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Rodzime pszczoty miodne w Polsce tradycyjnie zamieszkiwaty lasy i puszcze, gtdwnie
zajmujgc dziuple w starych drzewach, przy czym liczba rodzin pszczelich nie przekraczata
jednej na kilometr kwadratowy. Wspotczesne pasieki, zlokalizowane blisko pél uprawnych,
obszaréw miejskich i lasow, sktadajg sie z dziesigtek lub nawet setek rodzin. W ciggu swojej
historii ewolucyjnej pszczoty miodne byty poddane znacznej selekcji naturalnej, co
spowodowato wyewoluowania licznych podgatunkéw dostosowanych do lokalnych
warunkow srodowiskowych. Pomimo prob regulacji prawa, pszczelarze bezkrytycznie
importujg materiat genetyczny z réznych stron sSwiata. W potagczeniu z naturalnym
unasienianiem matek pszczelich w polskich pasiekach, praktyka ta prowadzi do
zmieszancowania podgatunkow, ktére w warunkach naturalnych nigdy by sie nie spotkaty.

Rozpoznajgc potencjat rodzimych linii pszcz6t miodnych, polskie wtadze w latach 70.

XX wieku wprowadzity srodki ochronne. Obecnie program ochrony zasobéw genetycznych
obejmuje piec¢ linii pszczoét miodnych (cztery linie pszczoty srodkowoeuropejskiej oraz jedng
linia krainki). Niemniej jednak dotychczasowa ocena przynaleznosci rasowe;j linii objetych
ochrong oparta jest o analize cech morfometrycznych i behawioralnych. Natomiast
wspotczesne narzedzia molekularne pozwalajg nam przesledzi¢ potencjalne, historyczne
incydenty mieszancowania.
Wspoétczesnie, gtdbwnym czynnikiem wptywajgcym na przezywalno$¢ rodziny pszczelej jest
presja patogenow. Pszczoly miodne musze sobie radzi¢ z patogenami i pasozytami , z
ktérymi nie miaty szansy koewoluowadé, takimi jak Nosema ceranae czy Varroa destructor.
Presja patogenéw prowadzi rocznie do istotnych upadkdéw rodzin pszczelich, a istniejgce
metody wykrywania ich opierajg sie na recznym liczeniu zarodnikéw lub mato wydajnych i
kosztownych technikach molekularnych.

Kolejnym istotnym czynnikiem wptywajgcym na zdrowie pszczo6t miodnych jest ich
mikrobiom, czyli sktad bakteryjny ich przewodow pokarmowych. Mikrobiom pszczét od lat
opisywany byt jako stabilny, sktadajgcy sie z dziewieciu gtéwnych taksondéwbakteryjnych.
Niemniej jednak najnowsze badania wskazujg na réznorodnos¢ genetyczng symbiontow,
ktére mogg w istotny sposéb wptywaé na adaptacje pszczét do lokalnych warunkéw oraz
ograniczac presje patogenow. Jednak badania te czesto opierajg sie na warunkach
labolatoryjnych, pojedynczych populacjach pszczot lub pojedynczych stresorach.

W ramach tego projektu, wykorzystam wysokoprzepustowe sekwencjonowanie
genow markerowych symbiontéw i pszczelich patogendéw, potgczone z charakteryzacjg
skfadu genetycznego rodzin pszczelich z prébek historycznych i wspétczesnych do: I) Oceny
czystosci genetycznej i potencjalnej hybrydyzacii linii pszcz6t miodnych objetych programem
ochrony zasobdéw genetycznych.

II) Opisania i zrozumienia wzajemnych relacji miedzy wielkosciami mikrobiomu, patogenami
a genetycznym ttem pszczot miodnych.

) Zrozumienia czynnikdw wptywajacych na przezycie rodzin pszczét miodnych w
gradientach antropogenicznym (puszcze pierwotne, obszary rolnicze, miasta).

Takie podejscie ma potencjat rewolucjonizacji panujgcego paradygmatu proceséw
ksztattujgcych adaptacje pszczot miodnych w obliczu antropogenicznych presji. Ponadto
wyniki projektu bedag kierowaé przysztymi strategiami ochrony rodzimych linii pszczot
miodnych w Polsce.



