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Мета. Мітохондріальний ген СоІ, який еволюціонує з високою швидкістю, широко використо-
вується у молекулярній таксономії комах для ідентифікації близькоспоріднених форм. Тому, 
для оцінки розповсюдження в Україні різних підвидів / порід Apis mellifera було проведено роз-
шифрування (сиквенування) та порівняння нуклеотидної послідовності цього гена для бджіл з 
різних географічних регіонів. Методи. ПЛР-ампліфікація та сиквенування СоІ. Результати. 
Виявлено мутації у гені СоІ, які специфічні для поширених в Україні порід бджоли медоносної — 
Темної європейської, Карпатської та Української степової. Встановлено, що сучасне 
розповсюдження цих порід не відповідає традиційному районуванню. Висновки. Розповсюдже-
на в Україні практика завозу генетичного матеріалу Apis mellifera з різних регіонів призводить 
до неконтрольованої гібридизації та становить загрозу для збереження аборигенних порід 
медоносної бджоли.  

Ключові слова: біорізноманіття, мітохондріальна ДНК, молекулярні маркери, цитохром окси-
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ступ. В останнє десятиліття все більше занепокоєння викликає проблема 
глобального зникнення медоносних бджіл (Apis mellifera L.), що загрожує ката-

строфічними наслідками не лише для екосистем планети, але й для продовольчої без-
пеки та світової економіки (Neumann, Carreck, 2010; Fedoriak et al., 2018). Інтенсивні 
дослідження причин масової загибелі бджіл дозволили визначити ряд факторів, які мо-
жуть негативно впливати на їх життєдіяльність, а саме — використання пестицидів, 
зменшення різноманіття квіткових рослин, поширення хвороб та паразитів тощо 
(Epilobee et al., 2016; Trapp et al., 2017; Dalmon et al, 2019; Fedoriak et al., 2019). Одним 
з таких факторів також вважається завезення та розведення бджіл іншого географічно-
го походження, яке супроводжується втратою аборигенних порід (екотипів) медоносної 
бджоли, які формувались тривалий час під впливом природного добору і добре прис-
тосовані до місцевих умов (Metlitska et al., 2015; Parejo et al., 2016). Зокрема, у зв’язку зі 
значним різноманіттям умов існування, Україна вважається територією природнього 
розповсюдження трьох підвидів A. mellifera: A. m. mellifera, A. m. carnica та 
A. m. macedonica, які представлені, відповідно, трьома місцевими породами медонос-
ної бджоли: Темна європейська, Карпатська та Українська степова (Ruttner, 1988a; 
Cherevatov et al., 2019).  

Протягом останніх років в Україні широких масштабів набуло неконтрольоване заве-
зення порід A. mellifera з інших регіонів та навіть з-за кордону (Hryhorchuk et al., 2020). Це 
призводить до порушення природньої розповсюдженості підвидів / екотипів, що супрово-
джується зменшенням чисельності колоній або взагалі зникненням медоносних бджіл. До-
слідження морфометричних показників показали, що сьогодні на території Західної України 
внаслідок неконтрольованої гібридизації чистопородні бджоли майже відсутні (Cherevatov 
et al., 2014; Cherevatov et al., 2016). Морфологічні ознаки у гібридних сімей сильно варію-
ють, що суттєво знижує достовірність і навіть унеможливлює визначення породної прина-
лежності з використанням традиційного морфометричного аналізу. 
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Тому для створення достовірної картини 
розповсюдження підвидів / порід бджіл в Україні 
необхідне проведення генетичної паспортизації 
із застосуванням молекулярних маркерів (Met-
litska et al., 2010; Meixner et al., 2013; Achou et 
al., 2015; Pentek-Zakar et al., 2015). Особливо 
важливим видається застосування молекуляр-
них методів для ідентифікації генетичного ма-
теріалу найбільш поширених Карпатської та 
Української степової порід (Ruttner, 1988a; 
Grygorkiv, 2017).  

В якості молекулярних маркерів у таксоно-
мічних дослідженнях комах широко використо-
вуються ділянки мітохондріальної ДНК (мтДНК) 
(Franck et al., 2001; Martimianakis et al., 2011; 
Meixner et al., 2013; Pentek-Zakar et al., 2015). 
Особливість мтДНК полягає в тому, що вона 
успадковується лише по материнській лінії, а 
присутні у її складі гени не роз’єднуються вна-
слідок рекомбінації. Зокрема, для з’ясування 
різниці між підвидами та породами A. mellifera 
часто застосовують порівняльний аналіз всього 
гена першої субодиниці цитохром оксидази 
(СоІ) або певних його ділянок (Rizwan et al., 
2018). Тому, з метою ідентифікації порід 
A. mellifera, ми здійснили розшифрування (сик-
венування) та порівняння нуклеотидної послі-
довності частини гена СоІ у представників ме-
доносних бджіл, що мешкають у різних регіонах 
України.  

