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При изучении показателей живой массы, мо-

лочности коров в возрасте 2, 3, 5 и 9 лет, а также 

динамики живой массы молодняка в возрасте 

205 дней, 8 мес., 12 мес. и 15 мес. установлено, 

что максимальная корреляционная связь живой 

массы коров абердин-ангусской породы и их мо-

лочности достигается в возрасте 5 лет при жи-

вой массе 501–550 кг. Коровы абердин-ангус-

ской породы способны в течение 9 лет сохранять 

свою продуктивность. 
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When live weight, milkability of 2-, 3-, 5- and 

9-year-old cows as well as live weight dynamics of 

offspring at the age of 205 days, 8, 12 and  

15 months were studied the highest correlative rela-

tionship between Aberdeen-Angus cows and their 

milkability is found to be at the age of 5 years old 

with live weight being 501–550 kg. Aberdeen-An-

gus cows can maintain their milk productivity 

within 9 years. 
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Введение. Публикация 2016 г. научно-ис-

следовательской ассоциацией COLOSS резуль-

татов мониторинга (смертности) пчелиных се-

мей за период 2015–2016 гг. [4] подчеркивает ак-

туальность сохранения генофонда аборигенных 

пород медоносной пчелы. Ни селекционные до-

стижения, ни новые средства против болезней и 

вредителей пчёл не будут иметь длительной 

перспективы без базиса – стабильных массивов 

чистопородных пчёл, позволяющих сохранять 

уникальные, созданные природой генофонды 

подвидов медоносной пчелы. Для пчеловодства 

Северной и Средней полосы России, и в частно-

сти Башкортостана, наиболее значимым явля-

ется подвид Apis mellifera mellifera L. Последние 

достижения в области молекулярной генетики 

позволяют решать задачи, направленные на со-

хранение генофонда этого подвида. 

Генетическая структура популяций Apis mel-

lifera L. в Республике Башкортостан изучена до-

статочно хорошо. Обнаружены островки чисто-

породных аборигенных популяций темной лес-

ной пчелы A.m. mellifera L. в Бурзянском и Та-

тышлинском районах, гибридные популяции 

A.m. mellifera L. с пчелами из эволюционной 

ветви С (преимущественно A.m. carpatica и  

A.m. caucasica), а также определены зоны их ги-

бридизации [1]. Тем не менее, популяции неко-

торых районов республики остались не изучен-

ными. Наиболее вероятными местами, где может 

сохраниться генофонд темной лесной пчелы, яв-

ляются северные районы с лесными массивами, 

которые играют роль естественного барьера. Та-

ким параметрам соответствует Нуримановский 

район, где леса занимают 77,9 % площади [2]. 

Целью данной работы является анализ  

генетической структуры популяции и поиск со-

хранившегося генофонда аборигенной пчелы  

A.m. mellifera L в Нуримановском районе Рес-

публики Башкортостан (далее республика). 

Материалы и методы исследования. Про-

веден анализ полиморфизма локуса COI-COII 

мтДНК [5] и микросателлитных локусов Ар243, 

4А110, А8, А113, А24, А88, А28, А43, АР049 [6, 

7] для 40 семей медоносных пчёл в Нуриманов-

ском районе. Сбор образцов пчел был выполнен 

летом 2016 г. на пасеках в населенных пунктах 

Никольское (n = 5), Сарва (n = 5), Рятуш (n = 5), 

Новоисаево (n = 5), Терекла (n = 5), Новокулево 

(n = 5) и Красная горка (n = 10) (рисунок 1). 

 

 
 

Рисунок 1 

Точки сбора проб в Нуримановском районе Республики Башкортостан 
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В лабораторных условиях рабочие особи 

пчел фиксировались в 96 % этаноле и хранились 

до выделения ДНК при –20 °С. ДНК выделяли 

из мышц торакса рабочих пчел с использова-

нием набора ДНК-ЭКСТРАН-2 (Синтол). Мик-

росателлитные локусы амплифицировали в 96-

луночном амплификаторе Т100. Режим ампли-

фикации микросателлитных локусов: 3 мин. 

94 °C, затем 30 циклов с денатурацией 30 с. при 

94 °C, отжигом 30 с. при 54 °C, элонгацией 60 с. 

при 72 °C и конечной элонгацией 3 мин. при 

72 °C. Разделение амплификатов производили в 

8 %-ном полиакриламидном геле с использова-

нием 1 %-ного раствора TBE-буфера. Для опре-

деления длин фрагментов использовали маркер 

длин фрагментов 100b-1000kb. Гели визуализи-

ровались в фотодокументирующей системе 

Vilber Lourmat. Статистическую обработку дан-

ных выполнили в ПО Population и FSTAT [3]. 

Результаты исследования и обсуждение. 

Оценка генофонда темной лесной пчелы по ма-

теринской линии была основана на анализе по-

лиморфизма локуса мтДНК COI-COII (аллель 

РQQ которого является маркером происхожде-

ния пчел от A.m. mellifera, а аллель Q – маркером 

происхождения от A.m. сaucasica, A.m. сarpatica, 

A.m. ligustica и A.m. carnica) и показала гибрид-

ное происхождение семей. Меньше всего ги-

бридных семей в населенных пунктах Красная 

горка (частота аллеля PQQ = 1) и Новокулево 

(частота аллеля PQQ = 0,8). В населенных пунк-

тах Никольское (частота аллеля Q = 1) и Терекла 

(частота Q = 0,8) исследованные семьи происхо-

дят по материнской линии от южных подвидов 

медоносной пчелы. Данные анализа микроса-

теллитных локусов также свидетельствуют  

об интрогрессии генофонда южных подвидов  

A. mellifera L. 

Сравнение наблюдаемой и ожидаемой гете-

розиготности исследуемой выборки из Нурима-

новского района свидетельствует об избытке ге-

терозигот. Среднее значение наблюдаемой гете-

розиготности (Ho) составило 0,919, что вдвое 

больше среднего значения ожидаемой гетерози-

готности (Hs = 0,532). Отрицательные значения 

Fis (–0.722 ± 0,001) и Fit (–0.722 ± 0,001) указы-

вают на избыток гетерозигот в пределах субпо-

пуляции. 

