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Из известных 30 европейских подвидов медоносной пчелы Apis mel-
lifera (Николенко, Поскряков, 2002; Sheppard, Meixner, 2003; Meixner et al., 
2011) только один подвид A. m. mellifera приспособлен к жизни в условиях 
с экстремально холодными и длительными зимовками, продолжительно-
стью до 6-7 месяцев и критически короткими периодами летнего медосбо-
ра (Sheppard, Meixner, 2003; Meixner et al., 2011). Аборигенный генофонд 
темной лесной пчелы A. m. mellifera является источником локальных адап-
таций и уникальной комбинации ценных свойств, сформировавшейся в хо-
де длительного естественного отбора (Büchler et al., 2014). 

Темная лесная пчела A. m. mellifera, представитель эволюционной 
ветви М (Jensen et al., 2005; Soland-Reckeweg et al., 2009), на сегодняшний 
день признается подвидом, находящимся под угрозой вымирания в резуль-
тате массовой интрогрессии генофонда южных подвидов пчел эволюцион-
ной ветви С (Jensen et al., 2005; Soland-Reckeweg et al., 2009; Muñoz et al., 
2009; Nedić et al., 2014; Uzunov et al., 2014). Межрегиональные перемеще-
ния пчел разных подвидов приводят к потере чистоты аборигенного гено-
фонда в результате гибридизации (Meixner et al., 2011). 

Генофонд аборигенных темных лесных пчел A. m. mellifera считают 
утраченными во многих странах Европы (Jensen, Pedersen, 2005). Известна 
полная замена аборигенной темной лесной пчелы A. m. mellifera краинской 
пчелой A. m. carnica в Германии (Maul, Hähnle, 1994; Jensen, Pedersen, 
2005). Предпочтение пчеловодов Западной и Северной Европы в разведе-
нии пчел эволюционной ветви С (A. m. carnica, A. m. ligustica и гибридная 
пчела Бэкфаст) по причине их дешевизны, доступности и раннего созрева-
ния маток, по сравнению с темной лесной пчелой, способствовало потере 
целостности ареала A. m. mellifera и интрогрессии генофонда южных под-
видов (Jensen et al., 2005). В Скандинавских странах и на Британских ост-
ровах большинство пчеловодов на данный момент предпочитает разводить 
A. m. ligustica, A. m. cecropia, A. m. carnica или искусственно выведенную 
породу бэкфаст (Jensen, Pedersen, 2005). В России подвид A. m. mellifera 
был практически повсеместно подвержен гибридизации с подвидами A. m. 
caucasica и A. m. carpatica (Никоноров и др., 1998; Николенко, Поскряков, 
2002; Ильясов и др., 2007а; Ильясов и др., 2015а). Однако морфологиче-
ские исследования и исследования митохондриальной ДНК предполагают 
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сохранение темной лесной пчелы A. m. mellifera на территории Урала и 
Поволжья (Петухов и др., 1996; Никоноров и др., 1998; Николенко, По-
скряков, 2002; Ильясов, Поскряков, 2006; Ильясов и др., 2007а; Ильясов и 
др., 2007б; Колбина и др., 2011; Брандорф и др. 2012; Ильясов и др., 2015а; 
Ильясов и др., 2015б; Ильясов и др., 2015в). Широкомасштабные исследо-
вания популяций пчел на основе локусов ядерной ДНК в России практиче-
ски отсутствуют. Отсутствие полноценной адекватной информации о со-
стоянии и структуре медоносной пчелы в России не позволяет эффективно 
выполнять мероприятия по сохранению и восстановлению аборигенного 
генофонда темной лесной пчелы в локальных популяциях, подверженных 
угрозе интенсивной внутривидовой гибридизации и интрогрессии южных 
генов.  

Целью нашей работы является изучение локальных популяций темной 
лесной пчелы Урала и Поволжья, оценка их основных генетических харак-
теристик, анализ уровня интрогрессии и локализация географических гра-
ниц сохранившихся резерватов темной лесной пчелы A. m. mellifera на ос-
нове анализа полиморфизма 9 микросателлитных локусов ядерной ДНК и 
локуса COI-COII мтДНК. 

Материал и методы исследования.Были проанализированы образцы 
рабочих особей местных пчел подвида A. m. mellifera из 2729 семей с 447 
пасек Урала, из 330 семей с 35 пасек Поволжья. Для сравнительного ана-
лиза были использованы образцы южных пчел подвидов A. m. caucasica, A. 
m. carpatica из 64 семей с 11 пасек Кавказа и Карпат (табл.). 

