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Resumo 

As abelhas apresentam complexas interações simbióticas com microrganismos, os quais em troca de abrigo e alimento, 

fornecem a seus hospedeiros diversos benefícios, como metabolização de alimentos, desintoxicação, fornecimento de 

nutrientes essenciais, proteção contra espécies invasoras e patógenos, modulação do desenvolvimento e imunidade. 

Assim, essas relações simbióticas muitas vezes são essenciais para a sobrevivência das abelhas. Objetivo deste estudo, 

é apresentar o papel da microbiota intestinal bacteriana de abelhas eussociais e a importância que ela exerce em seu 

hospedeiro. Destacamos também, quais são estas bactérias e como elas são adquiridas. Foram usadas as bases de dados 

do PubMed, Periódicos da CAPES e Ferramenta de Pesquisa Acadêmica (Scholar Google), em um período de tempo 

compreendido de 2009 a 2020, relacionados ao papel da microbiota intestinal de abelhas eussociais. Ao todo foram 

encontrados 28 artigos, os dados obtidos foram tabelados expondo as espécies hospedeira e os benefícios que a 

microbiota bacteriana exerce. Além disso, foram selecionadas as principais atividade exercidas por esses simbiontes 

intestinais e decorrido sobre cada uma, explicando, com base em estudos relacionados, como funcionam.  

Palavras-chave: Microbiota de abelhas; Simbiontes; Microbiota bacteriana; Abelhas eussociais. 

 

Abstract  

Bees have complex symbiotic interactions with microorganisms, which, in exchange for shelter and food, provide their 

hosts with several benefits, such as food metabolism, detoxification, supply of essential nutrients, protection against 

invasive species and pathogens, modulation of development and immunity. Thus, these symbiotic relationships are often 

essential for the bees' survival. The aim of this study is to present the role of the bacterial intestinal microbiota of 

eusocial bees and the importance it plays in its host. We also highlight what these bacteria are and how they are acquired. 

The databases of PubMed, CAPES Journals and Academic Research Tool (Scholar Google) were used, in a period of 

time from 2009 to 2020, related to the role of the intestinal microbiota of eusocial bees. Altogether 28 articles were 

found, the data obtained were tabulated exposing the host species and the benefits that the bacterial microbiota exerts. 

In addition, the main activities performed by these intestinal symbionts were selected and each one was discussed, 

explaining, based on related studies, how they work. 

Keywords: Bee microbiota; Symbionts; Bacterial microbiota; Eusocial bees. 

 

Resumen  

Las abejas tienen complejas interacciones simbióticas con los microorganismos, que a cambio de refugio y alimento, 

brindan a sus hospederos varios beneficios, como metabolismo de los alimentos, desintoxicación, suministro de 
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nutrientes esenciales, protección contra especies invasoras y patógenos, modulación del desarrollo e inmunidad. Por lo 

tanto, estas relaciones simbióticas suelen ser esenciales para la supervivencia de las abejas. El objetivo de este estudio 

es presentar el papel de la microbiota intestinal bacteriana de las abejas eusociales y la importancia que juega en su 

hospedador. También destacamos qué son estas bacterias y cómo se adquieren. Se utilizaron las bases de datos de 

PubMed, CAPES Journals y Academic Research Tool (Scholar Google), en un período de tiempo de 2009 a 2020, 

relacionado con el papel de la microbiota intestinal de las abejas eusociales. En total se encontraron 28 artículos, los 

datos obtenidos se tabularon exponiendo las especies hospedadoras y los beneficios que ejerce la microbiota bacteriana. 

Además, se seleccionaron las principales actividades que realizan estos simbiontes intestinales y se discutió cada una, 

explicando, en base a estudios relacionados, cómo funcionan. 

Palabras clave: Microbiota de abejas; Simbiontes; Microbiota bacteriana; Abejas eusociales. 

 

1. Introdução 

As abelhas eussociais são aquelas que apresentam colônias com ciclo colonial perene e castas de rainha e operárias 

altamente especializadas. Elas pertencem a família Apidae e compreendem três tribos distintas, sendo estas a tribo Meliponini, 

também conhecidas como abelhas sem ferrão, tribo Apini, abelhas do gênero Apis, contendo a espécie mais conhecida, Apis 

mellifera, e tribo Bombini, onde estão classificadaos abelhas do gênero Bombus, sendo que esta última é denominada 

primitivamente eussociais, pois formam pequenas colônias com ciclo colonial anual e castas menos especializadas (Goulson, 

2010; Michener, 2000; 2007; 2013).  

