2 Tang17 183 0.010 

ERO Tang17 179 0.010 

SMI Tang03 209 0.030 

AMP Tang17 157 0.011 

SSB Tang11 220 0.010 

SSB Tang11 222 0.010 

SSB Tang12 201 0.020 

SSB Tang17 149 0.060 

SSB Tang60 131 0.010 

PNI Tang11 166 0.020 

PNI Tang17 145 0.010 

PNI Tang57 188 0.010 

PNI Tang60 125 0.010 

PNI Tang70 229 0.010 
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Apêndice A-11: Lista de indivíduos que apresentaram um ou mais alelos privados para cada um dos lócus amplificados. 

Indivíduos Tang03 Tang11 Tang12 Tang17 Tang57 Tang60 Tang65 Tang68 Tang70 

PED_14 217 229 184 196 221 223 163 177 198 198 147 149 192 196 245 247 221 225 

PED_16 217 217 200 210 203 219 161 163 198 200 133 151 190 196 245 245 225 225 

PED_17 217 217 206 218 219 227 163 163 196 198 145 147 190 192 245 247 221 225 

PED_18 217 217 198 198 221 225 161 161 196 204 145 151 182 190 247 247 223 225 

PED_23 217 229 194 198 219 227 161 171 194 198 133 155 192 196 245 245 221 221 

PED_41 219 223 184 192 219 219 173 173 196 202 143 143 182 192 245 245 221 225 

PED_45 217 223 208 210 203 215 163 171 198 200 147 151 192 196 247 247 221 225 

PED_46 217 217 202 208 203 205 163 163 198 198 145 147 190 196 245 245 225 225 

MCR1_25 215 221 182 186 197 205 153 153 158 158 149 151 222 226 247 249 223 223 

MCR2_13 219 219 184 216 207 223 151 153 156 156 145 149 202 218 249 249 223 223 

MCR2_44 219 219 182 184 207 207 153 183 156 156 149 149 220 224 247 249 221 221 

MCR2_45 219 219 182 216 197 207 153 153 180 180 149 153 196 224 249 249 221 223 

ERO_15 219 221 182 184 207 207 173 179 180 202 153 155 220 220 249 249 223 223 

SMI_3 209 219 182 196 207 207 151 151 156 180 151 151 210 222 249 249 221 223 

SMI_4 209 219 184 196 207 207 151 175 156 156 153 153 222 222 249 249 221 223 

SMI_30 209 219 182 182 199 199 153 155 156 180 149 149 218 222 249 249 223 223 

AMP_43 217 219 198 202 219 221 157 161 196 206 137 151 190 198 245 247 221 223 

SSB_3 219 223 182 220 221 225 149 149 198 198 141 153 190 192 251 253 223 225 

SSB_4 219 221 196 222 221 225 161 161 202 202 141 151 190 196 249 251 223 223 

SSB_7 219 219 194 200 225 227 167 167 192 200 131 161 190 192 249 251 225 225 

SSB_15 219 221 192 196 213 225 149 161 192 198 141 161 196 196 249 249 225 227 

SSB_27 219 225 194 200 223 223 149 161 198 200 133 141 196 196 249 251 225 225 

SSB_33 219 219 180 204 201 227 161 161 186 200 139 153 196 196 249 249 225 225 

SSB_45 219 221 194 194 201 219 149 163 194 194 151 153 190 196 249 251 225 227 

SSB_46 219 225 202 202 221 225 149 161 192 198 153 153 196 196 251 251 225 225 
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PED: Pedreira; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; AMP: Amparo; SSB: São Sebastião; 
PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 

 

 

 

 

   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

PNI_19 219 221 182 182 207 207 153 155 158 158 147 149 222 224 253 253 225 229 

PNI_35 221 221 182 182 199 207 151 153 180 180 125 149 224 226 253 253 225 225 

PNI_36 221 225 182 182 207 207 153 153 158 188 139 149 218 220 253 253 223 225 

PNI_39 221 221 186 196 199 207 145 153 158 206 149 149 200 200 251 253 225 225 

PNI_40 221 225 166 166 207 209 151 151 158 158 149 153 194 194 253 253 225 225 
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10.2 APÊNDICE B: MATERIAL SUPLEMENTAR DA SEÇÃO RESULTADOS-DNA MITOCONDRIAL 

