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ХАРАКТЕРИСТИКА КЛЕЩЕЙ VARROA UNDERWOODI (ACARI: VARROIDAE) 
В ПОПУЛЯЦИИ APIS CERANA USSURIENSIS (HYMENOPTERA: APIDAE)

В ПРИМОРСКОМ КРАЕ, РОССИЯ
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Виды рода Varroa являются эктопаразитическими клещами медоносных пчел рода Apis. В отличие
от хорошо известных видов клещей V. destructor и V. jacobsoni, V. underwoodi остается мало изученным.
Современный ареал V. underwoodi в популяции A. cerana включает Непал, Южную Корею, Японию,
Малайзию, Индию, Индонезию, Папуа-Новую Гвинею, Вьетнам и Китай. Недавно он был найден
в России (Приморский край) на A. cerana ussuriensis. Поскольку V. destructor и V. jacobsoni обладают
способностью легко переходить на другие виды медоносных пчел, есть большая вероятность того,
что V. underwoodi может в дальнейшем перейти в массовом порядке с A. cerana на A. mellifera. Первый
случай паразитирования V. underwoodi в семьях пчел A. mellifera зафиксирован в Папуа-Новой Гви-
нее. Varroa underwoodi требует тщательного изучения, поскольку является новым потенциальным
паразитом A. mellifera и способен принести с собой новые виды и штаммы вирусов и бактерий, из-
менить состав микробиома кишечника пчел, нарушить защитные и адаптивные механизмы их ор-
ганизма. В статье представлены данные морфометрии V. underwoodi и полиморфизма его гена COX1
мтДНК. Проведено сравнение V. underwoodi с другими видами клещей V. destructor и V. jacobsoni.
Средняя генетическая дивергенция и p-дистанция между V. underwoodi и другими видами Varroa со-
ставляли 9% и 0.09 соответственно, что согласуется со средним уровнем видовых различий у насе-
комых. Нуклеотидные последовательности гена COX1 мтДНК V. underwoodi из Приморского края
(Россия) LC532104 и провинции Цзилинь (Китай) MH205176 оказались идентичными и отнесены к
гаплотипу China 1 MH205176. Предполагается, что между популяциями A. cerana России и Китая
происходит непрерывный обмен, который привел к появлению V. underwoodi в природной популя-
ции A. cerana ussuriensis в Приморском крае. Современная северная граница ареала V. underwoodi
проходит по территории Дальнего Востока России и, вероятно, совпадает с таковой A. cerana us-
suriensis (45.06° с.ш.). Вероятно, селекция семей пчел A. mellifera по гигиеническому поведению про-
тив клещей V. destructor может оказаться эффективной также против V. underwoodi и позволит предот-
вратить возможный переход V. underwoodi с азиатских пчел A. cerana на европейских пчел A. mellifera.
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Паразитические клещи рода Varroa Oudemans,
1904 относятся к семейству Varroidae инфраотряда
Gamasina отряда Mesostigmata надотряда Parasiti-
formes. Клещи р. Varroa являются эктопаразитами
пчел р. Apis и представлены четырьмя видами
(Anderson, Trueman, 2000; Rosenkranz et al., 2010):
1) V. jacobsoni, описанный с A. cerana (о-в Ява, Ин-
донезия) (Oudemans, 1904), позднее найден и на
A. nigrocincta в Индонезии (Hadisoesilo, Otis, 1998;
Anderson, Trueman, 2000) и A. mellifera в Папуа-
Новой Гвинее (Roberts et al., 2015); 2) V. destructor
(первоначально ошибочно идентифицирован-
ный как V. jacobsoni) описан с A. cerana (Китай,
Япония, Южная Корея, Таиланд), позднее най-
ден и на A. mellifera в Японии (Anderson, 2000; An-
derson, Trueman, 2000); 3) V. rindereri с A. kos-
chevnikovi (Сабах, Малайзия) (Guzman, Delfinado-
Baker, 1996), на других видах пчел пока не обнаружен;
4) V. underwoodi, описанный c A. cerana (Непал)
(Delfinado-Baker, Aggarwal, 1987), позднее найден
на A. nigrocincta в Индонезии (Anderson et al., 1997;
Кузнецов, 2005).

Медоносная пчела A. mellifera поражается во
всем мире преимущественно V. destructor (Traynor
et al., 2020), а в Папуа-Новой Гвинее – V. jacobsoni
(Roberts et al., 2015). Описано несколько митохон-
дриальных гаплотипов V. destructor, из которых
два – K (корейский) и J (японский) – способны
размножаться и паразитировать в семьях A. mellifera
(Anderson, 2000; Anderson, Trueman, 2000; Muñoz
et al., 2008). Клещи V. rindereri и V. underwoodi в
наименьшей степени изучены (Oudemans, 1904;
Delfinado-Baker, Aggarwal, 1987; Guzman, Delfina-
do-Baker, 1996; Anderson et al., 1997; Rath, 1999;
Anderson, Trueman, 2000; Wang et al., 2019a).

