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RESUMO 
 

 

 

 

O objetivo foi estimar parâmetros genéticos e fenotípicos para peso, comprimento e 

largura de abdome de rainhas africanizadas recém-emergidas, verificando-se entre as 

características morfométricas e peso, se podem ser utilizadas como critério de seleção. 

Foram coletadas aleatoriamente 60 colônias e estabelecidas em campo experimental. 

Utilizaram-se as predições do software Multiple Trait Gibbs Sampling in Animal 

Models - MTGSAM, para selecionar as rainhas recém-emergidas com melhores valores 

genéticos por três gerações. Valores de peso, largura e comprimento de abdome foram 

submetidos à Anova e teste Tukey a 5%. As estimativas dos parâmetros foram obtidas 

por meio do software R. Dados de correlação genética e fenotípica foram estimados 

pela correlação de Pearson e validados pelo teste “t”. A característica peso apresentou 

um média de 215,64 mg para as rainhas à emergência, e o comprimento e largura de 

abdome, uma média de 11,65 mm e 5,09 mm, respectivamente. Houve diferenças 

significativas para os valores médios de peso e comprimento de abdome nas três 

gerações. Os valores de herdabilidade para peso (P), comprimento (CA) e largura de 

abdome (LA) foram de 0,29, 0,15 e 0,35 pela análise unicarácter, enquanto que a análise 

tricarácter apresentou valores de 0,40, 0,23 e 0,25, respectivamente. Os valores de 

(co)variância genética aditiva e fenotípica obtidos pela análise bicarácter foram 

positivos. A interação PxCA apresentou (co)variância genética aditiva de 2,48 e 

fenotípica de 0,82. Valores de 1,53 e 0,17 foram encontrados, respectivamente, para 

(co)variância genética aditiva e fenotípica para a interação PxLA e, por fim, a interação 

CAxLA com valores de 0,07 e 0,18 para (co)variância genética aditiva e fenotípica, 

respectivamente. A (co)variância genética aditiva pela análise tricarácter para a 

interação PxCA foi de 2,82, de 0,03 para a interação CAxLA e de 1,29 para a interação 
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PxLA enquanto que, a (co)variância fenotípica pela análise tricarácter para a interação 

PxCA foi de 7,21; PxLA - 1,72 e CAxLA foi de 0,06. A correlação genética pela análise 

bicarácter variou de 0,86 a 0,94, enquanto que na análise tricarácter apresentou valores 

inferiores que variam de 0,20 a 0,41. A correlação fenotípica pela análise bicarácter 

apresentou baixos valores, que variam de 0,01 a 0,07, enquanto que a análise tricarácter, 

apresentou valores superiores de 0,24 a 0,57. Conclui-se assim que peso, comprimento e 

largura de abdome são passíveis de serem utilizadas como critério de seleção em um 

programa de melhoramento. Valores estimados pela análise tricarácter são mais precisos 

quando comparados aos estimados pelas demais análises. As características, peso e 

comprimento de abdome são mais indicadas para se obter ganhos de seleção em abelhas 

africanizadas considerando-se a correlação genética pela análise tricarácter. 

Palavras-chave:  Abelha africanizada; herdabilidade; correlação genética; correlação 

fenotípica; inferência bayesiana. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ABSTRACT 
 

 

 

 

This research was carried out to estimate genetic and phenotypic parameters for weight, 

length and abdomen width of newly emerged Africanized queens, checking between the 

morphometric characteristics and weight whether they can be used as selection criteria. 

It was collected 60 colonies randomly, and set out in  experimental field. It was used the 

predictions of software Multiple Trait Gibbs Sampling in Animal Models - MTGSAM, 

to select the newly emerged queens with better genetic values for three generations. The 

parameter estimates were obtained using the software R. Values of weight, width and 

length of the abdomen were analyzed by ANOVA and Tukey’s test at 5% significance. 

Data from genetic and phenotypic correlations were estimated by Pearson’s correlation 

coefficient and validated by “t” test. The weight characteristic showed an average of 

215.64 mg for queens at  emerges, and length and abdomen width, an average of  

11.65 mm and 5.09 mm, respectively. Significant differences in mean values of weight 

and length of abdomen were observed between the three generations. The values of 

heritability for weight (W), length (AL) and abdomen width (AW), were 0.29, 0.15 and 

0.35 by unicharacter analysis, while the tricharacter analysis  presented values of 0.40, 

0.23 and 0.25, respectively. The means of genetic and phenotypic (co)variance obtained 

by bicharacter analysis were positive. The WxAL interaction presented additive genetic 

(co)variance of 2.48 and phenotypic of 0.82. Values of 1.53 and 0.17, respectively, were 

found for additive genetic and phenotypic (co)variance for n WxAW interaction and 

finally, the ALxAW interaction with values of 0.07 and 0.18 for additive genetic and 

phenotypic (co)variance, respectively. The additive genetic (co)variance by tricharacter 

analysis for WxAL interaction was 2.82, for ALxAW interaction was 0.03 and 1.29 for 

WxAW interaction, while the (co)variance phenotypic for tricharacter analysis of 

WxAL interaction was 7.21; WxAW - was 1.72 and 0.06 was for ALxAW. The genetic 
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correlation by the bicharacter analysis varied from 0.86 to 0.94, while the tricharacter 

analysis showed lower values ranging from 0.20 to 0.41. The phenotypic correlation by 

bicharacter analysis presented low values, ranging from 0.01 to 0.07, while the 

tricharacter analysis presented higher values from 0.24 to 0.57. The parameters weight, 

length and abdomen width can be used as selection criteria in breeding programs. 

Estimated values by tricharacter analysis are more accurated when compared to values 

estimated by further analysis.  

Keywords:  Africanized honeybee; heritability; genetic correlation; phenotypic 

correlation; bayesian inference. 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

I – INTRODUÇÃO 
 

 

 

 

As primeiras colônias de Apis mellifera encontradas nas Américas datam do 

século XVII, no ano de 1621 (Crane, 1990). Padre Antonio Carneiro Aureliano, em 

março 1839, foi quem introduziu no Brasil as primeiras colônias de abelhas Apis 

mellifera provenientes de Portugal. Até essa data havia apenas registro de abelhas sem 

ferrão em território brasileiro (Nogueira Neto 1972). 

A colonização alemã, em 1845, no Rio Grande do Sul, Santa Catarina e Paraná, 

trouxe consigo a Apis mellifera da Alemanha, firmando assim a apicultura nacional. 

Entre os anos de 1870 e 1880, Hannemann e Schenck, Hanewn e Brunnet trouxeram as 

primeiras Apis mellifera ligustica para o Sul do Brasil. Estas abelhas foram introduzidas 

no Brasil, para utilização da cera branca na confecção de velas para fins religiosos, visto 

que a cera de abelhas nativas é de cor escura pela mistura de resinas (Francoy 2007). 

Em 1955, havia enorme descontentamento com a baixa produtividade de mel das 

A. mellifera no Brasil, que não era condizente com o tamanho e características tropicais 

brasileira. Tal situação chamou a atenção de pesquisadores e autoridades (Kerr 1967). A 

Argentina apresentava grande destaque internacional, sendo considerada um dos cinco 

maiores produtores mundiais de mel, ao passo que a produção brasileira não estava 

entre os primeiros 20 países produtores de mel. Por causa do interesse do governo e 

pesquisadores em mudar a situação da apicultura nacional, o Prof. Dr. Warwick 

Estevam Kerr, em 1956, trouxe para o Brasil as primeiras abelhas Apis mellifera 

scutellata (Gonçalves 2006). 

Do total de rainhas A. m. scutellata trazidas para o Brasil, 49 sobreviveram, 

(Kerr 1957; Rinderer et al. 1993). Para realização de testes, 35 colônias foram 

transportadas para uma floresta de eucalipto, no Horto de Camaquã em Rio Claro – SP, 

cada caixa teve sua entrada protegida por uma tela excluídora de rainhas (Kerr 1957). 
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Após o estabelecimento das colônias, um apicultor visitante retirou as telas excluídoras 

de rainhas e quando se tomou conhecimento dos fatos 26 colônias haviam abandonado o 

local, estabelecendo-se como colônias selvagens (Kerr 1967). Iniciando-se então uma 

rápida expansão das abelhas A. m. scutellata por todo o Brasil realizando um 

intercruzamento dessa abelha com as várias subespécies já introduzidas anteriormente 

no Brasil (A. m. ligustica, A. m. mellifera, A. m. carnica e A. m. caucasica) que deu 

origem a um poli-híbrido denominado de abelha africanizada, com predominância das 

abelhas africanas (Gonçalves 1974). 

A apicultura brasileira foi muito questionada pelo impacto negativo inicial das 

abelhas A.m. scutellata (Kerr 1967). Muitos apicultores comerciais saíram do ramo ou, 

drasticamente, reduziram seus apiários, pois não se conheciam técnicas de manejo para 

essas “novas” abelhas (Gonçalves 1974). 

O primeiro Congresso Brasileiro de Apicultura foi realizado em Florianópolis, 

em 1970, onde ficou evidente que as abelhas africanizadas apresentavam uma série de 

vantagens dentre elas maior produtividade, comprovadas com pesquisas posteriormente, 

a produção de mel, em 1989, segundo a Confederação Brasileira de Apicultura (CBA), 

atingiu 36.000 toneladas, sendo este valor 12 vezes superior ao encontrado nos anos 50, 

antes do processo de africanização ocorrer no Brasil (De Jong 1990). 

Depois de quase 60 anos, por meio de esforços de pesquisadores, apicultores e 

empresários da área, a atividade alcançou projeção nacional e internacional. De 2001 a 

2007, o Brasil passou por uma evolução na produção e exportação de mel. Segundo 

Resende (2008), em 2001, o Brasil exportou 2,8 milhões de dólares e, em 2002 esse 

valor subiu para 39,4 milhões de dólares. Em 2003, o valor das exportações de mel 

brasileiro ultrapassou 39 milhões de dólares. Entre 2005 e 2006, segundo dados do 

IBGE (2008), a produção brasileira de mel foi de 36,2 mil toneladas. 

