
 227

 
УДК 575.174:595.799 

 

ХАРАКТЕРИСТИКА ГЕНЕТИЧЕСКОГО РАЗНООБРАЗИЯ 
МЕДОНОСНЫХ ПЧЕЛ (APIS MELLIFERA L.) ТОМСКОЙ 

ПОПУЛЯЦИИ ПО КОМПЛЕКСУ ДНК-МАРКЕРОВ 

 
Н.В. Островерхова, О.Л. Конусова, А.Н. Кучер, Т.Н. Киреева, Р.Т-о. Багиров 

 

Национальный исследовательский Томский государственный         
университет, г. Томск  

E-mail: nvostrov@mail.ru 
 

Проведена оценка генетического разнообразия медоносных пчел Томской 
популяции с использованием комплекса ДНК-маркеров митохондриального и 
ядерного геномов. Полиморфизм локуса COI–COII мтДНК изучен у 2018 особей, 
полученных от 316 пчелосемей 56 пасек, локализованных в различных районах 
Томской области. Зарегистрированы три варианта локуса COI–COII мтДНК: 
PQQ и PQQQ (характерны для среднерусской породы), и Q (специфичен для 
пород южного происхождения). Большинство пчелосемей (64%) имели проис-
хождение по материнской линии от среднерусской породы медоносной пчелы, 
28% пчелосемей – от южных пород и 8% составляли смешанные пчелосемьи. 
Для пчел, отличающихся вариантами локуса COI–COII, проведено изучение 
изменчивости микросателлитных локусов А008 и АС216; всего изучено 259 
медоносных пчел, отобранных с 7 пасек четырех районов Томской области. Среди 
изученных локусов один – А008 – оказался полиморфным, а по локусу AC216     
у всех обследованных особей зарегистрирован только один вариант. Для локуса 
А008 установлены различия как по спектру аллелей, так и по частоте их регистра-
ции между обследованными пчелами Томской популяции и пчелами европейских 
популяций. 

 

Секвенирование генома Apis mellifera L. в 2006 г. (Honey Bee Genome 
Sequencing Consortium, 2006) значительно расширило возможности изучения 
генофонда медоносной пчелы как экологически и экономически значимого 
вида общественных насекомых. Наряду с ДНК-маркерами митохондриального 
генома (мтДНК) новые ДНК-маркеры ядерного генома используются как для 
разработки эволюционных вопросов медоносной пчелы, так и для решения 

ЧТЕНИЯ ПАМЯТИ АЛЕКСЕЯ ИВАНОВИЧА КУРЕНЦОВА 

A.I. Kurentsov's Annual Memorial Meetings 
___________________________________________________________________ 

2015                                                                                    вып. XXVI 



 228

некоторых прикладных задач. Так, ДНК-маркеры применяются для описания 
генетической структуры различных популяций медоносной пчелы, оценки 
внутри- и межпородного генетического разнообразия и уровня гибридизации, 
установления эволюционных взаимоотношений и адаптационных особенностей 
пчел разных эволюционных ветвей (линий А, М, С и О) (Никоноров и др., 1998; 
Николенко, Поскряков, 2002; Островерхова и др., 2013, 2015; Garnery et al., 
1992; Frank et al., 2000; Whitfield et al., 2006; Bodur et al., 2007; Dall’olio et al., 
2007; Miguel et al., 2007; Soland-Reckeweg et al., 2009; Muñoz et al., 2009; Canovas et 
al., 2011; Ilyasov et al., 2011; Nikolova, 2011; Oleksa et al., 2011; Meixner et al., 
2013). Наиболее изученным в настоящее время является локус цитохромокси-
даза I – цитохромоксидаза II (COI–COII) мтДНК, варианты которого различаются 
у пчел разных пород. Однако, в настоящее время как для решения теоретических 
задач, так и для практического использования к категории наиболее информа-
тивных среди ДНК-маркеров относят микросателлитные локусы, но сведения 
о вариабельности локусов этой категории в различных популяциях и породах 
пчел менее представлены в научных публикациях. Эти локусы привлекаются 
для оценки дифференциации разных подвидов (пород, экотипов, линий), что 
особенно актуально в связи с массовой гибридизацией медоносных пчел, а 
также для поиска генетических маркеров, ассоциированных с хозяйственно-
полезными признаками. Это так же важно для проведения селекционных работ 
(в частности, для отбора пчелосемей с благоприятными по тем или иным пара-
метрам признаками) (Кривцов и др., 2011; Зиновьева и др., 2011; Николенко и 
др., 2013; Bourgeois et al., 2008; Miguel et al., 2010). Первым этапом любого из 
этих направлений исследований является описание генетического разнообразия 
по мтДНК и микросателлитным локусам отдельных пород и популяций медо-
носной пчелы.  

