
UNIVERSIDADE FEDERAL DE UBERLÂNDIA 

INSTITUTO DE BIOTECNOLOGIA 

PROGRAMA DE PÓS-GRADUAÇÃO EM BIOTECNOLOGIA 

 
 

 
CARLOS BRUNO DE ARAÚJO 

 
 

 
 

 
 

 
microRNAs em abelhas: busca e caracterização de proteínas da via, miRNAs e seus alvos 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

PATOS DE MINAS - MG 

DEZEMBRO DE 2022 



CARLOS BRUNO DE ARAÚJO 

 
 

 
 

 
 

 
microRNAs em abelhas: busca e caracterização de proteínas da via, miRNAs e seus alvos 

 
 

 
 

 
 

 
 

Dissertação de Mestrado 
apresentada ao Programa de Pós- 

graduação em Biotecnologia como  
requisito para a obtenção do  

título de Mestre em Biotecnologia. 
 

Orientador: Prof. Dr. Matheus de Souza Gomes 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
PATOS DE MINAS – MG 

DEZEMBRO DE 2022 



 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Ficha Catalográfica Online do Sistema de Bibliotecas da UFU com 
dados informados pelo(a) próprio(a) autor(a). 

A663 Araujo, Carlos Bruno de, 1990- 
2023 microRNAs em abelhas: busca e caracterização de 

proteínas da via, miRNAs e seus alvos [recurso 

eletrônico] / Carlos Bruno de Araujo. - 2023. 

Orientador: Matheus de Souza Gomes. 
Dissertação (Mestrado) - Universidade Federal de 

Uberlândia, Pós-graduação em Biotecnologia. 
Modo de acesso: Internet. 
Disponível em: http://doi.org/10.14393/ufu.di.2023.14 

Inclui bibliografia. 

1. Biotecnologia. I. Gomes, Matheus de Souza,1981-, 

(Orient.).  II. Universidade Federal de Uberlândia. Pósgraduação 

em Biotecnologia. III. Título. 

CDU: 60 
Bibliotecários responsáveis pela estrutura de acordo com o AACR2: 

Gizele Cristine Nunes do Couto - CRB6/2091 
Nelson Marcos Ferreira - CRB6/3074 

 



UNIVERSIDADE FEDERAL DE UBERLÂNDIA Coordenação do 

Programa de Pós-Graduação em Biotecnologia 
Av. Getúlio Vargas, 230, 3º andar, Sala 308 - Bairro Centro, Patos de Minas-MG, CEP 38700-128 

Telefone: (34) 3823-3714 - Ramal 39 - www.ppgbiotec.ibtec.ufu.br ppgbiotec@ibtec.ufu.br 
   

ATA DE DEFESA - PÓS-GRADUAÇÃO 

 

Reuniu-se, por meio de vídeo-conferência, Microsoft Teams, no Campus Patos de 
Minas, da Universidade Federal de Uberlândia, a Banca Examinadora, designada pelo Colegiado 

do Programa de Pós-graduação em Biotecnologia, assim composta: 
Professores Doutores: Dr. Laurence Rodrigues do Amaral (FACOM - UFU), Dr. Fábio Ribeiro 

Queiroz (Instituto Mario Penna) e Dr. Matheus de Souza Gomes (UFU), orientador do candidato. 
Iniciando os trabalhos a presidente da mesa, Prof. Dr. Matheus de Souza Gomes (UFU), 

apresentou a Comissão Examinadora e a candidata, agradeceu a presença do público, e concedeu à 

Discente a palavra para a exposição do seu trabalho. A duração da apresentação da Discente e o 

tempo de arguição e resposta foram conforme as normas do Programa. 
A seguir o senhor(a) presidente concedeu a palavra, pela ordem sucessivamente, aos(às) 

examinadores(as), que passaram a arguir o(a) candidato(a). Ultimada a arguição, que se 

desenvolveu dentro dos termos regimentais, a Banca, em sessão secreta, atribuiu o resultado final, 

considerando o(a) candidato(a): 
Aprovado. 

  
Esta defesa faz parte dos requisitos necessários à obtenção do título de Mestre. 
O competente diploma será expedido após cumprimento dos demais requisitos, conforme as 

normas do Programa, a legislação pertinente e a regulamentação interna da UFU. 