O ano de 2007 foi de grandes desafios para o setor apícola brasileiro, o quinto 

entre os maiores exportadores, pois desde março de 2006, enfrenta as graves 

consequências do embargo ao mel brasileiro por seu maior importador, a União 

Europeia. Em 2007, as exportações brasileiras de mel totalizaram 21,2 milhões de 

dólares, referentes a 12,9 mil toneladas, com preço médio de US$ 1,64/kg, superior aos 

US$ 1,60/kg e aos US$ 1,30/kg pagos em 2006 e 2005, respectivamente. No entanto, 

quando comparado a 2006, o valor exportado em 2007 apresentou queda de 9,3% 

(Resende 2008). 
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Em reunião, no XVII Congresso Brasileiro de Apicultura, as entidades 

representativas da apicultura brasileira, CBA, Abemel e Sebrae fizeram a divulgação do 

Pacto Nacional da Apicultura que tem como principais objetivos para até 2020 

aumentar o consumo “per capita” para 500 g de mel/habitante/ano, aumentar as 

exportações de mel para 100.000 ton/ano e triplicar a produtividade que hoje é de 

15kg/colônia/ano, dados registrado na revista Mensagem Doce, de julho de 2008. O 

Brasil ocupa no cenário mundial o 11º no ranking dos produtores, produção esta que 

passou de 38 mil toneladas em 2009 a 50 mil toneladas em 2010 (Ministério da 

Agricultura 2011). 

A pesquisa desempenha e sempre desempenhou papel fundamental na evolução 

da produtividade, e consequentemente o consumo de mel. O grande evento propulsor 

das pesquisas foi o estabelecimento dos programas de pós-graduação de Zootecnia no 

Brasil a partir de 1971, que impulsionaram o desenvolvimento científico e tecnológico. 

O processo da africanização motivou relevantes transformações, entre elas, o 

melhoramento genético, inseminação instrumental, produção de rainhas e determinação 

de linhagens com comportamento higiênico (Soares 2008). Com isso, o 

profissionalismo entre os apicultores aumentou e a necessidade de técnicas que 

melhorem ainda mais os diversos e vastos campos de produções com abelhas. A 

exemplo disso, o melhoramento genético aliado às técnicas de manejo adequadas 

promove avanços na produção (Soares et al. 1996). Faz-se necessário e é de interesse 

crescente por programas de melhoramento genético.  

O progresso genético se deve ao uso cada vez mais correto das informações 

relativas aos indivíduos candidatos à seleção, resultantes do impulso crescente nos 

conhecimentos metodológicos de avaliações genéticas e avanços na área de informática 

(Silva et al. 2008). Sendo assim, o principal objetivo no melhoramento genético é a 

obtenção por meio de seleção de linhagens que apresentem características desejáveis 

(Gramacho 2008).  

Segundo Harbo et al. (2005), o melhoramento genético de abelhas apresenta 

algumas diferenças em relação a outras espécies porque estimativas como 

herdabilidade, semelhança entre parentes e outras, são difíceis de serem obtidas pelas 

colônias apresentarem uma estrutura genética interna que dificulta o procedimento.  

Os animais domésticos tais como galinhas, gado, ovelhas, porcos e cavalos têm 

sido criados seletivamente pelo homem por milhares de anos. Consequentemente, 
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quando as práticas de criação modernas ficaram comuns, grande parte da seleção já 

tinha sido feita; o criador de animais moderno começou com linhagens já selecionadas 

pelo homem. As abelhas, tais como as caucasianas, cárnicas e italianas, geralmente, 

eram tomadas como as raças, mas não deveria ser assim, as linhagens de abelhas não 

foram controladas estritamente nem criadas pelas pessoas e são muito mais variáveis 

que qualquer animal doméstico (Harbo et al. 2005). 

Pelo hábito de acasalamento múltiplo da rainha e, a existência de machos 

haploides, em uma colônia o parentesco pode variar entre 0,25 e 0,75 (Crow & Roberts 

1950; Polhemus et al. 1950; Laidlaw & Page 1984). O sistema haplo-diploide em Apis 

mellifera L. confere ao zangão, por ser originado de um óvulo sem fecundação, a 

transferência para sua descendência de todo o material genético proveniente de sua mãe 

(Laidlaw & Page 1984). Dessa forma, as características expressas pela colônia, como a 

produção de mel, pólen, própolis, geleia real, comportamento higiênico entre outras, 

tem sua origem na rainha, pelo menos em parte. 

Essas relações servem de base para a utilização do tamanho das rainhas 

associado fenotípica e geneticamente com características comportamentais e de 

produção das colônias. Vários autores afirmaram que o peso da rainha à emergência 

está correlacionado com o potencial reprodutivo da rainha (Hoopingarner & Farrar 

1959; Boch & Jamielson 1960; Tarpy et al. 2000; Gilley et al. 2003; Kahya et al. 2008) 

e que o peso das rainhas estaria relacionado com o número de ovaríolos presentes nos 

ovários e com o tamanho da espermateca. Por outro lado, outros autores não 

encontraram correlação significativa entre o peso da rainha à emergência e número de 

ovaríolos (Corbella & Gonçalves 1982; Morini & Bueno 1993; Hatch et al. 1999). 

Observa-se também que a rainha, oferece contribuição ambiental às suas filhas 

operárias, por meio da qualidade e quantidade de ovos produzidos e, também pela 

produção de feromônios (Bienefeld & Pirchner 1990). Pode-se medir isso diretamente 

na rainha, mas somente sobre sua progênie. Esse impacto sobre as operárias é 

estritamente ambiental, entretanto, a habilidade da rainha em botar ovos em quantidade 

suficiente e produzir feromônios é determinada pelo genótipo da rainha e ambiente 

(Bienefeld et al. 2007). 

Chevalet & Cournet (1982) adaptaram às abelhas o modelo desenvolvido por 

Willham (1963) que separou as estimativas de herdabilidade para efeito direto e 

materno. Falconer (1987) destacou a importância da herdabilidade, pois, expressa o 
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grau de correspondência entre valor fenotípico e o valor genético de uma característica e 

Rinderer (1977) esclarece que a herdabilidade serve para estimar a quantidade de 

variância genética aditiva associada a uma característica expressa por indivíduos em 

uma população específica. Assim, a predição da resposta biológica de uma característica 

é muito importante nos programas de melhoramento. 

Segundo Bienefeld & Pirchner (1990), dois métodos foram propostos: primeiro: 

estimar as herdabilidades de forma restrita para características de rainha ou de operárias 

que tenham altas correlações com o desempenho da colônia (Rinderer et al. 1983; 

Collins et al. 1984; Milne 1985a, 1985b, 1985c; Collins et al. 1987); segundo: 

negligenciar as operárias e interpretar a covariância entre as colônias relacionadas 

apenas entre rainhas geneticamente ligadas (Soller & Bar-Cohen 1967; Bar-Cohen et al. 

1978). 

As estimativas de herdabilidade publicadas, até 1978, para a produção de mel 

variaram entre 0,07 a 0,58 (Soller & Bar-Cohen, 1967; Bar-Cohen et al. 1978) por meio 

de métodos convencionais que não consideram as covariâncias entre rainha e operárias. 

Bienefeld & Pirchner (1990) estimaram parâmetros genéticos por meio do 

método de quadrados mínimos e encontraram herdabilidades para operárias e rainhas na 

produção de mel (0,26 e 0,15) e cera (0,39 e 0,45) e para características 

comportamentais de defensividade (0,41 e 0,40) e mansidão (0,91 e 0,58), 

respectivamente. 

 Van Engelsdorf & Otis (2000) desenvolveram um índice de seleção para várias 

características em abelhas. No entanto, Bienefeld & Pirchner (1991) já haviam derivado 

o índice de seleção para várias características, considerando simultaneamente os efeitos 

de rainha e operárias. Entretanto, para Bienefeld et al. (2007), o uso de índices de 

seleção está se tornando menos comum em função das influências ambientais, assim 

como das diferenças genéticas nos níveis de acasalamentos sugerindo utilização do 

Modelo Animal – BLUP (Melhor Preditor Linear Não-Viesado) com adaptações 

pertinentes às abelhas. 

Os preditores dos valores genéticos de indivíduos que serão submetidos à 

seleção variam de acordo com os conhecimentos disponíveis acerca das populações a 

que eles pertencem (Martins et al. 1997). Há três classes de preditores (Henderson, 

1984; Quaas, 1984; Elzo, 1989), que são definidas como Melhor Preditor (BP), Melhor 

Preditor Linear (BLP) e Melhor Preditor Linear Não-Viesado (BLUP). 
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O BP é utilizado se a forma da distribuição conjunta das observações e dos 

valores genéticos é conhecida, assim como os parâmetros dessa distribuição (Martins et 

al. 1997). O BLP é denominado Índice de Seleção (Henderson 1963, 1974; Quaas 1984) 

e consiste basicamente na predição dos valores genéticos dos indivíduos com base nas 

informações de suas características, dadas suas variâncias e covariâncias genéticas e 

fenotípicas. Finalmente, para o BLUP, os parâmetros da distribuição não são 

conhecidos. O que tem sido feito é estimá-los a partir das próprias observações e, então, 

utilizar tais valores como parâmetros (Martins et al. 1997). 

 Segundo Lynch & Walsh (1998), o uso do BLUP é justificável em situações de 

complexidade de informações de pedigree, uma vez que, ao estimar o valor genético de 

um indivíduo, ele utiliza todas as informações disponíveis de seus parentes, de forma 

otimizada, conferindo à seleção, maior acurácia. No entanto, a obtenção de melhores 

respostas no menor intervalo de tempo, utilizando-se de todas as informações 

disponíveis, conduz geralmente, a aumentos na taxa de consanguinidade. 

 Por meio dos esquemas de seleção atuais é possível utilizar melhor a 

variabilidade genética existente numa população e, dessa forma, reduzir a taxa de 

consanguinidade e seu efeito de depressão, sem prejuízos ao progresso genético 

(Sanchez et al. 1999). Em abelhas, as relações genéticas e a consanguinidade são 

dependentes do método de melhoramento e sistema de acasalamentos utilizados 

(Bienefeld et al. 2007). 

Em comparação ao BLP (Índice de Seleção), utilizado por Bienefeld & Pirchner 

(1991) e Van Engelsdorf & Otis (2000), na avaliação genética de abelhas, a 

aproximação descrita por Bienefeld et al. (2007) propõe duas vantagens: considera a 

contribuição de ambas as castas sobre a expressão da colônia e a relação genética entre 

colônias facilitando as comparações genéticas da população como um todo. 

