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ш ш ж и ш я о с о ъ 
митохондриальных генов 
МЕДОНОСНОЙ ПЧЕЛЫ 

30 подвидов пчелы медоносной (A. mel-
lifera) в Европе, на Ближнем Востоке и в 
Африке, сформировавшихся под влиянием 
окружающей среды, подразделяются на 
шесть эволюционных ветвей: A, M, C, O, 
Y, Z [10]. Внутривидовое таксономическое 
разнообразие представлено среди них не-
равномерно: ветвь М содержит два под-
вида, ветвь О — четыре, ветви А и С — по 
одиннадцати подвидов, ветви Y и Z — по 
одному. 

Деятельность человека привела к нару-
шению естественных ареалов этих подви-
дов. Для стабильного пчеловодства важно 
разведение пчел чистых линий. В резуль-
тате межрегиональных транспортировок 
аборигенный генофонд темной лесной 
пчелы (Apis mellifera mellifera) в европей-
ских странах практически не сохранился 
[2]. На конференции SICAMM в 2014 г. со-
общалось, что в самом чистом генофон-
де темной лесной пчелы в Европе — 10% 
генетического материала южных подвидов 
A. m. carnica и A. m. ligustica. 

Известно, что в странах Европы наибо-
лее распространена гибридизация под-
видов пчел эволюционных ветвей М и С, 
тогда как в странах Южной и Центральной 
Америки — подвидов эволюционных вет-
вей А и С. Идентификация принадлежно-
сти пчел к эволюционным ветвям позволит 
решить проблемы массовой гибридизации 
и сохранения генофонда темной лесной 
пчелы в регионах ее чистопородного раз-
ведения [1]. 

Популярные морфометрические методы, 
применяемые для идентификации пчел, 
не всегда бывают информативными в ус-
ловиях гибридизации между несколькими 
подвидами. Наиболее эффективны в этом 
плане молекулярные маркеры, такие как 
полиморфные локусы ДНК. 

Ген ND2 мтДНК медоносной пчелы изу-

чают наиболее активно: в Генбанке содер-
жится генетический материал почти всех 
известных подвидов пчел с характерными 
для них нукпеотидными последовательно-
стями этого гена. Сравнительный анализ 
представленных вариантов показал воз-
можность использования гена ND2 мтДНК 
в филогенетических исследованиях [3, 9]. 

Другой активно изучаемый ген — ген COI, 
используемый в генетическом штрихкоди-
ровании насекомых. У медоносной пчелы 
этот ген с прилегающим к нему межген-
ным локусом COI-COII нашел широкое 
применение при изучении рестрикцион-
ного полиморфизма эндонуклеазой DraI. 
Филогенетические исследования пчелы на 
основе других митохондриальных генов, 
по литературным данным, не проводились. 

В геногеографических и филогенетиче-
ских исследованиях постоянно приходится 
сталкиваться с информативными и неин-
формативными генетическими маркерами. 
Цель нашей работы — поиск и оценка ге-
нетических маркеров митохондриального 
генома, позволяющих корректно диффе-
ренцировать подвиды пчел эволюционных 
ветвей А, М, С, О. 

Нукпеотидная последовательность гена 
ND2 мтДНК была определена у пчел 
18 семей эволюционной ветви М: десяти 
семей A. m. mellifera из Республики Баш-
кортостан, шести семей из Пермского 
края, двух семей из Швейцарии. Также 
была определена нукпеотидная последо-
вательность гена ND2 мтДНК у пчел 21 се-
мьи эволюционной ветви С: девяти семей 
A. m. caucasica из Краснодарского края; 
семи семей A. m. carpatica из Республи-
ки Адыгея, трех семей A. m. macedonica 
из Закарпатской области Украины, двух 
семей A. m. carnica из Литвы. Всего мы 
проанализировали генетический материал 
пчел 39 семей. 
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Анализ полученных нуклеотидных после-
довательностей гена ND2 мтДНК провели в 
сравнении с данными Генбанка, полученны-
ми от 31 образца пчел эволюционной ветви 
А, от 37 образцов ветви С, от 4 образцов 
ветви М и 6 образцов ветви О: всего от 78 
образцов пчел. Пчелы эволюционных ветвей 
Y и Z в Генбанке по гену ND2 мтДНК не пред-
ставлены. 