В России работы по изучению популяций медоносной пчелы с использова-
нием ДНК-маркеров немногочисленны и проведены, в основном, на европейской 
территории страны (Никоноров и др., 1998; Николенко, Поскряков, 2002; 
Кривцов и др., 2011; Зиновьева и др., 2011; Николенко и др., 2013; Ilyasov et 
al., 2011). Анализировалась вариабельность мтДНК-локусов (Николенко, 
Поскряков, 2002; Ильясов и др., 2007a, 2007b, 2008; Саттаров, 2009; Кривцов, 
Горячева, 2009; Брандорф и др., 2012), начаты исследования породности 
медоносных пчел с использованием микросателлитных локусов (Непейвода и 
др., 2011; Кривцов и др., 2011, 2012). Маркеры митохондриальной ДНК поз-
воляют определить только материнскую составляющую в геноме медоносной 
пчелы, а для объективной оценки состояния генофондов медоносных пчел 
важно учитывать также сведения по аутосомным локусам, то есть необходимо 
использовать комплекс маркеров митохондриального и ядерного геномов. 

В настоящем сообщении представлены результаты анализа генетического 
разнообразия медоносных пчел Томской популяции с использованием комп-
лекса ДНК-маркеров: изучена изменчивость локуса COI–COII мтДНК и двух 
микросателлитных локусов (динуклеотида А008 и тетрануклеотида АС216). 
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Материал и методы 
 
Материалом для исследования послужили рабочие пчелы, отобранные с 

пасек Томской области (рис. 1). Пчелы были получены от пчелосемей, 
имеющих разное происхождение: от среднерусской (эволюционная ветвь М) и 
карпатской пород (эволюционная ветвь С), а также гибридных форм. Про-
исхождение пчел было установлено на основании данных морфометрического 
исследования (анализ основных породоопределяющих показателей крыла: 
кубитального и гантельного индексов, дискоидального смещения). 

 

 
 

Рис. 1. Карта-схема расположения исследованных пасек в Томской области: 1 – с. 
Парабель; 2 – окр. г. Колпашево; 3 – д. Новоабрамкино; 4 – с. Леботер; 5 – с. Подгор-
ное; 6 – д. Стрельниково; 7 – с. Гореловка; 8 – д. Сарафановка; 9 – с. Могочино, 10 – с. 
Соколовка; 11 – с. Кривошеино; 12 – с. Высокий Яр, д. Крыловка; 13 – с. Бакчар, с. 
Парбиг; 14 – д. Тихомировка; 15 – урочище Кужербак; 16 – с. Новиковка; 17 – с. 
Каргала; 18 – с. Дубровка; 19 – с. Окунеево; 20 – с. Зырянское; 21 – д. Кусково; 22 – 
п. Заречный 1; 23 – д. Бодажково, с. Семилужки, п. Заречный 2; 24 – д. Нижне-Сеченово; 
д. Березкино, с. Зоркальцево, с. Рыбалово. д. Кудринский участок, д. Губино; 25 – п. 
Синий Утес, д. Магадаево, д. Просекино, с. Коларово, окр. г. Томска; 26 – д. Большое 
Протопопово; 27 – с. Межениновка; 28 – д. Кандинка, с. Курлек; 29 – с. Яр; 30 – д. 
Еловка. Пасеки, расположенные на расстоянии менее 15 км друг от друга, обозначены 
одной точкой. ● – пасеки, пчелы с которых исследованы с использованием мтДНК-
анализа и микросателлитного анализа, ▲ – пасеки, пчелы с которых исследованы с 
использованием только мтДНК-анализа. 
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Первоначально была проведена оценка генетического разнообразия локуса 
COI–COII мтДНК. Изучено 2018 особей, полученных от 316 пчелосемей 56 
пасек Томской области, в том числе с 19 пасек 14 населенных пунктов 6 север-
ных (Парабельского, Колпашевского, Чаинского, Молчановского, Бакчарского 
и Кривошеинского) и с 37 пасек 29 населенных пунктов 5 южных (Асиновского, 
Шегарского, Зырянского, Томского, Кожевниковского) районов области. 

