
 
 
 

УДК 575.2:577.2:638.123 https://doi.org/10.7124/FEEO.v26.1241 

56  ISSN 2415-3826 (Online), ISSN 2219-3782 (Print). Фактори експериментальної еволюції організмів 2020. Том 26 

ГРИГОРЧУК Д. І.
1, РАБОКОНЬ А. М.

2
, ПОСТОВОЙТОВА А. С.

2
, ПІРКО Н. М.

1,2
,  

ПІРКО Я. В.
2
, БЛЮМ Я. Б.

2
 
©
 

1 ННЦ «Інститут біології та медицини» КНУ імені Тараса Шевченка, 

Україна, 03022, м. Київ, вул. Акад. Глушкова, 2 
2
 ДУ «Інститут харчової біотехнології та геноміки НАН України», 

Україна, 04123, м. Київ, вул. Осиповського, 2A, e-mail: nmpirko@gmail.com, yarvp1@gmail.com 
 namo-@ukr.net 

 

ОЦІНКА ГЕНЕТИЧНОГО РІЗНОМАНІТТЯ БДЖІЛ В УКРАЇНІ  

ЗА ДОПОМОГОЮ МІКРОСАТЕЛІТНИХ МАРКЕРІВ 

 

                                                                                                                                                                                                     
© ГРИГОРЧУК Д. І., РАБОКОНЬ А. М., ПОСТОВОЙТОВА А. С., ПІРКО Н. М.,  

ПІРКО Я. В., БЛЮМ Я. Б. 

Мета. Встановити генетичну структуру

популяцій різних підвидів бджіл (Apis meliffera

meliffera, A. meliffera carnica, A. meliffera mace-

donica) в Україні за допомогою мікросателітних

маркерів. Методи. Використовували метод

SSR-аналізу для оцінки поліморфізму бджіл.

Ампліфіковані фрагменти ДНК фракціонували

за допомогою електрофорезу у неденатуруючо-

му поліакриламідному гелі. Смуги ДНК детек-

тували шляхом фарбування нітратом срібла.

Результати. Проведено аналіз вибірки бджіл

(робочих особин та трутнів), отриманих з різних

регіонів України, за допомогою двох SSR-

маркерів (Ас011 та А007). У вибірці виявлено

відносно високий рівень поліморфізму, особли-

во за маркером А007. Висновки. Встановлено,

що SSR-маркери можуть бути використані як

ефективний молекулярно-генетичний метод для

оцінки генетичного різноманіття та міжвидової

гібридизації бджіл в Україні.

Ключові слова: мікросателітні маркери,

Apis meliffera, PIC (Рolymorphism Іnformation

Сontent).

 

Apis meliffera (бджола медоносна) є одним 

із господарсько цінних видів, представлених в 

Україні. Характерним є те, що найбільшу адап-

тивну ефективність бджоли виявляють саме до 

тих кліматичних умов, видового складу медоно-

сів, паразитів і хвороб бджіл, де їх підвид був 

історично сформований. Раніше на території 

України існувало три підвиди бджіл: A. meliffera 

macedonica, A. meliffera meliffera, A. meliffera 

carnica. A. meliffera macedonica характерна для 

степової та лісостепової території України, A. 

meliffera meliffera поширена на Поліссі, а ареал 

A. meliffera s. carnica охоплює Карпати [1, 2]. 

Однак на сьогодні внаслідок завезення в Украї-

ну бджіл інших підвидів та переміщення пасіч-

никами A. meliffera carnica та A. meliffera mace-

donica на нехарактерну для них територію все-

редині країни генетичне різноманіття бджіл в 

Україні не визначене.  

Протягом другої половини ХХ ст. в Укра-

їну масово завозилися матки A. meliffera cauca-

sica. Пізніше стали завозити гібриди декількох 

підвидів бджіл (Buckfast). Безконтрольне схре-

щування різних підвидів призвело до втрати 

бджолами корисних ознак та знизило їх адапти-

вність до умов навколишнього середовища те-

риторії, на якій цей підвид розповсюджений. 