 Geralmente, as características economicamente importantes são correlacionadas, 

ou seja, a alteração em uma delas leva a mudança em outra característica. Assim, é 

importante o conhecimento dessas correlações, uma vez que o valor econômico de um 

animal é influenciado por várias características (Falconer 1987). 

Em abelhas, muitas das características de valor econômico assim como a 

produção de mel, própolis e pólen podem ser medidas somente em nível de colônia, 

portanto, a identificação de características associadas à produção e de fácil mensuração 

são utilizadas para seleção indireta (Souza et al. 2002). A aplicação da seleção em duas 
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características simultaneamente pode eventualmente resultar em correlações negativas. 

Neste caso, a correlação negativa entre o efeito direto e materno impede a resposta de 

seleção (Willhan 1963; Foulley & Lefort 1978; Roehe & Kennedy 1993). 

Com relação ao acima citado e entrando em um contexto geográfico sobre 

estudos de melhoramento genético de Apis mellifera africanizadas, a Universidade 

Estadual de Maringá – UEM, localizada no Estado do Paraná, desenvolve estudos 

relacionados ao melhoramento desde 2003 para produção de geleia real e mel. 

Um dos primeiros trabalhos desenvolvidos foi o de Mouro e Toledo (2004), cujo 

objetivo foi avaliar a produção de geleia real em colônias de abelhas africanizadas e 

híbridos de cárnica na cidade de Maringá, Estado do Paraná. Subsequentemente, Toledo 

& Mouro (2005) avaliaram a produção de geleia real em colônias de abelhas europeias 

Apis mellifera, em comparação às africanizadas selecionadas para a produção de geleia 

real e africanizadas selecionadas para produção de mel com cárnicas híbridas. 

Costa (2005), utilizando metodologia Bayesiana, estimou parâmetros genéticos e 

fenotípicos para peso e medidas morfométricas de asa e abdome em rainhas 

africanizadas recém-emergidas. Foi encontrado potencial de seleção em todas as 

características, separadamente. 

Os métodos Bayesianos vêm sendo utilizados para a estimação dos componentes 

de (co)variância e dos parâmetros genéticos para a avaliação dos animais, permitindo a 

análise de pequenos a grandes conjuntos de dados, propiciando estimativas diretas e 

acuradas dos componentes de variância, valores genéticos e intervalos de credibilidade 

para essas estimativas (Van Tassel & Van Vleck 1995). 

Costa-Maia (2009) estimou em abelhas africanizadas parâmetros genéticos para 

a produção de mel, peso e características morfométricas de rainha, considerando o efeito 

genético materno. As herdabilidades encontradas para peso da rainha à emergência e 

produção de mel foram de 0,76 e 0,34, respectivamente. Foram encontrados efeitos 

diretos e maternos fortemente correlacionados de forma positiva (0,73), demonstrando 

que a seleção por meio do peso da rainha produzirá ganhos correlacionados na produção 

de mel. 

Posteriormente, Faquinello et al. (2011) associaram características 

morfométricas de rainhas recém-emergidas com a produção de geleia real por 

minirrecria e encontraram potencial de seleção para produção, baseada na largura do 

abdome. 



8 

 

Costa-Maia et al. (2011), estimando os componentes de covariância para 

comportamento higiênico, observaram moderada correlação genética para 

comportamento higiênico em 48 e 72h. 

Estimativas dos parâmetros genéticos para as características de interesse 

econômico, como produção de mel, em Apis mellifera africanizadas, são escassas na 

literatura nacional. Até o momento, poucos trabalhos que avaliassem as características: 

peso, comprimento e largura de abdome como parâmetros para seleção foram descritos 

na literatura. Desta forma, estudos são necessários com intuito de aumentar a gama de 

informações sobre o melhoramento genético desta espécie, com o objetivo maior de 

rentabilidade no que se refere à produção de mel. 
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II – OBJETIVOS GERAIS 
 

 

 

 

 Avaliar as características de peso, largura de abdome e comprimento de 

abdome de rainhas após a emergência, como critério de seleção para 

possível utilização como parâmetro no melhoramento de abelhas Apis 

mellifera africanizadas para incremento na produção de mel. 

 Estimar parâmetros genéticos e fenotípicos para estas mesmas 

características em Apis mellifera. 

 Verificar entre as características de peso, largura de abdome e comprimento 

de abdome, pela análise de correlação genética e fenotípica, qual(is) 

pode(m) ser utilizada(s) como critério de seleção para aumento na produção 

de mel. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

III –  Parâmetros e correlações genéticas e fenotípicas para peso e medidas 

morfométricas em rainhas Apis mellifera africanizadas 

 

Resumo 

 

O objetivo deste trabalho foi estimar parâmetros genéticos e fenotípicos para peso, 

comprimento e largura de abdome de rainhas de Apis mellifera africanizadas recém-

emergidas, verificando-se entre as características morfométricas e peso estudados, se 

uma destas pode ser utilizada como critério de seleção. Para isso, 60 colônias foram 

coletas aleatoriamente de um produtor e estabelecidas em campo experimental. O 

processo de melhoramento iniciou-se pela seleção de rainhas recém-emergidas, pelo 

método adaptado de Doolittle, e todas as análises foram realizadas por meio de 

inferência Bayesiana para análise unicarácter, bicarácter e tricarácter. Valores de peso, 

largura e comprimento de abdome foram submetidos à Anova e teste Tukey a 5%. 

Dados de correlação genética e fenotípica também foram estimados pela correlação de 

Pearson e validados pelo teste “t”. A característica peso apresentou uma média de 

215,64 mg para as rainhas à emergência, enquanto comprimento e largura de abdome, 

uma média de 11,65 mm e 5,09 mm, respectivamente. Houve diferenças significativas 

para os valores médios de peso e comprimento de abdome nas três gerações.  O valor da 

herdabilidade para peso (P), comprimento (CA) e largura de abdome (LA) foi de 0,29, 

0,15 e 0,35, respectivamente, pela análise unicarácter. A análise tricarácter para 

herdabilidade para as mesmas características foi de 0,40, 0,23 e 0,25, respectivamente. 

Os valores de (co)variância genética aditiva e fenotípica obtidos pela análise bicarácter 

foram positivos para as três interações testadas. A interação PxCA apresentou valores 

de (co)variância genética aditiva de 2,48 e fenotípica de 0,82. Foram encontrados para 

(co)variância genética aditiva e fenotípica para a interação PxLA, respectivamente, 1,53 

e 0,17 e a interação CAxLA teve valores de 0,07 para (co)variância genética aditiva e de 

0,18 para fenotípica. A (co)variância genética aditiva pela análise tricarácter para a 

interação PxCA foi de 2,82, de 0,03 para a interação CAxLA e de 1,29 para a interação 

PxLA enquanto que, a (co)variância fenotípica pela análise tricarácter para a interação 

PxCA foi de 7,21; PxLA - 1,72 e CAxLA foi de 0,06. Os valores de correlação genética 

obtidos pela análise bicarácter variaram de 0,86 a 0,94, enquanto que a análise 

tricarácter evidenciou valores inferiores variando de 0,20 a 0,41. A correlação fenotípica 
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pela análise bicarácter apresentou baixos valores, variando de 0,01 a 0,07, enquanto que 

a análise tricarácter apresentou valores de 0,24 a 0,57. Conclui-se assim que peso, 

comprimento de abdome e largura de abdome são passíveis de serem utilizados como 

critério de seleção em um programa de melhoramento. Valores estimados pela análise 

tricarácter são mais precisos quando comparados aos estimados pelas demais análises. 

As características, peso e comprimento de abdome são mais indicadas para se obter 

ganhos de seleção em abelhas africanizadas considerando-se a correlação genética pela 

análise tricarácter. 

Palavras-chave: Abelha africanizada; herdabilidade; correlação genética; correlação 

fenotípica; inferência bayesiana. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

III –  Parameters and genetics and phenotypics correlations for weight and 

morphometric measurements in africanized Apis mellifera queens 

 

Abstract 

 

This research was carried out to estimate genetic and phenotypic parameters for weight, 

length and width of  abdomen from Africanized Apis mellifera queens newly emerged, 

verifying if one of these parameters can be used as selection criteria. For this, 60 

colonies were randomly collected from a beekeeper and then set in experimental 

field. All tests were performed by using Bayesian inference for unicharacter, bicharacter 

and tricharacter analysis. Values of weight, width and length of abdomen were analyzed 

by ANOVA and Tukey’s test at 5% significance. Data from genetic and phenotypic 

correlations were estimated by Pearson’s correlation coefficient and validated by “t” 

test. The parameter weight showed an average of 215.64mg for queens at emerge, while 

length and width of abdomen showed an average of 11.65mm and 5.09mm, 

respectively. Significant differences in mean values of weight and length  of abdomen 

were observed between the three generations. The heritability for weight(W), 

length(AL) and width(AW) of  abdomen, showed values of 0.29, 0.15 and 0.35, 

respectively, by unicharacter analysis. The tricharacter analyses for heritability 

considering the same traits were 0.40, 0.23 and 0.25, respectively. The values of 

additive genetic and phenotypic (co)variance obtained by bicharacter analysis were 

positive for three interactions. The WxAL interaction for (co)variance additive genetic 

was 2.48 and for phenotypic was 0.82. Values of 1.53 and 0.17 were found for additive 

genetic and phenotypic (co)variance, respectively, for WxAW interaction, and ALxAW 

showed values of 0.07 for additive genetic and 0.18 for phenotypic (co)variance. The 

additive genetic (co)variance by tricharacter analysis for WxAL interaction was 2.82, 

for ALxAW interaction was 0.03 and 1.29 for WxAW interaction, while the phenotypic 

(co)variance by tricharacter analysis for WxAL interaction was 7.21; WxAW - ALxAW 

were 1.72 and 0.06, respectively. The values genetic correlation obtained by bicharacter 

analysis ranged from 0.86 to 0.94, while the tricharacter analysis showed lower values 

ranging from 0.20 to 0.41. The phenotypic correlation by bicharacter analysis presented 

low values, ranging from 0.01 to 0.07, while the tricharacter analysis presented higher 

values varying from 0.24 to 0.57. The parameters weight, length and abdomen width, 
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can to be used as selection criteria in a breeding program. Estimated values by 

tricharacter analysis are more accurated when compared to values estimated by further 

analysis.  