Для анализа полиморфизма микросателлитных локусов (динуклеотида А008 
(rs267233127) и тетрануклеотида AC216 (rs267233422)) использовали 259 медо-
носных пчел, отобранных с 7 пасек четырех районов Томской области (Томского, 
Зырянского, Молчановского и Чаинского районов) (рис. 1), для которых было 
установлено происхождение согласно данным морфометрического и мтДНК-
анализа.  

Таблица 1 
Характеристика ДНК-локусов, последовательность праймеров и условия 

амплификации 

Локус,  
хромосома 

Размер  
локуса 

(пн) 

Последоват
ельность  

ТºС 
отжига 

MgCl2  

(mM) 
Последовательность 
праймеров прямого 
(F) и обратного (R) 

(5´→3´) 
COI-COII 
мтДНК 

350–800  58 1,5 F:САСАТТТАGАААТ
ТССАТТА 
R:АТАААТАТGААТ
САТGТGGА 

А008,  
хр-ма 2, 
(rs267233127) 

160 (GA)15...(G
CTCG)5 

55 1,2 F:СGCGAAGGTAAG
GTAAATGGAAC 
R:GGCGGTTAAAGT
TCTGG 

AC216,  
хр-ма 10, 
(rs267233422) 

95 (ACGC)6 50 1,5 F:TGTCGCCTCCATT
CCG 
R:GGTTTAGAATTCG
ACTCCGT 

 
Выделение ДНК и полимеразную цепную реакцию (ПЦР) проводили соглас-

но стандартным методикам (Никоноров и др., 1998; Николенко, Поскряков, 
2002; Solignac et al., 2003) с применением специфических праймеров (табл. 1). 
Для анализа микросателлитных локусов использовали один меченный флуорес-
центной меткой праймер из каждой пары. Продукты амплификации фракциони-
ровали в 1,5% агарозном геле, результаты документировали с использованием 
системы Gel-Doc XR+. Генотипирование проводили на базе Центра коллек-
тивного пользования ФГБНУ «НИИ медицинской генетики» (г. Томск) на 
генетическом анализаторе ABI Prism 3730 с применением стандартов длины 
молекул ДНК GeneScan500-ROX в условиях, рекомендуемых производителем. 
Анализ размера фрагментов осуществляли с помощью программного обеспе-
чения GeneMapper Software. 

Для статистической обработки данных использовались стандартные методы, 
применяемые при изучении генетического разнообразия популяций. 
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Характеристика изменчивости локуса COI-COII мтДНК у медоносных 
пчел Томской популяции 

 
Изучено генетическое разнообразие медоносных пчел Томской популяции 

по локусу СOI-COII мтДНК. Зарегистрировано три варианта локуса COI-COII 
мтДНК, два из которых (PQQ и PQQQ) характерны для среднерусской породы 
и один (Q) – для пород южного происхождения (рис. 2).  

 

 
Рис. 2. Распространенность вариантов локуса COI-COII мтДНК у медоносных пчел 

на территории Томской области. Пасеки, расположенные на расстоянии менее 15 км 
друг от друга, обозначены одной точкой. Цифровые обозначения см. рис. 1. 

