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ФИЛОГЕНЕТИКА 
подвидов Apis mellifera L.
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Вид A. mellifera L. занимал естественный 
ареал, охватывающий всю Африку и Европу, 
а также часть Ближнего Востока. По 
F.Ruttner (1992), вид подразделяется на 25 
подвидов. W.S.Sheppard и M.D.Meixner 
(2003) совсем недавно в горах Тянь-Шаня в 
Центральной Азии обнаружили еще один 
А. т. pomonella. Большое число подвидов 
обусловлено, по-видимому, изоляцией и 
последующим накоплением генетических 
различий. В результате действия антропо
генных факторов постоянно происходит их 
интенсивная гибридизация. Интродукция 
разных подвидов A. mellifera произошла в 
Северную и Южную Америку, Австралию и 
Азию, что дало начало гибридным популя
циям. Случайно возникшие популяции аф
риканизированных пчел в Южной Америке — 
потомки А. т. scutellata и гибридизован- 
ных подвидов из Европы: А. т. mellifera, 
А. т. ligustica, А. т. carnica, А. т. caucasica, 
A.m. iberica (D.R.Smith, 1991) — представля
ют большую опасность не только для насе
ления, но и для пчеловодства этого региона.

В связи с высоким уровнем интеграции 
геномов разных подвидов, что является 
следствием повсеместной интродукции 
пчел, филогения A. mellifera недоработана. 
Несколько лет назад филогенетика пчел 
была основана только на изучении морфо- 
метрии (F.Ruttner, 1992). Первые критерии 
для внутривидовой систематики A. melli
fera были разработаны В.В.Алпатовым 
(1948) и G.Goetze (1940, 1964). Европей
ская морфометрическая система приняла 
окончательный вид после модификации
F.Ruttner (1978).

По F.Ruttner (1978), согласно морфометри
ческим характеристикам вид A. mellifera L. 
делится на четыре группы: А, М, С и О 
(табл.). Группа А включает африканские под
виды, фуппа М — подвиды из Северной Ев
ропы, с Пиренейского полуострова и из Се
верной Африки. В группу С входят подвиды 
из Центральной и Восточной Европы и с Бал
канского полуострова, в группу О — с Кавка
за, Средиземноморья и Ближнего Востока.

Факт невозможности морфометрической 
идентификации подвидов при гибридизации 
популяций предопределяет использование в 
популяционных исследованиях молекулярных 
маркеров. В последнее время применяют мо
лекулярно-генетические методы, которые 
позволяют точно идентифицировать подвиды 
независимо от степени их интрогрессии.

Использование RFLP мтДНК (полиморфизм 
длин рестрикционных фрагментов мито

хондриальной ДНК) (D.R.Smith, 1991; 
L.Garnery et cetr., 1992; M.D.Meixner et cetr., 
1993; и др.) и ядерной ДНК (H.G.Hall, 1998), 
RAPD (полиморфизм длин фрагментов, амп- 
лифицированных случайно выбранными 
праймерами) (A.BIanchetot, 1991, 1992;
G.J.Hunt, D.Page, 1995), микросателлитного 
полиморфизма (S.Tares et cetr., 1993; 
A.Estoup et cetr., 1995), секвенирования 
мтДНК (M.C.Arias и W.S.Sheppard, 1996) ока
залось эффективным в филогенетике и сис
тематике подвидов. Исследования D.R.Smith 
(1991) с использованием метода RFLP и 
Cornuet (1991), Garnery et cetr. (1992) мето
дом секвенирования мтДНК показали фило
генетическую картину, где имеется четыре 
подвидовые группы Apis mellifera, как и у 
F.Ruttner (1978). Однако группы М и О 
(F.Ruttner, 1978) по составу значительно от
личаются. Результаты работ M.C.Arias и 
W.S.Sheppard (1996) по секвенированию и 
сравнению нуклеотидной последовательнос
ти гена Nd2 мтДНК подтверждают ранние 
молекулярно-генетические исследования 
D.R.Smith (1991), Cornuet (1991) и Garnery (1992).

M.C.Arias и W.S.Sheppard (1996) выделили 
четыре группы, где группа I содержит пре
имущественно африканские подвиды, груп
па II объединяет подвиды Среднего Восто
ка и Северо-Восточной Африки, А. т. mel
lifera и А. т. ligustica формируют группу III, 
группу IV составляют подвиды Средиземно
морья (см. табл.).

Африканской группе подвидов (группа I) 
M.C.Arias и W.S.Sheppard (1996) соответ
ствует предложенная F.Ruttner (1978) груп
па А; группе подвидов Северного Среди
земноморья (фуппа IV) — группа С; A. m. mel
lifera (группа III) — группа М. Группа IV соот
ветствует группе С, исключая A. m. meda, 
которая, по F.Ruttner (1988), принадлежит 
группе О. M.C.Arias и W.S.Sheppard (1996) 
подтверждают аналогию группы II с группой 
О. Однако их сходство только внешнее, а по 
составу они различны. Группа О содержит 
A. m. meda, но не содержит A. m. lamar- 
ckii. Гипотезу родства по происхождению 
подвидов Среднего Востока и Африки 
подтверждает состав группы II, которая 
объединяет А. т. lamarckii из Египта и А. 
т. meda из Сирии. Два образца А. т. meda 
располагаются в разных группах: один — с 
африканскими подвидами, другой — с се- 
веро-средиземноморскими. Это подтверж
дает гипотезу, что Ближний Восток может 
быть центром происхождения вида 
(F.Ruttner, 1988; L.Garnery, 1992; M.C.Arias
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and W.S.Sheppard, 1996). Дополнительное ис
следование подвидов из Турции, с Восточного 
Средиземноморья и Кавказа, таких, как А. т. 
anatoliaca и А. т. caucasica, позволит решить 
вопрос родства подвидов.