Другой вид медоносной пчелы, A. cerana, пора-
жается преимущественно клещом V. destructor и в
меньшей степени V. underwoodi; последний встре-
чается в меньшей численности (Wang et al., 2019a, b;
Lin et al., 2021). Сравнительно недавно V. under-
woodi выявлен и в России (Приморский край),
описаны его морфометрия и полиморфизм гена
COX1 мтДНК в природной популяции A. cerana
(Кузнецов, 2005; Кузнецов, Лелей, 2005; Ilyasov
et al., 2021). Данные работы посвящены первому
обнаружению V. underwoodi в природной популя-
ции A. cerana в России, поэтому поверхностно и
недостаточно детально обсуждают особенности
эволюции и генетической структуры популяции
V. underwoodi, не приводят детальный анализ по-
лиморфизма нуклеотидной последовательности
гена COX1 мтДНК Varroa underwoodi из разных по-
пуляций, а также не характеризуют V. underwoodi
как переносчика новых патогенов пчел – вирусов
и бактерий. Существует необходимость в систе-
матизации всех имеющихся знаний о клеще V. un-
derwoodi, оценке возможных угроз V. underwoodi
для других видов пчел р. Apis, на основе которых
могут быть разработаны превентивные меры, на-

правленные на предотвращение расширения аре-
ала этого вида клеща в странах Азии и России.

Наряду с расширением ареала V. underwoodi
растет число его видов-хозяев: A. cerana в Непале
(Delfinado-Baker, Aggarwal, 1987), A. nuluensis в
Малайзии (Delfinado-Baker, Aggarwal, 1987; Guz-
man et al., 1996; Anderson et al., 1997), A. nigrocincta
в Индонезии (Anderson et al., 1997; Hadisoesilo,
1997), A. mellifera в Папуа-Новой Гвинее (Lee, 1995;
Anderson et al., 1997; Guzman, Rinderer, 1999).
Клещи V. underwoodi успешно размножаются в се-
мьях пчел A. cerana, но обнаружение его в семьях
других видов медоносных пчел позволяет предпо-
ложить способность этих клещей к межвидовой
смене хозяев. Особенно опасен он может быть
для семей A. mellifera, содержащихся рядом с се-
мьями A. cerana, как это принято в большинстве
азиатских стран (Zheng et al., 2011, 2018; Chanta-
wannakul et al., 2016; Wang et al., 2019a, b; Roberts
et al., 2020).

Поскольку разные гаплотипы клещей Varroa
имеют разную способность к паразитированию
на разных видах пчел р. Apis (Anderson, 2000; An-
derson, Trueman, 2000; Muñoz et al., 2008) (гапло-
типы K и J из шести гаплотипов клещей V. destructor
способны паразитировать на пчелах A. mellifera),
то существует высокая вероятность того, что не-
которые гаплотипы V. underwoodi смогут парази-
тировать на пчелах A. mellifera и затем, подобно
V. destructor, распространиться по всему миру.
V. underwoodi характеризуется высоким уровнем
генетического разнообразия (Navajas et al., 2010;
Roberts et al., 2015; Wang et al., 2019a). Высокий
уровень генетического разнообразия этого вида
позволяет быстро сформировать гаплотипы V. un-
derwoodi, способные паразитировать на A. mellifera.
Это подтверждается и законом гомологических
рядов Н.И. Вавилова (1920), согласно которому у
близких форм могут параллельно развиваться
сходные признаки и, таким образом, способность
видов V. destructor и V. jacobsoni к паразитированию
на A. mellifera может также проявляться и у V. un-
derwoodi. Следовательно, A. mellifera является по-
тенциальным хозяином для V. underwoodi в ходе
его дальнейшей эволюции (Anderson, 2000; An-
derson, Trueman, 2000; Muñoz et al., 2008; Wang
et al., 2019a, b; Ilyasov et al., 2021).

Переход V. underwoodi на нового хозяина A. mel-
lifera может сопровождаться трансмиссией новых
видов и штаммов вирусов и бактерий, провоци-
рованием новых болезней, ведущих к нарушению
микробиома, снижению выживаемости и имму-
нитета (Sandionigi et al., 2015; Hubert et al., 2017;
Raymann et al., 2017; Diaz et al., 2019; Marche et al.,
2019; Wang et al., 2019a, b; Bleau et al., 2020; Chen
et al., 2021). Исследование особенностей V. under-
woodi позволит заранее разработать методы борь-
бы с новым паразитом (Guzman, Rinderer, 1999;
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Kolar, Lodge, 2001; Woolhouse et al., 2005). Одним
из таких методов является селекция семей пчел
A. mellifera по гигиеническому поведению против
клеща V. destructor, которая, вероятно, будет также
работать и против клеща V. underwoodi (Mon-
dragón et al., 2005; Allsopp, 2006; Locke, Fries, 2011;
Çakmak, Fuchs, 2013; Locke, 2016; Conlon et al.,
2018; McMullan, 2018; Alphen, Fernhout, 2020).
В настоящей работе дана детальная характери-
стика клещей V. underwoodi в популяции A. cerana
ussuriensis в Приморском крае на основе анализа
морфометрии и полиморфизма гена COX1
мтДНК, систематизированы все имеющиеся зна-
ния о клеще V. underwoodi, проведена оценке воз-
можных угроз V. underwoodi для других видов пчел
р. Apis, в частности A. mellifera, предложены пре-
вентивные меры, направленные на предотвраще-
ние расширения ареала этого вида клеща в стра-
нах Азии и России.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ

Имаго клещей Varroa underwoodi собраны ле-
том 2004 г. из выводковых ячеек двух семей № 2 и
№ 5 Apis cerana ussuriensis на пасеке в селе Ромаш-
ка Хасанского района Приморского края России
(43.5° с.ш., 131.3° в.д.). Все собранные образцы
клещей V. underwoodi были помещены в 70% эта-
нол и хранились при –20°C.