Таким образом, сравнительный анализ ну-
клеотидных последовательностей гена ND2 
мтДНК был проведен для 117 образцов пчел 
20 подвидов всех четырех эволюционных вет-
вей, где ветвь А представлена шестью под-
видами (A. m. scutellata, A. m. sahariensis, 
A. m. intermissa, A. m. adansonii, A. m. monticola, 
A. m. capensis), ветвь С — восемью подвидами 
(A. m. sicula, A. m. macedonica, A. m. caucasica, 
A. m. carpatica, A. m. carnica, A. m. cecropia, 
A. m. ligustica, A. m. pomonella), ветвь О — 
тремя подвидами (A. m. adami, A. m. cypria, 
A. m. anatoliaca), ветвь М — двумя подвида-
ми (A. m. iberica, A. m. mellifera). В качестве 
референсной последовательности при срав-
нении использовали нуклеотидную последо-
вательность полного митохондриального ге-
нома пчелы подвида A. m. ligustica (Nc001566) 
размером 16343 п.н. [4], относительно начала 
которой велся отсчет всех SNP (однонукпео-
тидных замен). 

Сравнительный анализ 12 генов мтДНК 
(ND2, COII, COI, ATP8, ATP6, COIII, ND3, ND5, 
ND4, ND4L, ND6, ND1) был выполнен на ос-
нове нуклеотидных последовательностей в 
полных митохондриальных геномах пчел двух 
образцов эволюционной ветви М: KJ396188 
и KJ396189 (A. m. mellifera) [5]; двух образ-
цов эволюционной ветви А: KJ601784 (A. m. 
scutellata) [6] и KM458618 (A. m. intermissa) 
[8]; одного образца эволюционной ветви О: 
KP163643 (A. m. syriaca) [7] относитель-
но референсной последовательности об-
разца эволюционной ветви С: Nc001566 

(A. m. ligustica) [4]. 
Полимеразная цепная реакция гена ND2 

была проведена с использованием следующих 
праймеров: F: 5'-TGATAAAAGAAATATTTTGA-3' 
и R: 5' GAATCTAATTAATAAAAAA-3' [3]. 

Определение нуклеотидной последователь-
ности гена ND2 мтДНК выполнили на авто-
матическом анализаторе нуклеиновых кислот 
Applied Biosystems (США) в компании «Син-
тол» (Москва). 

Дендрограммы построены с использовани-
ем программ MEGA 6.0 и DNAStar 5.05 мето-
дом ближайшего соседа с применением бут-
стреп-анализа. 

Медианная сеть была построена с исполь-
зованием программ netViz Professional и 
CorelDRAW Graphics Suite X7. 

На основе сравнительного анализа нукле-
отидных последовательностей митохондри-
ального генома пчел, являющихся пред-
ставителями четырех эволюционных вет-
вей А, М, С, О, построена дендрограмма 

Рис. 1. Дендрограмма генетических взаимоот-
ношений представителей пчел четырех эволю-
ционных ветвей, построенная на основе срав-
нительного анализа полных митохондриаль-
ных геномов 
(рис. 1). 

На дендрограмме наблюдается разделение 
представителей эволюционных ветвей А, М, 
С, О на четыре группы. Отмечается генетиче-
ская близость на уровне митохондриального 
генома между представителями эволюцион-
ных ветвей А и М, а также О и С. На основа-
нии сравнения нуклеотидных последователь-
ностей 12 генов исследуемых образцов с ре-
ференсной последовательностью обнаружены 
SNP для каждого гена (табл.). 

Однонуклеотадные (SNP) з а м е н ы в 1 2 генах м т Д Н К медоносной пчелы 

Образец пчел ND2 
(1000 п.н.) 

COII 
(676 п.н.) 

COI 
(1564 п.н.) 

ATP8 
(157 п.н.) 

ATP6 
(679 п.н.) 

COIII 
(778 п.н.) 

ND3 
(352 п.н.) 

ND5 
(1663 п.н.) 

ND4 
(1342 п.н.) 

ND4L 
(262 п.н.) 

ND6 
(502 п.н.) 

ND1 
(916 п.н.) 

NC001566 A m. ligustica (C) 
(референсная) 

KJ396189 A m. mellifera (M) 13 12 19 2 1 8 4 18 20 3 8 13 

KJ396188 A m. mellifera (M) 13 11 19 2 1 7 5 20 18 3 9 12 
KP163643 A. m. syriaca (O) 13 8 27 5 2 8 9 21 17 6 7 18 
KJ601784 A. m. scutellata (A) 13 12 18 2 1 7 68 20 22 3 8 14 