 
В целом, из 316 пчелосемей по материнской линии большинство (64%) имели 

происхождение от среднерусской породы, 28% – от южных пород медоносной 
пчелы и для 8% установлено смешанное происхождение (в семьях регистри-
ровались варианты мтДНК, характерные и для среднерусской, и для пород 
южного происхождения). Пчелосемьи, происходящие от среднерусской породы, 
были генетически гетерогенны по локусу COI–COII: в 86,1% от общего числа 
пчелосемей среднерусской породы регистрировался вариант PQQ, у 9,4% – 
вариант PQQQ, а еще в 4,5% пчелосемей были выявлены особи, как с аллелем 
PQQ, так и с аллелем PQQQ. Более подробная характеристика изменчивости 
пчелосемей Томской области по локусу COI-COII мтДНК опубликована в 
работе Н.В. Островерховой с соавторами (Островерхова и др., 2015). 
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Характеристика изменчивости микросателлитных локусов у пчел 
 
Проведен анализ изменчивости двух микросателлитных локусов (А008, 

AC216) (табл. 2) у рабочих пчел из пчелосемей разного происхождения; всего 
изучено 259 медоносных пчел. Среди изученных микросателлитных локусов, 
локус А008 оказался полиморфным, а по локусу AC216 у всех обследованных 
особей зарегистрирован только один вариант – аллель размером 91 пн. 

 
Таблица 2 

Характеристика изменчивости микросателлитного локуса А008 

Генотипы 
Частота 

регистрации 
генотипов  

Частота аллелей * 
Популяционно-

генетические 
параметры 

153–153 0,008 
153–163 0,085 
153–171 0,004 
163–163 0,602 
163–171 0,039 
163–173 0,058 
163–175 0,066 
171–171 0,008 
173–173 0,004 
173–175 0,008 
175–175 0,039 
175–179 0,062 
179–179 0,019 

Р153=0,0523±0,0098 
Р163=0,7306±0,0195 
Р171=0,0213±0,0064 
Р173=0,0426±0,0089 
Р175=0,1027±0,0134 
Р179=0,0504±0,0096 

 
 

ho=0,3101±0,0288 
he=0,4481±0,0259 
D= – 0,3080±0,1147 
td =3,56 (р<0,001) 

 
Примечание. Приведена частота аллеля с ошибкой. ho – наблюдаемая гетерозигот-

ность; he – ожидаемая гетерозиготность; D – относительное отклонение наблюдаемой 
гетерозиготности от ожидаемой; параметры ho, he и D приведены со значениями 
стандартной ошибки. td – критерий Стьюдента использован для сравнения значений 
наблюдаемой и ожидаемой гетерозиготности, р – достигнутый уровень статистической 
значимости.  

 
В результате анализа полиморфизма микросателлитного локуса А008 у 

исследованных пчел установлено 13 вариантов генотипов: 7 гетерозиготных и 
6 гомозиготных. Отмечается высокая частота встречаемости гомозиготного 
генотипа «163–163». Всего зарегистрировано 6 аллелей размером от 153 пн до 
179 пн. Наиболее часто среди обследованных особей регистрировался аллель 
размером 163 пн; его частота P163 была более 0,7. Вторым по частоте регистра-
ции являлся аллель размером 175 пн (P175 = 0,103). Остальные аллели встречались 
редко (менее 0,06). 