Ata de Defesa - Pós-Graduação 15 (4137312)         SEI 23117.091477/2022-06 / pg. 1 
  

 
 

 
 

 

  

    
 

 
 

 
 

 
    

 
  

 
 

 
 

 
  

 
 

 
 

 
 

 
 

 



Nada mais havendo a tratar foram encerrados os trabalhos. Foi lavrada a presente ata que após lida 

e achada conforme foi assinada pela Banca Examinadora. 

Documento assinado eletronicamente por Matheus de Souza Gomes, 
Presidente, em 21/12/2022, às 10:11, conforme horário oficial de Brasília, com 
fundamento no art. 6º, § 1º, do Decreto nº 8.539, de 8 de outubro de 2015. 

Documento assinado eletronicamente por Laurence Rodrigues do Amaral, Professor(a) 
do Magistério Superior, em 21/12/2022, às 10:11, conforme horário oficial de Brasília, 
com fundamento no art. 6º, § 1º, do Decreto nº 8.539, de 8 de outubro de 2015. 

Documento assinado eletronicamente por Fábio Ribeiro Queiroz, Usuário Externo, em 
21/12/2022, às 10:12, conforme horário oficial de Brasília, com fundamento no art. 6º, 
§ 1º, do Decreto nº 8.539, de 8 de outubro de 2015. 

A autenticidade deste documento pode ser conferida no site 
https://www.sei.ufu.br/sei/controlador_externo.php? 
acao=documento_conferir&id_orgao_acesso_externo=0, informando o código 
verificador 4137312 e o código CRC B07B8182. 

Referência: Processo nº 23117.091477/2022-06 SEI nº 4137312 

http://www.planalto.gov.br/ccivil_03/_Ato2015-2018/2015/Decreto/D8539.htm
http://www.planalto.gov.br/ccivil_03/_Ato2015-2018/2015/Decreto/D8539.htm
http://www.planalto.gov.br/ccivil_03/_Ato2015-2018/2015/Decreto/D8539.htm
http://www.planalto.gov.br/ccivil_03/_Ato2015-2018/2015/Decreto/D8539.htm
http://www.planalto.gov.br/ccivil_03/_Ato2015-2018/2015/Decreto/D8539.htm
http://www.planalto.gov.br/ccivil_03/_Ato2015-2018/2015/Decreto/D8539.htm
http://www.planalto.gov.br/ccivil_03/_Ato2015-2018/2015/Decreto/D8539.htm
http://www.planalto.gov.br/ccivil_03/_Ato2015-2018/2015/Decreto/D8539.htm
http://www.planalto.gov.br/ccivil_03/_Ato2015-2018/2015/Decreto/D8539.htm
http://www.planalto.gov.br/ccivil_03/_Ato2015-2018/2015/Decreto/D8539.htm
https://www.sei.ufu.br/sei/controlador_externo.php?acao=documento_conferir&id_orgao_acesso_externo=0
https://www.sei.ufu.br/sei/controlador_externo.php?acao=documento_conferir&id_orgao_acesso_externo=0


Dissertação apresentada com o objetivo de obtenção de título de Mestre em Biotecnologia, a qual 

dedico e agradeço, primeiramente, A Mim Mesmo. 

 

Vários foram os autores que através de suas linhas me deram um ar a mais de energia para seguir 

nesse caminho, em especial Gustavo, meu Autor preferido, que sempre provém um verso nos 

momentos necessários: 

“Chega, o momento em que é preciso se abdicar, pra caminhar.” Djonga, Santa Ceia 

“Tentando dar meu melhor na minha pior fase.” Djonga, JUNHO DE 94  

“E o mundo tem sido pequeno demais, pra nós/ E a vida tem dado conquista demais, pra nós” Djonga, 

ETERNO 
“Fala aí se eu não sou um cara forte, ultrapassei essas barreira ileso.” Djonga, LADRÃO 

“Você só vai ser o melhor do Brasil, depois que for o melhor da sua rua.” Djonga, O Cara de Óculos 
“É melhor desistir ou viver humilhado? Coisas que passam na mente de gente que vem de onde 

vem...” Djonga, Xapralá 
“E foi assim, que eu me vi / Tu é igual nós / Dói igual em todo mundo.” Djonga, a cor púrpura 

 
 

Justificando, meu maior agradecimento é a mim mesmo, ninguém além de mim sabe como é superar 

a vontade de desistir que insiste em acordar comigo todas as manhãs; superar a sensação de ter o 

tempo como inimigo sempre, ter que contrariar as estatísticas a cada dia. Cada um sabe do seu 

caminho, cada um sabe das suas próprias lutas; SÓ EU SEI A MINHA VERDADE. 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
“EU SOU A CONTINUAÇÃO DE UM SONHO” 

BK 
 



AGRADECIMENTOS 

 

Agradeço a mim mesmo por ainda estar aqui, e ter conseguido levar esse programa até o fim. 

