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СРАВНИТЕЛЬНЫЙ АНАЛИЗ НУКЛЕОТИДНОЙ ПОСЛЕДОВАТЕЛЬНОСТИ 
ФРАГМЕНТА ГЕНА ND2 МТДНК В ПОПУЛЯЦИЯХ ПЧЕЛ РЕСПУБЛИКИ

БАШКОРТОСТАН

В статье приводятся результаты сравнительного анализа нуклеотидной последовательности 
фрагмента гена ND2 мтДНК пчел Бирского района и пчел A.m.mellifera и A.m.caucasica. Кластер­
ный ана л и з показал  бол ьш ее  с х о д с тв о  пчел б и р с к о й  п о п ул я ц и и  с A.m .m ellifera, чем с 
A.m.caucasica.
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Уже около 100 лет существует проблема 
гибридизации подвидов пчел. В советский пе­
риод происходил завоз пчел других подвидов 
в республику Башкортостан, в результате чего 
генофонд аборигенного подвида A.m.mellifera 
был изменен, а его ареал значительно сокра­
тился [2]. До недавнего времени предполага­
лось, что пчелы подвида A.m.mellifera сохра­
нились только на территории Бурзянского 
района. Дальнейшие исследования показали, 
что пчелы этого подвида сохранились в Та- 
тышлинском районе Республики Башкорто­
стан [1], а также Бирском, Мишкинском и Ка- 
раидельском районах. Было показано, что 
нуклеотидная последовательность фрагмен­
та гена ND2 мтДНК [3] позволяет сравнивать 
и дифференцировать разные подвиды пчел. 
Целью исследований было определение гене­
тических взаимоотношений пчел Бирского 
района с пчелами из других популяций рес­
публики Башкортостан.

Нами была определена нуклеотидная пос­
ледовательность фрагмента гена ND2 мтДНК 
особей из двух семей пчел с пасек Бирского рай­
она Республики Башкортостан. Для сравнения 
были использованы выровненные и обрезанные 
по длине последовательности фрагмента гена 
ND2 мтДНК пчел подвида A.m.mellifera Бурзян- 
ского (DQ181611 - DQ181613) и Татышлинско- 
го (DQ181614 - DQ181616) районов республи­
ки Башкортостан и A.m.caucasica (Ay114496). 
При сравнении с данными последовательнос­
тями были обнаружены 4 транзиции. При срав­
нении с кавказскими пчелами наблюдались 3 
замены нуклеотидов, две из которых, в позици­
ях 504 и 816, не приводили к аминокислотной 
замене, а одна, в позиции 752, -  привела к заме­
не треонина на изолейцин. У бирских пчел на­

блюдалась всего одна нуклеотидная замена, не 
влияющая на замену аминокислот, которая ока­
залась сходной с таковой кавказской (в пози­
ции 816 -  замена Т на С). При сравнении с та- 
тышлинскими образцами у одной из трех пчел 
(DQ181614) в позиции 536 была замена Т на С, 
которая приводила к аминокислотной замене 
изолейцина на треонин.

По генетическим расстояниям, полученным 
по методу Kimura 2-parameter программой 
MEGA 3.1 [4], на основании сравнения нуклео­
тидных последовательностей фрагмента гена 
ND2 мтДНК исследуемых популяций пчел была 
построена дендрограмма (рис. 1) с использова­
нием метода кластеризации ближайшего соседа.

Анализ дендрограммы показал низкий уро­
вень диф ф еренциации представителей 
A.m.mellifera из Бурзянского и Татышлинского 
районов Республики Башкортостан. Наблюда­
лись незначительные отличия представителей 
пчел Бирского района от татышлинских и бур- 
зянских. Пчела подвида A.m.caucasica распола­
галась в отдельной внешней группе.

Таким образом, сравнительный анализ 
нуклеотидных последовательностей фрагмен­
та гена ND2 мтДНК исследуемых популяций

Рисунок 1. Дендрограмма генетического родства пчел 
по результатам секвенционного анализа фрагмента 
гена N D 2 с использованием метода кластеризации 

ближайш его соседа
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A.m.mellifera отражает их родство и общность 
происхождения: бирские пчелы гораздо ближе 
к среднерусским, чем к кавказским, следователь­
но, они обладают признаками среднерусских

пчел, а кавказский генотип постепенно утрачи­
вается, что, возможно, происходит под влияни­
ем условий среды обитания, включающих так­
же и антропогенный фактор.
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