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Jednym z wazniejszych zadan stojacych przed biologia ewolucyjna jest wyjasnienie, w jaki sposob populacje
roéznicujg si¢ 1 utrzymuja swoja odrgbno$¢ pomimo przeptywu genéw. Interesujacego przypadku dla badan
nad tymi procesami dostarcza pszczota miodna Apis mellifera. Po pierwsze, jest to gatunek o dobrze
rozpoznanym genomie, co utatwia dalsze analizy. Po drugie, w obrebie tego gatunku istnieje kilka wysoce
odrebnych gatezi ewolucyjnych, powstalych jako efekt dawnych migracji i izolacji w refugiach lodowcowych.
Populacje pszczot, ktore dzigki dlugotrwalej izolacji byty na dobrej drodze do specjacji, od zakonczenia epoki
lodowcowej ponownie zetknety sie ze sobg na znacznych obszarach Europy, jednak — co ciekawe — nie ulegly
catkowitemu wymieszaniu, mimo, iz obserwuje si¢ miedzy nimi przeptyw gendéw. Daje to w efekcie cickawy
uktad eksperymentalny, w ktérym dostgpne sa zarowno formy wyjsciowe, jak i ich mieszance. Porownania
ich genoméw moga utatwi¢ wyjasnienie genetycznych podstaw ograniczen dla swobodnego krzyzowania, a
ponadto rzuci¢ §wiatlo na dziatanie doboru r6znicujacego.

Badania zostang wykonane na duzej probie pszczot zebranych na obszarze od poétnocnej Polski po poludniowe
Wegry. Genom kazdego osobnika zostanie opisany przy pomocy metody GBS (ang. Genotyping-by-
Sequencing, genotypowanie przez sekwencjonowanie). Metoda ta polega na odczytaniu licznych fragmentow
genomu z wykorzystaniem nowoczesnej, wysoce wydajnej metody sekwencjonowania. Poréwnania
fragmentéw miedzy osobnikami pozwola ujawnic réznice migdzy nimi polegajace na zmianach pojedynczych
nukleotydow (ang. Single Nucleotide Polymorphism, w skrécie SNP). Uzyskany potezny zestaw danych
(dziesiatki tysiecy SNP) umozliwi przetestowanie szeregu hipotez.

Przede wszystkim, interesowa¢ nas bedzie historia hybrydyzacji pszczot w Srodkowej Europie. Jest to obszar,
na ktorym spotykaja si¢ dwie odmienne gatgzie ewolucyjne tego gatunku — do pierwszej z nich, wystgpujace;j
pierwotnie na poéloc od Karpat (okreslanej jako ,,M”) zalicza si¢ pszczote $rodkowoeuropejska
A. m. mellifera, za$ druga, zasiedlajaca tereny na potudnie od Karpat (okreslana jako ,,C”) obejmuje tzw.
krainke A. m. carnica. Dzigki badaniom bedzie mozna okresli¢ historie demograficzng pszczét w obszarze
badan, tj. czas zetknigcia si¢ form M i C, zmiany ich efektywnych wielko$ci populacji oraz kierunki przeptywu
gendw migdzy nimi. Obecnie uwaza sig, ze na potoc od Karpat wystepowaly tylko pszczoty M, za$ pszczoty
C zostaly sprowadzone przez czlowieka ze wzgledu na ich walory uzytkowe. Nie sposob jednak wykluczy¢
wczesniejszego, naturalnego przepltywu genow migdzy podgatunkami. Wykorzystujac metode okreslana jako
analiza koalescencji postaramy si¢ odpowiedzie¢ na pytanie, kiedy w genomie M pojawity si¢ domieszki
genow C 1 w jakim tempie postgpuje proces wigczania obcych gendéw (tzw. introgresji) do puli genowej
populacji. Czesto uwaza sig, ze pszczoly réznych podgatunkéw mogg si¢ swobodnie krzyzowaé, jednak wyniki
naszych wczesniejszych eksperymentow pokazuja, ze pszczoty kojarza si¢ raczej w obrebie wilasnych
podgatunkoéw, a zatem muszg istnie¢ migdzy nimi bariery rozrodcze. Bariery takie maja zapewne podtoze
genetyczne, ktore dotychczas nie jest znane. Zaktadamy, Ze regiony genomu zawierajace geny odpowiedzialne
za izolacje rozrodcza powinny wykazywaé nizszy poziom introgresji niz pozostate jego fragmenty. Poprzez
zbadanie nat¢zenia introgresji wzdluz genomu u mieszancoéw migdzy M i C wskazemy geny odpowiedzialne
za istnienie barier rozrodczych. Dowiemy si¢ takze doktadniej, jaki jest kierunek przeplywu gendéw miedzy
pszczotami M i C oraz ktora pte¢ odpowiada za niego w wigkszym stopniu. Dane z dotychczasowych badan
wskazuja, ze mogg istnie¢ powazne réznice co do tempa przeptywu genow z M do C iz C do M.

Kolejny zestaw probleméw badawczych, ktore chcemy rozwiaza¢ dzigki bogatemu zestawowi danych
uzyskanych dzieki skanowaniu genomu metoda GBS to kwestie adaptacji do lokalnych warunkow srodowiska.
Chcemy odpowiedzie¢ na pytanie, w jaki sposob pszczoty M i C roznig si¢ pod wzgledem genetycznym i czy
dobor naturalny zwigzany z odmiennymi presjami §rodowiska (np. klimatem) doprowadzit w ich obrebie do
ewolucji odmiennych wersji genoéw (alleli). Badajac relacje pomiedzy czestosciami alleli a czynnikami
srodowiska wskazemy geny odpowiedzialne za lokalne adaptacje u pszczot. Przetestujemy takze powigzania
cech fenotypowych stosowanych do odrozniania réznych podgatunkow pszczot z markerami genetycznymi.

Wyniki badan wzbogaca wiedz¢ na temat waznych zagadnien ewolucyjnych, w tym zwlaszcza na temat
mechanizméw ksztattowania si¢ izolacji rozrodczej na wczesnych etapach powstawania gatunkow. Jestesmy
przekonani, ze zdobyta wiedza bedzie miata takze niemate znaczenie praktyczne, gdyz pszczota miodna nalezy
do najwazniejszych organizmow, tak dla przyrody, jak i gospodarki. Wyniki naszych badan wzmocnig
naukowe podstawy hodowli pszczot i ochrony ich zasobow genetycznych.