Рабочие особи пчел до выделения ДНК были зафиксированы в 96% 
этаноле и хранились при температуре –20оС. Выделение ДНК из мышц то-
ракса проводили набором ДНК-ЭКСТРАН-2 по протоколу СИНТОЛ (Мо-
сква) (www.syntol.ru). Качество и количество выделенной ДНК анализиро-
вали на спектрофотометре NanoDrop 1000 (Thermo, США). 

Амплификация 9 микросателлитных локусов (Ap243, 4a110, A24, A8, 
A43, A113, A88, Ap049 и A28) ядерной ДНК и локуса COI-COII митохонд-
риальной ДНК (Garnery et al., 1993; Estoup et al., 1995; Haberl, Tautz, 1999; 
Solignac et al., 2003) была выполнена в термоциклере BIO-RAD T100 
(США) по протоколу СИЛЕКС (Москва) (www.sileks.com/ru). Фрагментар-
ный анализ продуктов ПЦР был выполнен на автоматическом секвенаторе 
Applied Biosystem sequencer (США). 

Продукты амплификации разделялись в 8% ПААГ при силе тока 
40мА, окрашивались бромистым этидием и фотографировались в гель-
документирующей системе DocPrint Vilber Lourmat (Франция). 

Оценка доли пчелиных семей южного происхождения по митохонд-
риальному геному в локальных популяциях A. m. mellifera Урала и Повол-
жья была выполнена на основе данных по полиморфизму локуса COI-COII 
мтДНК, который обладает значительной вариабельностью длины, где наи-
меньший фрагмент (Q) характеризует происхождение по материнской ли-
нии от пчел южных подвидов A. m. caucasica, A. m. carpatica, а все осталь-
ные фрагменты (PQ, PQQ и PQQQ) большего размера - от темной лесной 



 97 

пчелы подвида A. m. mellifera (Garnery et al., 1993).  
Таблица  

Объем выборки семей медоносных пчел на территории Урала, 
Поволжья, Кавказа и Карпат 

 

Регион Район Семей Пасек 
Абзелиловский 90 11 
Альшеевский 35 6 
Баймакский 70 13 

Балтачевский 36 7 
Белебеевский 16 2 
Белорецкий 114 29 

Бирский 91 18 
Бурзянский 326 90 

Гафурийский 62 9 
Зилаирский 141 33 
Иглинский 197 12 

Ишимбайский 226 42 
Караидельский 132 19 

Кушнаренковский 37 8 
Куюргазинский 61 7 
Мелеузовский 73 14 
Мишкинский 55 12 

Татышлинский 200 17 
Уфимский 30 4 

Учалинский 10 2 
Хайбуллинский 130 19 
Чекмагушевский 62 12 

Чишминский 15 2 

Республика  
Башкор- 
тостан  

(РБ) 

Янаульский 100 

2309 

10 

398 

Добрянский 20 2 
Красновишерский 41 9 

Нытвенский 18 2 
Ординский 25 3 
Осинский 38 2 
Пермский 76 4 
Уинский 59 7 

Усольский 20 2 
Частинский 28 2 

Пермский  
край (ПК) 

Юсьвенский 37 

362 

8 

41 

Урал 

Свердлов-
ская  

область  
(СО) 

Красноуфимский 58 58 8 8 
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(окончание таблицы ) 

Регион Район Семей Пасек 
Завьяловский 39 3 
Камбарский 46 2 

Мало-Пургинский 26 5 
Можгинский 22 2 
Шарканский 34 2 

Республика  
Удмуртия (РУ) 

Якшур-Бодьинский 33 

200 

3 

17 

Кукморский 24 4 
Мамадышский 16 2 Республика  

Татарстан (РТ) Нижнекамский 12 
52 

2 
8 

Кирово-Чепецкий 20 2 
Даровской 20 2 
Орловский 14 2 

Кировская область 
(КО) 

Кильмезский 10 

64 

2 

8 

Повол-
жье 

Республика  
Чувашия (РЧ) Чебоксарский 14 14 2 2 

Краснодарский  
край (КК) Сочинский 32 3 

Республика  
Адыгея (РА) Майкопский 15 2 

Кавказ 
и Кар-
паты Закарпатская  

область (ЗО) Мукачевский 17 

64 

6 

11 

 

Оценка уровня интрогрессии южных генов в ядерном геноме локаль-
ных популяций пчел A. m. mellifera Урала и Поволжья была выполнена на 
основе данных полиморфизма микросателлитных локусов с использовани-
ем программы STRUCTURE 2.3.4 на основе Байесовского анализа 
(Bayesian analysis) с применением метода кластеризации Монте-Карло с 
цепями Маркова (Monte Carlo Markov Chain) (MCMC) (Pritchard et al., 
2000) при заданном числе кластеров K=2 с использованием модели смеши-
вания (Admixture model) и повторности MCMC (iteration) 5000. 