Матеріали і методи  

Матеріалом для дослідження були робочі 
бджоли двох типів Карпатської бджоли 
(Rakhivska, Synevyr) та двох ліній A. m. carnica 
австрійського походження (Zac-Henni, Sklenar 
47), які було отримано з колекцій ННЦ «Інститут 
бджільництва ім. П. І. Прокоповича» та громад-
ської організації «Об’єднання матководів Украї-
ни» (ГО ОМУ). Для лінії Sklenar 47 було дослі-
джено матеріал двох генеалогічних груп 
(Sklenar 47 — 1 та Sklenar 47 — 2). Для порів-
няльного аналізу було використано послідовно-
сті з бази даних Genbank: A. m. macedonica 

(Macedonica-GB — реєстр. номер KX001968 — 
Radoslavov et al., 2017) та A. m. mellifera (Mellif-
era-GB — реєстр. номер KJ396190). Крім того, 
було вільно відловлено або отримано бджіл із 
пасік п’яти областей України (табл.). Комах кон-
сервували в 90 % етанолі і використовували 
для виділення сумарної ДНК (Panchuk, Volkov, 
2007).  

Для проведення ПЛР застосовували пару 
праймерів prRV1507 (5’ — GAT TTT GAT TAC 
TTC CTC CCT CAT — 3’) та prRV1508 (5’ — GAA 
TTT CAA CAG TAA TAA GAA TCT GGA — 3’). Ці 
праймери дозволяють ампліфікувати 3´-ділянку 
мітохондріального гена СоІ, який кодує першу 
субодиницю цитохром оксидази. Для дизайну 
праймерів було використано послідовність міто-
хондріального геному A. m. ligustica (реєстра-
ційний номер у базі даних Genbank L06178 — 
Crozier, Crozier, 1993). 

Реакційна суміш для ПЛР загальним 
об’ємом 30 мкл містила такі компоненти: 1 нг 
ДНК, 1,0 од. акт. ДНК-полімерази (FirePol, Solis 
Biodyne, Естонія), 2,5 мМ MgCl2, суміш dNTP — 
0,2 мМ кожного, 1˟ буфер для ПЛР та 0,2 мМ 
кожного з двох праймерів. ПЛР проводилася з 
використанням ампліфікатора MiniCycler (MJ 
Research Inc, США) за такою програмою: (1) 
94 °С, 4 хв; (2) чотири цикли 94 °С, 45 с; 47 °С, 
1 хв; 72 °С, 1 хв 10 с; (3) 30 циклів 94 °С, 45 с; 
51 °С, 1 хв; 72 °С, 1 хв 10 с; (4) 72°С, 7 хв.; при-
пинення реакції — 4 °С; загальна кількість цик-
лів ампліфікації — 35. Продукти ПЛР аналізува-
ли за допомогою електрофорезу у 2 % агароз-
ному гелі та сиквенували на фірмі «Eurofins 
Scientific» (Люксембург).  

Первинну обробку нуклеотидних послідов-
ностей проводили за допомогою комп’ютерної 
програми Chromas та пакету програм 
комп’ютерної обробки даних DNASTAR. Вирів-
нювання здійснювали методом Clustal W 
(Thompson et al., 1994), а пошук гомологічних 
послідовностей у Genbank — з використанням 
програми BLAST. 

 

Таблиця. Походження досліджених зразків Apis mellifera. 