Клещи V. underwoodi обнаружены только в се-
мьях A. cerana ussuriensis, где уровень зараженно-
сти семей составлял 50%.

Для предварительного подтверждения видо-
вой принадлежности морфометрические характе-
ристики и размер взрослых самок клещей V. un-
derwoodi (n = 10) сравнивали с литературными
данными (Delfinado-Baker, Aggarwal, 1987; Woo,
1992; Anderson et al., 1997; Huang, 2004; Wang et al.,
2019a). Перед оценкой морфометрии отобранные
образцы клещей V. underwoodi высушивались при
комнатной температуре в течение 1 мин. У кле-
щей V. underwoodi для морфометрии использовался
дорсальный щит с боковыми щетинками (Delfi-
nado-Baker, Aggarwal, 1987; Woo, 1992; Anderson
et al., 1997; Huang, 2004; Wang et al., 2019a). Изме-
рение проводили с помощью цифрового микро-
скопа EOS Kiss X7 (Canon, Япония) с объективом
MP-E 65mm f/2.8 1-5x Macro Photo (Canon, Япо-
ния) при увеличении ×150.

Тотальную ДНК экстрагировали из трех клещей
на семью A. cerana ussuriensis с использованием на-
бора Qiagen DNEasy для тканей животных с исполь-
зованием колонок для связывания ДНК (Qiagen,
Валенсия, Калифорния). Последовательность гена
COX1 мтДНК использовали для идентификации
вида клещей и определения гаплотипа мтДНК.
ПЦР-амплификация гена COX1 мтДНК V. under-
woodi проведена по методике Вана и соавторов

(Wang et al., 2019a) с использованием пары праймеров
(COX1_821_F: 5'-GGAGTAGGTACAGGTTGAACGG-3'
и COX1_821_R: 5'-ACAACCCCAGCAATAATAGCAA-3')
с продуктом 821 п.н. (Wang et al., 2019a).

Все продукты ПЦР были очищены с помощью на-
бора QIAquick PCR Purification Kit (250) (QIAGEN,
Хильден, Германия) в соответствии с инструкция-
ми производителя. Нуклеотидные последова-
тельности гена COX1 мтДНК образцов V. underwoodi
определяли путем двухстороннего секвенирования
продуктов ПЦР с использованием метода секвени-
рования Сэнгера (Sanger et al., 1977) и пары прайме-
ров (F-V51: 5'-GTAATTTGTATACAAAGAGGG-3'
и R-V1400: 5'-CAATATCAATAGAAGAATTAGC-
3') (Warrit et al., 2004) на капиллярном секвенато-
ре ABI 3730xl (Applied Biosystems, Фостер-Сити,
США) с помощью набора ABI PRISM BigDye Ter-
minator v3.1 Cycle Sequencing Kit в соответствии с
инструкциями производителя. Нуклеотидная по-
следовательность гена COX1 мтДНК V. underwoodi
размером 458 п.н. загружена в базу данных Ген-
банка DDBJ/GenBank под регистрационным но-
мером LC532104.

Последовательности гена COX1 мтДНК V. un-
derwoodi (MH205173 (Ханчжоу, Китай), MH205174
(Цзиньхуа, Китай), MH205175 (Наньчан, Китай),
MH205176 (Цзилинь, Китай), MH205177 (Маомин,
Китай)), V. destructor (KJ403739, KJ507740,
KJ403742, KJ403744 (Эр-Рияд, Саудовская Ара-
вия)) и V. jacobsoni (MF462134 (Порт-Морсби, Па-
пуа-Новая Гвинея), AF010479 (Канберра, Австра-
лия)) из Генбанка использованы для сравнитель-
ного анализа с V. underwoodi из Приморского края.
Образцы клещей видов V. destructor и V. jacobsoni
использованы также для сравнительного анализа
в качестве внешних групп.

Уровень генетической дивергенции и p-ди-
станции между видами клещей V. underwoodi,
V. destructor и V. jacobsoni оценивали на основе по-
следовательностей гена COX1 мтДНК с приме-
нением метода выравнивания CLUSTALW в
MEGA 10.0.5 (Kumar et al., 2018). Дендрограмма
филогенетических отношений методом ближай-
шего соседа, основанная на p-дистанции после-
довательностей гена COX1 мтДНК построена с
2000 бутстрэп-репликациями в CLC Genomics
Workbench 21 (Qiagen Inc., Миссиссога, Канада).
Статистический анализ и анализ молекулярной
дисперсии (AMOVA) выполняли с использова-
нием ARLEQUIN 3.5.2 (Excoffier, Lischer, 2010),
STATISTICA 8.0 (StatSoft, США) и EXCEL 2010
(Microsoft, США).

