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Глобальное сокращение популяций медоносных пчел (Apis mellifera Linnaeus, 1758) 
представляет серьезную угрозу для опыления сельскохозяйственных культур и продо­
вольственной безопасности в целом. Среди множества факторов, вызывающих ослабле­
ние и гибель пчелиных семей, ключевое место занимает варроатоз — инвазионное за­
болевание, вызываемое эктопаразитическим клещом Varroa destructor. Несмотря на 
десятилетия исследований и применения различных методов борьбы, эффективность 
контроля над этим паразитом остается неполной. Проведен комплексный анализ гене­
тической структуры популяций V. destructor, паразитирующих в семьях карпатской 
пчелы (A. m. carpatica) в условиях Республики Татарстан, в контексте концепции гене­
тической лабильности паразита и его адаптационного потенциала. Проведено секвени­
рование фрагмента митохондриального гена cox1 и филогенетический анализ методом 
ближайших соседей (Neighbor-Joining) с использованием 103 референтных последователь­
ностей из базы GenBank. Установлено, что исследованные образцы принадлежат к корей­
скому (K) гаплотипу и кластеризуются с соответствующими изолятами. Выявленный 
однонуклеотидный полиморфизм (A/T-трансверсия) в двух образцах указывает на нали­
чие внутрипопуляционной генетической дифференциации. Показано, что генетическая 
лабильность паразита, выражающаяся в существовании множественных геноваров в пре­
делах одной колонии и их способности к быстрой смене доминирующих гаплогрупп под 
действием селективных факторов, является недооцененным фактором, снижающим эф­
фективность акарицидных обработок и селекции устойчивых пород пчел. Обсуждаются 
поведенческие адаптации клеща, включая его способность модифицировать углеводород­
ный профиль кутикулы хозяина и изменять трофические предпочтения в зависимости 
от плотности популяции. Полученные данные обосновывают необходимость регуляр­
ного молекулярно-генетического мониторинга структуры популяций V. destructor как 
обязательного элемента системы ветеринарно-санитарного надзора в пчеловодстве.
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Введение

Современное пчеловодство переживает один из наиболее сложных 
периодов в своей истории. Накопленный за последние два десятилетия 
массив эмпирических данных неопровержимо свидетельствует о про-
грессирующем сокращении популяций медоносных пчел в Северной 
Америке, Европе и Азии [1—3]. Учитывая, что на долю A. mellifera при-
ходится около 80—90 % опыления энтомофильных сельскохозяйствен-
ных культур, сложившаяся тенденция создает прямую угрозу глобаль-
ной продовольственной и пищевой безопасности [4—7]. Сокращение 
численности пчелиных семей имеет мультифакториальную природу, 
при этом различные факторы действуют синергетически, усиливая не-
гативный эффект друг друга [7]. К числу основных причин исследовате-
ли относят интенсификацию мировой торговли пчелами и продуктами 
пчеловодства [4; 5; 7—9], что способствует интродукции неместных ви-
дов и патогенов в новые регионы; потерю и фрагментацию естествен-
ных кормовых угодий вследствие интенсификации сельского хозяйства 
и урбанизации [8; 10; 11]; загрязнение окружающей среды поллютанта-
ми [1; 12—14], пестицидами и агрохимикатами [15—18], оказывающими 
сублетальное воздействие на нервную систему и иммунитет насекомых; 
широкое распространение инфекционных и инвазионных болезней 
[19—22], среди которых варроатоз занимает лидирующее положение 
[23; 24].