Agradeço a minha mãe, Marilda, pela minha criação, e por me ajudar a acreditar que eu 

sempre posso ser melhor. 

Agradeço a minha avó, Dona Orieta, que apenas sua presença já é capaz de inspirar, de me 

lembrar de onde vim e ter certeza de onde ainda quero chegar. “Onde mães fortes e generosas se 

criaram”. Djonga, BENÇA 
Agradeço à toda a minha família, minas irmãs Lorena e Ludmila, minhas tias e tios, primas 

e primos, e demais agregados pelos momentos de descontração, de festa, de alegria. Nos piores dias, 

a família é sempre um alento. “Irmão, você lembra de onde ‘cê vem? E quando você chegar lá, o que 

‘cê tem vai voltar pra de onde ‘cê vem?”. Djonga, BENÇA. 
Agradeço ao meu terapeuta, sempre aplicando seu conhecimento para me ajudar a manter os 

pés no chão e a cabeça organizada. 

Necessário agradecer imensamente ao meu orientador, Matheus de Souza Gomes, que desde o 

segundo período da graduação viu em mim um potencial que nem eu mesmo via. Foi quem sempre 

me mostrou o caminho, e o quanto fazer ciência pode ser prazeroso. Desde o início reconheceu minhas 

limitações, mas sempre engrandeceu meu potencial. Terei uma gratidão eterna, e a conclusão desse 

mestrado é apenas mais um ciclo sendo fechado, para que um desafio maior ainda possa ser proposto 

e conquistado. 

Agradeço a todo o time do LBAM – Laboratório de Bioinformática e Análises Moleculares –, 

em especial às colegas e amigas Tamires, Thaís e Laysa, precursoras do laboratório e responsáveis 

por me ajudar a manter a chama acesa. Ao técnico Milton, sempre disposto e disponível a ajudar, 

sempre com um sorriso contagiante. Aos colegas e amigos Caio e Douglas, pelas parcerias, 

colaborações, conversas, trocas de experiência e conhecimento, lado a lado nessa trincheira. E por 

fim, aos colegas Thais e Antônio que toparam a experiência de serem por mim guiados em seu 

primeiro trabalho científico e que tanto colaboraram para o desenvolvimento do mesmo. 

Agradeço a todos os professores e professoras, alguns mais que a outros, mas reconheço que 

a cada conhecimento agregado é graças a eles. Dr Diego, Dra Enyara, Dra Cristina, Dr Laurence, 

Dra Terezinha, Dr Marcos, Dra Thaise, Dr Aulus, tiveram importância ímpar na minha formação. 

Por último, mas de igual importância, agradeço imensamente à todos os meus amigos, aos 

quais não citarei nomes para não correr o risco de pecar pelo esquecimento de algum. Para estes, não 

há citação, ou verso, ou música, ou frase, não há nada que possa colocar em palavras o quanto sou 

grato, por isso fica apenas o meu MUITO OBRIGADO. 

 



RESUMO 

As abelhas são insetos milenares, tem seu surgimento muito antes do homem, há cerca de 100 milhões 

de anos. Tão antiga também é sua domesticação, sendo cultuadas como símbolo de riqueza e 

perseverança no antigo Egito. Pertencentes ao filo dos Artrópodes, classe Inseto e ordem dos 

Hymnoptera, acredita-se que as abelhas se originaram de grupos de vespas que, ao longo de milhões 

de anos de evolução, tiveram alterações quanto a dieta, deixando de se alimentar de insetos e ácaros, 

e passaram obter nutrientes através do néctar e pólen das flores. Há cerca de 20 mil espécies no 

mundo, no Brasil 1678 descritas, mas estudiosos dizem que esse número é próximo de 2500, 

colocando o Brasil como uma das maiores diversidades do planeta. As abelhas são animais de hábitos 

e comportamentos incrivelmente complexos, principalmente no que tange às características de 