В обследованной выборке по микросателлитному локусу А008 выявлено 
статистически значимое отклонение наблюдаемой гетерозиготности (ho = 
0,3101) от ожидаемой (he = 0,4481): регистрировался 30%-ный (D = –0,3080) 
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недостаток гетерозигот по сравнению с ожидаемым при условии соблюдения 
равновесия Харди-Вайнберга. В качестве причины недостатка гетерозигот могут 
выступать инбридинг и подразделенность популяции. В отношении полученных 
данных по локусу А008 для обследованной выборки нельзя исключить ни одну из 
этих причин, с учетом, во-первых, особенностей размножения пчел, во-вторых – 
широкой географией локализации обследованных выборок. Кроме того, как 
указывалось выше, согласно данным мтДНК-анализа включенные в обследование 
особи представлены пчелами, относящимися к разным породам (среднерусской, 
южной и смешанного происхождения). Это указывает на то, что в последующих 
исследованиях генетической структуры медоносной пчелы необходимо учиты-
вать как породность пчел, так и территориальную локализацию сформированных 
выборок. 

 
Генетическое разнообразие микросателлитного локуса А008 у медоносных 

пчел (пчелосемей) разного происхождения 
 
Для всех особей пчел, исследованных с использованием микросателлитного 

локуса А008, были определены основные породоопределяющие морфометри-
ческие показатели крыла: кубитальный и гантельный индекс, дискоидальное 
смещение (данные не приведены). На основании данных морфометрического и 
мтДНК-анализа были выделены следующие выборки пчел по принадлежности 
к породе (эволюционным ветвям): среднерусская порода (Apis mellifera mellifera), 
карпатская порода (Apis mellifera carnica var. ukrainica carpatica) и пчелы 
гибридного происхождения (табл. 3). 

Специфической генетической структурой по микросателлитному локусу 
А008 характеризовались пчелы, имеющие происхождение от среднерусской 
породы (A. m. mellifera, линия М), и пчелы карпатской породы (A. m. carnica 
var. ukrainica carpatica, линия С), для которых показан различный спектр 
аллелей и генотипов (табл. 3). Всего для пчел среднерусской породы 
зарегистрировано 5 аллелей, тогда как для пчел карпатской породы – только 2 
аллеля. Спектр аллелей у гибридов полностью соответствовал таковому пчел 
среднерусской породы. 

Аллель «163» локуса А008 (частота встречаемости P163 = 0,857) характерен 
для пчел, имеющих происхождение от среднерусской породы (эволюционная 
линия М), и он не описан у пчел карпатской породы (эволюционная линия С). 
У гибридных пчел, имеющих происхождение от среднерусской породы, аллель 
размером 163 пн так же встречается с высокой частотой (P163 = 0,784). Для пчел 
карпатской породы по локусу А008 к категории специфичных аллелей можно 
отнести вариант «179» (частота встречаемости P179 = 0,419). Второй аллель 
(размером 175 пн), выявленный у карпатской породы с высокой частотой (P175 = 
0,581), описан также у пчел среднерусской породы (P175 = 0,068) и гибридных 
пчел (P175 = 0,010), но с низкой частотой, причем у среднерусских пчел данный 
аллель регистрировался только в гетерозиготном состоянии. 

Таким образом, для локуса А008 установлены различия как по спектру алле-
лей, так и по частоте их регистрации между обследованными пчелами разных 
выборок.  
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Таблица 3 
Характеристика аллельного спектра микросателлитного локуса А008 у 
медоносной пчелы Apis mellifera L. в разных популяциях (эволюционные 

линии М и С) 

Примечание. *На территории Франции исследовано 8 популяций медоносной 
пчелы. Указаны нижнее и верхнее значение частоты встречаемости аллелей по всем 
популяциям. **Использованы литературные данные Garnery et al. (1998) и Franck et al. 
(1998). 
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также анализ митохондриального генома (локус COI–COII мтДНК) (Meixner et 
al., 2013). Однако в связи с высоким уровнем смешения пород пчел морфо-
метрический метод, возможно, не является достаточным при определении 
породной принадлежности пчел, тем более он не пригоден для определения 
тех пород, на основе которых сформировались гибридные пчелосемьи, а 
мтДНК-анализ позволяет определить только материнскую составляющую в 
геноме пчелы. Кроме того, в гибридных пчелосемьях у пчел может наблюдаться 
несоответствие данных морфометрического и мтДНК-анализа (Островерхова и 
др., 2013), но эти данные также не позволяют сделать заключение об уровне 
метисации и всех породах, которые сформировали гибриды. 