Статистический анализ полученных результатов проводился с исполь-
зованием программ FSTAT 2.9.3.2, GENEPOP 4.2.2, POPULATIONS 1.2.28, 
STRUCTURE 2.3.4, STATISTICA 8.0, MICROSOFT EXCEL 2010. 

Результаты исследования и их обсуждение. Для локальных популяций 
пчел Урала, Поволжья, Кавказа и Карпат были рассчитаны значения гете-
розиготности, коэффициентов инбридинга и родства на основе анализа по-
лиморфизма микросателлитных локусов.  

Гетерозиготность - это доля особей в популяции, гетерозиготных по 
изучаемым локусам. Для популяции каждого вида существует оптималь-
ный уровень гетерозиготности. Понижение и повышение значения гетеро-
зиготности в популяции относительно оптимального значения может при-
вести к неблагоприятным последствиям. Значения гетерозиготности в ло-
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кальных популяциях местных пчел Урала и Поволжья были сходны с ев-
ропейскими популяциями пчел подвида A. m. mellifera эволюционной вет-
ви М (Franck et al., 1998; Garnery et al., 1998; Franck et al., 2001; Soland-
Reckeweg, 2009), и выше, по сравнению с локальными популяциями юж-
ных пчел с Кавказа и Карпат (подвиды A. m. caucasica, A. m. carpatica эво-
люционной ветви С). Значения гетерозиготности в локальных популяциях 
пчел Сербии (A. m. carnica эволюционной ветви С) (Franck et al., 2000; Pi-
hler et al., 2014), Китая (A. m. ligustica эволюционной ветви С) (Yin et al., 
2011), Турции (A. m. anatoliaca эволюционной ветви О) (Bodur, 2005), Пу-
эрто-Рико (африканизированные пчелы эволюционной ветви А) (Galindo-
Cardona et al., 2013) оказались немного выше, по сравнению с локальными 
популяциями местных пчел Урала и Поволжья.  

Коэффициент инбридинга - вероятность того, что аллели изучаемых 
локусов идентичны по происхождению. Положительные значения коэф-
фициента инбридинга характеризуют преобладание близкородственного 
скрещивания в популяции, а отрицательные значения - отдаленного. Ко-
эффициенты инбридинга в локальных популяциях местных пчел Урала и 
Поволжья были сходны с европейскими популяциями пчел подвида A. m. 
mellifera эволюционной ветви М (Franck et al., 1998; Garnery et al., 1998; 
Franck et al., 2001; Soland-Reckeweg, 2009), и ниже, по сравнению с ло-
кальными популяциями южных пчел с Кавказа и Карпат. Значения коэф-
фициентов инбридинга в локальных популяциях пчел Сербии (Franck et al., 
2000; Pihler et al., 2014), Китая (Yin et al., 2011), Турции (Bodur, 2005), Пу-
эрто-Рико (Galindo-Cardona et al., 2013) оказались немного ниже, по срав-
нению с локальными популяциями местных пчел Урала и Поволжья.  

Коэффициент родства - показатель родства в популяции, характеризу-
ет долю генов, идентичных по происхождению среди пчелиных семей. Ло-
кальные популяции с неродственными пчелиными семьями будут характе-
ризоваться коэффициентом родства менее 0,25, а с родственными - более 
0,25. Коэффициенты родства в локальных популяциях местных пчел Урала 
и Поволжья были сходны с европейскими популяциями пчел подвида A. m. 
mellifera эволюционной ветви М (Estoup et al., 1994), и ниже по сравнению 
с локальными популяциями южных пчел с Кавказа и Карпат. Значения ко-
эффициентов родства в локальных популяциях пчел Германии (A. m. 
carnica), Италии (A. m. ligustica) (Estoup et al., 1994), оказались сходными с 
локальными популяциями местных пчел Урала и Поволжья. 

Сходство генетических показателей локальных популяциий местных 
пчел Урала и Поволжья с европейскими популяциями A. m. mellifera эво-
люционной ветви М подтверждает гипотезу о единстве происхождения 
всех разрозненных на данный момент популяций темной лесной пчелы в 
Европе. Небольшие различия генетических показателей между разными 
локальными популяциями связаны с климатическими факторами и особен-
ностями разведения пчел. Сильные отклонения генетических показателей 
от оптимальных значений, несомненно, вызваны процессами гибридизации 
с южными подвидами пчел эволюционной ветви С.  
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Для локальных популяций пчел Урала, Поволжья были рассчитаны 
доли генов южных подвидов по ядерному и митохондриальному геномам. 