Eusociabilidade, sendo classificadas em sociais e solitárias. O estilo de vida das abelhas é um dos 

motivos pelos quais esses animais vem sendo objeto de inúmeras pesquisas que buscam elucidar 

fatores que influenciam nesse ponto. Duas moléculas vem recebendo uma atenção especial em 

pesquisas desse campo, são a vitelogenina e o hormônio juvenil, que já demonstraram ser de grande 

importância para o ciclo de vida das abelhas e influenciam na sua diferenciação quando ainda da 

postura de ovos e alimentação dos mesmos nas células de cria dos ninhos. O hormônio juvenil é 

responsável pelo desenvolvimento embrionário desses insetos, estando presente em processos de 

maturação larval, purpal e metamorfose, e ainda em diversos outros processos biológicos que 

influenciam na reprodução e comportamento. Já a vitelogenina tem ação direta na diferenciação das 

larvas quanto ao sistema de castas que impera na colmeia. Trata-se de uma proteína essencial na 

reprodução, já que é o principal alimento para o embrião, além de sua disponibilidade também 

diferenciar o desenvolvimento em rainha ou operária. O presente trabalho visa a busca e 

caracterização de uma terceira classe de moléculas que possam interagir na função biológica do 

vitelogenina e do Hormônio Juvenil. MicroRNAs são pequenos RNAs não codificadores, que atuam 

no controle e regulação da expressão gênica a nível pós-transcricional. Este estudo busca utilizar 

ferramentas de bioinformática para a busca e caracterização de proteínas que compõe a via de 

miRNAs, além de miRNAs e seus alvos, no genoma de oito diferentes espécies de abelhas, tanto 

sociais quanto solitárias, focando em sua ação na modulação de Vitelogenina e Hormônio Juvenil. 
 
Palavras-chave: Abelhas, microRNAs, Vitelogenina  
 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 
 



Abstract 

Bees are millennial insects that had their emergence long before humans, something like hundreds of 

millions of years ago. Their domestication is as old as being worshiped as a symbol of wealth work 

and perseverance in ancient Egypt. Belonging to the phylum Arthropoda, class Insecta, and order 

Hymenoptera, it is believed that bees are originally from a group of wasps that, for millions of years 

of evolution, had dietary modifications, leftover a diet based on insects and mites, and starting to 

obtain nutrients by nectar and pollen from flowers. There are about 20 thousand species around the 

world, with about 1678 described in Brazil, but it is expected that the real number is about 2500 

species, attributing to Brazil as one of the biggest diversities on the planet. Bees have an amazing and 

complex habits and behaviors, mainly about de Eusociability, lifestyle, where they can be 

characterized as social bees, solitary bees and parasite. The bee’s lifestyle is one of the most 

characteristics that has made this animal of the subject of many researchers trying to elucidate the 

factors of influence in this aspect. Two molecules have been the central point in this study, 

Vitellogenin and Juvenile Hormone, that is because these molecules already showed essential 

importance in the life cycle of bees and because they influence bees’ differentiation, even during the 

layoff of eggs. Juvenile hormone is responsible for the embryonic development in this insect, been 

present in the maturation of larval, pulpal stages, and metamorphosis, and yet in a variety of others 

biological processes that impact the reproduction and behavior in bees. Vitellogenin play a role in 

larval differentiation through the caste system used in hive organization. It is an essential protein 

involved in reproduction, being the central nourishment to embryo, it is noticed that their availability 

is capable of differentiating the egg into a queen or worker. This study aims to search and 

characterizes a third molecule able to interact in the biological function with both of them. 

microRNAs are small non-coding RNAs, and they control and regulatecontrol and regulate gene 

expression in post-transcriptional ways. This analysis will use bioinformatic tools to search and 

characterize proteins involved in the miRNA pathway and miRNAs and their targets in the genome 

of eight different species of bees, as both social and solitary ones, focusing on their action in 

Vitellogenin and Juvenile Hormone modulation. 
 
Keywords: Bees, microRNAs, Vitelogenin 
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1 INTRODUÇÃO 

 
1.1 Problema de pesquisa 

 
Compreendendo mais de 20 mil espécies ao redor do mundo, as abelhas estão 

incluídas na Ordem Hymenoptera e na Superfamília Apoidea, subdivididas ainda em 

aproximadamente 4 mil gêneros. Dentre esses gêneros, as espécies são comumente 

conhecidas por uma característica fenotípica de fácil observação, a presença ou não de 

ferrão. Nos criadouros há utilização de ambas com e sem ferrão. Como exemplo de 

espécie de ferrão temos a Apis melífera, devido à sua produção exacerbada de mel e fácil 

adaptação, seu manejo é preterido entre os produtores (Milfont et al., 2009; Neves & 

Viana, 2002). Quanto às espécies sem ferrão, temos as pertencentes à tribo Meliponini, 

que tem uma ampla distribuição e imensa biodiversidade no Brasil, representando até 

40% das espécies mais observadas nas flores, também tem seu manejo facilitado por se 

tratarem de indivíduos eussociais (Barros et al., 2022; Neves & Viana, 2002).  