Apêndice B-1: Sítios variáveis que compõem cada um dos 52 haplótipos encontrados nas sequências concatenadas dos genes COI (Citocromo Oxidase 
subunidade I) e CytB (Citocromo B) de amostras de meliponários e amostras naturais. Os números em negrito correspondem a posição de cada sítio 
polimórfico no alinhamento. H: haplótipos. 
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Hap 1 T A A T A T G A A A T C A A T T A T A A T T A T A G T C T G A T T T G G C T A A A A G A T G A T G A A A T T G A G T A G 

Hap 2 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 3 . . . . . . A . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . A . . . A . A A . . . . . . . . . A . . . . . . . A . . . . . . 

Hap 4 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . A . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 5 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 6 . G G . . . . T . . . . G . . . . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A . . . . T . A G . A G . A G . T . . A . . A G . 

Hap 7 . G G . . . . T . G . . G . . . . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A . . . . T . A G . A G . A G . T . . A . . A G . 

Hap 8 . G G . . . . T . . . . G . . C . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A . . . . T . A G . A G . A G . T . . A . . A G . 

Hap 9 . G T . . . . T . . . . G . . . . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A . . . . T . A G . A G . A G . T . . A . . A G . 

Hap 10 . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . A . . . A . A A . . . . . . . . A A . . . . . . . A . . . . . . 

Hap 11 . G G . . . . T . . . . G . . . . . . G . . . A . . . . A A G A . . A A . . . . T . A G . A G . A G . T . . A . . A G . 

Hap 12 C G G . . . . T . . . . G . . C . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A . . . . T . A G . A G . A G . T . . A . . A G . 

Hap 13 . G G . . . . T . . . . G . . . . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A . . . . T . A G . A G . A G . T . . A . . A G A 

Hap 14 . G G . . . . T . . . . G . . . . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A . . . . T . A G . A G . A G G T . . A . . A G . 

Hap 15 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A A . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 
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Hap 16 . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 17 . . . . . . . . . . . . . . . . G . . . . . . . . . . . A . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 18 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . A A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 19 . . G . G A . . T . . . . . . . G . . . A . G A . . A . A . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 20 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G A . . A . A A . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 21 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G A . . . . A . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 22 . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . . A . . . A . A A . C . G . . . . . A . . . . . . . . . . . . . A 

Hap 23 . . . . . . . . . G . T . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . A . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 24 . G G . . . . T . . . . G . . . . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A T . . . T . A G . A G . A G . T . . A . . A G . 

Hap 25 . G G . . . A T . . . . G . . . . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A T . . . T . A G . A G . A G . T C . A . . A G . 

Hap 26 . G G . . . . T . . . . G . . . . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A T . . . T . A G . A G . A . . T . . A . . A G . 

Hap 27 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . A A T . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 28 . G G . . . . T . . . . G G . . . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A T . . . T . A G . A G . A G . T . . A . . A G . 

Hap 29 . G T . . . . T . . . . G . . . . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A T . . . T . A G . A G . A G . T . . A . . A G . 

Hap 30 . G G . . . . T . . . . G . . . . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A T . . . T G A G . A G . A G . T . . A . . A G . 

Hap 31 . . . . . . . . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 32 . . . . . . . . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . A . T . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 33 . G G . . . . T . . . . G . . . . . T G . . . A . . . . A A . A . C A A T . . . T . A G . A G . A G . T . . A . . A G . 

Hap 34 . . . . G . . . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 35 . G G . . . . T . . . . G . . . . . . G . . . . . . . . A A . A . . A A . . . . T . A G . A G . A G . T . . A . . A G . 