№ Назва зразка Походження зразка 

1.  Kitsman-151 м. Кіцмань, Чернівецька обл., Україна 

2.  Kitsman-152 м. Кіцмань, Чернівецька обл., Україна 

3.  Melitopol-2 м. Мелітополь, Запорізька обл., Україна 
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4.  Rakhivska (Рахівська) с. Берегуйфало, Закарпатська обл., Україна 

5.  Rivne-142 м. Рівне, Україна 

6.  Synevyr (Синевир) с. Вільшани, Закарпатська обл., Україна 

7.  Sklenar 47 /H/47 — 1 G. Sklenar, Niederösterreichischer Imkerverband, Австрія; 

http://www.sklenarbiene.at/ 

8.  Sklenar 47 /H/47 — 2 J. Fuchs, ACA, Австрія; https://www.mr-bien.at/ 

9.  Vinnytsia-58 с. Гайове, Вінницька обл., Україна 

10.  Vinnytsia-59 с. Гайове, Вінницька обл., Україна 

11.  Vinnytsia-63В с. Гайове, Вінницька обл., Україна 

12.  Zac-Henni J. Henniger, ZAC, Австрія;  

https://www.zac.at/unser-verein/unseremitglieder/henninger-josef/index.html 

13.  Zalishch-144 м. Заліщики, Тернопільська обл., Україна 

14.  Macedonica-GB Реєстраційний номер у базі даних GenBank KX001968 (Radoslavov et al., 2017) 

15.  Mellifera-GB Реєстраційний номер у базі даних GenBank KJ396190 

Примітка. ZAC — Zentrale Arbeitsgemeinschaft der Carnicazüchter; ACA — Austrian Carnica Association. 

Результати та обговорення 

Для з’ясування різноманіття медоносних 
бджіл України проаналізовано нуклеотидну пос-
лідовність ділянки гена СоІ. Для дослідження 
використано зразки робочих бджіл, отримані з 
п’яти областей (табл.). Для порівняння застосо-
вано референтні зразки двох стандартних за-
хідноєвропейських ліній підвиду A. m. carnica 
(Zac-Henni, Sklenar 47), а також двох ліній Кар-
патської породи (Rakhivska, Synevyr), яка, згідно 
з нашим попереднім дослідженням, є локаль-
ним екотипом A. m. carnica (Cherevatov et al., 
2019). Ці зразки було одержано з селекційних 
установ Австрії та України. Також для порівнян-
ня використано послідовності гена СоІ підвидів 
A. m. macedonica та A. m. mellifera, які доступні 
у міжнародній базі даних GenBank.  

Електрофоретичний аналіз показав, що 
для всіх досліджених зразків ПЛР-ампліфікація 
ділянки гена СоІ призводить до утворення фра-
гментів ДНК, розмір яких складає близько 
1000 нп. ПЛР-продукти було сиквеновано, а 
отримані послідовності порівняно між собою та 
з послідовностями, взятими з бази даних Gen-
Bank (рис.).  

З’ясувалось, що у досліджених ліній Кар-
патських бджіл (Rakhivska, Synevyr) та у лінії 
Zac-Henni досліджувана ділянка ідентична, що 
додатково підтверджує думку про приналеж-

ність Карпатської породи до підвиду A. m. car-
nica (Cherevatov et al., 2019). Крім того, нами 
було виявлено, що друга референтна лінія 
A. m. carnica, Sklenar 47 відрізняється наявністю 
специфічної однонуклеотидної заміни A → G 
(single nucleotide polymorphism, SNP 1 — див. 
рис.), яка не спостерігається у жодній з дослі-
джених форм A. mellifera. Цей результат узго-
джується з нашими попередніми даними, які 
свідчать про генетичну відмінність лінії Sklenar 
47 від інших ліній A. m. carnica, розповсюджених 
на території Австрії (Cherevatov et al., 2019).  

У більшості зразків бджіл, отриманих з 
українських пасік (Kitsman-151, Melitopol-2, 
Rivne-142, Vinnytsia-58, Vinnytsia-59, Zalishch-
144) та у двох референтних ліній Карпатської 
породи ділянка СоІ виявилась ідентичною. От-
же, на пасіках Вінницької, Запорізької, Рівненсь-
кої, Тернопільська та Чернівецької областей 
виявлені бджоли, які по материнській лінії імові-
рно походять від Карпатської породи. Нагадає-
мо, що згідно із офіційним районуванням Вінни-
цька, Рівненська, Тернопільська та Чернівецька 
області вважаються територією розповсюджен-
ня Карпатської, а Запорізька — виключно Украї-
нської степової породи (On beekeeping: Law of 
Ukraine No 184/82).  
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Рис. Розташування поліморфних нуклеотидів (SNP 1–4) у ділянці СоІ мтДНК Apis mellifera. Назви та походження досліджених 
зразків наведено у таблиці. Наявна в базі даних GenBank послідовність Macedonica-GB не містить кількох нуклеотидів дослі-
джуваної ділянки гена СоІ (позначено як NNNNNNN). 
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В той же час зразки Kitsman-152 та Vinny-
tsia-63В демонструють специфічну заміну нук-
леотиду T → C, яка також присутня у підвиду 
A. m. macedonica (SNP 4 — див. рис.). Імовір-
ним поясненням цих даних є походження зраз-
ків Kitsman-152 та Vinnytsia-63В від Української 
степової породи. Присутність генетичного мате-
ріалу цієї породи на території цих областей не 
відповідає офіційному районуванню (On bee-
keeping: Law of Ukraine No 184/82).  