Ainda sobre a classificação em abelhas, além de características físicas, o 

comportamento das mesmas as diferencia e dá razão à diversos estudos sobre as espécies. 

O conceito de eussociabilidade dentro de espécies animais diz respeito principalmente a 

complexos tipos de comportamento, como tomada de decisão dentro da comunidade; isso 

inclui principalmente a organização da colmeia na ajuda mútua para o cuidado com os 

indivíduos mais novos, a organização em grupos, seleção de indivíduos para reprodução 

(no caso das abelhas, distinção entre rainha e operárias), e ainda sobreposição entre 

gerações (Plowes, 2010). 

 

1.2 Hipóteses 
 
1.2.1 A via de biossíntese de microRNAs é conservada entre as oito espécies de abelhas. 

1.2.2 Há conservação de importantes microRNAs envolvidos em diferentes processos 

biológicos nas oito espécies de abelhas. 

1.2.3 Há microRNAs que tem como potencial alvo a Vitelogenina. 

 

1.3 Objetivos 
 
Objetivo geral: Este trabalho propõe a análise de genoma para busca de microRNAs em 

oito diferentes espécies de abelhas, proteínas que compõem a via, e seus potenciais alvos. 
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1.4 Objetivos específicos: 
 

Os objetivos que serão descritos à seguir serão aplicados às oito espécies de 

abelhas à serem trabalhadas neste projeto. 

• Utilizar bancos de dados públicos para obtenção dos dados de genoma e 

transcritoma. 

• Identificar as prováveis proteínas que compõem a via de microRNAs. 

• Caracterizar as prováveis proteínas Argonauta, Dicer e Drosha quanto aos 

seus resíduos de aminoácidos de sítio ativo, domínios conservados e análise filogenética. 

• Identificar e caracterizar precursores de microRNAs. 

• Identificar microRNAs maduros. 

• Recuperar microRNAs específicos de interesse e caracterizá-los quanto à 

conservação por meio de alinhamento global, estrutura secundária e análise filogenética. 

• Identificar ospotenciais alvos dos microRNAs. 

 

1.5 Justificativa 
 

O Brasil é signatário da Convenção da Diversidade Biológica, que fez parte da 

Eco-92, onde espécies consideradas polinizadoras são reconhecidas como fundamentais 

na manutenção da biodiversidade mundial (Barbiéri & Francoy, 2020). Há anos a 

comunidade de abelhas vem enfrentando consecutivos eventos de diminuição drástica de 

suas populações, tanto em criadouros quanto em indivíduos selvagens. Há diversos 

motivos para tais eventos, como mudanças climáticas, e a degradação de seu habitat 

natural. Esse último é o mais preocupante, uma vez que os indivíduos perdem a flora 

silvestre, eles são obrigados a procurar alimento em plantações que tomaram o ambiente 

natural, e que geralmente estão carregadas de inseticidas (Colapso de Colônias de 

Abelhas Africanizadas, 2009; Jaffé et al., 2019). Este cenário demonstra a necessidade de 

incentivo à pesquisa envolvendo Abelhas, quão maior for o conhecimento a respeito da 

biologia destes insetos, melhorias podem ser feitas no manejo e proteção, tanto de 

colmeias selvagens quanto as domesticadas. 

2 REFERENCIAL TEÓRICO 
 

2.1 Generalidades – Polinização e mortandade 
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A vida das abelhas é como um poço mágico, quanto mais se tira, mais há para tirar 

– Karl von Frisch (1886 – 1982). Essa frase foi dita pelo pesquisador etologista citado, 

que recebeu postumamente, em 1973, o prêmio Nobel de fisiologia pelo primeiro estudo 

que visava a elucidação de padrões inatos de comportamento em animais. O trabalho de 

von Frisch descrevia como as abelhas encontravam néctar nas flores e logo depois 

voavam em um padrão específico para mostrar às outras abelhas onde foi encontrado o 

néctar coletado (Plowes, 2010).  