Essas abelhas têm grande importância econômica e ambiental, fornecem ao mundo serviços ecossistêmicos amplos 

como polinizadores de culturas equivalentes a cerca de €150 bilhões e são responsáveis por cerca de 9,5% de toda a produção 

de alimentos utilizadas na alimentação humana (Gallai et al., 2008).  Diante disso, o declínio crescente da população de abelhas 

tornou-se uma preocupação mundial, sendo estudadas formas de minimizar estas perdas.  

Assim, o estudo do papel e entendimento dos microrganismos associados a elas é cada vez mais consensual, pois fazem 

parte dos elementos chave para a homeostase, tanto do ninho quanto do indivíduo (Kwong et al., 2017; Khan et al., 2020). Dessa 

forma, objetivamos apresentar o papel da microbiota intestinal bacteriana de abelhas eussociais e a importância que ela exerce 

em seu hospedeiro, destacando também, quem são essas bactérias e como elas são adquiridas. 

 

2. Metodologia 

Esta revisão foi realizada de forma sistemática relacionando o papel exercido pela microbiota intestinal bacteriana de 

abelhas eussociais. Os dados foram coletados, utilizando abordagem quali/quantitativa, através de artigos nas seguintes bases de 

dados: PubMed, Periódicos da CAPES e a Ferramenta de Pesquisa Acadêmica (Scholar Google).  A busca foi desenvolvida 

utilizando-se o descritor: microbiota bacterina intestinal de abelhas sociais, nos bancos de dados citados. Na busca inicial foram 

considerados os títulos e os resumos dos artigos para a seleção ampla de prováveis trabalhos de interesse, sendo destacados os 

resumos dos artigos que não tinham texto acessível e os textos completos dos artigos. O recorte temporal utilizado foi entre os 

anos de 2009-2020 (dando preferência por publicações atuais), sendo excluídos aquelas que não atendiam aos critérios 

estabelecidos (Ercole, Melo & Alcoforado, 2014). 

 

3. Resultados e Discussão  

3.1 Bactérias associadas ao intestino de abelhas 

Nas abelhas, assim como na maioria dos animais, a seção distal do intestino (íleo e reto) abriga a maior parte da 

comunidade bacteriana, isso se dá devido à presença abundante de alimentos não digeridos pelo hospedeiro, depositados nessa 

região, tornando-se fontes acessíveis de energia, carbono e nitrogênio disponíveis para a microbiota, formando o lar de uma 

comunidade relativamente simples, porém altamente específica (Bonilla-Rosso & Engel, 2018). 
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A microbiota intestinal é composta por cinco membros principais: Snodgrassella alvi, Gilliamella apícola, 

Bifidobacterium spp., Lactobacillus Firm-4 e Lactobacillus Firm-5, sendo predominantes nas três tribos eussociais (Apini, 

Bombini e Meliponini), sugerindo que parte da comunidade do microbioma intestinal de abelhas eussociais é composta por um 

conjunto central de bactérias (core) bem estabelecidas, e outros membros denominados de transientes, totalizando um pequeno 

número de 8 grupos bacterianos (Figura 1) (Martinson et al., 2011; Moran et al., 2012; Kwong et al., 2017).  Sendo em sua 

maioria anaeróbias facultativas ou microaerófilas, pouco frequentes em ambientes da colônia e provavelmente dependem das 

interações sociais para serem transmitidos de hospedeiro para hospedeiro (Kwong & Moran, 2016; Raymann & Moran, 2018). 

 

Figura 1. Composição e organização espacial das comunidades bacterianas no intestino das abelhas Apis mellifera. 

 
*A composição da microbiota em uma típica abelha operária adulta Apis mellifera e a localização de bactérias nos diferentes compartimentos 

do intestino. O intestino anterior e médio é composto por poucas bactérias, do néctar e do ambiente da colmeia, já o intestino posterior detém 

maior abundância de microrganismos adquiridos através do contato social com outros membros da colmeia. 

Fonte: Autores. 

 

Alguns filotipos estudados parecem ser específicos, como por exemplo Bartonella apis e Frischella perrara em abelhas 

Apis melifera, Bombiscardovia e Schmidhempelia em abelhas Bombus e Acetobacter em abelhas sem ferrão (Kwong et al., 2017).   

