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Celem badan byla ocena biordznorodnosci dzikich owadow zapylajacych i monitorowanie
bior6znorodnosci roslin pokarmowych, tzw. pozytkow pszczelich, na terenach intensywnych upraw
ogrodniczych i rolnych, oraz ocena bioréznorodnosci hodowlanych populacji pszczoty miodne;.

W roku 2015 oceniono wstepnie bioréznorodno$¢ dzikich owadéw zapylajacych na 2 obszarach
uprawy gryki. Liczenie owadéw wykonywano miedzy godzing 9:00 a 10:00, tj. w porze nektarowania
kwiatow gryki oraz najwigkszej aktywno$ci przedstawicieli wszystkich grup zapylaczy. Liczebno$é
owadoéw zapylajagcych ustalano z wykorzystaniem metody transektow liniowych. Obserwacje
w powiecie lipskim (I) prowadzono pod koniec okresu kwitnienia roslin, natomiast w powiecie
putawskim (II) w petni kwitnienia ro$lin.

W 2015 dominujgce liczebnie okazaly si¢ pszczoly miodne Apis mellifera L., a pszczoty
samotnice i trzmiele Bombus Latr. wystepowaly w znacznie mniejszej liczbie. Na II obszarze,
w porownaniu do I obszaru, stwierdzono obecno$¢ trzmiela drzewnego B. hypnorum, natomiast nie
stwierdzono na nim trzmiela ziemnego. Zageszczenie owadow pszczotowatych w szt/m? byto w 2015
roku na obszarze II czterokrotnie wyzsze niz na I obszarze badawczym, przy czym zageszczenie
samych trzmieli bylo wyzsze blisko sze$ciokrotnie. Jednocze$nie obok badan bioréznorodnos$ci
owadow na poszczegoélnych obszarach badawczych okre$lano inne niz gryka rosliny pokarmowe.
| obszar badawczy to okolica uboga w ro$liny pozytkowe dla pszczotowatych. Dominujg tam pola
uprawne w niezbyt wysokiej kulturze. Il obszar badawczy to stanowisko bardzo urozmaicone
topograficznie. Wokot porastaly lasy, taki a takze plantacje wisni, ogrody przydomowe. Lista
gatunkow pozytkowych spotkanych w najblizszej okolicy pola gryki byta bogatsza w poréwnaniu do
| obszaru badawczego.

Do oceny zrdznicowania genetycznego linii hodowlanych pszczoty miodnej na poziomie
molekularnym zastosowano metode SSR- PCR, z uzyciem szeSciu par starterow mikrosatelitarnych.
Proby do badan pobrano z 2 pasiek hodowlanych, od 4 linii hodowlanych pszczo6t, reprezentujace
zaré6wno pszczoty krainskie jak i pszczoty kaukaskie. Dane z mikrosatelitow przeanalizowano za
pomoca programu GenAlEx, w celu wyznaczenia parametrow statystycznych opisujacych stopien
zréznicowania i pokrewienstwa genetycznego pomigdzy badanymi populacjami. Na podstawie
otrzymanych wartosci dystansu genetycznego przeprowadzono analize glownych wspoirzednych
(PCoA).W kazdej linii hodowlanej zaobserwowano rodziny pszczele blisko spokrewnione genetycznie
ze soba jak 1 te, u ktorych stwierdzono odmienno$¢ genetyczna. Najwyzszy wspoOlczynnik
zroznicowania genetycznego odnotowano u pszczot krainskich. Jak wykazata analiza wariancji
molekularnej (AMOVA), udziat zréznicowania genetycznego stanowigcego o rdznicach pomigdzy
liniami hodowlanymi w catkowitym zréznicowaniu zaobserwowanym w badanych probach wynidst
13%. Najnizsza warto$¢ dystansu genetycznego (najblizsze pokrewienstwo) stwierdzono pomigdzy
liniami pszczot kaukaskich, natomiast najwyzsza pomiedzy liniami pszczot krainskich.

Oceng czystosci rasowej matek pszczelich wykonano na podstawie obrazu prawego skrzydta,
pierwszej pary u robotnic. Do badan tych pobrano pszczoty z tych samych rodzin, z ktérych pobierano
osobniki do badan molekularnych. Skrzydta pszczot wypreparowano a nastgpnie skanowano do
plikow cyfrowych. Zdjecia skrzydet o wysokiej rozdzielczosci poddano analizie programem do



automatycznego oznaczania punktéw przecigeia si¢ zylek na skrzydle, nastgpnie poddawano
weryfikacji w oparciu o wskazniki roznicujace je od populacji wzorcowej. W przypadku pszczot
kaukaskich, dodatkowo wykonano pomiary dlugosci jezyczkdéw robotnic. Obliczono $rednig dtugosc
jezyczkéw dla kazdej rodziny pszczelej i rasy a nastgpnie pordwnywano je ze wzorcem dla
podgatunku.

Mozliwo$ci zastosowania w praktyce uzyskanych wynikéw

Rozpoczeto jedne z pierwszych w kraju badania bioréznorodnosci hodowlanych populacji
pszczoty miodnej wykorzystujac techniki molekularne. Wyniki badan beda przekazywane corocznie
zainteresowanym rolnikom, sadownikom, pszczelarzom i hodowcom matek, jak rowniez do osrodkow
doradztwa rolniczego i organéw nadzorujacych hodowle zwierzat gospodarskich.