Keywords:  Africanized honeybee; heritability; genetic correlation; phenotypic 

correlation; Bayesian inference. 
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Introdução 

 

As abelhas africanizadas, hoje existentes em todo o Continente Americano, são 

poli-híbridas resultantes dos intercruzamentos das abelhas africanas Apis mellifera 

scutellata, introduzidas pelo pesquisador Dr. Kerr, no Brasil, em 1956. As várias 

subespécies europeias que foram introduzidas anteriormente à chegada das africanas no 

continente (A. mellifera ligustica, A. mellifera mellifera, A. mellifera carnica e A. 

mellifera caucasica) tinham características predominantes das abelhas africanas 

(Nogueira Neto 1972). 

O processo de africanização motivou o desenvolvimento e uso de inovações na 

apicultura, entre elas, o melhoramento genético, inseminação instrumental e produção 

de rainhas (Soares 2008). 

O Brasil ocupa no cenário mundial o 11º no ranking dos produtores, produção 

esta que passou de 38 mil toneladas em 2009 a 50 mil toneladas em 2010 (Ministério da 

Agricultura 2011). 

Características pouco influenciadas pelo ambiente e correlacionadas com a 

produção de mel podem auxiliar na seleção de colônias com maior capacidade para a 

produção, e alguns autores sugerem que o peso da rainha pode ser uma dessas 

características (Kahya et al. 2008). 

Para rainhas fecundadas, esta correlação é conflitante. Nelson & Gary (1983) 

encontraram correlação positiva entre o peso da rainha fecundada e a produção de mel.  

Szabo & Lefkovitch (1988) relataram que o peso da rainha fecundada não foi 

relacionado linearmente com esta característica. Por outro lado, para Szabo (1973), o 

peso da rainha à emergência é um indicador confiável do valor genético para o potencial 

reprodutivo da rainha. 

Moritz et al. (2005) encontraram variação no peso de rainhas virgens 

provenientes de diferentes subfamílias. Tarpy et al. (2000) indicaram que há potencial 

de seleção para rainhas recém-emergidas pois, existe variação no potencial reprodutivo.  

A Universidade Estadual de Maringá, por meio do Programa de Pós-Graduação 

em Zootecnia, vem realizando, desde 2003, estudos em melhoramento genético para 

produção de mel e geleia real em Apis mellifera africanizadas. 

Um dos primeiros trabalhos desenvolvidos foi o de Mouro e Toledo (2004), cujo 

objetivo foi avaliar a produção de geleia real em colônias de abelhas africanizadas e 
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híbridos de cárnica na cidade de Maringá, Estado do Paraná. Subsequentemente, Toledo 

& Mouro (2005) avaliaram a produção de geleia real em colônias de abelhas Apis 

mellifera, em comparação às africanizadas selecionadas para a produção de geleia real e 

africanizadas selecionadas para produção de mel com cárnicas híbridas. 

Costa (2005) encontrou herdabilidade de 0,35 com intervalo de credibilidade 

preciso para peso de rainhas à emergência e sugeriu que esta característica fosse 

correlacionada com características de produção de mel. Costa-Maia (2009) estimou em 

abelhas africanizadas parâmetros genéticos para a produção de mel, peso e 

características morfométricas de rainha considerando o efeito genético materno. As 

herdabilidades encontradas para peso da rainha à emergência e produção de mel foram 

de 0,76 e 0,34, respectivamente. Foram encontrados efeitos diretos e maternos 

fortemente correlacionados, de forma positiva (0,73), demonstrando que a seleção por 

peso da rainha produzirá ganhos correlacionados na produção de mel. 

Faquinello et al. (2011) trabalharam com produção de geleia real e peso da 

rainha virgem à emergência e encontraram baixa correlação genética de 0,16. Costa-

Maia et al. (2011), estimando os componentes de covariância para comportamento 

higiênico,  observaram moderada correlação genética para a característica avaliada. 

Considerando essas informações, o objetivo deste trabalho foi estimar 

parâmetros genéticos e fenotípicos para peso, comprimento e largura de abdome de 

rainhas africanizadas recém-emergidas, verificando-se entre as características 

morfométricas e peso estudados, se uma destas pode ser utilizada como critério de 

seleção. 

 

Material e métodos 

 

O experimento foi realizado na Fazenda Experimental de Iguatemi da 

Universidade Estadual de Maringá (FEI-UEM), no Setor de Apicultura e em um dos 

apiários associado aos Apiários Diamante – Comercial Exportadora de Mel Ltda, 

localizado na cidade de Alto Paraná – PR. 

Foram coletadas aleatoriamente 60 colônias estabelecidas e utilizadas 

comercialmente, 60 rainhas que foram identificadas com plaquetas numeradas no tórax, 

alojadas em núcleos de cinco favos para transporte. Estes foram transportados para a 
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FEI-UEM, alocados no apiário destinado à introdução de matrizes e receberam todos os 

cuidados para o seu estabelecimento como colônia. 

A partir disso, foi dado o início na criação de rainhas filhas. O método utilizado 

para a produção das rainhas foi o adaptado de Doolittle (1889). As transferências foram 

simples com larvas de idade entre 0 e 24h e genealogias controladas. 

Foram produzidas dez rainhas de cada uma das 60 matrizes, a cada geração no 

período de um ano. Para isso, foram utilizadas 25 colônias minirrecrias, cada uma com 

dois núcleos sobrepostos e separados por uma tela excluídora de rainha. No núcleo 

superior de cada uma delas foram colocados em um quadro porta-cúpulas, com 30 

larvas de diferentes genealogias devidamente identificadas e distribuídas 

aleatoriamente. 

Após dez dias, foram colocadas em estufa própria para criação de rainhas com 

temperatura média de 34ºC e umidade de 60%. A partir de então, o nascimento de todas 

as rainhas foi monitorado.  

As rainhas recém-emergidas foram anestesiadas com CO2 para a determinação das 

medidas: do peso vivo (mg) em balança de precisão de 0,001 g e do comprimento e 

largura do abdome (mm) por meio de paquímetro digital de precisão 0,01 mm – 

0,0005”. Em seguida, as rainhas foram alojadas em gaiolas tipo JZsBZs e mantidas 

em estufa com abelhas nutrizes. 

Os dados obtidos de peso, comprimento e largura de abdome nas três gerações de 

seleção de todas as rainhas recém-emergidas foram submetidos à análise de variância 

(Anova) utilizando o software SAS (SAS Institute 2003) e as médias obtidas em cada 

geração e para cada característica avaliada, foram comparadas pelo teste de Tukey a 

5%.  

Após a obtenção dos dados de peso e comprimento/largura de abdome das rainhas 

recém-emergidas, procedeu-se à avaliação genética por meio do software Multiple Trait 

Gibbs Sampling in Animal Models - MTGSAM, desenvolvido por Van Tassel & Van 

Vleck (1995), que procede à estimação Bayesiana por meio do método de amostragem 

de Gibbs.  

O modelo animal utilizado foi: 

 

y = Xβ +Za +e 

em que, 
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y  é o vetor de observações; 

X  é a matriz de incidência dos efeitos fixos, contida no vetor β; 

Β  é vetor dos efeitos fixos; 

Z  é a matriz de incidência dos efeitos genéticos aditivos; 

a  é o vetor de efeitos genéticos aditivos; 

e  é o vetor dos erros aleatórios associados a cada observação. 

em que, y, a, e e apresentam distribuição conjunta normal multivariada, como 

segue abaixo: 

 

em que, G é a matriz de (co)variâncias genéticas dada por Aσa
2
, sendo A a matriz 

de parentesco entre as rainhas e σa
2
, a variância genética aditiva; R é a matriz de 

variância residual dada por Iσe
2
, sendo I a matriz identidade de ordem igual ao número 

de rainhas e σe
2
, a variância residual da característica. 

Foram realizadas análises unicarácter para peso (P), comprimento (CA) e largura 

de abdome (LA) após emergência das rainhas. Da mesma forma, análise bicarácter foi 

realizada entre as três variáveis descritas acima (PxCA; PxLA; CAxLA;) e tricarácter 

(PxCAxLA). 

Foram assumidas pressuposições de que o efeito fixo tem distribuição uniforme e 

os componentes de variância distribuição de Gama invertida. Para os efeitos aleatórios 

foi assumida distribuição normal. 

O número de interações geradas nas cadeias de Gibbs foi definido de acordo com 

a convergência das cadeias. A monitoração da convergência das cadeias geradas pelo 

amostrador de Gibbs foi feita por meio da utilização dos testes de diagnóstico de 

Geweke e de Heidelberger & Welch, disponíveis no Convergence Diagnosis and 

Output Analysis - CODA, implementado no software R Development Core Team 

(2007). 

Usando as predições de valor genético obtidas na análise descrita acima, foram 

selecionadas as 75 rainhas recém-emergidas, com maiores valores genéticos, filhas das 

matrizes trazidas do apiário comercial, que foram introduzidas em núcleos de 

fecundação. Previu-se uma perda inicial de 20%, causada pelo não-retorno de rainhas ao 
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seu respectivo núcleo de fecundação, após o voo nupcial. Obtiveram-se as 60 rainhas 

fecundadas, que substituiu as 60 matrizes em serviço. Dessa forma, a cada geração, as 

rainhas mães foram substituídas pelas rainhas filhas, assim se fez ao longo das três 

gerações, cujos procedimentos já foram descritos. 

Ao longo das gerações de seleção, foi estimada a tendência genética para peso, 

comprimento e largura do abdome da rainha à emergência. 

Para a obtenção das correlações genéticas e fenotípicas, foram estimadas as 

correlações de Pearson por: 

 

 

 

em que: 

r x,y = Estimativa da correlação genética entre duas variáveis y e x, 

s x,y = Estimativa da covariância entre duas variáveis y e x, 

s
2

y = Estimativa da variância de y,  

s
2

x = Estimativa da variância de x. 

A correlação genética é uma estimativa do grau de associação entre duas 

características herdáveis, sendo uma medida numérica, que varia de -1,00 a +1,00, e 

descreve como duas características são relacionadas (Beef Improvement Federation 

2002). Os valores de correlação genética e fenotípica foram validos pelo Teste “t”, com 

nível de significância de 5% e 1%. 

 

Resultados  

 

A análise de variância realizada com os dados obtidos de peso, comprimento e 

largura de abdome em rainhas Apis mellifera africanizadas, evidenciou a existência de 

diferenças significativas para estas características nas três gerações de seleção 

estudadas. 

