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Cel pracy

Ocena bioréznorodnosci hodowlanych populacji pszczoty miodnej poprzez analize zroz-

nicowania genetycznego | morfologicznego.

Materiat | metody

Analizy molekularne. Badania te wykonano na 141 probach pszczo6t pobranych z rodzin
pszczelich rasy (podgatunku) Apis mellifera carnica Polim., nalezgcych do 8 linii hodowla-
nych. Do izolacji DNA pszczoét wykorzystano zestaw EXTRACTME DNA Tissue Kit (DNA-
Gdansk). Jedng rodzine pszczelg reprezentowato pie¢ osobnikow. Do oceny zréznicowania
genetycznego linii hodowlanych na poziomie molekularnym zastosowano metode SSR-
PCR, z uzyciem szesciu par starterow mikrosatelitarnych (Solignac i inni 2007): A0Q7,
A088, Ap043, Ap103, Ap226, Ap249. Dane przeanalizowano za pomocg programu GenA-
|IEX, w celu wyznaczenia parametrow statystycznych opisujgcych stopien zréznicowania lub
(i) pokrewienstwa genetycznego pomiedzy rodzinami pszczelimi i linlami hodowlanymi
(analiza wariancji molekularnej AMOVA). Na podstawie otrzymanych wartosci dystansu ge-
netycznego przeprowadzono analize gtownych wspotrzednych (PCoA — principal coordinate
analysis), umozliwiajgcg graficzne przedstawienie zwigzku pomiedzy zroznicowaniem mo-
lekularnym a odlegtoscig genetyczng pomiedzy analizowanymi probami.

Analiza morfometryczna. Do badan postuzyty pszczoty z tych samych rodzin, z ktorych
pobierano osobniki do badan molekularnych. Ocene czystosci rasowej matek pszczelich
wykonano na podstawie uzytkowania prawego skrzydta, pierwsze] pary u robotnic
(morfometria geometryczna). Z kazdej proby wypreparowano po 20 prawych skrzydet
pierwsze| pary | wprawiono w ramki do przezroczy. Tak przygotowane preparaty zeskano-
wano do plikow cyfrowych o duzej rozdzielczosci i analizowano programem do automatycz-
nego oznaczania punktow przeciecia sie zytek. Nastepnie poddawano je weryfikacji wyko-
nujac analize kanoniczng (CCA- Canonical Correlation Analysis) w oparciu o wskazniki roz-

nicujgce je od populacji wzorcowej (Gerula i inni 2009).

Wyniki

Rycina 1. Analiza gtownych wspotrzednych na podstawie wartosci dystansu gene-
tycznego pomiedzy rodzinami odpowiednich linii hodowlanych: (A)- Aga A, (B)- Wine-
ta W, (C)-Dobra-S D1, (D)- Dobra-K D2, (E)-Karpatka K, (F)- Kujawska Ku, (G)- Wanda
Wa, (H)- Alpejka Al.
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W kazdej linii hodowlanej stwierdzono zaréwno rodziny pszczele blisko spokrewnione ge-
netycznie ze sobg jak i te, u ktoérych stwierdzono odmiennosc¢ genetyczng. Szczegotowe da-
ne wraz z zaznaczonym kolorem czerwonym obszary skupiajgce rodziny o najblizszym po-
krewienstwie genetycznym przedstawia rycina 1A, B, C, D, E, F, G, H.

Najmnie] zroznicowanymi liniami hodowlanymi okazaty sie Wineta i Kujawska, u ktorych
iIndeks Fst wynosit odpowiednio 0,027 i 0,044. W pozostatych populacjach indeks ten byt
przecietny i wynosit 0,058-0,117 (Ryc. 2 A). Najwyzszy indeks utrwalenia (0,117), czyli naj-
wieksze zroznicowanie genetyczne zaobserwowano w linii hodowlanej Dobra-S, jedynej ro-
dzimej populacji pszczot krainskich.

Analiza wariancji molekularnej wykazata, ze badane linie sg przecietnie spokrewnione.
Najblizsze pokrewienstwo stwierdzono pomiedzy liniami Dobra-S | Karpatka, natomiast naj-

odleglejsze pomiedzy liniami Dobra-S i Wineta (Ryc. 3 A).

Rycina 2. Wskazniki zréznicowania genetycznego i morfologicznego wewnatrz popu-
lacji: (A) Warto$¢ indeksu utrwalenia alleli (FsT), (B) Srednie odchylenie od sredniego
pierwiastka kanonicznego. Nazwy linii hodowlanych- patrz rycina 1.
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Rycina 3. Podobienstwo populacji pszczét na podstawie: (A) wartosci dystansu ge-
netycznego, (B) analizy morfologiczne]. Nazwy linii hodowlanych- patrz rycina 1.
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przedstawia podobienstwo badanych linii hodowlanych na podstawie obrazu skrzydet. Zmiennosc uktadu zytek na
skrzydtach poszczegolnych robotnic w rodzinach pszczelich wyrazono wskaznikiem sredniego odchylenia od srednie-
go pierwiastka kanonicznego. Niektore populacje pszczot, u ktorych zaobserwowano niskie zroznicowanie morfolo-
giczne robotnic cechowato niskie zréznicowanie genetyczne (FsT) (Ryc. 2 A, B). Wspo6tczynnik korelacji Pearsona po-

miedzy wskaznikami zroznicowania genetycznego i morfologicznego wynioést R = 0,63.

Podsumowanie i1 wnioski

1. Wskazniki utrwalenia alleli w populacjach (Fst) swiadczg o przecietnym lub niskim zréznicowaniu gene-
tycznym badanych populacji pszczot. Najwieksze zréznicowanie genetyczne zaobserwowano w jedynej
rodzimej populacji pszczot krainskich

2. Na podstawie analizy polimorfizmu DNA stwierdzono sredni poziom pokrewienstwa miedzy wybranymi li-

niami hodowlanych pszczot krainskich.

3. Analiza czystosci rasowej wybranych populacji pszczét na podstawie pomiarow morfometrycznych
sSwiadczy o wysokim poziomie cech podgatunkowych.

4. Wskazniki zroznicowania genetycznego i morfologicznego w badanych populacjach sg skorelowane.
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