РЕЗУЛЬТАТЫ

Таксономическая принадлежность образцов
клеща V. underwoodi определена с использованием
данных морфометрии и полиморфизма гена
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COX1 мтДНК. Эллипсоидальное тело самок V. un-
derwoodi каштаново-коричневое. Поверхность
дорсального щита слегка бороздчатая, сетчатая, с
густыми наклоненными щетинками примерно
одинаковой длины и небольшими шипиками.
Боковые щетинки постепенно удлиняются кзади,
последние три укорачиваются. Длина тела взрос-
лой самки V. underwoodi 767.5 ± 20.5 мкм (среднее
значение ± стандартное отклонение), ширина
1300.5 ± 20.5 мкм (n = 10). Для сравнения, длина и
ширина тела взрослых самок V. underwoodi в се-
мьях A. cerana – 700–752 мкм × 1089–1157 мкм
(n = 15); в семьях A. mellifera – 700–735 мкм ×
× 1090–1120 мкм (n = 6); в семьях A. cerana (про-
винция Западное Папуа, Индонезия) – 690–730 мкм ×
× 1050–1130 мкм (n = 5); в семьях A. cerana (Сула-
веси, Ява, Индонезия) – 720–780 мкм × 1050–
1080 мкм (n = 2); в семьях A. nigrocincta (Сулавеси) –
740–760 мкм × 1120–1220 мкм (n = 5) (Anderson
et al., 1997); в семьях A. cerana (Непал) – 741–780 мкм ×
× 1151–1168 мкм (n = 2) (Delfinado-Baker, Aggarwal,
1987); в семьях A. cerana (Южная Корея) – 703–
784 мкм × 1135–1324 мкм (n = 2) (Woo, 1992).
Морфологические параметры наших экземпля-
ров соответствуют ранее опубликованным дан-
ным по V. underwoodi (Delfinado-Baker, Aggarwal,
1987; Anderson et al., 1997; Huang, 2004; Wang et al.,
2019a).

Был проведен сравнительный анализ нуклео-
тидной последовательности гена COX1 мтДНК
видов клещей V. underwoodi, V. destructor и V. jacob-

soni. Выровненные нуклеотидные последователь-
ности гена COX1 мтДНК позволяют рассчитать
различия нуклеотидов в соответствующих пози-
циях у разных образцов клещей (рис. 1).

Все различия между V. underwoodi, V. destructor и
V. jacobsoni рассчитаны на основе полиморфизма
последовательностей гена COX1 мтДНК. В табл. 1
представлены усредненные попарные оценки
числа нуклеотидных и аминокислотных замен,
p-дистанции и процент генетической диверген-
ции на основе последовательностей гена COX1
мтДНК клещей V. underwoodi (LC532104 (Примор-
ский край, Россия), MH205173 (Ханчжоу, Китай),
MH205174 (Цзиньхуа, Китай), MH205175 (Нань-
чан, Китай), MH205176 (Цзилинь, Китай),
MH205177 (Маомин, Китай)), V. destructor
(KJ403739, KJ507740, KJ403742, KJ403744 (Эр-Ри-
яд, Саудовская Аравия)) и V. jacobsoni (MF462134
(Порт-Морсби, Папуа-Новая Гвинея), AF010479
(Канберра, Австралия)). Обнаружено, что нук-
леотидные последовательности гена COX1 мтДНК
образцов V. underwoodi LC532104 из Приморского
края (Россия) идентичны MH205176 из провин-
ции Цзилинь (Китай) (Wang et al., 2019a).

Последовательности гена COX1 мтДНК видов
клещей V. underwoodi, V. destructor и V. jacobsoni разли-
чаются на статистически значимом уровне (p ≤ 0.05).
Нуклеотидная последовательность гена COX1
мтДНК позволяет с 95%-й вероятностью разли-
чать виды клещей р. Varroa. Из трех видов клещей
наиболее близки друг к другу V. destructor и V. ja-

Рис. 1. Сравнительный анализ нуклеотидной последовательности гена COX1 мтДНК клещей Varroa underwoodi, V. de-
structor и V. jacobsoni.
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Таблица 1. Оценка средних значений p-дистанции и генетической дивергенции (ниже диагонали) и замен нук-
леотидов и аминокислот (выше диагонали) между видами клещей Varroa на основе последовательности гена
COX1 мтДНК

Примечание: * статистически значимые различия (p ≤ 0.05).

Виды Varroa

V. underwoodi V. destructor V. jacobsoni

n = 6 n = 4 n = 2

число нуклеотидных замен/ число аминокислотных замен

V. underwoodi
p-дистанция/генетическая 

дивергенция, %

45/36 44/34

V. destructor * 0.099/10 33/26

V. jacobsoni * 0.097/10 * 0.072/7

cobsoni со значением генетической дивергенции
7%. V. underwoodi равноудален от V. destructor и
V. jacobsoni и отличается от них по значению гене-
тической дивергенции 10%.

В табл. 2 представлены попарные генетические
дистанции, генетическая дивергенция, число замен
нуклеотидов и аминокислот между каждым образ-
цом V. underwoodi (n = 6), V. destructor (n = 4) и V. ja-
cobsoni (n = 2), рассчитанные на основе сравнения
последовательностей гена COX1 мтДНК.