Исследования A.Estoup (1995) по семи микро- 
сателлитным локусам А113, В124, А7, А24, А28, 
А88, А43 подтверждают существование и со
став трех эволюционных ветвей М, С и А, ранее 
выделенных F.Ruttner (1978). Ветвь М пред
ставлена тремя популяциями из Avingon (Южная 
Франция, А. т. mellifera), Valenciennes (Север
ная Франция, А. т. mellifera) и Umea (Швеция, 
А. т. mellifera). Ветвь С представлена популяци
ей из Forli (Италия, А. т. ligustica), Berlin (Герма
ния, А. т. carnica), Chalkidiki (Греция, А. т. 
cecropia). Ветвь А представлена популяциями из 
Johannesburg (Южная Африка, А. т. scutellata), 
Cape Town (Южная Африка, А. т. capensis) и 
Tinznit (Марокко, А. т. intermissa) (см. табл.).

Сравнительная таблица результатов филоге
нетических исследований трех авторов пока
зывает, что у M.C.Arias и W.S.Sheppard (1996) 
из 16 сравниваемых подвидов только 8 подви
дов соответствуют группам F.Ruttner (1988), а 
у A.Estoup (1995) из 7 подвидов — только 6. 
Возможно, это объясняется разной эволюци
онной значимостью локусов, использованных в 
данном сравнении. Каждый локус имеет свой 
коэффициент отбора, что является решающим

фактором в установлении частот аллелей, на 
основании чего определяется степень родства 
между сравниваемыми подвидами.

Морфометрические методы, несмотря на зна
чимость в филогенетических исследованиях, 
при современном уровне гибридизации подви
дов, а также сильной изменчивости признаков 
невозможно использовать в идентификации 
подвидов (Н.Н.Гранкин, 1997). Молекулярно-ге- 
нетические методы при своей точности также 
не могут являться самыми совершенными из-за 
неравномерности накопления мутаций, сущест
вования горизонтального переноса генетиче
ского материала, неоднозначности процессов 
сплайсинга и частот использования кодонов 
(В.В.Гречко, 2002; Е.Е.Еськов,1995).

Морфометрические методы не могут быть 
использованы отдельно от молекулярно-гене- 
тических, так как каждый морфометрический 
признак на молекулярном уровне кодируется 
несколькими генами, куда включены структур
ные и регуляторные гены, и зависит от случай
ности мутаций в каждом из них. Молекулярно
генетические методы не могут подменить мор
фометрические, поскольку непосредственной 
точкой приложения естественного отбора яв
ляются фенотипы, коррелированные с геноти
пами, но не отображающие их непосредствен
но (Л.П.Татаринов, 1984). Однако молекуляр
но-генетические методы все же чаще позволя

ют получить однозначные результаты. 
Например, идентификация подвидов А. 
т. mellifera и А. т. caucasica осущес
твляется по длине амплифицируемого 
фрагмента межгенного локуса COl-COII 
мтДНК (Ю.М.Никоноров с соавт., 1998; 
А.Г.Николенко и А.В.Поскряков, 2002).

Таким образом, современные филоге
нетические исследования проводят с ис
пользованием как морфологических, так 
и молекулярно-генетических методов. 
Схемы родства подвидов, построенные 
на основе использования разных мето
дов, имеют определенную степень сход
ства в числе групп, однако часто возника
ют разногласия по вопросу состава каж
дой. Возможно, это следствие разной 
эволюционной значимости и коэффици
ента отбора локусов и выборки образцов, 
которые могли оказаться гибридными. 
Филогенетика пчел только начинает раз
виваться и сейчас представляет безгра
ничное поле для дальнейших исследова
ний. Конечная картина филогенетических 
отношений подвидов пчел должна полу
читься только на основе совокупного ана
лиза всех накопленных за продолжитель
ный период материалов по данной теме.
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Состав групп F.Ruttner (1988), M.C.Arias and W.S.Sheppard (1996) 
и A.Estoup (1995)

F.Ruttner M.C.Arias A.Estoup

Группа Подвиды Группа Подвиды Группа Подвиды

А. т .  monticola 1 А. т .  monticola
А. т .  adansonii А. т .  adansonii
А. т .  capensis А. т .  capensis
А. т . lamarckii А. т .  intermissa
А. т . yemenitica А. т .  sahariensis
А. т .  litorea А. т .  sicula
А. т . scutellata А. т .  iberica
А. т .  unicolor А. т .  scutellata

А. т .  mellifera III А. т .  mellifera
А. т . iberica А. т . liqustica
А. т .  intermissa
А. т . sahariensis
А. т . major

А. т .  liqustica IV А. т .  liqustica
А. т .  carnica А. т .  carnica
А. т . А. т .
macedonica macedonica
А. т .  cecropia А. т .  meda
А. т .  sicula

А. т .  meda II А. т .  meda
А. т . caucasica А. т .  lamarckii
А. т .  armeniaca
А. т .  anatoliaca
А. т . syriaca
А. т . cypria
А. т . adami

I A. m. capensis
А. т . intermissa 
А. т .  scutellata

А. т .  mellifera

А. т .  liqustica 
А. т .  carnica 
А. т .  cecropia
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