Також це створює перешкоди для селекції бджіл 

і збереження їх чистопородності. Щоб запобігти 

цьому, слід встановити генетичну структуру 

популяцій бджіл в Україні. На відміну від інших 

країн, де дослідження щодо встановлення гене-

тичного різноманіття бджіл проводилися доста-

тньо ретельно, в Україні воно майже не вивча-

лося або такі дослідження мали фрагментарний 

характер [3–6]. Тому підбір ефективного методу 

аналізу для оцінки генетичного різноманіття 

бджіл в Україні залишається актуальним.  

Раніше для оцінки біорізноманіття різних 

підвидів бджіл використовували морфометричні 

методи аналізу та досліджували особливості 

поведінки бджіл. Однак отримані значення за 

вимірювання екстер’єру коливалися в широких 

межах. Також цей метод не враховував екс-

тер’єр гібридів, які вже мешкали на території 

України, що за якісними характеристиками від-

різнявся від наявних показників [7, 8]. Молеку-

лярно-генетичні методи аналізу є більш точни-

ми, тому для оцінки генетичного різноманіття 

бджіл використовуються різні молекулярно-

генетичні маркери (RAPD, ISSR, RPLF, SSR та 

інші). Спочатку використовувалися довільні 

генетичні маркери RAPD та ISSR, що не вима-

гають попереднього сиквенування ДНК. Однак 
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ці маркери є домінантними та не дозволяють 

виявляти гетерозиготи; крім того, за їх викорис-

тання важче забезпечити відтворюваний резуль-

тат [9, 10]. Для диференціації бджіл на еволю-

ційні лінії часто використовують мтДНК для 

RPLF (restricted polymorphism length fragments) 

СОІ-СОІІ ділянок, однак цей підхід не дозволяє 

диференціювати бджіл на підвиди [11]. Серед 

трьох підвидів бджіл, які існували на території 

України, два належать до однієї еволюційної 

гілки, відтак для дослідження генетичного різ-

номаніття бджіл в Україні цей метод не підхо-

дить. Тому для аналізу генетичного різноманіт-

тя бджіл були обрані SSR-маркери, якими кори-

стуються для визначення генетичного різнома-

ніття, ступеня спорідненості, складання генети-

чних карт багатьох видів організмів [12]. За 

допомогою SSR-маркерів диференціюють різні 

види бджіл, їх еволюційні лінії та підвиди [13]. 

Також із використанням мікросателітів була 

складена генетична карта геному A. meliffera 

[14]. Для різних еволюційних ліній часто вико-

ристовуються різні мікросателіти. Підвиди, які 

поширені в Україні, належать до двох ліній: A. 

meliffera s. macеdonica та A. meliffera s. carnica – 

до східноєвропейської еволюційної лінії С, а 

A.meliffera s. melifera – до еволюційної лінії М. 

Тому у цьому дослідженні було обрано два мік-

росателітних локуси, які демонстрували найви-

ще значення PIC саме для лінії С.  Отже, мета 

роботи полягала у встановленні генетичної 

структури популяцій різних підвидів бджіл в 

Україні за допомогою мікросателітних маркерів. 

 

Матеріали і методи 

Аналізували вибірку з 77-ти бджіл. 47 із 

них були люб’язно надані фермерським госпо-

дарством «Апіс Україна» (с. Халеп’я, Київська 

область, Україна), 10 – ТОВ «Імаго» (с. Петро-

вірівка, Одеська область, Україна), 10 – Відді-

лом розведення і селекції карпатських бджіл 

ННЦ «Інститут бджільництва імені П. І. Проко-

повича» (м. Мукачево, Закарпатська область, 

Україна), 10 – Відділом розведення і селекції 

українських степових бджіл ННЦ «Інститут 

бджільництва імені П. І. Прокоповича» (м. Га-

дяч, Полтавська область, Україна). ДНК із бджіл 

виділяли за допомогою модифікованого ЦТАБ 

методу [15].  