Na Figura 1, observa-se que a característica peso, na primeira geração de seleção 

apresentou uma média de 198,26 mg; na segunda geração o peso médio foi de 207,87 

mg e, subsequentemente, na terceira geração de seleção o peso médio foi de 215,64 mg. 
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Nas três gerações, o desvio-padrão aproximado foi de 23,03 mg. Estes valores médios 

diferiram entre si pelo teste de Tukey a 5% de probabilidade.  

Comportamento similar foi observado para a característica comprimento de 

abdome. Na primeira geração de seleção a média foi de 10,34 mm, na segunda geração 

foi de 11,15 mm e por fim a terceira geração de seleção teve média de 11,65 mm, o teste 

de Tukey a 5% evidenciou diferença estatísticas significativas. O desvio-padrão médio 

entre as três gerações foi de 0,90 mm. 

A largura de abdome, diferentemente das demais características, apresentou 

média de 5,21 mm na primeira e terceira geração de seleção, enquanto que a média de 

5,09 mm foi encontrada na segunda geração de seleção, e entre as três gerações o valor 

médio de 0,41 mm foi encontrado para o desvio-padrão. Os valores médios para largura 

de abdome apenas diferiram a média da primeira e terceira geração em relação a 

segunda pelo teste de Tukey a 5% de probabilidade. 

Ao final das três gerações de seleção, peso (P) apresentou um média de 215,64 

mg para as rainhas à emergência, apresentando um desvio-padrão de 23,9 mg. Para 

comprimento de abdome (CA) a média foi de 11,65 mm, enquanto que a largura de 

abdome (LA) foi de 5,09 mm, cada característica apresentando um desvio-padrão de 

0,78 e 0,41mm, respectivamente (Tabela 1). 

As estimativas de variância genética aditiva, fenotípica e herdabilidade (h
2
) para 

todas as características avaliadas no experimento, obtidas por meio de análise 

unicarácter e os respectivos coeficientes para as características de peso, comprimento de 

abdome e largura de abdome (Tabela 2).  

Inicialmente, observou-se que houve indicação de convergência para as cadeias 

por meio da utilização dos testes de diagnósticos. As h
2
, em geral, apresentaram valores 

de baixa magnitude. O valor da h
2
 para peso apresentou um valor de 0,29, e coeficiente 

de variação de 30,83%. Largura de abdome apresentou valor de 0,35 com um 

coeficiente de variação de 32,97%. O valor de h
2
 para comprimento de abdome foi de 

0,15, com coeficiente de variação de 32,02%. 

A estimativa da variância genética aditiva de rainha à emergência para peso foi 

de 113,41, comprimento de abdome apresentou variância de 0,131 e largura de abdome 

foi de 0,069. Estas estimativas apresentaram coeficiente de variação entre 34,4% a 

38,8%.  
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Em relação à variância fenotípica, foi obtido valor de 451,09 para peso, 

comprimento de abdome foi de 0,852 e largura de abdome foi de 0,191. Com relação ao 

coeficiente de variação da variância fenotípica, peso e comprimento de abdome 

apresentaram baixos valores de 5% a 6,1%, enquanto que a característica largura de 

abdome apresentou coeficiente de variação elevado de 72,8%. 

O intervalo de credibilidade e região de alta densidade a 90%, para os 

componentes de variância e de h
2
 para as características de peso, largura de abdome e 

comprimento de abdome, obtidos nas análises unicarácter, estão apresentados na Tabela 3. 

As estimativas de variância genética aditiva, variância fenotípica, variância 

residual e h
2
 foram precisas para peso, comprimento e largura de abdome, pois 

apresentaram intervalos de credibilidade com menores amplitudes. Da mesma forma, 

estas mesmas características apresentaram menor variação com relação à distribuição 

dos dados na região de alta densidade. 

Na Tabela 4 são apresentadas as estimativas de variância e (co)variância 

genética aditiva, fenotípica e h
2
 obtidas pela análise bicarácter para peso, largura de 

abdome e comprimento de abdome de rainha à emergência após três gerações de 

seleção. 

A análise bicarácter evidenciou valores de 128,25 – PxCA; 135,82 – PxLA para 

variância genética aditiva e 458,81 – PxCA e 462,94 – PxLA para variância fenotípica. 

Os valores de h
2
 para a análise bicarácter foram de PxCA – 0,08 e PxLA – 0,13.  

A característica comprimento de abdome à emergência apresentou variância 

genética aditiva para PxCA de 0,06 enquanto que para CAxLA foi de 0,11, a variância 

fenotípica para PxCA e CAxLA foi de, respectivamente, 0,27 e 0,84. O valor de h
2
 pela 

análise bicarácter para PxCA e CAxLA foi de, respectivamente, 0,89 e 0,27. 

Largura de abdome à emergência das rainhas apresentou, para h
2
, valores na 

análise bicarácter de PxLA – 0,90 e CAxLA – 0,96, os valores de variância genética 

aditiva para a análise bicarácter foram de PxLA – 0,02 e CAxLA – 0,05. A variância 

fenotípica apresentou valores de 0,29 para PxLA e 0,13 para CAxLA. 

Os valores de (co)variância genética aditiva e fenotípica obtidos pela análise 

bicarácter foram positivos para as três interações testadas. A interação PxCA apresentou 

valores de (co)variância aditiva de 2,48 e fenotípica de 0,82. Valores de 1,53 e 0,17 

foram encontrados, respectivamente, para (co)variância genética aditiva e fenotípica 
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para a interação PxLA, e por fim a interação CAxLA evidenciou valores de 0,07 e 0,18 

para (co)variância genética aditiva e fenotípica, respectivamente.  

Na Tabela 5 encontram-se as estimativas de variância e (co)variância genética 

aditiva, fenotípica, residual e herdabilidade obtidas pela análise tricarácter para peso, 

largura de abdome e comprimento de abdome de rainha à emergência após três gerações 

de seleção. 

A estimativa de variância genética aditiva pela análise tricarácter foi de 246,32 

para a característica peso e de 268,44 para variância fenotípica. O valor de 

herdabilidade para esta característica foi de 0,40. O valor da variância genética aditiva 

pela análise tricarácter para comprimento de abdome foi de 0,19 e a variância fenotípica 

foi de 0,68. A herdabilidade pela análise tricarácter foi de 0,23. A característica largura 

de abdome apresentou valor de herdabilidade de 0,25, variância genética aditiva de 0,11 

e variância fenotípica de 0,09. 

Para análise tricarácter, os valores de (co)variância foram todos positivos. A (co) 

variância genética aditiva pela análise tricarácter para a interação PxCA foi de 2,82, de 

0,03 para a interação CAxLA e de 1,29 para a interação PxLA. A (co)variância 

fenotípica pela análise tricarácter para a interação PxCA foi de 7,21 e para PxLA – 1,72 

e CAxLA foi de 0,06. 

Os valores de correlação genética (rg) e fenotípica (rf) para as análises bicarácter 

e tricarácter estão apresentados na Tabela 6.  

A análise bicarácter revelou valores de rg de elevada magnitude, enquanto que os 

valores de correlação pela análise tricarácter foram de moderada e média, sendo estes, 

valores positivos e altamente significativos (p<0,01). A rg entre PxCA foi de 0,89, 

enquanto que entre PxLA foi de 0,86 e por fim a interação CAxLA evidenciou um valor 

de rg de 0,94, para a análise bicarácter. Em contrapartida, a análise tricarácter 

evidenciou valores inferiores para PxCA – 0,41, PxLA – 0,24 e CAxLA – 0,20. 

Na análise bicarácter para rf foram encontrados valores de, 0,07 para PxCA e de 

0,01 para PxLA, sendo estes valores, significativo a 5% de probabilidade pelo teste “t” e 

não-significativo, respectivamente. Valores moderados e médios foram encontrados 

para a rf pela análise tricarácter, sendo de 0,57 – PxCA, 0,34 – PxLA e 0,24 – CAxLA, 

sendo estes valores significativos (P<0,01). 
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Discussão 

 

Dados morfométricos e de pesagem em Apis mellifera africanizadas com intuito 

de seleção para incremento na produção de mel são escassos na literatura quando 

comparados a trabalhos com abelhas europeias. Umas das principais estratégias para o 

sucesso no melhoramento genético em Apis mellifera africanizadas, segundo Costa-

Maia & Lino (2009), é definir qual característica deve ser utilizada como parâmetro de 

seleção e em quem (rainha, zangão ou operárias) realizar essa mensuração para que o 

processo seja efetivo. 

A análise inicial dos valores físicos para as três características evidenciou um 

valor médio para de rainhas à emergência de 215,64 mg (±23,9 mg). Gonçalves & Kerr 

(1970) obtiveram 199,32 mg, da mesma forma, Metorima et al. (2011) encontraram 

valor médio do peso à emergência das rainhas de 162,67±0,64 mg. Costa (2005), 

estimando parâmetros genéticos e fenotípicos para peso observou uma média inferior de 

peso de rainhas à emergência de 184,80 mg, Costa-Maia (2009) de 197,4 mg e 188,82 

mg por Faquinello et al. (2011). O elevado valor de peso à emersão em rainhas de Apis 

mellifera africanizadas sugere que a utilização do software MTGSAM permitiu após 

três gerações de seleção, obter indivíduos de maior peso, evidenciando a importância na 

utilização do software para processo de seleção da característica analisada e validado 

também pelo teste de médias realizado entre as três gerações de seleção para peso, na 

qual houve diferença significativa entre elas pelo teste de Tukey a 5% de probabilidade.  

Tarpy et al. (2000) e Kahya et al. (2008) relacionaram a qualidade reprodutiva 

da rainha ao peso à emergência. A média de peso em mg à emergência para rainhas Apis 

mellifera criadas naturalmente pela colônia variou de 178 a 292 mg (Winston 1987). 

Rinderer (1986) e Costa (2005) sugeriram que o peso da rainha à emergência 

está correlacionado com a característica de produção de mel. Segundo Boch & Jamieson 

(1960), o peso é uma importante característica, porque o mesmo está correlacionado 

com a área de cria e se a rainha apresentar bom peso é capaz de botar mais ovos que 

uma rainha leve e pequena. 

Szabo (1973) e Metorima et al. (2011) afirmaram que embora o peso à emersão 

sofra pequena variação após horas da emersão, o valor continua sendo desejado como 

fator de seleção das rainhas. 
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O valor médio para comprimento de abdome foi de 11,65 mm (±0,9 mm). 