Chegando à conclusão, que há compartilhamento da microbiota intestinal, entre abelhas eussociais, sendo esta originária de um 

ancestral comum de aproximadamente 80 milhões de anos, o que sugere que a microbiota teve origem com o início da 

eussocialidade, e que de acordo com evolução das tribos, as abelhas foram perdendo e/ou adquirindo uma microbiota específica. 

 

3.1.1 Aquisição microbiota intestinal bacteriana de abelhas  

O intestino das abelhas eussociais apresenta um ecossistema complexo que envolve várias espécies de simbiontes 

(fungos, bactérias e protozoários), interagindo em um ambiente dinâmico (Engel et al., 2016).   E para garantir esse ambiente, 
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são enfrentados diversos desafios para que haja a aquisição e a transmissão de microrganismo às gerações seguintes (Onchuru 

et al., 2018). 

A aquisição e transmissão de microrganismos intestinais foram explorados principalmente em abelhas do gênero Apis, 

nas quais foi observado que a abundância relativa bacteriana associada ao intestino muda drasticamente em cada estágio de vida 

da abelha (Moran, 2015). A partir de um ovulo fecundado e depositado em uma célula individual, eclodindo em sua forma larval, 

são alimentadas por abelhas operárias denominadas enfermeiras. Esses alimentos, em sua maioria, estão contaminados por 

bactérias transientes, não colonizadoras estáveis, que adentram o intestino dessas abelhas. No final do estágio larval, as abelhas 

enfermeiras constroem um tampo de cera que sela a célula antes da pupação, e nesse processo um septo que separa o intestino 

médio e posterior é eliminado. Já no final da pupação o exoesqueleto, incluindo o revestimento do intestino, passa por processo 

de ecdise, eliminando quaisquer bactérias que possa estar presente no intestino. Após a conclusão da metamorfose, a abelha 

adulta mastiga o tampo de cera e emerge “livre de bactérias intestinais”, embora algumas possam ser adquiridas no processo de 

mastigação do tampo (Cruz-Landim, 2009; Moran, 2015; Kwong & Moran, 2016).  

As abelhas recém emergidas apresentam uma microbiota ainda pouco desenvolvida, sendo adquirida principalmente 

através da transferência direta de fluidos orais via alimentação boca a boca, como também através das fezes frescas das abelhas 

enfermeiras, bem como de conteúdo do intestino posterior via alimentação ânus-boca, da transferência por contato direto com 

material de colmeia contaminado com simbionte, como cera, pólen, mel e célula de cria, além do forrageamento, sendo que os 

dois últimos casos fazem parte da microbiota transiente (Onchuru et al., 2018; Khan et al., 2020). Também foi observado que 

em algumas espécies como a Apis mellifera, as rainhas ao fundar uma nova colônia repassam verticalmente simbiontes a seus 

descendentes (Figura 2) (Martinson et al., 2011; Onchuru et al., 2018; Raymann & Moran,2018; Khan et al., 2020).  

Assim como outros animais, as abelhas eussociais detêm comunidades intestinais características dominadas por 

linhagens bacterianas, que nunca ou raramente são detectadas fora de seus hospedeiros, sendo restritos ao ambiente intestinal 

(Kwong et al., 2017; Moran, Ochman & Hammer, 2019).  Enquanto o intestino de abelhas eussociais são dominadas por espécies 

bacterianas intestinais específicas. Tem sido evidenciado que o intestino de abelhas solitárias é dominado por espécies 

bacterianas presentes no néctar e em outros ambientes, o que nos leva a crê que o estilo de vida influencia diretamente na 

transmissão desses simbiontes (Martinson et al., 2011; Mcfrederick et al., 2012). 

 

Figura 2. Principais formas de transmissão de simbiontes intestinais em abelhas Apis mellifera. 

 
*As operárias recém emergidos não abrigam nenhuma ou muito poucas bactérias intestinais e adquirem a microbiota intestinal normal, 

principalmente por meio do contato com material fecal, embora outras vias de transmissão também possam ter um papel, como os descritos na 

imagem. Fonte: Autores. 
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3.2 Papel da microbiota intestinal bacteriana de abelhas 

A rápida expansão da pesquisa sobre microbiomas intestinais foi impulsionada por descobertas nas quais as bactérias 

intestinais geralmente estão diretamente associadas a saúde de seus hospedeiros (Khan et al., 2020). Especificamente, muitos 

estudos documentaram déficits de aptidão em animais experimentalmente privados de uma microbiota intestinal normal, seja 

com antibióticos ou criando indivíduos em ambientes estéreis para evitar a colonização (Ryu et al., 2008; Yun et al., 2018; Zheng 

et al., 2018). Desta forma, foram encontrados 28 artigos tabelados abaixo (Tabela 1), onde foram observados que hospedeiro 

pode se beneficiar de sua microbiota intestinal na metabolização de alimentos, nutrição, desintoxicação, proteção contra a invasão 

por patógenos e desenvolvimento da imunidade. 

