Zadanie 4.2 Ocena bior6znorodnosci owadow zapvlajacvch i pozyvtkéw pszczelich

Okres realizacji 2015-2020

Autorzy: dr D. Gerula, dr B. Badek, T. Biatek, dr hab. M. Bienkowska, mgr M. Boranski,
R. Jemiota, E. Koltowska, dr hab. Z. Koltowski, prof. M. Korbin, dr B. Panasiuk, E. Skwarek,
dr D. Teper, mgr P. Wegrzynowicz

Cel badan:

Ocena  bior6znorodnosci  dzikich owaddéw  zapylajacych i monitorowanie
biordznorodnosci roslin pokarmowych, tzw. pozytkow pszczelich, na terenach intensywnych
upraw ogrodniczych i rolnych, oraz ocena bior6znorodnosci hodowlanych populacji pszczoty
miodne;j.

Opis prac zrealizowanych w 2016 roku:

Oceniono bior6znorodno$¢ owaddéw zapylajacych na obszarach intensywnej uprawy
rzepaku ozimego (powiat lipski i powiat putawski) i uprawach gryki (powiat lipski i powiat
zwolenski). Oceng zaggszczenia owadow na plantacjach rzepaku wykonano miedzy godzing
9:00 i 13:00, tj. w porze nektarowania kwiatow rzepaku oraz najwickszej aktywnosci
przedstawicieli wszystkich grup zapylaczy. Liczebno$¢ owadow zapylajacych ustalano
Z wykorzystaniem metody transektow liniowych. Do szczegdlowych badan taksonomicznych
wykorzystano owady polawiane w pulapkach Moernickiego. Obserwacje prowadzono na
poczatku, w pelni i pod koniec okresu kwitnienia roslin. W 2016 roku dominujace liczebnie
okazaly si¢ pszczoty miodne Apis mellifera L., a pszczoly samotnice i trzmiele Bombus Latr.
wystepowaly w znacznie mniejszej liczbie. Stwierdzono istotne rdznice w zagegszczeniu
owadow pszczolowatych w szt/m® w zalezno$ci od lokalizacji. Jednocze$nie, obok badan
bioréznorodnosci owadéw na poszczegdlnych obszarach badawczych, okreslano inne niz
gryka rosliny pokarmowe. Podobnie jak w przypadku zageszczenia owadow okolice
badanych plantacji roznity si¢ pod wzgledem réznorodnosci pozytkow, jednak nie znaleziono
zwigzku pomiedzy obfitoscig roslinnosci a zageszczeniem owadow na plantacjach rzepaku.

Obserwacje owadow na kwitngcych plantacjach gryki wykonywano w godzinach 8.00-
10.00 wedtug metodyki jak na rzepaku ozimym. Zageszczenie owadow na w szt/m? plantacji
gryki oraz liczba rodzajow pszczotowatych Apoidea byla istotnie wyzsza niz na plantacjach
rzepaku. Zwiazane jest to z cyklem rozwojowym owadow. Zaobserwowano istotne réznice
W zageszczeniu owadow na poszczeg6lnych plantacjach gryki. Okolice kwitngcych plantacji
gryki réznity sie pod wzgledem réznorodnosci pozytkow, jednak nie znaleziono zwigzku
pomigdzy obfitoscig roslinnosci a zageszczeniem owadoéw na plantacjach rzepaku.

Do oceny zroznicowania genetycznego linii hodowlanych pszczoty miodnej na poziomie
molekularnym zastosowano metode SSR-PCR, 2z wuzyciem szesciu par starterow
mikrosatelitarnych. Proby do badan pobrano z 8 linii hodowlanych pszczo6t krainskich. Dane
z mikrosatelitow przeanalizowano za pomoca programu GenAlEx, w celu wyznaczenia
parametrow statystycznych opisujacych stopien zréznicowania i pokrewienstwa genetycznego
pomiedzy badanymi populacjami. Na podstawie otrzymanych wartosci dystansu
genetycznego przeprowadzono analize gldwnych wspdhzgdnych (PCoA). W kazdej linii
hodowlanej zaobserwowano rodziny pszczele blisko spokrewnione genetycznie ze soba jak
ite, u ktorych stwierdzono odmienno$¢ genetyczng. Jedng z miar zréznicowania
genetycznego populacji jest indeks utrwalenia alleli Fst., ktory pokazuje jak silnie dane allele
sg utrwalone. Najmniej zréznicowane okazaly si¢ Wineta i Kujawska indeks Fst odpowiednio
0,027 1 0,044. W pozostatych populacjach indeks ten byt przecigtny i wynosit 0,058-0,117.
Najwyzszy indeks utrwalenia (0,117), czyli najwigksze zrdéznicowanie genetyczne
zaobserwowano w linii hodowlanej Dobra, jedynej rodzimej populacji pszczot krainskich.
Analiza wariancji molekularnej wykazata, Ze badane linie sa przecigtnie spokrewnione
ze sobg.



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 ktorych 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 punktow przecigcia si¢ zylek na
skrzydle, nastepnie poddawano weryfikacji w oparciu o wskazniki roznicujace je od populacji
wzorcowej. Analiza czystoSci rasowej i stopnia zroznicowania fenotypowego wybranych
populacji pszczét na podstawie pomiaréw morfometrycznych swiadczy o wysokim poziomie
cech podgatunkowych.

Opis najwazniejszych osiggnigc:

Rozpoczeto jedne z pierwszych w kraju badania bior6znorodnosci hodowlanych
populacji pszczoty miodnej wykorzystujac techniki molekularne.
Mozliwos$ci zastosowania w praktyce uzyskanych wynikow:

Wyniki badan beda przekazywane corocznie zainteresowanym rolnikom, sadownikom,
pszczelarzom i hodowcom matek, jak rowniez do o$rodkow doradztwa rolniczego i organow
nadzorujacych hodowle zwierzat gospodarskich.