Гистограмма (plot), построенная по данным полиморфизма микроса-
теллитных локусов, наглядно показывает сохранение ядерного генома 
темной лесной пчелы A. m.mellifera в локальных популяциях Урала и По-
волжья. Минимальным уровнем интрогрессии южных генов по ядерному 
геному характеризовались локальные популяции темной лесной пчелы 
Республики Башкортостан (бурзянская, татышлинская, янаульская, балта-
чевская, караидельская, мишкинская, кушнаренковская), Пермского края 
(ординская, осинская, частинская, добрянская, красновишерская, юсьвен-
ская, нытвенская, усольская, уинская, пермская), Республики Удмуртия 
(камбарская, можгинская, якшур-бодьинская, малопургинская), Республи-
ки Татарстан (мамадышская), Республики Чувашия (чебоксарская), Киров-
ской области (кильмезская). 

На территории Урала и Поволжья гены темной лесной пчелы A. m.  
mellifera сохранились не равномерно - наблюдается тенденция возрастания 
доли генов эволюционной ветви М по ядерному и митохондриальному ге-
номам с юга на север. В южной части Урала и Поволжья наблюдается 
единственная сохранившаяся в чистоте локальная популяция темной лес-
ной пчелы - бурзянская, которая находится под охраной заказника «Алтын 
Солок», заповедника «Шульган-Таш» и национального парка «Башкирия». 

Исходя из пространственного распределения локальных популяций, 
характеризующихся минимальной интрогрессией генов южных подвидов 
по ядерному и митохондриальному геномам, нам удалось выделить на тер-
ритории Урала и Поволжья пять сохранившихся популяций (резерватов) 
темной лесной пчелы A. m. mellifera: бурзянская, татышлинская, южно-
прикамская, вишерская и камбарская. Эти популяции на данный момент 
характеризуются достаточной численностью, стабильной и сбалансиро-
ванной генетической и генотипической структурой и небольшим отклоне-
нием в распределении частот генотипов от равновесного распределения по 
Харди-Вайнбергу. Эти пять популяций составляют основу современного 
генофонда темной лесной пчелы A. m. mellifera Урала и Поволжья. Для ус-
пешного сохранения выделенных нами пяти популяций темной лесной 
пчелы на территории Урала и Поволжья необходимо проводить постоян-
ный мониторинг и управлять их генофондом в соответствии с принципами 
популяционной генетики. 
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Резюме. Исходя из пространственного распределения локальных по-
пуляций, на территории Урала и Поволжья выделены пять сохранившихся 
популяций (резерватов) темной лесной пчелы A. m. mellifera: бурзянская, 
татышлинская, южно-прикамская, вишерская и камбарская. Эти популяции 
на данный момент характеризуются достаточной численностью, стабиль-
ной и сбалансированной генетической и генотипической структурой и не-
большим отклонением в распределении частот генотипов от равновесного 
распределения по Харди-Вайнбергу.  

Для успешного сохранения выделенных нами пяти популяций темной 
лесной пчелы на территории Урала и Поволжья необходимо проводить по-
стоянный мониторинг и управлять их генофондом в соответствии с прин-
ципами популяционной генетики. 

Ключевые слова: темная лесная пчела, аборигенный генофонд, Apis 
mellifera mellifera, COI-COII мтДНК, микросателлитные локусы, интрог-
рессия, гетерозиготность. 

 

DARK EUROPEAN BEE APIS MELLIFERA MELLIFERA 
OF THE URAL AND VOLGA REGION 

 

R.A. Ilyasov, A.V. Poskryakov, A.V. Petukhov, A.G. Nikolenko 

  
 Based on the spatial distribution of local populations in the Urals and the 
Volga region identified five surviving populations ( reserves ) dark forest bees 
A. m. mellifera: Burzyan, tatyshlinskaya, South Prikamskaya, Visherskaya and 
Kambarka. This population is currently characterized by a sufficient number of 
stable and balanced genetic and genotypic structure and a small deviation in the 
distribution of genotype frequencies from the equilibrium distribution of Hardy 
– Weinberg. 
 To successfully save us five isolated populations of a dark forest bees in the 
Urals and the Volga region it is necessary to continuously monitor and control 
their gene pool in accordance with the principles of population genetics . 

Keywords: dark European bee, the aboriginal gene pool, Apis m. mellifera, 
COI-COII of mtDNA, microsatellite loci, introgression, heterozygosity. 
 