Використана для порівняння послідовність 
гена СоІ A. m. mellifera відрізняється від всіх ін-
ших. На загал, у дослідженій ділянці для 
A. m. mellifera було знайдено десять SNP 
(8 транзицій та 2 трансверсії), п’ять з яких пред-
ставлено на рисунку. Суттєва відмінність послідо-
вності гена СоІ A. m. mellifera від A. m. carnica та 
A. m. macedonica цілком узгоджуються із існуючи-
ми уявленнями про еволюцію та систематику 
підвидів A. mellifera (Ruttner, 1988a; Garnery et al., 
1992). У жодному з досліджених зразків українсь-
ких бджіл не було виявлено SNP, характерних 
для A. m. mellifera. Це вказує на відсутність на 
українських пасіках генетичного матеріалу Темної 
європейської породи, яка належить до цього під-
виду. Цікаво, що зникнення A. m. mellifera як ре-
зультат витіснення іншими підвидами, які краще 
пристосовані до потепління клімату, спостеріга-
ється і в інших країнах Європи (Parejo et al., 2016). 

Підвиди A. mellifera історично сформувалися 
як результат адаптації до локальних еколого-
географічних умов. Вони добре ізольовані один 
від одного у природі та мають характерні морфо-
логічні ознаки (Ruttner, 1988a, b; Поліщук та ін., 
2008). Відповідно, для ідентифікації порід тради-
ційно використовують морфометричний аналіз 
(Ruttner, 1988b). Проте, такий підхід не враховує 
можливість антропогенної інтродукції бджіл з ме-
тою розведення та / або селекції та їх подальшої 
неконтрольованої гібридизації, яка за останні де-
сятиліття набула загрозливих масштабів у різних 
країнах світу (Meixner et al., 2013; Pentek-Zakar et 
al., 2015; Delaney et al., 2009). Наші попередні 
дослідження також показали, що на сьогодні на 
українських пасіках переважно зустрічаються гіб-
ридні форми бджіл, які не відповідають стандар-
там жодної породи (Cherevatov et al., 2014; 
Cherevatov et al., 2016). Представлені у цій статті 
результати молекулярного аналізу свідчать, що ці 
гібридні форми виникли як результат схрещення 
Карпатської та Української степової порід внаслі-
док їх неконтрольованого завезення на неприта-
манні їм території.  

Висновки 

Порівняльний аналіз нуклеотидної послі-
довності ділянки СоІ мтДНК показує, що вияв-
лені у цьому гені специфічні мутації дозволяють 
розрізняти українські аборигенні породи 
A. mellifera. Гібридні форми бджоли, які на сьо-
годні широко представлені на українських пасі-
ках, являють собою результат схрещення Кар-
патської та Української степової порід. Генетич-
ного матеріалу Темної європейської породи не 
виявлено. Імовірною причиною втрати українсь-
ких аборигенних порід A. mellifera видається 
порушення природнього районування при не-
контрольованому завезенні бджіл.  
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Aim. The rapidly evolving mitochondrial СоІ gene 
is widely used in the molecular taxonomy of insects to 
identify closely related forms. Accordingly, to assess the 
distribution of subspecies / breeds of Apis mellifera in 
Ukraine, sequencing and comparison of this gene was 
performed for bees from different geographical regions. 
Methods. PCR amplification and sequencing of СоІ. 
Results. Breed-specific mutations in the СоІ gene have 
been identified for the Dark European, Carpathian and 
Ukrainian Steppe honey bees, which are widely 
distributed in Ukraine. It was found that the current 
distribution of these breeds does not correspond to the 
traditional zoning. Conclusions. The widespread 
practice of importing the genetic material of Apis melli-
fera from different regions of Ukraine leads to unco-
ntrolled hybridization and represents a threat to the 
conservation of aboriginal breeds of honey bees. 

Keywords: biodiversity, mitochondrial DNA, 
molecular markers, cytochrome oxidase, Apis mellifera.

 