Estudiosos avaliam a coevolução entre plantas e abelhas principalmente pela 

mutualidade da relação, enquanto as plantas fornecem o alimento na forma do néctar, as 

abelhas contribuem com a polinização dessas plantas. O pólen é o gameta masculino da 

flor, ao pousar, o inseto usa os “pelos” que recobrem todo seu tronco para reter as 

partículas de pólen. Essas partículas são consequentemente carregadas para outras flores 

pelos mesmos animais e acabam sendo depositados na estrutura reprodutiva feminina 

(estigma) da mesma flor ou de outras flores da mesma espécie, esse é o evento chamado 

polinização. Esse acontecimento não é uma exclusividade das abelhas, mas elas são as 

que o fazem com maior efetividade. Isso se dá, principalmente, porque elas se alimentam 

de pólen ao longo de toda vida, fazendo com que a busca pelo alimento seja constante; 

enquanto outros insetos como as vespas, só se alimentam dessas estruturas já na fase de 

vida adulta (Rhoades, 2013). 

No Brasil, cerca de 60% das plantas cultivadas com interesse comercial, seja 

alimentação, produção animal, dentre outros, tem a polinização animal como fator 

indispensável (Giannini et al., 2015). Apesar de ser uma prática pouco utilizada em 

plantações de larga escala, são diversas as contribuições da polinização por abelhas. Em 

um estudo conduzido por Björn Klatt (2014) e colaboradores, procurou-se avaliar a 

diferença nos frutos de morango após serem expostos a polinização natural por abelhas 

livres, contra a auto-polinização e a polinização por ação do vento apenas (Klatt et al., 

2013) . Os resultados foram surpreendentes, mostrando que a polinização por abelhas 

proporciona ao fruto um maior tempo de prateleira e melhor qualidade pós colheita, o que 

impacta diretamente no seu valor comercial. 

Devido a contribuição comercial e do impacto financeiro que as abelhas 

apresentam para a economia, a mortandade desses insetos é um evento que tem chamado 

atenção nos últimos anos. As abelhas estão suscetíveis aos mesmos vários fatores que 

comumente afetam as populações animais como mudanças climáticas, perda de habitat, 

disponibilidade de alimento, dentre outros. Este último tem uma peculiaridade, as abelhas 



15 
 

também são conhecidas pela sua predileção, ou não, pelo pólen de plantas específicas 

(Murray et al., 2009). Robertson, em 1925, foi quem primeiro descreveu que a busca por 

pólen não acontece aleatoriamente para as abelhas, e as dividiu entre Monoléticas, que 

coletam pólen de uma espécie específica, Oligoléticas, que coletam de duas espécies ou 

mais porém de um mesmo gênero, e Poliléticas, que coletam pólen de mais que quatro 

gêneros de até duas famílias diferentes (Society, 2013). Estes conceitos foram trabalhados 

e atualizados recentemente por outros autores, que propuseram outra divisão, por 

exemplo uma em que as Mesoléticas coletam pólen de mais que quatro gêneros de plantas 

pertencentes a até três famílias diferentes, enquanto que as Poliléticas coletariam em 

plantas de inúmeros gêneros e pelo menos quatro famílias diferentes (Müller & 

Kuhlmann, 2008). Essa característica deixa esses animais ainda mais susceptíveis ao 

desaparecimento quando de eventos catastróficos que eliminem espécies de plantas 

endêmicas, deixando as espécies de abelhas monoléticas sem alimento disponível. 

Além das causas já conhecidas que incidem sobre todos os animais de vida 

selvagem, a partir do inverno de 2006, EUA e Europa anotaram perdas significativas em 

colônias de criadores, chegando a 30% de colmeias de Apis mellifera (Pires et al., 2016), 

e até então, sem uma causa provável. Diante dessas perdas, diversos grupos se formaram 

no intuito de investigar as causas de mortandade nessas colônias, não se chegou a uma 

causa específica, mas sim em um diagnóstico de que uma gama de eventos 

correlacionados (patógenos, mudanças climáticas, parasitas, uso de agrotóxicos, dentre 

outros) estavam causando o problema; esse fenômeno passou a ser tratado como 

síndrome, sendo nomeado como CCD, “Colony Collapse Disorder” (vanEngelsdorp et 

al., 2009).  

Fato é, o conhecimento da biologia básica desses insetos é de suma importância 

para delinear ações de conservação eficientes. O conhecimento de fatores que controlam 

a população e as comunidades, e como as abelhas reagem por si próprias à esses fatores, 

permitem um manejo focado tanto em espécies específicas, como para gêneros inteiros 

(Murray et al., 2009). 