Faquinelo et al. (2011) encontraram valor médio próximo de 11,0 mm, aos obtidos 

neste experimento. Média inferior de 9,33 ± 0,35 mm, foi observado para esta 

característica por Hatch et al. (1999) e por Tarpy et al. (2000) de 9,57 ± 0,4 mm. Costa 

(2005) observou média de 9,9 ± 0,58 mm para esta mesma característica enquanto que 

Costa-Maia (2009) encontrou média de 10,61 ± 0,97 mm. 

A largura de abdome apresentou uma média de 5,21 ± 0,41 mm. Costa (2005) 

observou valor de 4,6 mm (± 0,04 mm), da mesma forma, Costa-Maia (2009) encontrou 

4,96 ± 0,44 mm enquanto que Faquinelo et al. (2011) obtiveram valor médio de 4,6 

mm. 

Da mesma forma que peso, o valor para comprimento e largura de abdome neste 

experimento foram superiores, possivelmente explicado pela associação entre as 

características, ou seja, quanto maior o peso de rainhas à emergência, 

consequentemente, maior será o comprimento e a largura do abdome. 

A herdabilidade (h
2
) é uma das mais importantes propriedades em termos 

quantitativos, considerando que muitas das características em abelhas como, por 

exemplo, produção de mel, são de herança quantitativa (Collins, 2008). Esta serve para 

estimar a variância genética aditiva associada a uma característica expressa em um 

indivíduo, em uma população (Rinderer, 1977), por isso, sua importância para o 

melhoramento genético animal (Falconer 1987). 

Para Padilha (2011), quando o valor de h
2
 estimado for moderado, este pode 

indicar possíveis ganhos genéticos com a seleção. Se o mesmo for elevado, indica que a 

característica é altamente herdável, possibilitando ganhos genéticos significativos, em 

que a maior parte da variância total é atribuída à variância genética, sendo a variância 

fenotípica de menor efeito. 

Valores de baixa h
2
 para uma determinada característica podem indicar pequena 

resposta à seleção direta, entretanto, se houver elevada correlação genética com outra 

característica, isto pode sugerir eficiência no processo de seleção indireta. 

Valores de baixa e moderada magnitude foram apresentadas para as 

herdabilidades gerais; o maior valor entre as características avaliadas foi para largura de 

abdome de 0,35, valor intermediário foi encontrado para peso de 0,29 e o menor valor, 

para comprimento de abdome de 0,15. 
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Os valores de h
2 

encontrados neste trabalho para peso de 0,29 foram menores 

quando comparados aos obtidos por Costa (2005), cujo valor foi de 0,35, Faquinello 

(2007) obteve valor de 0,95, Costa-Maia (2009) obteve valores para peso na análise 

unicarácter de 0,37 e Metorima et al. (2011), estudando a característica peso após a 

emersão de rainhas, obtiveram valor de h
2
 de 0,76. 

Uma das possíveis explicações para o baixo valor de h
2
 obtido, quando 

comparado aos demais trabalhos acima citados, deve-se possivelmente à elevada 

variância fenotípica apresentada por essa característica. 

Estimativas de h
2
 também têm sido relatadas em estudos sobre o comportamento 

higiênico. O comportamento higiênico é uma defesa natural contra doenças como a Cria 

Pútrida Americana e ácaros (Varroa destructor) na criação de abelhas.  

Stanimirovic et al. (2008) estimaram valores de h
2
 para comportamento 

higiênico em duas gerações de Apis mellifera carnica e relataram valores de 0,63 para a 

primeira geração de seleção e de 0,45 para a segunda geração de seleção. Isto 

evidenciou que a seleção produz melhores resultados se realizada na primeira geração 

para a característica de comportamento higiênico. 

Avaliando valores de h
2
 para comportamento higiênico para Apis mellifera, 

Boecking et al. (2000) observaram valor de 0,18 para infestação de V. destructor e de 

0,36 para células de crias mortas, considerado que a resistência a ácaro é uma 

característica potencialmente associada ao comportamento higiênico. 

Tanto o comprimento quanto a largura de abdome, também apresentaram valores 

de h
2
 de 0,15 e 0,35, respectivamente, inferiores a outros trabalhos. Costa (2005) 

encontrou valores de h
2
 de 0,59 e 0,68, respectivamente, para comprimento e largura de 

abdome. Enquanto Costa-Maia (2009) encontrou valores de 0,79 e 0,44 para 

comprimento e largura de abdome, respectivamente. Por fim, em um trabalho mais 

recente, Faquinello et al. (2011) relataram que a h
2
 para comprimento de abdome foi de 

0,52 e para largura de abdome foi de 0,50. 

Para a característica peso a estimativa de variância genética aditiva foi de 0,60 

contrastando com o valor de 0,4 para a variância fenotípica. Comprimento de abdome 

apresentou uma estimativa da variância genética aditiva de 1,04 e 0,48 para variância 

fenotípica. Costa (2005) encontrou para peso uma variância genética aditiva de 2262,27 

e variância fenotípica de 3680,38. 
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Segundo Costa-Maia (2009), foram obtidos valores de variância genética aditiva 

de 79,60, 0,92 e 0,30 para peso, comprimento e largura de abdome e as estimativas de 

variância fenotípica foram de 211,61, 0,41 e 0,48, respectivamente. 

As estimativas de variância genética aditiva e fenotípica em análise unicarácter 

para as características avaliadas apresentaram valores bem distintos dos já encontrados 

na literatura. Esta discrepância de valores deve-se à variação dos dados físicos nos 

diferentes experimentos utilizados para as análises de estimativa. E, também, pelo 

procedimento utilizado para gerar os dados estimados e o número de interações 

desejadas pelo pesquisador. 

Como descrito nos resultados, tanto o intervalo de credibilidade e a região de 

alta densidade para as três características pela análise unicarácter foram precisas. 

Faquinello (2010) encontrou intervalos de credibilidade amplos, caracterizando 

estimativas pouco precisas, porém com distribuições posteriores simétricas e regiões de 

alta densidade iguais ou muito próximas aos intervalos de credibilidade, quando 

realizou estudos sobre estimativas de componentes de (co)variância e parâmetros 

genéticos para produção de geleia real em Apis mellifera africanizadas. 

A análise bicarácter produziu estimativas mais precisas do que a unicarácter por 

considerar maior número de informações. Observou-se que tanto a variância genética 

aditiva quanto a variância fenotípica foram superiores na bicarácter. A variância 

genética aditiva e fenotípica para análise unicarácter foi de 113,41 e 451,9, 

respectivamente, enquanto que na bicarácter a variância genética aditiva foi de 128,25 

para PxCA, 135,82 para PxLA e 0,11 para a interação CAxLA e a variância fenotípica 

foi de 458,81 para PxCA, e de 462,94 para PxLA, e 0,84 para CAxLA. Em 

contrapartida, os valores de h
2
 foram menores para PxCA – 0,08 e PxLA – 0,13 quando 

comparados com 0,29 obtido pela unicarácter. 

O comprimento de abdome à emergência apresentou um comportamento inverso 

ao peso, em que os valores de variância genética aditiva e fenotípica foram menores nas 

análises bicarácter e maiores para os valores de h
2
 (Tabela 2 e Tabela 4). O valor de h

2
 

para análise unicarácter foi de 0,15 enquanto que pela análise bicarácter para PxCA e  

CAxLA foi de, respectivamente, 0,89 e 0,27. 

Largura de abdome à emergência das rainhas apresentou para h
2 

valores 

superiores na bicarácter para PxLA – 0,90 e CAxLA – 0,96, quando comparado ao valor 
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de 0,35 na unicarácter, da mesma forma, os valores de variância genética aditiva e 

fenotípica para bicarácter apresentaram-se superiores. 

Costa-Maia (2009) observou valor inferior para a variância fenotípica para 

comprimento de abdome de 1,10 e largura de abdome de 0,22, pela análise tricarácter, 

quando comparado à análise unicarácter que apresentou valores de 1,16 e 0,68, 

respectivamente. O valor de h
2
 para comprimento de abdome pela análise tricarácter foi 

de 0,91, sendo este superior ao valor obtido na unicarácter que foi de 0,79. Da mesma 

forma, largura de abdome foi de 0,53 na tricarácter e de 0,44 na unicarácter.  

Os dados discutidos, a seguir, não são relatados na literatura consultada, sendo 

assim, o que se segue, tratar-se-á de discutir dados sobre a variância genética aditiva e 

fenotípica, (co)variância genética aditiva e fenotípica e herdabilidade para peso, 

comprimento e largura de abdome entre as análise unicarácter, bicarácter e tricarácter, e 

dentro de cada análises, as diferentes interações. 

Os valores das estimativas na análise tricarácter são mais precisos do que os 

comparados aos valores estimados na análise bicarácter e unicarácter, pelo fato de esta 

considerar simultaneamente as três características avaliadas neste experimento. Sendo 

assim, a inclusão de cada característica ao modelo, implicará em mais dados a serem 

analisados, consequentemente, valores adicionais de variância genética e principalmente 

variância fenotípica. 

A estimativa de variância genética aditiva obtida pela análise tricarácter foi de 

246,32 para peso, sendo esta, superior quando comparada à análise bicarácter (PxCA – 

128,25 e PxLA – 135,82) e unicarácter (113,41). O valor de h
2
 (0,40) também foi 

superior quando comparada à análise bicarácter (PxCA – 0,08 e PxLA – 0,13) e 

unicarácter (0,29). O valor estimado de 268,44 para variância fenotípica apresentou-se 

inferior pela análise tricarácter, quando comparado aos valores das análises bicarácter 

(PxCA – 458,81 e PxLA – 462,94) e unicarácter (451,09). 

O mesmo comportamento acima citado foi observado para comprimento de 

abdome. O valor de 0,19 da variância genética aditiva pela análise tricarácter, teve 

incremento quando comparado ao valor de 0,13 pela unicarácter e na análise bicarácter 

para PxCA – 0,06 e CAxLA – 0,11. A variância fenotípica foi menor pela análise 

tricarácter com valor de 0,68, quando comparada à análise bicarácter para PxCA – 0,27  

e maior quando comparada à interação CAxLA de 0,84. A h
2 

de 0,23 obtida pela análise 
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tricarácter foi superior quando comparada ao valor da unicarácter de 0,15 e inferior a 

bicarácter para PxCA – 0,89 e CAxLA – 0,27. 