 

Таблица 1   Средние значения частот аллелей локуса COI-COII мтДНК  

и 8 микросателлитных локусов ap243, 4a110, A24, A8, A113, A88, Ap049, A28  

для выборки из Нуримановского района  
 

Локус Аллель Средняя частота аллеля Локус Аллель Средняя частота аллеля 

COI-COII 
PQQ 0,500 

A113 

1 0,013 

Q 0,500 2 0,525 

ар243 

1 0,513 3 0,025 

2 0,400 4 0,425 

3 0,088 5 0,013 

A24 

1 0,500 

A88 

1 0,550 

2 0,475 2 0,438 

3 0,025 4 0,013 

A8 

1 0,525 

Ap049 

1 0,563 

2 0,325 2 0,400 

3 0,138 3 0,013 

5 0,013 4 0,025 

A43 

1 0,550 
A28 

1 0,588 

2 0,400 2 0,413 

3 0,038 
4а110 

1 0,513 

4 0,013 2 0,488 

 

Для сравнительного анализа использованы 

ранее проанализированные выборки популяций 

пчел из Бурзянского (n = 205), Татышлинского 

(n = 195), Ишимбайского (n = 160), Белорецкого 

(n = 75), Янаульского (n = 100), Балтачевского  

(n = 36), Иглинского (n = 112) и Караидельского 

(n = 75) районов республики. Попарные значе-

ния Fst между этими выборками, которые изме-

няются в пределах от 0,0622 до 0,155, были ис-

пользованы для построения дендрограммы (ри-

сунок 1). Исследуемая выборка генетически 

близка с гибридной популяции пчел из Ишим-

байского района. 

Нуримановский район богат лесами из 

пихты, сосны, березы, липы, дуба и осины, об-

щая площадь лесов составляет 205,5 тыс. га, что 

является отличной средой обитания для абори-

генной пчелы. Однако, несмотря на это, популя-

ция пчел в этом районе испытывает гибридиза-

цию с южными подвидами. 

Таким образом, молекулярно-генетическая 

оценка генофонда популяции медоносной 
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пчелы Нуримановского района республики, в 

которой предполагалось сохранение чистопо-

родной темной лесной пчелы, показала ее ги-

бридное происхождение. Генетический анализ 

структуры выборки с помощью девяти микроса-

теллитных маркеров выявил высокий уровень 

аутбридинга и дефицита гетерозигот. 

 

 
 

Рисунок 2 

Дендрограмма попарных Fst – между исследуемыми выборками пчел, построенная методом ближайшего соседства  

на основе анализа полиморфизма 9 микросателлитных локусов 

 

Вывод. Результаты исследования позво-

ляют предположить наличие массового завоза 

семей пчел из южных регионов России подви-

дов A.m. caucasica и A.m. carpatica в Нуриманов-

ский район Республики Башкортостан. 
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Генетическая структура популяций медо-

носной пчелы в Республике Башкортостан изу-

чена достаточно хорошо – обнаружены чистопо-

родные и гибридные популяции темной лесной 

пчелы. Тем не менее, популяции некоторых рай-

онов Республики Башкортостан остались не изу-

ченными. Северные районы республики с об-

ширными лесными массивами являются наибо-

лее вероятными местами обитания сохранив-

шейся популяции темной лесной пчелы  

A.m. mellifera L. В данной работе представлены 

результаты анализа генетической структуры по-

пуляции медоносной пчелы из Нуримановского 

района РБ, одного из предполагаемых мест со-

хранения темной лесной пчелы. Оценка гено-

фонда темной лесной пчелы по материнской ли-

нии была основана на анализе полиморфизма 

локуса мтДНК COI-COII и показала гибридное 

происхождение семей. Генетический анализ 

структуры выборки с помощью девяти микроса-

теллитных маркеров выявил высокий уровень 

аутбридинга и дефицита гетерозигот. Резуль-

таты исследования позволяют предположить 

наличие массового завоза семей пчел из южных 

регионов России подвидов A.m. caucasica и  

A.m. carpatica в Нуримановский район Респуб-

лики Башкортостан. 
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The genetic structure of honeybee populations 

in the Republic of Bashkortostan has been studied 

quite well. There are purebred and hybrid popula-

tions of a dark forest bee. Nevertheless, bee popula-

tions in some areas of the Republic of Bashkortostan 

have not been studied. The northern regions of the 

republic with extensive forest areas are the most 

likely habitats of the preserved population of the 

dark forest bee A.m. mellifera L. This paper presents 

the results of an analysis of the genetic structure of 

a honey bee population in the Nurimanovo district 

of the Bashkortostan Republic, one of the areas 

where a dark forest bee could survive. Evaluation of 

the dark forest bee gene pool on the maternal line 

based on the analysis of the mtDNA COI-COII lo-

cus polymorphism showed the hybrid origin of fam-

ilies. A Genetic analysis of the sample structure us-

ing nine microsatellite markers revealed a high level 

of outbreeding and heterozygote deficiency. The re-

sults of the study suggest that there is a massive im-

portation of bee colonies of subspecies A.m. cauca-

sica and A.m. carpatica from the southern regions 

of Russia to the Nurimanovo district of the Republic 

of Bashkortostan. 
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