Полімеразну ланцюгову реакцію (ПЛР) 

здійснювали в ампліфікаторі Thermal Cycler 

2720 («Applied Biosystems», США), використо-

вуючи реакційну суміш об’ємом 10 мкл (5х 

ПЛР-буфер із сульфатом амонію, 2,5 ммоль 

MgCl2, 50 нг ДНК, 1 мкМ кожного з праймерів, 

0,2 ммоль кожного дНТФ 0,5 од. Taq-

полімерази («Fermentas», Литва)). Для SSR-

аналізу обрали 2 мікросателітні маркери (А007 

та Ас011), які показали високі значення РІС у 

попередньому аналізі: А007 (F: 5'- 

CCCTTCCTCTTTCATCTTCC-3';  R: 5'-

GTTAGTGCCCTCCTCTTG-3') та  Ас011 (F: 5'- 

CTTACGCCAATCTCTCCACG -3';  R: 5'- 

CGGTTAATTTCGTTTCTCG -3') [13, 16]. Амп-

ліфікацію проводили за таким протоколом: по-

чаткова денатурація (95°С) - 5 хв, 35 циклів 

ампліфікації (денатурація – 95°С – 30 с, відпал 

праймерів – 55° – 30 с, елонгація – 72°С – 1 хв), 

кінцева елонгація – 72°С – 8 хв, утримання – 

4°С [16].  

Продукти ампліфікації розділяли за допо-

могою вертикального електрофорезу в 6%-ному 

неденатуруючому поліакриламідному гелі [17]. 

Фрагменти візуалізували шляхом фарбування 

нітратом срібла [18]. Аналіз гелів здійснювали, 

використовуючи програму GelAnalyzer 

(http://www.gelanalyzer.com/). Довжину фрагме-

нтів визначали, використвоючи ДНК-маркер 

(O’Gene Ruler ™ 50 п. н. Plus DNA Ladder, 

ready-to-use; «Fermentas», Литва).  

Значення індексу поліморфного інформа-

ційного змісту (PIC, Рolymorphism Іnformation 

Сontent) розраховували за формулою: 

 
де pi – частота i-го алельного фенотипу у 

вибірці, n – загальна кількість різних алельних 

фенотипів у вибірці [19].  

 

Результати та обговорення 

Загалом було проаналізовано 8 сімей із рі-

зних регіонів України, при цьому із сімей 1, 2, 3, 

4 (с. Халеп’я, Київська обл.) та 7 (м. Гадяч, Пол-

тавська обл.) брали по 5 трутнів і 5 робочих 

особин та із сім’ї 5 – 2 трутні та 5 робочих осо-

бин (с. Халеп’я, Київська обл.). Із сімей 6 (с. 

Петровірівка, Одеська обл.) та 8 (м. Мукачево, 

Закарпатська обл.) – по 10 робочих особин. Тру-

тнів відбирали у зв’язку з тим, що вони є гомо-

зиготними і успадковують геном лише від мат-

ки, тому під час аналізу одночасно трутнів та 

робочих особин можна визначити, які саме алелі 

в потомстві належали матці, а які – трутневі. 