KM458618 A. m. intermissa (A) 14 14 18 2 3 6 6 21 20 4 9 15 
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Данные по SNP для 12 генов мтДНК исполь-
зовали для построения дендрограмм каждого 
гена. На основании сравнительного анализа 
полученных дендрограмм для представителей 
пчел эволюционных ветвей А, М, С, О с со-
вокупной для всех 12 генов дендрограммой 
(рис. 1) можно заключить, что семь генов ми-
тохондриального генома — ND2, ND4, ND4L, 
ND5, ND6, COI, COIII — корректно отражают 
филогению и могут применяться для диффе-
ренциации подвидов. Остальные пять генов — 
COII, ATP6, ATP8, ND1, ND3 — искажают фи-
логению и не позволяют дифференцировать 
подвиды пчел эволюционных ветвей А, М, 
С, О. Предполагаем, что филогенетические 
исследования на основе перечисленных семи 
генов, взятых как в отдельности, так и вместе, 
послужат для четкой дифференциации подви-
дов медоносной пчелы эволюционных ветвей 
А, М, С, О. 

Для подтверждения предположения про-
вели анализ информативности гена ND2 для 
117 представителей пчел 20 подвидов 4 эво-
люционных ветвей. Сравнение выровненных 
нукпеотидных последовательностей гена ND2 
мтДНК относительно референсной последо-
вательности позволило выявить однонукпе-

отидные замены SNP для каждого образца 
пчел. Учитывали только информативные SNP, 
которые встречаются среди всех образцов 
более одного раза. 

Для наглядного отображения филогенети-
ческих связей и процесса возникновения ну-
клеотидных замен у 117 представителей пчел 
20 подвидов четырех эволюционных ветвей A, 
M, C, O построили медианную сеть на осно-
ве информативных однонуклеотидных замен 
гена ND2 мтДНК (рис. 2). 

На рисунке — картина четкой дифференци-
ации представителей пчел на четыре группы, 
соответствующие эволюционным ветвям А, М, 
С, О. Наиболее близки между собой ветви А 
и М, С и О. Возможно, что это связано с осо-
бенностями эволюции вида A. mellifera. Со-
гласно современной гипотезе, построенной с 
учетом большого числа SNP (1136), расселе-
ние пчел шло из Африки тремя отдельными 
потоками миграции на север в Европу и За-
падную Азию [11]. 

Необходимо отметить представителя подви-
да A. m. iberica эволюционной ветви М, а так-
же представителей подвида A. m. sicula эво-
люционной ветви С, которые попали в одну 
группу с пчелами африканского происхожде-

ние 2. Медианная сеть гене-
тических взаимосвязей под-
видов пчел, построенная на 
основе SNP в гене ND2 мтДНК 
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ния эволюционной ветви А. Такое положение 
можно объяснить следующим образом. Воз-
можно, подвиды A. m. iberica и A. m. sicula — 
переходные формы между эволюционными 
ветвями А, М и С согласно гипотезе африкан-
ской экспансии на север. 

Таким образом, в результате проведенно-
го исследования нам удалось выделить семь 
информативных генов (ND2, ND4, ND4L, ND5, 
ND6, COI, COIII), позволяющих четко диф-
ференцировать подвиды медоносной пчелы 
четырех эволюционных ветвей А, М, С, О. 
Анализ нуклеотидной последовательности 
гена ND2 мтДНК 117 образцов пчел 20 под-
видов подтвердил его высокую информатив-
ность при дифференциации подвидов пчел 
четырех эволюционных ветвей. На примере 
сравнительного анализа нуклеотидных после-
довательностей гена ND2 мтДНК мы показали 
высокий уровень дифференцирующей спо-
собности последнего и предполагаем воз-
можность индивидуального использования 
каждого из семи генов для дифференциации 
подвидов пчел четырех эволюционных ветвей. 
Работа выполнена при финансовой поддержке грантов РФФИ 
13-04-01802 и 14-04-97084 р_поволжье_а. 
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Анализ SNP 12 генов митохондриального генома ме-
доносной пчелы позволил выделить 7 информативных 
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THE INFORMATIVENESS 
OF THE MITOCHONDRIAL GENES 

OF THE HONEY BEE APIS MELLIFERA 
RA.Ilyasov, A. VPoskryakov, A. G.Nikolenko 

The SNP analysis of the 12 genes mitochondrial genome 
honey bee allow to find 7 informative genes which capable 
to differentiating subspecies from evolutionary lineages 
А, М, С, О. A comparative analysis of the nucleotide 
sequence the gene ND2 mtDNA of 117 samples honey 
bees of 20 subspecies confirmed his highly informative 
for differentiating the bees from four evolutionary 
lineages. 
Keywords: dark European bees, subspecies of the honey 
bees, mitochondrial genome, gene ND2, single nucleotide 
polymorphism. 
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