 

Tabela 1. O papel da microbiota de abelhas eussociais. 

Colonizadores bacterianos 

intestinais 
Espécie hospedeira Benefício Referências 

Lactobacillus e 

Bifidobacterium sp. 

Abelhas sem ferrão (Trigona, 

Meliponula bocandeei, Melipona 

beecheii). Apis andreniformis, A. 

cerana, A. koschevnikovi, A. 

nuluensis, A. dorsata, A. 

laboriosa, A. florea, A. 

nigrocincta, A. mellifera. 

Estimulação imunológica, e 

consequente promoção da proteção 

contra patógenos (larvas de 

Paenibacillus e Melisococcus 

plutonius). 

Forsgren et al., 2010; Vásquez et 

al., 2012; Wu et al., 2013; Killer 

et al., 2014; Asenjo et al., 2016. 

Gilliamella sp. Bombus spp. 
Redução da infecção por Crithidia 

bombi 

Koch & Schmid-Hempel, 2011; 

Cariveau et al., 2014. 

Bacillus spp. Apis cerana japônica 
Inibição do crescimento de um 

patógeno bacteriano (P. larvae) 
Yoshiyama & Kimura, 2009. 

Gilliamella 

apicola, Lactobacillus 

e Bifidobacterium 

Apis mellifera e Bombus spp. 

Nutrição das abelhas através do 

metabolismo de açúcares, além da 

produção de enzimas que 

degradam carboidratos e açúcares 

tóxicos encontrados na dieta das 

abelhas. Tendo papéis importantes 

na melhoria das tolerâncias 

dietéticas e na manutenção da 

saúde de seus hospedeiros. 

Bottacini et al., 2012; Engel & 

Martison; Moran, 2012; Engel & 

Moran, 2013; Kwong et al., 

2014; Kwong, Engel, Koch & 

Moran, 2014; Lee et al., 2015; 

Zheng et al., 2016; Kešnerová et 

al., 2017; Lee, et al., 2018. 

Comunidade bacteriana 

intestinal 
Apis mellifera 

Estímulo de ganho de peso do 

hospedeiro, a sensibilidade à 

sacarose do hospedeiro e o 

aumento da expressão de genes 

relacionados à sinalização 

hormonal. 

Zheng et al., 2017. 

Comunidade bacteriana 

intestinal 
Apis mellifera 

Modificação das vias de 

desintoxicação dos xenobióticos 

do hospedeiro. 

Wu et al., 2020. 

S. alvi, Gilliamella 

apicola, Frischella perrara, 

Bifidobacterium spp. 

e Lactobacillus Firm-4 e 

Firm-5 

Apis mellifera 

Estímulo à produção de peptídeos 

antimicrobiano e consequente 

contribuição para o sistema 

imunológico inato das abelhas. 

Kwong, Mancenid & Moran, 

2017. 

Comunidade bacteriana 

intestinal 
Apis mellifera 

As alterações da microbiota 

intestinal afetam homeostase do 

hospedeiro, aumentam 

suscetibilidade à invasão de 

patógenos. 

Kakumannuet et al. 2016; 

Schwarz, Moran & Evans, 2016; 

Raymann, Shaffer & Moran, 

2017; Raymann, Bobay & 

Moran, 2018; Motta, Raymann 

& Moran, 2018; Nogrado et al., 

2019. 

Frischella perrara Apis mellifera 
Estimulação da resposta 

imunológica em abelhas. 

Engel, Bartlett & Moran, 2015; 

Emery, Schmidt & Engel, 2017. 

Fonte: Autores. 
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3.2.1 Metabolização de alimentos e nutrição 

A microbiota intestinal das abelhas, assim como em humanos, utiliza principalmente carboidratos complexos com 

substrato para a sua sobrevivência, sendo o pólen e o néctar os principais componentes da dieta das abelhas e principal fonte de 

aminoácidos, gordura, vitaminas e minerais (Vaudo et al., 2015; Frias et al., 2016). A maioria desses nutrientes é absorvida no 

intestino médio do hospedeiro, deixando apenas os compostos complexos como celulose, hemicelulose e pectina para serem 

digeridos pela comunidade microbiana intestinal no intestino posterior (Zheng et al., 2018; 2019). 