Quando comparados os valores médios de (co)variância genética aditiva e 

fenotípica para as interações PxCA e PxLA, em relação aos valores da variância 

genética aditiva para as mesmas, observa-se que, pela grande diferença das médias dos 

valores, houve a superestimação dos valores da variância genética aditiva. 

Contrapondo-se ao acima citado, a interação CAxLA apresentou menor variação nos 

valores médios, indicando menor estimação dos valores de variância genética aditiva. 

Valor de h
2
 (0,25) e variância fenotípica (0,09) para análise tricarácter da largura 

de abdome foram inferiores quando comparados aos valores estimados pela análise 

bicarácter (PxLA – 0,90/0,29; CAxLA – 0,96/0,13, respectivamente) e unicarácter 

(0,35/0,19, respectivamente). Costa (2005) encontrou h
2
 superiores de 0,71 para peso e 

0,68 para comprimento de abdome e também 0,68 para largura de abdome pela análise 

pentacarácter quando comparados a estes mesmos valores pela análise tricarácter (0,38; 

0,44 e 0,61, respectivamente). 

Essas diferenças entre os valores estimados para variância genética, variância 

fenotípica e de h
2
 obtidos pelas análises unicarácter, bicarácter e tricarácter também 

foram relatados em outros trabalhos (Costa 2005; Costa-Maia 2009; Faquinello 2010). 

Contudo, estes autores, não estabeleceram relações entre estes valores distintos, apenas 

enfatizaram que quanto maior o número de características analisadas, mais precisos 

serão os valores estimados, isto concorda com os resultados deste experimento.  

Faquinello (2010), estimando parâmetros genéticos e componentes de 

(co)variância para produção de geleia real em abelhas africanizadas, obteve valores de 

variância genética aditiva e de h
2 

menores pela análise tricarácter quando comparada aos 

valores estimados pela análise unicarácter. Da mesma forma, valores estimados de 

variância fenotípica foram semelhantes e menores pela análise tricarácter. 

Com relação à produção de geleia real em abelhas africanizadas, Baitala et al. 

(2010) investigaram as variações genéticas do loci major royal jelly proteins – MRJPs e 

seu potencial uso como marcadores para aumento de produção de geleia real. Os autores 

observaram que existe grande variabilidade para o loci, e que grande parte da variação 

na produção de geleia real é explicada pela variação genética nos alelos C, D e E. 

Os valores de (co)variância para análise tricarácter foram todos positivos. Quando 

se compara a (co)variância genética aditiva para PxCA pela análise tricarácter – 2,82, 
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esta apresentou-se superior em relação à análise bicarácter – 2,48. Valores inferiores 

para (co)variância genética aditiva para interação CAxLA – 0,03 e PxLA –1,29 pela 

tricarácter foram encontrados quando comparados a 0,07 e 1,53, respectivamente, pela 

bicarácter. Costa (2005) encontrou valores de (co)variância genética aditiva superiores 

pela pentacarácter (incluindo-se as características: comprimento e largura de asa), 

quando comparado a estes mesmos obtidos pela análise tricarácter, em que se 

considerou peso, comprimento e largura de abdome.  

Os valores de (co)variância fenotípica pela análise tricarácter para as interações 

PxCA – 7,21 e PxLA –1,72 foram superiores aos encontrados para as mesmas 

interações na análise bicarácter de 0,82 e 0,17, respectivamente. Porém, a (co)variância 

fenotípica na análise tricarácter para a interação CAxLA – 0,06 foi inferior quando 

comparada à análise bicarácter – 0,18. 

Rinderer (2008) relatou que o estudo de correlação é outra forma de avaliar 

características importantes em abelhas.  A correlação genética (rg) é uma estimativa do 

grau de associação entre duas características herdáveis, sendo uma medida numérica, 

que varia de -1,00 a +1,00, e que descreve como as duas características são relacionadas 

(Beef Improvement Federation 2002). O valor de correlação para o melhoramento é 

calculada pela (co)variância de duas características estudadas e dividida pelo produto da 

variância destas duas mesmas características, o uso de correlação é denominado de 

seleção indireta, em que uma característica selecionada induz à seleção de outra 

característica de importância econômica (Collins 2008). 

Desta forma, os valores encontrados de rg obtidos pela análise bicarácter e 

tricarácter foram de moderada, média e elevada magnitude, sendo a maioria destes 

altamente significativos (p<0,01) e todos positivos. Segundo Falconer (1987), a 

magnitude da rg entre duas características mostra se estas são influenciadas pelos 

mesmos genes e, geralmente, características de importância econômica são 

correlacionadas. Para Milne (1985), correlações positivas indicam a possibilidade de 

melhoramento simultâneo, em que a seleção de uma característica produz resposta 

correlacionada em outra. Cruz (2001) enfatizou a importância da correlação e destacou 

que a mesma permite a medida da direção da relação entre duas características o uso da 

seleção indireta que, em alguns casos permite ganhos. 

 Valores inferiores para rg também foram evidenciados quando comparados pela 

análise bicarácter e tricarácter para a interação PxLA (Tabela 6). A interação CAxLA 
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apresentou uma rg de 0,94 pela análise bicarácter contrapondo-se ao valor de 0,20 da 

tricarácter. Quando a correlação fenotípica (rf) é superior a rg, implica dizer que, o 

ambiente exerceu grande influência sobre esta característica (Faquinello 2010). 

Com relação à rf, pela análise bicarácter e tricarácter, valores baixos, moderados 

e médios foram encontrados. A rf entre PxCA não foi observado, pelo  seu baixo valor. 

A interação PxCA evidenciou um valor de 0,07 pela análise bicarácter, contudo a 

análise tricarácter apresentou valor bem superior – 0,57, sendo estes, altamente 

significativos. A interação entre CAxLA, contrariamente, apresentou rf pela análise 

bicarácter superior – 0,54 quando comparada à análise tricarácter – 0,24. 

Valores de correlação tanto genética quanto fenotípica encontradas por Costa 

(2005) foram muito baixos quando estimou parâmetros genéticos e fenotípicos para 

peso, comprimento e largura de asa, comprimento e largura do abdome em rainhas Apis 

mellifera africanizadas, sendo estes não superiores a 0,1. A autora relatou que a seleção 

de rainhas para peso não trará alterações nas características de comprimento e largura de 

asa e abdome. 

Segundo Costa (2005), os valores de rg e rf podem sofrer alteração dependendo 

do tipo de análise realizada, ou seja, pela inclusão ou não de mais características no 

modelo. A autora observou que os valores de rg e rf, exceto a interação PxLA, todas as 

demais interações foram superiores pela análise tricarácter quando comparada à análise 

pentacarácter, que inclui comprimento e largura de asa. 

Costa (2005) encontrou valores de rf superiores aos valores de rg para a análise 

de comprimento e largura de abdome. Costa-Maia et al. (2011), estudando o 

comportamento higiênico em abelhas africanizadas, observaram correlação positiva de 

0,49 quando estudado este comportamento no período de 24, 48 e 72h. Neste mesmo 

trabalho, valores estimados de rf, segundo os autores, foram baixos e variaram de 0,20 a 

0,31. 

Estimativas de correlação podem ser utilizadas para estudos de comportamento 

higiênico associados à infestação por V. destructor. Boecking et al. (2000) observaram 

rg de 0,61 e rf de 0,11 para comportamento higiênico e infestação/células de cria morta, 

respectivamente. 

Bublitz-Filho & Moretto (1996) encontraram ausência de correlação entre peso 

de rainha à emergência e velocidade de postura, evidenciando que os alvéolos 
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construídos por abelhas africanizadas não afetam a introdução do abdome das rainhas 

mesmo havendo variabilidade quanto ao tamanho do abdome. 

Levando em consideração que a rg obtida pela análise bicarácter foi de 0,94, 

assume-se que esta é de grande importância no processo de seleção e os resultados 

encontrados são satisfatórios e consistentes, principalmente quando o processo de 

seleção ocorrer por meio da seleção direta da característica comprimento de abdome 

(indiretamente selecionando largura de abdome) ou pela seleção direta da característica 

largura de abdome (indiretamente selecionando comprimento de abdome). Contudo, 

quando se leva em consideração os resultados da análise tricarácter o processo de 

seleção será mais eficiente, se selecionar diretamente a característica peso ou 

comprimento de abdome, cujo valor de rg aditiva foi de 0,4. 

 Considerando que a análise tricarácter permite obter dados mais consistentes, 

por incluir uma característica a mais, neste caso, tornar-se-iam as duas características 

(peso e comprimento de abdome) mais confiáveis para se obter ganho de seleção. 

Estudos futuros sobre a produção de mel aliadas a essas características 

selecionadas, possibilitaram avanços no melhoramento genético de abelhas 

africanizadas.  

 

Conclusão 

 

As características peso, comprimento de abdome e largura de abdome são 

passíveis de serem utilizadas como critério de seleção em um programa de 

melhoramento. 

Os valores das estimativas para variância genética aditiva, fenotípica, 

(co)variância genética aditiva, (co)variância fenotípica e h
2
 pela análise tricarácter são 

mais precisos do que os comparados aos valores estimados na análise bicarácter e 

unicarácter, pelo fato de se considerar simultaneamente as três características. 