 

2.2 Níveis de Socialização 
 

Conceitualmente, a sociabilidade dentro de qualquer grupo é dita como o 

propósito que leva os indivíduos a interagirem entre sim, sendo uma característica 

fundamental para determinados organismos (Ward & Webster, 2016). Em abelhas, essa 
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característica é marcada por fatores como sobreposição de gerações, cuidados com os 

membros da comunidade, divisão de trabalho dentro da colmeia, reconhecimento de 

indivíduos da mesma colmeia e de intrusos, e exclusividade de um único indivíduo 

responsável pela reprodução (Danforth, 2002; Hewlett et al., 2018). A evolução das 

espécies traça um caminho compreendendo desde as espécies solitárias, primitivamente 

eusociais e altamente eusociais, e é considerada uma das maiores transições evolutivas da 

terra, sendo um evento que fascina biólogos e pesquisadores da área (Szathmáry & Smith, 

1995; Woodard et al., 2011).  

Um ponto chave que distingue os animais eusociais dos que se desenvolvem 

solitários é o altruísmo com relação aos demais integrantes da colmeia, onde os indivíduos 

mais velhos são responsáveis pelo cuidado aos mais novos (Michener, 1969). Esse 

comportamento influencia em uma outra característica das abelhas eusociais, que é o 

próprio desenvolvimento da sociabilidade e o cuidado com o ninho. As abelhas sociais, 

como por exemplo a A. mellifera, tem que desenvolver alguma ferramenta que as 

permitam identificar os indivíduos da colmeia, pois apenas os moradores da comunidade 

têm passe livre, o que ocorre normalmente a partir do olfato. Isso possibilita aos insetos 

que ficam na entrada do ninho, identificar e permitir, ou não, a entrada dos demais (Breed 

& Stiller, 1992; van Zweden & d’Ettorre, 2010). Essa capacidade de identificar os 

moradores da colmeia é desenvolvida nas primeiras 24 horas após a eclosão dos ovos, e 

é dependente da exposição das abelhas ao meio, e ao tempo que as mesmas gastam 

socializando umas com as outras (Breed & Stiller, 1992; D’Ettorre et al., 2006; Downs & 

Ratnieks, 1999; van Zweden & d’Ettorre, 2010). O tempo de exposição entre os insetos 

também dita o nível de sociabilidade dos mesmos, onde mesmo espécies já descritas como 

altamente sociais perdem essa capacidade de sociabilidade quando em isolamento, assim 

como a capacidade de predileção pelas abelhas da mesma colmeia (Hewlett et al., 2018). 

A característica de sociabilidade também tem um impacto considerável na questão 

populacional de cada espécie, afetando profundamente sua capacidade de 

autoconservação. Este fato está diretamente ligado a organização dos indivíduos capazes 

de reproduzir dentro da comunidade. Assim, temos uma relação em que quanto mais 

social a espécie, maior a tendência de um menor número de indivíduos para um censo 

geral, uma vez que organizacionalmente as espécies sociais tem apenas um indivíduo 

encarregado de se reproduzir, enquanto que nas espécies solitárias cada qual é capaz de 

colaborar com a perpetuação da espécie através da reprodução (Murray et al., 2009).  
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Apesar de toda a ideia construída em torno das grandes colmeias de abelhas, de 

todos os estudos sobre como as comunidades se organizam, de como esses insetos 

desenvolvem mecanismos tão precisos para viver em sociedade, o outro lado, das espécies 

solitárias, também abriga comportamentos tão formidáveis quanto.  

Com cerca de 78% das espécies de abelhas já catalogadas classificadas como 

solitárias, essas espécies são de certa forma negligenciadas pelos especialistas, com uma 

literatura longe de ser tão vasta quanto o que há descrito para as espécies sociais. As 

espécies solitárias se distinguem das espécies sociais em praticamente todos os seus 

hábitos, cada ninho é composto por um indivíduo fêmea que é rainha e operária, 

realizando todas as obrigações da colmeia. Ela quem constrói e protege o ninho, reproduz, 

busca alimento, dentre outras tarefas  (Morato & Martins, 2006). Neste caso, há ninhos 

menores, apenas para abrigar a abelha responsável e sua ninhada, normalmente 

construídos em buracos no solo, na madeira, ou no caule de plantas (Linsley, 1958). 