Для дифференциации пород и подвидов медоносной пчелы необходима 
разработка диагностических ДНК-маркеров ядерного генома. Однако, несмотря 
на то, что геном медоносной пчелы секвенирован в 2006 г. (Honey Bee Genome 
Sequencing Consortium, 2006), оптимальные ДНК-маркеры для идентификации 
подвидов медоносной пчелы до сих пор не разработаны.  

В настоящее время наиболее перспективным подходом рассматривается 
генотипирование пород и подвидов пчел с использованием ряда микросател-
литных маркеров (SSR) (Solignac et al., 2003). К сожалению, для медоносных 
пчел не разработан общепринятый справочный каталог (референс-материал) 
по генетическим вариантам микросателлитных локусов (например, 
стандартная аллельная лестница), а в доступных научных публикациях, 
посвященных исследованию генетического разнообразия медоносных пчел 
разных популяций, не приводятся первичные данные по спектру и частотам 
аллелей и генотипов. Серьезным ограничением при сравнении данных 
независимых исследований является также использование большого 
разнообразия микросателлитных локусов (Meixner et al., 2013), спектр которых 
не перекрывается в исследованиях разных коллективов авторов. Иными 
словами, настоящий период можно рассматривать как период накопления 
информации относительно вариабельности разных микросателлитных локусов 
в различных популяциях медоносной пчелы.  

После накопления определенного массива данных станет возможной раз-
работка общей универсальной шкалы длин фрагментов ДНК исследованных 
микросателлитных локусов, что, в свою очередь, позволит генотипировать 
пчел и выполнять внутрипородные и межпородные сравнения, временной и 
пространственный мониторинг генофондов. Различные сочетания 
определенных типов ПЦР-продуктов образуют специфические совокупности 
SSR-спектров, благодаря которым формируются генофондные профили 
породы и подвида, породоспецифические паттерны, генофондный стандарт 
породы. Породо- и подвидо-специфичные сочетания фрагментов ДНК могут 
рассматриваться как ДНК-«штрихкод» для конкретной породы или подвида 
медоносной пчелы. Разработка диагностических ДНК-маркеров позволит 
проводить оценку породности и качества пчел и пчелосемей, что является 
научной основой генетической паспортизации медоносных пчел – одной из 
основных задач племенной работы в пчеловодстве. 
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Вместе с тем, имеется возможность сравнить полученные в настоящем 
исследовании данные с результатами генотипирования пчел, обитающих на 
территории России (Кривцов и др., 2011) и Европы (Garnery et al., 1998; Franck 
et al., 1998). Так, при исследовании дифференциации основных пород (средне-
русской, карпатской и серой горной кавказской) пчел, полученных с пасек 
племенных хозяйств России, с использованием 8 микросателлитных локусов 
(A024, A088, A113, AP043, APX01, HB-C16-01, HB-C16-05, HB-THE-03) было 
показано, что наибольшим генетическим разнообразием характеризуются пчелы 
карпатской породы, тогда как наименьшим – среднерусские пчелы (Кривцов и 
др., 2011). В настоящем исследовании, наоборот, наибольшее генетическое 
разнообразие установлено у пчел, имеющих происхождение от среднерусской 
породы. Однако, следует отметить, что в настоящем исследовании был изучен 
только один и иной микросателлитный локус – А008, что может быть одной из 
причин противоречивости результатов. 

Результаты, полученные в настоящем исследовании по локусу А008, также 
отличаются от данных, полученных по этому же локусу для медоносных пчел 
европейских популяций (Garnery et al., 1998; Franck et al., 1998) (табл. 3). Так, 
при исследовании полиморфизма 11 микросателлитных локусов (включая А8, 
который соответствует локусу А008 в настоящем исследовании) у пчел 17 по-
пуляций Европы всего к категории диагностических было отнесено 29 аллелей, 
дифференцирующих эволюционные линии М и С. Для локуса А8 зарегистри-
ровано 14 аллелей размером от 116 до 166 пн, причем аллели «158», «160», «162» 
и «164» рассматриваются как диагностические, и хотя они описаны и у пчел A. 
m. mellifera (линия М), считаются определяющими принадлежность пчел к 
линии С, т.е. для линии М являются привнесенными пчелами другой 
эволюционной ветви (процесс интрогрессии).  