Однак це можливо лише за використання кодо-

мінантних маркерів. Після отримання електро-
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фореграм визначали значення РІС для кожної 

сім’ї. За результатами аналізу було встановлено, 

що 4 трутні та 1 робоча бджола не належали до 

тих сімей, із яких їх відібрали, тому що вони 

мали алелі, які не могли належати трутням чи 

робочим особинам у цій сім’ї. Трутні в одній 

сім’ї можуть мати лише один із двох алелів за 

умови, що матка гетерозиготна за цим локусом, 

а якщо вона гомозиготна, то вони матимуть 

лише один алель. Робочі особини успадковують 

по одному алелю від матки і від трутня, тому 

вони можуть мати алелі, що не виявлені у трут-

нів тієї ж сім’ї. Однак якщо жоден з алелів 

бджоли не збігається з алелями, виявленими у 

трутнів з цієї ж сім’ї, це означає, що вона не 

належить до неї. Це може статися тому, що тру-

тнів, які прилітають після обльоту, приймають у 

будь-якій сім’ї, а не лише в тій, із якої вони ви-

летіли. Інколи бджоли також потрапляють до 

чужих сімей, але це стається набагато рідше, 

ніж у трутнів, тому що, як правило, їх не пуска-

ють всередину вулика, якщо це не їхня сім’я. 

 

 
Рис. 1. Молекулярні профілі ДНК??? бджіл 7-ої сім’ї, отримані за допомогою SSR-маркера Ас011: 1–10 – 

проаналізовані зразки бджіл; М – ДНК – маркер «50bp Ladder». Прямокутником позначена зона локуcу Ас011. 

 

У результаті аналізу бджіл за двома мік-

росателітними локусами було виявлено, що за 

локусом Ас011 (рис. 1) бджоли загалом мали 4 

алелі довжиною 115, 117, 120 та 125 п. н., а за 

локусом А007 – 4 різних алелі довжиною 108, 

113, 117 та 132 п. н. При цьому за локусом 

Ас011 трутень із 4-ої сім’ї мав алель 130 п. н. та 

робоча особина із 3-ої сім’ї – алель 122 п. н. За 

локусом А007 у трутня із 2-ої сім’ї виявили 

алель 126 п. н. та у трутня з 3-ої сім’ї – алель 

150 п. н., а також у трутня із 7-ої сім’ї – алель 

108 п. н., який був нехарактерним для його 

сім’ї. Ці алелі не було виявлено в жодної іншої 

особини сім’ї, що дало підстави вважати, що 

вони не належать до тих сімей, із яких їх відіб-

рали. Наприклад, на рис. 2 видно, що за локусом 

А007 алель у трутня № 1 не збігається з жодним 

із інших алелів трутнів цієї сім’ї  та відсутній у 

робочих бджіл. Тому всі ці зразки (загалом 5 

зразків) були вилучені для подальшого розраху-

нку значення РІС за обома локусами.  

 
Рис. 2. Молекулярні профілі ДНК??? бджіл 7-ої сім’ї, отримані за допомогою SSR-маркера А007: 1–10 – 

проаналізовані зразки бджіл; М – ДНК – маркер «50bp Ladder». Прямокутником позначена зона локуcу А007. 
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Таблиця 1. Результати аналізу бджіл із 8-ми сімей за двома мікросателітними маркерами 

№ сім’ї Місце збору сім’ї 
Кількість 

зразків 

Кількість 

алельних 

фенотипів за 

локусом 

А007 

РІС 

для локу-

су 

А007 

Кількість 

алельних 

фенотипів за 

локусом 

Ас 011 

РІС 

для локу-

су 

Ас011 

1 Київська обл. 10 2 0,420 2 0,480 

2 Київська обл. 9 3 0,642 3 0,494 

3 Київська обл. 8 3 0,594 3 0,594 

4 Київська обл. 9 3 0,642 2 0,198 

5 Київська обл. 7 2 0,489 2 0,408 

6 Одеська обл. 10 2 0,420 2 0,420 

7 Полтавська обл. 9 2 0,444 2 0,494 

8 Закарпатська обл. 10 3 0,593 3 0,580 

 Всього 72* 4 0,729 4 0,688 
Примітка. * – із 77 проаналізованих зразків 5 зразків було вилучено під час розрахунку РІС. 

 

Інформація щодо кількості досліджених 

зразків у межах кожної сім’ї, кількості алельних 

фенотипів за кожним локусом та значень РІС 

наведена у таблиці 1. Значення РІС для локусу 

А007 у більшості аналізованих сімей було ви-

щим або таким самим, як і для локусу Ас011. 