No que tange à capacidade de polinização, as preferências de abelhas solitárias 

também se diferem das sociais. Espécies sociais como A. mellifera e Bombus spp tem a 

capacidade de buscar alimento à quilômetros de distância do ninho, e estas têm predileção 

por grandes floradas; enquanto que espécies solitárias como Lasioglossum spp se 

deslocam por apenas algumas dezenas de metros para a coleta de pólen, e podem coletar 

tanto de flores esparsas como de grandes plantações; bem como ter preferência por 

determinadas espécies de plantas (Bänsch et al., 2021; Linsley, 1958). Isso torna as 

abelhas sociais mais cotadas para o trabalho de polinização, pelo número de indivíduos, 

e sua capacidade de cobrir áreas maiores (Leonhardt et al., 2011). 

 

2.3 Vitelogenina (Vg) e Hormônio Juvenil (HJ) 
 

Como já descrito acima, as abelhas são insetos com inúmeras particularidades em 

seu comportamento, onde a maioria ainda carece de estudos mais específicos. Ainda sobre 

essas particularidades, as abelhas possuem uma relação de expectativa de vida/fertilidade 

diferente da maioria das outras espécies de insetos. Para essa maioria, quanto mais 

responsável pela fertilização, menor é a expectativa de vida do indivíduo. Já as abelhas 

que se comportam de forma contrária, as operárias, que não têm responsabilidade de 

reprodução, apresentam um ciclo de vida de 3 a 6 semanas, enquanto as rainhas, que se 

dedicam quase que exclusivamente à reprodução, vivem por até 3 anos. Essa condição 

ainda é pouco elucidada, principalmente por algo que chama atenção, que é o fato de 
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ambas – operárias e rainhas – se desenvolverem de um mesmo genoma (H. Shi et al., 

2018).  

Diante desses fatos, vários estudos têm buscado explicar o porquê dessas 

diferenças, primeiramente tentando considerar as questões genéticas. Diversas 

ferramentas de análise biomolecular vêm sendo utilizadas para tentar elucidar os 

mecanismos que estão por trás desses sistemas tão diferentes. Uma dessas ferramentas é 

a análise de transcritoma. Esse tipo de análise considera todos os transcritos do genoma 

de determinado indivíduo, isso permite analisar os diferentes padrões de expressão gênica 

de um organismo em diferentes situações, estágios de desenvolvimento, exposição a 

determinados ambientes, dentre outras possibilidades.  

Em meio a análises comparativas de transcritomas de diferentes indivíduos, de 

diferentes espécies, abelhas e formigas por exemplo, pesquisadores conseguiram 

correlacionar dois genes que podem ser peças chave no envelhecimento das abelhas, o 

gene da Vg, e o gene do HJ (Korb et al., 2021). 

O vitelo é o material presente nos ovos e que é a principal fonte de alimento 

durante o desenvolvimento do indivíduo após a fecundação. Por meio da vitelogênese, 

vários componentes são colocados à disposição durante a embriogênese, onde uma das 

principais proteínas componentes do vitelo é a Vg, sendo fonte de aminoácidos, 

carboidratos e lipídeos essenciais (Masuda & Oliveira, 1985). Trata-se de uma 

glicoproteína, produzida no corpo gorduroso do inseto sob forma de Vg, a mesma é 

transportada e acumulada na hemolinfa, à partir dali, é sequestrada para os ovários e 

ovócitos, onde sofre modificações e passa a vitelina, que vai ser de fato integrante do 

vitelo (Imperatriz-Fonseca et al., 2012). Sua correlação com o estágio de 

desenvolvimento em abelhas torna a Vg um alvo de extremo interesse para pesquisas. 

Seus índices se diferenciam tanto pela casta, quanto pela idade do indivíduo, sendo que 

as rainhas apresentam uma titulação aproximadamente 20% maior dessa proteína do que 

as operárias, que ainda vão sofrer com um decréscimo ao longo da vida. A produção de 

Vg aumenta logo após o estágio de pulpa, aumentando os níveis sanguíneos. O maior 

nível é observado em abelhas mães de 7 a 10 dias de idade, mas começam a cair logo que 

esses indivíduos começam a busca por alimento. Essa característica permite às abelhas 

mães utilizar a Vg como fonte de aminoácidos para a síntese de geleia real, principal 

alimento das larvas e da rainha (Ament et al., 2012). 

Postulado pela primeira vez em 1934, por Wigglesworth, o HJ é um hormônio 

sesquiterpenóide, envolvido em diversos processos biológicos em artrópodes, com ação 
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