В популяциях медоносных пчел Франции, Бельгии и Швеции (A. m. mellifera, 
линия М) с высокой частотой встречается аллель размером 148 пн – от 0,267 до 
0,969, который не зарегистрирован в популяции Греции (A. m. macedonica, 
линия С), т.е. вероятно, аллель маркирует пчел линии М. Более «тяжелые» 
аллели размером 158–164 пн описаны у пчел A. m. mellifera (линия М) и A. m. 
macedonica (линия С). У пчел A. m. mellifera эти аллели встречаются с низкой 
частотой – от 0,010 до 0,117, у пчел A. m. macedonica – от 0,017 до 0,350. При-
чем, аллели размером 158–164 характерны для пчел A. m. mellifera, имеющих 
митохондриальный гаплотип линии С (вариант Q).  

В настоящем исследовании выявлено шесть аллелей локуса A008 размером 
153, 163, 171, 173, 175 и 179 пн, т.е. зарегистрированы более «тяжелые» 
варианты по сравнению со спектром аллелей у пчел европейских популяций, у 
которых вообще не выявлены аллели размером более 166 пн. На территории 
Томской области у пчел преобладает аллель «163», тогда как аллель «148», 
наиболее часто встречающийся у пчел A. m. mellifera на территории Европы, 
вообще не обнаружен. Аллель «163», вероятно, является специфичным для 
среднерусских пчел (A. m. mellifera, линия М), обитающих на территории Том-
ской области, так как выявлен во всех пчелосемьях, имеющих происхождение 
от среднерусской породы. 
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Таким образом, результаты настоящего исследования в отношении спектра 
аллелей локуса А008 у пчел не согласуются с данными по европейским попу-
ляциям, согласно которым аллели размером более 158 пн рассматриваются как 
специфичные для линии С и не характерные для A. m. mellifera. Наконец, два 
аллеля размером 175 пн и 179 пн, зарегистрированные у пчел на пасеках Томской 
области вообще не описаны у пчел европейских популяций. Вероятно, следует 
рассматривать выявленные аллели и генотипы не только и не столько как опре-
деляющие генетическое разнообразие разных пород (происхождение пчел), но 
как связанные с географическими и экологическими условиями обитания 
(специфические адаптации к местным условиям) (De la Rúa et al., 2009; Meixner 
et al., 2013), поскольку исследованы разные экотипы медоносных пчел (евро-
пейская и сибирская популяции).  
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The assessment of the genetic diversity of honeybee colonies from the Tomsk 
region using of a mitochondrial and nuclear DNA markers was conducted. 
Polymorphism of the COI–COII mtDNA locus was studied in 2018 bees from 316 
bee colonies from 56 apiaries in different districts of the Tomsk region. Three 
variants of the COI–COII mtDNA locus were registered: PQQ and PQQQ (typical 
for Middle Russian race), and Q (typical for southern breeds). The majority of bee 
colonies (64%) of the maternal line originate from Middle Russian honeybee race, 
28% of bee colonies originate from the southern races and 8% are hybrids. A 
variability of the microsatellite loci (A008 and AC216) in honeybee with different 
variants of the COI–COII mtDNA locus was estimated; in total, 259 bees from 7 
apiaries in four districts of the Tomsk region were studied. Among the researched 
microsatellite loci A008 locus was polymorphic, and only one variant of the AC216 
locus was registered in all studied individuals. The differences in the allele spectrum 
and allele frequencies of the A008 locus between the examined bees colonies from 
the Tomsk region and European honeybees colonies are established. 

 