 O papel da microbiota intestinal na degradação de tais componentes da dieta de abelhas e atividades metabólicas estão 

associadas a membros específicos da comunidade microbiana, como Gilliamella apicola, Lactobacillus e Bifidobacterium spp. 

(Bottacini et al., 2012; Engel, Martison & Moran, 2012; Engel & Moran, 2013; Lee, et al., 2014; Kwong et al., 2014; Zheng et 

al., 2016; Kešnerová et al., 2017; Lee et al., 2018).  

Estudo desenvolvido por Zheng e colaboradores (2017) mostrou que a comunidade intestinal tem impactos marcantes 

sobre os perfis metabólicos dos compartimentos intestinais e da hemolinfa, sugerindo que as bactérias intestinais degradam 

polímeros vegetais do pólen e que os metabólitos resultantes contribuem para a nutrição do hospedeiro. Onde foi possível 

observar a partir de uma comparação entre abelhas gnotobióticas versos abelhas com a comunidade bacteriana convencional, 

que a microbiota intestinal estimulou o aumento no peso corporal das abelhas, enquanto, abelhas livre de microbiota de 

microbiota apresentaram-se menores e menos nutridas. Esse comportamento sugere que os microrganismos intestinais podem 

gerar mudanças no processo de vitalogênese do hospedeiro, além das mudanças na sinalização da insulina e na resposta gustativa. 

 

3.2.2 Desintoxicação 

As abelhas são expostas diariamente a diversos estressores que elevam suas taxas de mortalidade, sendo esses: estresse 

ambiental, manejo apícola inadequado, perda de habitat, dietas monótonas e uso indiscriminado de pesticidas e agrotóxicos nas 

plantações, além dos patógenos (Goulson et al., 2015). Entre estes, a exposição a pesticidas pode ser, dependo das doses 

aplicadas, letal para estas abelhas. Pois, recentemente foi descoberto que doses subletais de pesticidas afetam o comportamento 

das abelhas, a capacidade de forrageamento, o aprendizado, o desenvolvimento individual e em colônia (Gill et al., 2012; Henry 

et al., 2012; Fairbrother et al., 2014).  

Entretanto, as abelhas possuem órgãos que fazem o papel de excreção de substâncias tóxicas, sendo que o intestino 

médio é um dos principais locais de desintoxicação de insetos (Smagghe & Tirry, 2001). Os pesticidas podem ser absorvidos 

pelas células epiteliais do intestino médio, onde a maior parte deles é metabolizada antes de ser transportada de volta para o 

lúmen do intestino médio, através da membrana apical ou na hemolinfa, através da membrana basal (Du Rand et al., 2017).  

Sabendo disso, Wu et al. (2020), buscaram investigar o papel da microbiota na desintoxicação de xenobióticos. Para 

isso foi realizada a comparação de um gene de desintoxicação, o citocromo P450s, tanto em abelhas gnotobióticas, quanto abelhas 

com a microbiota intestinal convencional, e feita a comparação entre taxas de mortalidade e os níveis de resíduos de pesticidas, 

em cada grupo tratado com tiaclopride ou Tau‐Fluvalinato, o mesmo foi feito em relação a antibióticos tetraciclina. Foi observado 

que abelhas gnotobióticas tiveram níveis elevados de mortalidade. Já abelhas com a microbiota convencional apresentaram maior 

expressão de enzimas P450 no intestino médio. Esses resultados nos levam a crer que a microbiota intestinal tem significativa 

contribuição no processo de desintoxicação nas abelhas e revelam os impactos negativos do uso de antibióticos nas colmeias, 

como já vem sendo comprovado nos estudos de Raymann, Shaffer e Moran (2017) e Motta, Raymann e Moran (2018).  

Além disso, as abelhas também podem se intoxicar através da alimentação, pois alguns produtos derivados das 

degradações de carboidratos podem gerar açúcares tóxicos e recalcitrantes que não são metabolizados pelo hospedeiro, como 

monossacarídeos (manose, xilose, arabinose e ramnose) e alguns oligossacarídeos, que reduzem a sua expectativa de vida (Barker 

& Lehner, 1974; Barker, 1977). Sabendo disto, o estudo conduzido por Zheng et al. (2016), buscou identificar cepas bacterianas 
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com a capacidade de degradar esses açucares, onde foi observado que cepas de Giliamella apícola, bactéria presente no intestino 

da grande maioria das abelhas operárias, associadas ao intestino do gênero Apis são capazes de metabolizar manose, xilose, 

arabinose e ramnose, açúcares tóxicos a seu hospedeiro. Assim, é notório que essas cepas detêm papel importante na melhoria 

das tolerâncias dietéticas e na manutenção da saúde de seus hospedeiros. 