Hap 36 . G G . . . . T . . T C G G . . . . . G . . . . . . . . A A . A . . A A . . . . T . A G . A G . A G . T . . A . . A G . 

Hap 37 . G G . . . . T . . . . G . . . . . . G . . . . . . . T A A . A . . A A . . . . T . A G . A G . A G . T . . A . . A G . 

Hap 38 . G . . . . . T . . . . G . . . . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A . . . . T . A G . A G . A . . T . . A . . A . . 

Hap 39 . G G . . . . T . . . . G . . . . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A . . . . T . A G . A G . A G . T . . A T . A G . 

Hap 40 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G . . . . . . . . A A . A . . A A . . . . T . A G . A G . A G . T . . A . . A G . 

Hap 41 . G G . . . . T . . . . G . . . . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A . . . . T . A G . A G . A G . T . . A . . A . . 

Hap 42 . G G . . . . T . . . . G . . . . . . G . . . A . . . . A A . A . . A A . . . . T . A G . A G . A G . T . . A . T A G . 

Hap 43 . . . . . . . . . . C . . . C . . C . . . . . . . . . . A A . . A . A A . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 
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Hap 44 . . . . . . . . . . C . . . C . . C . . . . . . T . . . A A . . A . A A . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 45 . . . . . . . . . . . . . . C . . C . . . . . . . . . . A A . . A . A A . . G . . . . . . . . C . . . . . . . . . . . . 

Hap 46 . . . . . . . . . . . . . . C . . C . . . . . . . . . . A A . . A . A A . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 47 . . . . . . . . . . . . . . C . . C . . . . . . T . . . A A . . A . A A . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 48 . . . . . . . . . . C . . . C . . . . . . . . . . . . . A A . . A . A A . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 

Hap 49 . . . . . . . . . . C . . . C . . C . . . . . . . T . . A A . . . . A A . . . . . . A . . . . . . . . . . . . . . . G . 

Hap 50 . . C C . . . . . . C . . . C . . C . . . . . . . . . . A A . . A . A A . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 
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Apêndice B-2: Distribuição dos haplótipos encontrados a partir do sequenciamento dos genes 
COI e CytB concatenados por meliponário e amostras naturais.  

 
PED SHE1 SHE2 MCR1 MCR2 ERO SMI CUR AMP SSB PNI 

H1 0 0 0 0 0 0 0 0 4 0 0 

H2 29 0 0 0 0 0 0 0 26 0 0 

H3 0 0 0 0 0 0 0 0 13 0 0 

H4 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 

H5 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 

H6 0 32 47 43 50 49 49 29 0 0 12 

H7 0 0 0 0 0 0 0 3 0 0 0 

H8 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 

H9 0 0 0 0 0 0 0 5 0 0 0 

H10 0 0 0 0 0 0 0 2 0 0 0 

H11 0 0 0 0 0 0 0 4 0 0 0 

H12 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 

H13 0 13 0 0 0 1 0 0 0 0 0 

H14 0 0 0 2 0 0 0 0 0 0 0 

H15 6 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

H16 5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

H17 5 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

H18 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

H19 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

H20 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

H21 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

H22 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

H23 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

H24 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 13 

H25 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

H26 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 4 

H27 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

H28 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

H29 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

H30 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 

H31 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 

H32 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

H33 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

H34 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

H35 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 4 

H36 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

H37 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

H38 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

H39 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

H40 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

H41 0 0 3 0 0 0 0 0 0 0 0 

H42 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 

H43 0 0 0 0 0 0 0 0 0 23 0 
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H44 0 0 0 0 0 0 0 0 0 6 0 

H45 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 

H46 0 0 0 0 0 0 0 0 0 11 0 

H47 0 0 0 0 0 0 0 0 0 3 0 

H48 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 

H49 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 

H50 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 

H51 0 0 0 0 0 0 0 0 0 2 0 

H52 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0 

PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; 
ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: 
São Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 

 

 

 