Между образцами гена COX1 мтДНК V. under-
woodi значения генетической дивергенции варьи-
ровали от 0 до 2%, p-дистанции – от 0.000 до
0.022, количества нуклеотидных замен – от 0 до
10, аминокислотных замен – от 0 до 8. Не наблю-
далось генетических различий между образцами
MH205176, V. underwoodi (Цзилинь, Китай) и
LC532104, V. underwoodi (Приморский край, Рос-
сия), а также MH205175, V. underwoodi, (Наньчан,
Китай) и MH205174, V. underwoodi (Цзиньхуа, Ки-
тай). Наименьшие генетические различия наблю-
дались между образцами MH205176, V. underwoodi
(Цзилинь, Китай) и MH205175, V. underwoodi
(Наньчан, Китай); LC532104, V. underwoodi (При-
морский край, Россия) и MH205175, V. underwoodi
(Наньчан, Китай); MH205176, V. underwoodi (Цзи-
линь, Китай) и MH205174, V. underwoodi (Цзинь-
хуа, Китай); LC532104, V. underwoodi (Примор-
ский край, Россия) и MH205174, V. underwoodi
(Цзиньхуа, Китай). Наибольшие генетические

различия наблюдались между MH205177 (Мао-
мин, Китай) и остальными образцами V. under-
woodi. Выравнивание нуклеотидных последова-
тельностей гена COX1 мтДНК MH205176 (Цзи-
линь, Китай) и LC532104 (Приморский край,
Россия) показывает отсутствие нуклеотидных за-
мен между ними. Эти последовательности гена
COX1 мтДНК обозначены как гаплотип China 1
MH205176 (рис. 2) (Ilyasov et al., 2021).

Между образцами V. destructor генетическая ди-
вергенция варьировала от 0 до 1%, p-дистанция –
от 0.000 до 0.022, количество нуклеотидных замен –
от 0 до 4, а количество аминокислотных замен –
от 0 до 1. Наименьшие генетические различия на-
блюдались между образцами V. destructor KJ403744
и KJ403739 из Саудовской Аравии (Эр-Рияд). Не
обнаружено генетических различий между образ-
цами V. destructor KJ403742 и KJ403740 из Саудов-
ской Аравии (Эр-Рияд), а также между образцами
V. jacobsoni MF462134 из Папуа-Новой Гвинеи
(Порт-Морсби) и AF010479 из Австралии (Кан-
берра).

Нами построена дендрограмма филогенетиче-
ских отношений методом ближайшего соседа с
2000 бутстрэп репликациями на основе p-дистан-
ций между последовательностями гена COX1
мтДНК трех видов клещей V. underwoodi, V. destructor,
V. jacobsoni. Последовательность гена COX1 мтДНК
LC532104 V. underwoodi из России (Приморский
край) (гаплотип China 1 MH205176) объединена в

Рис. 2. Сравнительный анализ нуклеотидной последовательности гена COX1 мтДНК Varroa underwoodi из Китая (Цзи-
линь) и России (Приморский край) – гаплотип China 1 MH205176.
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один кластер со всеми последовательностями пред-

ставителей V. underwoodi MH205173, MH205174,

MH205176, MH205177 из Китая. Отдельными

кластерами располагаются последовательности

COX1 мтДНК представителей V. destructor KJ403739,

KJ403742, KJ403742, KJ403742 (Эр-Рияд, Саудовская

Аравия) и представителей V. jacobsoni MF462134

(Порт-Морсби, Папуа-Новая Гвинея), AF010479

(Канберра, Австралия) (рис. 3).

На дендрограмме филогенетических отноше-

ний в кластере V. underwoodi образец LC532104

(Приморский край, Россия) располагается наи-

более близко к самому северному образцу

MH205176 (Цзилинь, Китай), находящемуся на

удалении 450 км, а наиболее удаленно – от самого

южного образца MH205177 (Маомин, Китай), на-

ходящегося на удалении 3000 км. Кластер V. un-

derwoodi генетически ближе к кластеру V. destructor,

чем к кластеру V. jacobsoni. Южный образец

MH205177 V. underwoodi (Маомин, Китай) наибо-

лее удален от остальных образцов V. underwoodi и

ближе к кластеру V. destructor (рис. 3).

ОБСУЖДЕНИЕ

Клещ Varroa underwoodi, вероятно, произошел
из южных регионов Азии, а позже распростра-
нился на север в результате совместной миграции
с пчелами Apis cerana. Предыдущие исследования,
основанные на изучении морфологии и гена
COX1 мтДНК, показали паразитирование клеща
V. underwoodi в семьях пчел A. cerana в Непале
(Delfinado-Baker, Aggarwal, 1987), Южной Корее
(Woo, 1992; Кузнецов, 2005; Chantawannakul et al.,
2016), Индонезии (Anderson et al., 1997; Chanta-
wannakul et al., 2016), Папуа-Новой Гвинее (Lee,
1995; Anderson et al., 1997; Chantawannakul et al.,
2016), Китае (Huang, 2004; Wang et al., 2019a),
Вьетнаме и Японии (Guzman, Rinderer, 1999;
Chantawannakul et al., 2016). Сравнительно недав-
но V. underwoodi выявлен и в России (Приморский
край) (Кузнецов, 2005; Кузнецов, Лелей, 2005;
Ilyasov et al., 2021). Нами показано распростране-
ние V. underwoodi на Дальнем Востоке России в се-
мьях пчел A. cerana ussuriensis с использованием
методов морфометрии и секвенирования мито-
хондриального гена COX1 мтДНК (рис. 1, 2)
(Ilyasov et al., 2021). Место обнаружения V. under-

Рис. 3. Дендрограмма филогенетических отношений методом ближайшего соседа с 2000 бутстрэп-репликациями на
основе p-дистанций между последовательностями гена COX1 мтДНК трех видов Varroa. Цифры на каждой ветви ука-
зывают генетические дистанции.
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woodi в Приморье находится на удалении 450 км
от места обнаружения этого вида в Северном Ки-
тае (Ilyasov et al., 2021). По результатам сравни-
тельного анализа гена COX1 мтДНК (рис. 3) все
образцы V. underwoodi объединяются в один кла-
стер, кроме образца MH205177 (Маомин, Китай),
который группируется отдельно (рис. 3). Вероят-
но, данный образец следует отнести к новому
подвиду V. underwoodi или даже новому виду в
р. Varroa, что может выясниться после дополни-
тельного специального исследования.