 

3.2.3 Desenvolvimento da imunidade e proteção contra patógenos 

Os insetos possuem mecanismos sensíveis para identificação e desenvolvimento estratégias para se defenderem 

patógenos. Assim, a resposta imunológica desenvolvida pelos insetos não apresenta memória, sendo dominada pela resposta 

imune inata e compreende três meios de defesa principal: I - Resposta humoral gerada por peptídeos antimicrobianos; II - 

Resposta celular, onde o invasor é fagocitado e encapsulado; III - Reação da fenoloxidase ou tirosinase, que deposita pigmentos 

de melanina ao redor de ferimentos e objetos estranhos (Tzau, Gregorio & Lemaitre, 2002). Destas, a resposta imunológica I e 

III, podem ter influência direta de bactérias intestinais de abelhas. 

Uma função dos peptídeos antimicrobianos (AMPs) no intestino é a manutenção da homeostase, inibindo seletivamente 

as bactérias e impedindo a proliferação excessiva de bactérias nativas, as quais tendem a apresentar maior tolerância aos AMPs 

do hospedeiro em comparação com microrganismos não nativos (Cullen et al., 2015). Estudo fornecem evidências experimentais 

de uma interação entre o microbioma intestinal das abelhas e o sistema imunológico. Foram encontradas fortes suprarregulação 

da apidaecina AMP, bem como níveis elevados de himenoptaecina, em abelhas inoculadas com a microbiota convencional, 

podendo haver regulação diferencial por diferentes membros da microbiota (Kwong, Mancenido & Moran, 2017).  

Além da resposta imune através de AMPs, a microbiota intestinal também é capaz de induzir outras respostas 

imunológicas. Frischella perrara, uma bactéria da microbiota intestinal das abelhas, coloniza uma região restrita no piloro e 

induz um fenótipo chamado de sarna (Engel, Bartlett & Moran, 2015). Este fenótipo é caracterizado por um depósito melanina, 

causado por dano tecidual, formando uma faixa fina localizada no piloro, na fronteira intestino médio-posterior, próximo aos 

túbulos de Malpighi (Nappi & Christensen, 2005).  

A presença deste faixa de melanina nas abelhas causadas por F. perrara, de acordo com Emery; Schmidt e Engel (2017), 

faz parte de uma pré-ativação imunológica no piloro, protegendo o hospedeiro de patógenos subsequentes. Este fenômeno é 

geralmente referido como imunização primária e foi demonstrado que existe em uma ampla gama de insetos, incluindo abelhas. 

Além disto, vários dos genes imunes induzidos por F. perrara codificam AMPs, que têm uma ampla atividade antimicrobiana 

e, portanto, provavelmente atuam contra uma ampla gama de outros microrganismo oportunistas (Bulet et al., 1999).  

Outra forma de promoção da imunidade por bactérias intestinais são os biofilmes, que são comunidades de bactérias 

envoltas por substâncias, principalmente açúcares, produzidas pelas próprias bactérias, que conferem a comunidade proteção 

contra diversos tipos de agressões que ela pode vir a sofrer, como por exemplo, a falta de nutrientes, o uso de um antibiótico, 

proteção contra patógenos, ou algum agente químico utilizado para combater bactérias (Martinson, Moy & Moran, 2012; Kwong 

& Moran, 2013; Zheng et al., 2019).  

 

4. Considerações Finais 

Esta revisão reuni evidências de que a herança vertical, por meio do contato social, é uma das principais forças que 

moldam o microbioma das abelhas eussociais ao longo da história evolutiva. Apoiam a hipótese emergente de que as 

características eussociais das abelhas facilita o desenvolvimento e manutenção de microbiomas especializados, proporcionando 

condições ecológicas e mecanismos de transmissão confiáveis. E por fim, nos relatam os principais papéis que estes simbiontes 

exercem na manutenção da saúde de seu hospedeiro. Este levantamento pode ser utilizado como base para futuros estudos 

relacionados ao papel que as bactérias desempenham quando associadas a abelhas eussociais.  
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