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Pszczoty miodneApis mellifera), podobnie jak inne owady btonkoskrzydte (np. osgréowki), s
organizmami haplodiploidalnymi. Oznacza xe,samce (trutnie) rozwijajsie z niezaptodnionych jaj i maj
pojedynczy zestaw informacji genetycznej (pochogzedynie od matki), natomiast samice - podwdjny
(pochodzcy od matki i ojca). Molekularny mechanizm, w ja@rganizm przeklada fakt posiadania
pojedynczego lub podwdjnego zestawu informacji gegamej na rozwdj odpowiedniej pici bardzo diugo
pozostawat nieznany. Sprawodatkowo skomplikowato odkryciee w szczegolnych przypadkach tiave
jest réwnie powstanie diploidalnego samca (posiadego podwoja liczbe chromosoméw). Rozwkaniem
tej zagadki stalo siodkrycie genwesd (ang. complementary sex determiner). Gen tengpygt w licznych
odmianach (posiada wiele tzw. alleli)zndgcych sé od siebie sekwengjw konkretnym fragmencie DNA
(regionie hiperzmiennym). Okazuje; ste te pszczoty, ktére posiaday swoim genomie dwa #@e allele
csd, rozwijaja sie jako samice, natomiast te, ktére posiadizya identyczne allele lub tylko jeden — jako samce
Fakt powstawania diploidalnych trutni nie pozostsge znaczenia dla kondycji rodziny pszczelejzgghmce
takie, jako nieprzydatne (niemgge se rozmnéaac), s eliminowane przez swgyodzirg na wczesnym etapie
rozwoju. Naley zda sobie spray z tego,ze diploidalne trutnie powstajniejako przez pomytk gdyz
rozwijaja sie z zaptodnionego jaja, z ktérego, zgodnie z plamaiata powsta samica, a w rezultacie powstaje
organizm, ktéry jest natychmiast niszczony. W eieliczba samic w rodzinie, w ktérych dochodzi do
powstawania diploidalnych trutni, zmniejsze, si naley pametac, ze sita i kondycja rodziny pszczelej zafe
wihasnie od liczby samic, ktére w znakomitejgkszaici s3 robotnicami pracucymi na rzecz catej rodziny.
tatwo jest sobie wyobragi ze jeli w populacji pszczét jest bardzo zw r&znych alleli csd,
prawdopodobigstwo spotkania siw pojedynczym organizmie dwdéch identycznych alleidzie mate i
wplyw  powstawania diploidalnych trutni na kondycjrodzin pszczelich dalzie znikomy.
Prawdopodobigstwo spotkania giidentycznych alleli genusd wzrasnie dramatycznie, gdy dajdio gtosu
czynniki obnkajgce r&znorodnad¢ genetycza populacji pszczét, do ktérych niestety rownielezy zaliczye
procedury hodowlane wprowadzone przez cziowieka wiplkoskalowa hodowla matek pszczelich i ich
sztuczna inseminacja). Nawet niewielkie zmniejszesiliczebndci rodzin pszczelichduzie prowadz do
jeszcze wikszego zawzenia puli allelicsd, co z kolei kdzie prowadzi do narastania opisywanego problemu.
Ten samonamzapcy sk mechanizm podnosey ryzyko wygingcia populacji zostat nazwany ,wirem
diploidalnych trutni”.

Aby w pelni zrozumié te mechanizmy i przewidziech wpltyw na populaejpszczoét, naley podpé
proby oszacowania liczby wariantdwsd oraz mechanizméw powstawania i rozprzestrzenisiiaowych
alleli w populacji. W naszej najnowszej pracy wy&imy, ze liczba allelicsd zostata znacznie zawina z
powodu niewtéciwych zataen ich rozmieszczenia w populacji. Pokagaly, ze allelecsd s3 rozmieszczone
nierobwnomiernie i dos&zimy do wniosku,ze przyczym tego stanu rzeczy jest bardzozauczstas¢
wystepowania mutacji, ktére ze wzglu na specyficzne cechy sekwencji gest mog wysiapi¢ podczas
tworzenia gamet i powodowaowstawanie nowych alleli.

Nasz projekt ma na celu scharakteryzowanie niekboozynnikow wplywajcych na réanorodnd¢
alleli csd w populacji pszcz6t miodnych. Najpierw sprébujeaszacowé tempo powstawania nowych alleli
csd. Chcemy uy¢ sekwencjonowania o wysokiej wydafoo do genotypowania komorek jajowych i
plemnikow. Ta metoda pozwoli na wykrycie fliarych mutacji, ktére mogwystpi¢ podczas gametogenezy
danej komérki. Mamy nadzigj ze liczba i charakter wykrytych mutacji pozwoli n&relenie tempa
pojawiania s nowych allelicsd i da nam wgld w molekularne mechanizmy odpowiedzialne za ich
powstawanie.

Hodowla pszczét wsrodowiskach zamieszkanych przez niewdelkczbe rodzin pszczelich
prawdopodobnie powoduje zmniejszeniermdrodndci csd. Chcielibysmy sprawdz nasilenie tego efektu,
monitorugc w sposob agty w ciagu kilku lat kilka takich rodzin hodowanych $vodowisku miejskim.
Planujemy rownig przeanalizowa populacg pszczét miodnych na obszarze, w ktérym znajdujedsia
pasieka, w ktorej rutynowo wykorzystuje siodowk na dug skak i sztuczr inseminag matek pszczelich.
Chcemy oszacoweavptyw takich procedur nie tylko na pudlleli csd w takiej pasiece, ale tai& na populaej
pszczoét hodowanych w jejsiedztwie.

Planujemy réwnig stworzenie modelu komputerowego, ktéry pozwolitiey symulagj przezycia
populacji pszcz6ét w zadmosci od licznych zmiennych, ktérych nie zawszezmo kontrolowé w czasie
obserwacji prawdziwych populacji. Taki model pozwobm réwnie przewidywa dtugofalowe skutki
wprowadzanych dérodowiska zmian.

Oczekujemy, ze realizacja naszego projektu pozwoli na éle@e mechanizméw i tempa
powstawania nowych alletisd oraz odpowie na pytania dotyce czynnikow ksztattypych ré&norodna¢
csd i ich mazliwg role w przetrwaniu populacji pszcz6t miodnych. To zdiohaze ostatecznie przyczyhnsie
do opracowania bardziej wyrafinowanych strategiddwli i ochrony pszcz6t, co ma ogromne znaczenie w
kontelkscie obserwowanego ostatnio na caumecie spadku liczby pszczot miodnych.