Загалом для всіх бджіл РІС за локусом А007 

становив 0,729. Значення РІС сімей, які аналізу-

валися, за локусом Ас011 коливалося в межах 

від 0,420 до 0,594, окрім 4-ої сім’ї, де РІС був 

дуже низький – 0,198. РІС для всіх аналізованих 

бджіл за цим локусом склав 0,688. Отже,  мар-

кер А007 виявився більш ефективним для аналі-

зу як окремих сімей, так і для великих вибірок 

бджіл. 

Таким чином, встановлено, що проаналі-

зована вибірка мала досить високий рівень по-

ліморфізму за обома маркерами. Окремі сім’ї 

мали високий або середній рівень поліморфізму 

за маркером А007. За Ас011 сім’ї мали середній 

рівень поліморфізму, окрім 4-ої сім’ї, яка мала 

низький поліморфізм. У подальших досліджен-

нях варто відбирати личинок трутнів, оскільки 4 

з 25 проаналізованих трутнів, ймовірно, не на-

лежали до сім’ї, із якої були відібрані. Алель 

довжиною 125 п. н. локусу Ас011 був виявле-

ний в сім’ях 2 та 8, однак був відсутній у всіх 

інших сім’ях. Під час аналізу за маркером А 007 

алель із довжиною фрагмента 132 п. н. також 

був виявлений у сім’ях 2, 3, 4 та 8, але був від-

сутній в інших сім’ях, зокрема 6 та 7. Однак в 

цих сім’ях присутній алель 108 п. н. Також він 

був виявлений у сім’ях 1, 3, 5. Це дає змогу 

припускати, що на території, де знаходяться 

сім’ї 1–5, відбувалася гібридизація між підви-

дами A. meliffera carnica та  A. meliffera macedo-

nica, оскільки сім’я 8 належить до підвиду A. 

meliffera carnica, а сім’я 7 – до підвиду A. melif-

fera macedonica. 

 

Висновки 

У результаті проведеного дослідження з 

використанням SSR-методу було  проаналізова-

но генетичну структуру популяцій бджіл в 

Україні. Досліджені сім’ї виявилися досить ге-

терогенними за обома локусами. Отримані дані 

дозволяють припустити, що на території Київ-

ської області відбувалася гібридизація між під-

видами A. meliffera carnica та A. meliffera mace-

donica. Загалом встановлено, що метод SSR-

аналізу може бути вдало застосований у моле-

кулярно-генетичних дослідженнях бджіл для 

оцінки їх генетичного різноманіття та міжвидо-

вої гібридизації, а отримані дані можуть стати у 

нагоді під час селекції бджіл. 
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EVALUATION OF GENETIC DIVERSITY OF HONEY BEE IN UKRAINE ANALYZED BY  

THE SSR-MARKERS 

Aim. The aim of the work was to analyze current genetic structure of honey bee populations in Ukraine that belong to 

different subspecies: A. meliffera meliffera, A. meliffera carnica, A. meliffera macedonica using microsatellite markers. 

Methods. SSR-analysis was used for evaluation of the honey bee polymorphism. Amplified fragments were fractionated 

by electrophoresis in non-denaturing polyacrylamide gel. DNA bands were detected using silver nitrate staining.  

Results. The analysis of the sample of honey bees (workers and male-bees) collected from different regions of Ukraine 

was performed by using two SSR-markers (Ac011 and A007). In this sample reasonably high polymorphism was ob-

served, especially for the SSR-marker A007. Conclusions. It was estimated that SSR-analysis method can be applied in 

molecular-genetic analysis of honey bees for evaluation of genetic diversity and cross-subspecies hybridization. 

Keywords: microsatellite markers, Apis meliffera, PIC (Рolymorphism Іnformation Сontent). 
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