Клещи V. underwoodi, вероятно, всегда встреча-
лись в небольшом количестве в природной попу-
ляции диких пчел A. cerana, обитающих в дуплах
деревьев в Приморском крае в России. В ульях
A. cerana условия для размножения V. underwoodi
оказались более благоприятными, чем в бортях в
дуплах деревьев, что привело к возрастанию чис-
ленности клещей на пасеках. По данным
В.Н. Кузнецова (2005), в 2002 г. в трутневом рас-
плоде A. cerana на пасеке клещи V. underwoodi об-
наружены только один раз, но в 2004 г. наблюда-
лось массовое размножение V. underwoodi. В 2004 г.
расплод трутней на пасеке был заражен клещами
V. underwoodi на 2.8% в июне, на 35% в июле и на
58% в августе, а рабочие пчелы были заражены
только на 1%. Следует отметить, что отдельные
трутневые ячейки A. cerana содержали до 5–6
имаго и 2–3 нимфы V. underwoodi. Имаго и нимфы
V. underwoodi обнаружены на куколках трутней
A. cerana и редко наблюдались в выводке рабочих
пчел. Самки V. underwoodi в основном встречались
на молодых трутнях и очень редко на молодых ра-
бочих пчелах A. cerana. Летом 2004 г. до 16% моло-
дых трутней были заражены клещами V. underwoodi,
но осенью клещи у взрослых пчел отсутствовали.
Возможно, что большое количество клещей на
расплоде пчел способствовало активному роению
семей A. cerana для очистки семьи пчел от кле-
щей. В 2004 г. наблюдалось частое роение семей
A. cerana на пасеке, сильно пораженной клещами
V. underwoodi (Кузнецов, 2005). Сейчас в России
пчелы A. cerana не разводятся в специальных
ульях на пасеках для получения меда. Этот вид
медоносной пчелы сохранился на Дальнем Во-
стоке России в диком состоянии и обитает в лесах
в дуплах деревьев.

Уровень заражения пчел клещами V. underwoodi
значительно выше в северных провинциях Китая,
чем в южных (Wang et al., 2019a). Это связано с
тем, что массовое размножение клещей происхо-
дит в семьях пчел, выращивающих расплод в зим-
ний безоблетный период. На более высокий уро-
вень заражения V. underwoodi в Северной Азии
влияет время выращивания расплода трутней, ко-
торое немного короче в холодном климате (Wang
et al., 2019a). Идентичность последовательностей
гена COX1 мтДНК V. underwoodi из Приморского
края (Россия) LC532104 и провинции Цзилинь

(Китай) MH205176 позволяет предположить, что
гаплотип China 1 MH205176 V. underwoodi является
адаптированным к паразитированию на пчелах
A. cerana, обитающих в холодном климате Север-
ной Азии. Возможно, что дальневосточный реги-
он заселен единой популяцией V. underwoodi гап-
лотипа China 1 MH205176, распространенной на
обширной территории Северной Азии в результа-
те миграции семей A. cerana (Traynor et al., 2020;
Ilyasov et al., 2021).

Клещи Varroa, собранные в Приморском крае
(Россия), идентифицированы как V. underwoodi на
основании их морфометрии, которая находится в
диапазоне ранее описанных популяций этого ви-
да (Delfinado-Baker, Aggarwal, 1987; Anderson
et al., 1997; Huang, 2004; Wang et al., 2019a), а также
последовательности гена COX1 мтДНК, который
был идентичен с образцом MH205176 из провин-
ции Цзилинь (Китай) (табл. 2, рис. 2) (Wang et al.,
2019a; Ilyasov et al., 2021). Длина и ширина тела
взрослых самок V. underwoodi из Приморского
края немного больше, чем у представителей этого
вида из южных популяций, что можно объяснить
его северным распространением. Скорость моле-
кулярной эволюции у видов клещей р. Varroa
очень низкая, а их геномы более консервативны,
чем геномы их видов-хозяев пчел р. Apis (Ilyasov
et al., 2021). Эти генетические особенности пред-
ставителей V. underwoodi из удаленных друг от дру-
га регионов Дальнего Востока России и Северно-
го Китая можно объяснить паразитическим обра-
зом жизни внутри семей A. cerana. Аналогичным
образом можно объяснить отсутствие различий
между образцами V. destructor из отдаленных реги-
онов Саудовской Аравии, с одной стороны, и Па-
пуа-Новой Гвинеи и Австралии – с другой.