As características, peso e comprimento de abdome são as mais indicadas para se 

obter ganhos de seleção pela análise tricarácter. 
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Tabelas 

 

Tabela 1 Médias e erros-padrão para peso (P), em mg, comprimento (CA) e largura de 

abdome (LA), em mm, para rainhas Apis mellifera africanizadas à emergência após a 

terceira geração de seleção 
Característica Média ± desvio-padrão 

Peso (P) 215,64 ± 23,90 

Comprimento de abdome (CA) 11,65 ± 0,78 

Largura de abdome (LA) 5,21 ± 0,41 
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Tabela 2 Estimativas e coeficientes de variação dos componentes de variância e de 

herdabilidade para peso (P), comprimento de abdome (CA) e largura de abdome (LA) 

obtidas nas análises unicarácter 
Características 

 

Parâmetros
1 

 

Médias 

 

Coeficientes de 

variação 

 

Peso 

 

σ
2
a 113,41 0,3488 

σ
2
e 337,68 0,0921 

σ
2

f 451,09 0,0611 

h
2
a 0,29 0,3083 

 σ
2
a 0,13 0,3443 

Comprimento de abdome σ
2
e 0,72 0,0658 

 σ
2

f 0,85 0,0507 

 h
2
a 0,15 0,3202 

 σ
2
a 0,06 0,3885 

Largura de abdome σ
2
e 0,12 0,1545 

 σ
2

f 0,19 0,7282 

 h
2
a 0,35 0,3297 

1 σ2
a = variância genética aditiva, σ2

e = variância residual, σ2
f = variância fenotípica e h2

a = herdabilidade. 
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Tabela 3 Intervalo de credibilidade e região de alta densidade, em nível de 90%, para os 

componentes de variância e de herdabilidade para as características de peso (P), largura 

de abdome (LA) e comprimento de abdome (CA), obtidos nas análises unicarácter 
Características Parâmetros 

1
 Intervalo de 

credibilidade 

Região de alta densidade 

 

Peso 

 

 

σ
2
a 58,06 - 186,34 53,12 - 171,85 

σ
2

e 284,08 - 387,36 288,27 - 390,11 

σ
2
f 409,06 - 499,44 403,80 - 492,51 

h
2

a 0,13 - 0,38 0,12 - 0,36 

 

Comprimento de 

abdome 

 

σ
2
a 0,07 - 0,21 0,05 - 0,19 

σ
2

e 0,64 - 0,79 0,63 - 0,78 

σ
2
f 0,78 - 0,92 0,78 - 0,92 

h
2

a 0,08 - 0,25 0,07 - 0,22 

 

Largura de abdome 

 

σ
2
a 0,03 - 0,11 0,02 - 0,11 

σ
2

e 0,09 - 0,14 0,08 - 0,14 

σ
2
f 0,16 - 0,21 0,16 - 0,21 

h
2

a 0,18 - 0,56 0,19 - 0,57 

1 σ2
a = variância genética aditiva, σ2

e = variância residual, σ2
f = variância fenotípica e h2

a = herdabilidade. 
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Tabela 4 Estimativas, desvios-padrão, intervalo de credibilidade e região de alta 

densidade (90%) dos componentes de variância e de herdabilidade, obtidas nas análises 

bicarácter para: peso (P) x comprimento de abdome (CA), (P) x largura de abdome 

(LA), (CA) x (LA) 
 Parâmetros Média DP

1
 IC

2
 RAD

3
 

Peso (P) x Comprimento de abdome (CA) 

σ
2

aP 128,25 43,81 68,85 – 210,26 59,40  – 195,48 

σ
2
aCA 0,06 0,04 0,07x10

-1
 – 0,15 0,03x10

-1
 – 0,13 

(co)σ
2

a (P x CA) 2,48 1,29 0,75 – 4,97 0,53 – 4,49 

σ
2

fP 458,81 28,06 41,73x10
1
 – 50,75x10

1 
415,84 – 502,94 

σ
2
fCA 0,27 0,08 0,15 – 0,43 0,12 – 0,39 

(co)σ
2

f (P x CA) 0,82 0,04 0,76 – 0,90 0,75 – 0,89 

h
2

P 0,08 0,05 0,09x10
-1

 – 0,18 0,04x10
-1

 – 0,15 

h
2

CA 0,89 0,13 0,61 – 1,00 0,71 – 1,00 

Peso (P) x Largura de abdome (LA) 

σ
2

aP 135,82 43,27 74,05 – 211,68 65,21 – 198,70 

σ
2
aLA 0,02 0,01 0,05x10

-1
 – 0,05 0,02x10

-1
 – 0,04 

(co)σ
2

a (P x LA) 1,53 0,64 0,64 – 2,68 0,53 – 2,52 

σ
2

fP 462,94 27,75 42,06x10
1
 – 51,08x10

1 
418,98 – 508,68 

σ
2
fLA 0,29 0,08 0,16 – 0,43 0,15 – 0,41 

(co)σ
2

f (P x LA) 0,17 0,01 0,16 – 0,19 0,16 – 0,19 

h
2

P 0,13 0,08 0,03 – 0,30 0,01 – 0,25 

h
2

LA 0,90 0,14 0,60 – 0,99 0,71 – 1,00 

Comprimento de abdome (CA) x Largura de abdome (LA) 

σ
2
aCA 0,11 0,05 0,03 – 0,21 0,02 – 0,20 

σ
2
aLA 0,05 0,02 0,01 – 0,10 0,06x10

-1
 – 0,87 

(co)σ
2
a (CA x LA) 0,07 0,03 0,02 – 0,13 0,02 – 0,12 

σ
2
fCA 0,84 0,04 0,76 – 0,92 0,76 – 0,92 

σ
2
fLA 0,13 0,06 0,04 – 0,24 0,03 – 0,22 

(co)σ
2

f (CA x LA) 0,18 0,01 0,16 – 0,20 0,16 – 0,20 

h
2

CA 0,27 0,13 0,08 – 0,51 0,06 – 0,46 

h
2

LA 0,96 0,09 0,83 – 1,00 0,90 – 1,00 

1 desvio-padrão, 2 intervalo de credibilidade, 3 região de alta densidade. σ2
a – variância aditiva. (co)σ2

a – (co)variância 

aditiva.  σ2
f – variância fenotípica. (co)σ2

f – (co)variância fenotípica. h2 –herdabilidade. 
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Tabela 5 Estimativas e desvios-padrão dos componentes de (co)variância e 

herdabilidade (h
2
) para as características peso (P), largura de abdome (LA) e 

comprimento de abdome (CA), com seus respectivos intervalos de credibilidade e 

região de alta densidade, em nível de 90%, obtidos na análise tricarácter 
Estimativas 

1
 Média DP

2
 IC

3
 RAD

4
 

σ
2

aP 246,32 20,03 176,49 - 335,06 176,01 - 334,99 

(co)σ
2

aPxCA 2,82 46,48 0,89  - 5,18 0,62 - 4,86 

(co)σ
2

aPxLA 1,29 61,72 0,02  - 2,68 -0,08 -  2,54 

σ
2

aCA 0,19 27,70 0,11  - 0,28 0,10 -  0,27 

(co)σ
2

aCAxLA 0,03 68,66 -0,001 -  0,086 -0,002 -  0,084 

σ
2

aLA 0,11 20,06 0,07 -  0,15 0,07 -  0,14 

σ
2

fP 268,44 11,80 214,02 - 317,80 209,35 - 312,85 

(co)σ
2

fPxCA 7,21 14,32 5,42 -  8,81 5,58 -  8,93 

(co)σ
2

fPxLA 1,72 31,32 0,81 -  2,62 0,96 - 2,75 

σ
2

fCA 0,68 7,38 0,59 -  0,76 

 

0,60 - 0,76 

(co)σ
2

fCAxLA 0,06 33,41 0,02 -  0,09 0,02 -  0,09 

σ
2

fLA 0,09 15,32 0,07 -  0,12 0,07 -  0,12 

σ
2

eP 514,76 6,34 465,04 - 571,58 465,06 - 571,75 

(co)σ
2

ePxCA 0,87 5,30 0,80-  0,95 0,80 -  0,94 

(co)σ
2

ePxLA 0,21 6,49 0,19 -  0,23 0,19 -  0,23 

σ
2
eCA 0,47 15,53 0,36 -  0,60 0,35 -  0,59 

(co)σ
2
eCAxLA 0,21 25,39 0,13 -  0,31 0,12 - 0,30 

σ
2
eLA 0,53 15,44 0,40 -  0,66 0,40 -  0,66 

h
2
P 0,40 33,28 0,15 -  0,59 0,19 -  0,61 

h
2
CA 0,23 56,51 0,04x10

-1
 -  0,45 0,03 -  0,47 

h
2
LA 0,25 61,98 -0,01 - 0,49 -0,01x10

-1
  -  0,49 

1σ2
ai , σ

2
fi e σ2

ei são as variâncias genética aditiva, fenotípica e de efeito residual respectivamente das i características , 

em que i = P, CA e LA para peso, comprimento e largura, 1(co)σ2
aij , (co)σ2

fij e (co)σ2
eij são as (co)variâncias genética 

aditiva, fenotípica e de efeito residual, respectivamente, entre as características i e j, sendo i e j = P, CA e LA para 

peso, comprimento, largura e h2 herdabilidade. 2 desvio-padrão. 3 intervalo de credibilidade. 4 região de alta 

densidade. 
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Tabela 6 Valores de correlação genética e fenotípica obtidos pela análise bicarácter e 

tricarácter das características: peso (P), comprimento de abdome (CA) e largura de 

abdome (LA) 
 Peso (P) Comprimento de 

abdome (CA) 

Largura de 

abdome (LA) 

Peso 

(P) 

 

- 

 

0,89
**

 

0,41
**

 

 

0,86
**

 

0,24
**

 

Comprimento de abdome (CA)  

0,07
*
 

0,57
**

 

 

- 

 

0,94
**

 

0,20
**

 

Largura de abdome 

(LA) 

 

0,01
NS

 

0,34
**

 

 

0,54
**

 

0,24
**

 

 

- 

Os valores acima da diagonal referem-se a valores de correlação genética, enquanto que os abaixo da diagonal 

referem-se a valores de correlação fenotípica. Os valores alocados superiormente nas células referem-se a dados 

obtidos pela análise bicarácter e os inferiores, referem-se aos dados obtidos pela análise tricarácter. 
NS - Não-significativo pelo Teste “t”. 
* - Significativo a 5% de probabilidade pelo Teste “t”. 
** - Significativo a 1% de probabilidade pelo Teste “t”. 
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Figura 

 

 
          

Figura 1 Comparação entre os valores médios de peso, comprimento e largura de 

abdome entre as três gerações de seleção para rainhas Apis mellifera africanizadas. 

Médias seguidas de letras diferem significativamente a 5% pelo teste de Tukey. 
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VI – CONCLUSÕES GERAIS 
 

 

 

 

Estimativas de parâmetros genéticos e fenotípicos para peso à emergência, 

características morfométricas de comprimento e largura abdome devem ser estimados 

em populações de abelhas. O peso à emergência, o comprimento e a largura do abdome 

de rainhas africanizadas podem ser utilizados como critério de seleção. 

Para estabelecer um programa de melhoramento é necessário que, para a 

próxima etapa, se avaliem os cruzamentos controlados por meio de inseminação 

instrumental e a validação do sucesso do programa de melhoramento dever ser realizada 

pela avaliação da produção. 

 

 

 

 

 
 