Apêndice B-3: Frequência dos haplótipos encontrados para cada meliponário e amostras 
naturais. N: Tamanho amostral 

 

PED SHE1 SHE2 MCR1 MCR2 ERO SMI CUR AMP SSB PNI 

N 50 45 50 45 50 50 50 45 45 50 50 

H1 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.089 0.000 0.000 

H2 0.580 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.578 0.000 0.000 

H3 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.289 0.000 0.000 

H4 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.022 0.000 0.000 

H5 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.022 0.000 0.000 

H6 0.000 0.711 0.940 0.956 1.000 0.980 0.980 0.644 0.000 0.000 0.240 

H7 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.067 0.000 0.000 0.000 

H8 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.022 0.000 0.000 0.000 

H9 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.111 0.000 0.000 0.000 

H10 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.044 0.000 0.000 0.000 

H11 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.089 0.000 0.000 0.000 

H12 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.022 0.000 0.000 0.000 

H13 0.000 0.289 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

H14 0.000 0.000 0.000 0.044 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

H15 0.120 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

H16 0.100 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

H17 0.100 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

H18 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

H19 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

H20 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

H21 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

H22 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

H23 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 

H24 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.260 

H25 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 

H26 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.080 
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H27 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 

H28 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 

H29 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 

H30 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.040 

H31 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.040 

H32 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 

H33 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 

H34 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 

H35 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.080 

H36 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 

H37 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 

H38 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 

H39 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 

H40 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 

H41 0.000 0.000 0.060 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

H42 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.000 0.000 

H43 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.460 0.000 

H44 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.120 0.000 

H45 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 

H46 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.220 0.000 

H47 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.060 0.000 

H48 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 

H49 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 

H50 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 

H51 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.040 0.000 

H52 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 

PED: Pedreira; SHE1 e 2: Santa Helena 1 e 2; MRC1 e 2: Marechal Cândido Rondon 1 e 2; 
ERO: Entre Rios do Oeste; SMI: São Miguel do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: 
São Sebastião; PNI: Parque Nacional do Iguaçu. 

 

 

Apêndice B-4: Lista de haplótipos exclusivos e suas frequências por meliponário e amostras 
naturais. 

Grupos 

amostrais Haplótipos Frequência dos Haplótipos 

PED H_15 0.120 

PED H_16 0.100 

PED H_17 0.100 

PED H_18 0.020 

PED H_19 0.020 

PED H_20 0.020 

PED H_21 0.020 

PED H_22 0.020 

SHE2 H_41 0.060 

MCR1 H_14 0.044 
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SMI H_42 0.020 

CUR H_7 0.067 

CUR H_8 0.022 

CUR H_9 0.111 

CUR H_10 0.044 

CUR H_11 0.089 

CUR H_12 0.022 

AMP H_1 0.089 

AMP H_3 0.289 

AMP H_4 0.022 

AMP H_5 0.022 

SSB H_43 0.460 

SSB H_44 0.120 

SSB H_45 0.020 

SSB H_46 0.220 

SSB H_47 0.060 

SSB H_48 0.020 

SSB H_49 0.020 

SSB H_50 0.020 

SSB H_51 0.040 

SSB H_52 0.020 

PNI H_23 0.020 

PNI H_24 0.260 

PNI H_25 0.020 

PNI H_26 0.080 

PNI H_27 0.020 

PNI H_28 0.020 

PNI H_29 0.020 

PNI H_30 0.040 

PNI H_31 0.040 

PNI H_32 0.020 

PNI H_33 0.020 

PNI H_34 0.020 

PNI H_35 0.080 

PNI H_36 0.020 

PNI H_37 0.020 

PNI H_38 0.020 

PNI H_39 0.020 

PNI H_40 0.020 

PED: Pedreira; SHE2: Santa Helena 2; MRC1: Marechal Cândido Rondon 1; SMI: São Miguel 
do Iguaçu; CUR: Curitiba; AMP: Amparo; SSB: São Sebastião; PNI: Parque Nacional do 
Iguaçu. 