Средний уровень генетической дивергенции
между V. destructor и V. jacobsoni в данной работе
(7%) очень близок к таковой (6%) между V. destructor
из семи стран (Южная Корея, Франция, Вьетнам,
Китай, Япония, Непал, Шри Ланка) и V. jacobsoni
из четырех стран (Индонезия, Малайзия, Лаос,
Папуа-Новая Гвинея) (табл. 1) (Techer et al., 2019).
Средняя генетическая дивергенция между тремя
видами клещей V. underwoodi, V. destructor и V. ja-
cobsoni по нуклеотидной последовательности гена
COX1 мтДНК варьирует в диапазоне от 7 до 10%, а
p-дистанция – от 0.072 до 0.099. Это согласуется с
диапазоном генетических различий между видами
насекомых (8–17% и 0.100–0.200 соответственно)
(Tan et al., 2007; Han et al., 2016; Eimanifar et al.,
2017; Ilyasov et al., 2018, 2019).

Наличие клещей V. underwoodi в закрытых
ячейках расплода рабочих в одной семье A. mellif-
era в Папуа-Новой Гвинее (Roberts et al., 2015) по-
казывает, что может произойти межвидовая сме-
на хозяина и переход V. underwoodi с A. cerana на
A. mellifera. В настоящее время V. underwoodi не
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выявлен в массовом порядке на пасеках в семьях
A. mellifera на Дальнем Востоке России. Однако
миграция A. cerana между Россией и Китаем мо-
жет привести к появлению на Дальнем Востоке
России новых гаплотипов V. underwoodi из Китая,
способных к паразитированию в семьях A. mellif-
era. Клещ V. underwoodi генетически близок к
V. destructor, который является обычным парази-
том как A. mellifera, так и A. cerana, поэтому весьма
вероятен переход V. underwoodi на A. mellifera
(Roberts et al., 2020). Надо быть готовым к появле-
нию у пчел A. mellifera нового паразита V. under-
woodi с разрушительными эффектами для попу-
ляции (Anderson, 2000; Anderson, Trueman, 2000;
Muñoz et al., 2008; Rosenkranz et al., 2010; Roberts
et al., 2015; Wang et al., 2019a; Ilyasov et al., 2021).

Разрушительные эффекты для пчел A. mellifera
могут быть вызваны больше не самими клещами,
а трансмиссией новых, не характерных для дан-
ного вида патогенов – вирусов и бактерий. Пара-
зитические клещи V. destructor и V. underwoodi име-
ют различный видовой состав микробиома ки-
шечника и могут быть переносчиками разных
видов вирусов (восемь РНК-вирусов и один
ДНК-вирус) (Sandionigi et al., 2015; Wang et al.,
2019b; Sacca, Lodesani, 2020; Chen et al., 2021).
В популяции A. cerana клещи V. destructor перено-
сят вирусы DWV, IAPV, BQCV, KBV, CBPV, SBV и
AmFV, а V. underwoodi переносят вирусы DWV, CBPV,
AmFV, BQCV, IAPV и KBV (Wang et al., 2019b; Chen
et al., 2021). Кроме того, один и тот же вирус имеет
разное действие на разные виды пчел. Так, вирус
мешотчатого расплода Korean Sacbrood Virus (kSBV)
уничтожил 95% популяции A. cerana и не был ви-
рулентен для популяции A. mellifera (Choi et al.,
2010; Koetz, 2013; Vung et al., 2017; Wang et al.,
2019b). В семьях пчел A. mellifera, инфицирован-
ных паразитическим клещом V. destructor, наблю-
дается повышенное количество бактерий Snod-
grassella alvi и уменьшение количества бактерий
сем. Lactobacillaceae в кишечнике рабочих особей
(Hubert et al., 2017; Marche et al., 2019; Bleau et al.,
2020). Микробиом пораженных клещом личинок
становится сходным с микробиомом V. destructor,
что свидетельствует об обмене микробиомом ки-
шечника между пчелой и эктопаразитическим
клещом (Sandionigi et al., 2015). Искусственное за-
ражение пчел патогенной микроспоридией Nosema
ceranae также изменяет состав микробиома ки-
шечника и провоцирует рост численности бактерии
Gilliamella apicola (Rubanov et al., 2019). Заражение
паразитическим клещом V. destructor является бо-
лее важным фактором нарушения и изменения
состава микробиома кишечника взрослых пчел
A. mellifera, чем заражение микроспоридиями
N. ceranae, N. apis и трипаносомой Lotmaria passim
(Hubert et al., 2017). Для борьбы с этими паразита-
ми пчеловоды часто используют химические ве-
щества, такие как фумагиллин (против Nosema

spp.) и щавелевую кислоту (против V. destructor),
которые, в свою очередь, уменьшают разнообра-
зие и численность бактерий микробиома кишеч-
ника A. mellifera (Raymann et al., 2017; Diaz et al.,
2019). Такие изменения микробиома кишечника
пчел могут негативно влиять на физиологию, им-
мунитет, выживаемость и адаптацию к условиям
окружающей среды (Bleau et al., 2020; Sacca,
Lodesani, 2020; Ильясов и др., 2021).

Для борьбы с распространением V. destructor и
предотвращения потенциального перехода V. un-
derwoodi возможно применять селекции пчел по
гигиеническому поведению, устойчивых к пара-
зитированию клещами Varroa spp. Сейчас в мире
существует девять устойчивых к клещу V. destructor
популяций медоносной пчелы A. mellifera, кото-
рые были получены путем целенаправленной се-
лекции: 1) популяция медоносных пчел северно-
го графства Дублин в Ирландии; 2) популяция
медоносных пчел подвида A. m. scutellata в Брази-
лии и Южной Африке; 3) популяция медоносных
пчел в Тулузе во Франции; 4) популяция медо-
носных пчел на острове Фернандо де Норонья в
Бразилии; 5) приморская популяция медоносных
пчел в Приморском крае России; 6) популяция
медоносных пчел Готланд в Швеции; 7) популя-
ция медоносных пчел Авиньон во Франции;
8) популяция медоносных пчел Арнотского леса в
Итаке в штате Нью-Йорк США; 9) популяция ме-
доносных пчел на острове Мармара в Турции
(Mondragón et al., 2005; Allsopp, 2006; Locke, Fries,
2011; Çakmak, Fuchs, 2013; Locke, 2016; Conlon
et al., 2018; McMullan, 2018; Alphen, Fernhout,
2020). Селекция семей медоносных пчел по гиги-
еническому поведению на устойчивость к клещу
V. destructor позволит использовать меньше акари-
цидов и предотвратить нарушения микробиома
кишечника, обеспечивающего защитную функ-
цию организма и играющего важную роль в им-
мунитете и адаптации пчел к условиям окружаю-
щей среды (Çakmak, Fuchs, 2013). Селекция семей
пчел по гигиеническому поведению против кле-
ща V. destructor может также оказаться эффектив-
ной против клеща V. underwoodi.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

До недавнего времени известный ареал кле-
щей Varroa underwoodi охватывал практически все
страны, где встречается медоносная пчела Apis
cerana, включая и Дальний Восток России. Иден-
тичность последовательностей гена COX1 у эк-
земпляров V. underwoodi из Северного Китая и
Приморского края России, удаленных между со-
бой на 450 км, указывает на возможную свобод-
ную миграцию A. cerana и расселению паразита, а
также на низкую скорость молекулярной эволю-
ции генома V. underwoodi в результате паразитиче-
ского образа жизни. Хотя северные границы аре-
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ала V. underwoodi еще не исследованы, но в 2020 г.
образцы A. cerana ussuriensis собраны в районе села
Терней Приморского края (45.06° с.ш., 136.61° в.д.),
северной границе ареала данного вида пчел. Воз-
можно, таким образом, что северная граница ареала
клеща V. underwoodi будет совпадать с северной
границей ареала A. cerana. В дальнейшем плани-
руется охарактеризовать популяцию V. underwoodi
с помощью дополнительных маркеров COX3,
ATP6 и CYTB, которые позволят найти генетиче-
ские различия между российскими и китайскими
образцами V. underwoodi и выявить его биогеогра-
фические связи. Медоносная пчела A. mellifera
может стать новым хозяином для паразитическо-
го клеща V. underwoodi, поскольку он широко
встречается в семьях A. cerana, находящихся ря-
дом с семьями A. mellifera. Возможный переход
клеща V. underwoodi на нового хозяина A. mellifera
может сопровождаться трансмиссией новых ви-
дов и штаммов вирусов и бактерий, изменением
микробиома кишечника, подавлением иммуни-
тета и адаптации к изменяющимся климатиче-
ским условиям. Селекция семей медоносных
пчел по гигиеническому поведению на устойчи-
вость к клещу V. destructor может стать эффектив-
ной защитой от перехода близкородственного
клеща V. underwoodi с A. cerana на A. mellifera.
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Species of the genus Varroa are ectoparasitic mites of the Apis honey bees. Unlike the well-known species of
mites V. destructor and V. jacobsoni, V. underwoodi is still poorly studied. According to foreign publications, the
currently recognized distribution of V. underwoodi in the A. cerana population includes Nepal, South Korea,
Japan, Malaysia, India, Indonesia, Papua New Guinea, Vietnam, and China. Recently it was discovered in
the Russia (Primorsky Krai) on the honey bees A. cerana ussuriensis. Since V. destructor and V. jacobsoni have
the ability to easily switch to other bee species, there is a possibility that later V. underwoodi may also exten-
sively switch from Asian honey bees A. cerana to European honey bees A. mellifera. The first case of V. under-
woodi parasitizing in A. mellifera colonies was recorded in Papua New Guinea. The parasitic mite V. under-
woodi requires careful study, since it is a new potential parasite of honey bees A. mellifera, which can also bring
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new species and strains of viruses and bacteria, change the composition of the gut microbiome, and disrupt
the protective and adaptive mechanisms of the bees. The article presents the data on morphometry and poly-
morphism of the gene COX1 of mtDNA. Varroa underwoodi was compared with other mite species V. destruc-
tor and V. jacobsoni. The mean genetic divergence and p-distance between V. underwoodi and other Varroa
species were 9% and 0.09, respectively, which are consistent with the level of species differences in insects.
The nucleotide sequences of the gene COX1 of mtDNA of V. underwoodi from Primorsky Krai of Russia
LC532104 and from the Jilin province of China MH205176 turned out to be identical and were assigned to
the China 1 MH205176 haplotype. It is assumed that there is continuous migration between the A. cerana
populations of Russia and China, which led to the spread of V. underwoodi in the natural population of A. cer-
ana ussuriensis in the Primorsky Krai of Russia, and the mite is currently distributed up to 45.06°N. Thus, the
northern border of the V. underwoodi range is located on the territory of Russian Far East and, probably, co-
incides with the range of A. cerana ussuriensis. It is likely that the selection of A. mellifera bee colonies for hy-
gienic behavior against the V. destructor mite may also be effective against V. underwoodi and will prevent the
possible transition of V. underwoodi from Asian A. cerana to European A. mellifera.
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