Возбудителем варроатоза являются микроскопические клещи рода 
Varroa (Parasitiformes: Mesostigmata: Varroidae), специализированные 
эктопаразиты пчел рода Apis. Долгое время считалось, что глобальное 
распространение инвазии связано с видом V. jacobsoni, однако молеку-
лярно-генетические исследования рубежа XX—XXI в. позволили пе-
ресмотреть таксономию и выделить вид V. destructor, который и ока-
зался истинным виновником массовой гибели колоний A. mellifera [24]. 
V. jacobsoni, в отличие от V. destructor, сохраняет строгую специфич-
ность к исходному хозяину — азиатской пчеле A. cerana и не способен 
эффективно размножаться на европейской пчеле. Жизненный цикл 
V. destructor тесно синхронизирован с развитием пчелиной семьи. Самка 
клеща проникает в ячейку с личинкой пчелы непосредственно перед ее 
запечатыванием. После запечатывания ячейки она откладывает яйца на 
развивающуюся куколку. Питание клещей осуществляется гемолимфой 
и клетками жирового тела — ключевого органа метаболизма и иммуни-
тета насекомого. Вышедшие из яиц нимфы и имаго питаются на той же 
куколке, спариваются в ячейке, и после выхода молодой пчелы оплодот-
воренные самки покидают ячейку вместе с ней, начиная новый цикл на 
взрослых особях или проникая в новые ячейки с расплодом. Помимо 
прямого патогенного действия, связанного с изъятием питательных ве-
ществ и травмированием покровов, V. destructor выступает активным пе-
реносчиком вирусов, наиболее опасным из которых является вирус де-
формированного крыла (далее — DWV). Установлено, что именно клещ 
обеспечил глобальную пандемию DWV, превратив его из эндемичного, 
слабопатогенного агента в один из главных факторов гибели семей [25]. 
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Первоначально считалось, что популяции V. destructor относительно 
однородны. Однако по мере накопления данных из разных географи-
ческих регионов стало очевидно, что паразит обладает гораздо более 
сложной генетической структурой. В мировом масштабе выделяют два 
основных митохондриальных гаплотипа, патогенных для A. mellifera: 
японский (J-тип) и корейский (K-тип) [20; 23]. J-тип, вероятно, является 
исходным и первым совершил переход с A. cerana на A. mellifera в Японии 
после интродукции последней. Однако K-тип, возникший в Примор-
ском крае России и в Корее, оказался более вирулентным и агрессивным. 
Он способен размножаться как на трутневом, так и на рабочем расплоде, 
что обеспечивает ему экспоненциальный рост численности и быстрое 
вытеснение J-типа на территориях, где они встречаются совместно, на-
пример, в Америке [24].

Россия обладает уникальным генофондом медоносных пчел, пред-
ставленным аборигенными популяциями и породами: среднерус-
ская (A. m. mellifera), серая горная кавказская (A. m. caucasica), карпатская 
(A. m. carpatica), башкирская и дальневосточные популяции, а также ло-
кальные типы, такие как татарский и бурзянская пчела. Считается, что 
дальневосточные популяции, длительное время контактировавшие 
с A. cerana, выработали определенные механизмы устойчивости, связан-
ные с поведенческими реакциями. Однако в европейской части России, 
в том числе в Республике Татарстан, распространена карпатская порода, 
ценимая за продуктивность, миролюбие и низкую ройливость. Ее устой-
чивость к варроатозу оценивается как невысокая, и регулярные вспыш-
ки заболевания фиксируются даже при систематических обработках [7]. 
Это позволяет предположить, что популяция паразита в регионе либо ис-
ходно обладает высокой вирулентностью, либо демонстрирует быструю 
адаптацию к применяемым акарицидам и к генетическим особенностям 
местных пчел. До настоящего времени систематических исследований ге-
нетической структуры V. destructor в Среднем Поволжье не проводилось.

Цель настоящей работы — анализ генетической структуры и оцен-
ка генетической лабильности популяций V. destructor, паразитирующих 
в семьях A. m. carpatica на пасеках Республики Татарстан. Для достиже-
ния цели были поставлены следующие задачи: (1) провести сбор образ-
цов клещей и выделение ДНК из семей карпатской пчелы; (2) выполнить 
секвенирование вариабельного фрагмента митохондриального гена cox1; 
(3) провести филогенетический анализ с привлечением референтных по-
следовательностей из GenBank для определения гаплотипической при-
надлежности; (4) выявить наличие внутрипопуляционного полиморфиз-
ма и оценить его значение в контексте генетической лабильности вида; 
(5) обсудить поведенческие и экологические аспекты взаимодействия 
в системе паразит-хозяин, влияющие на микроэволюционные процессы.

Материалы и методы

Характеристика района исследований и объекты сбора. Исследо-
вания проведены в 2023—2025 гг. на базе стационарных пасек личных 
подсобных хозяйств, расположенных в пригородной зоне Казани (Ре-
спублика Татарстан, Российская Федерация). Районы характеризу-
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ются умеренно-континентальным климатом и развитым сельским хо-
зяйством, включающим как крупные агрохолдинги, так и множество 
мелких пасек, что создает мозаичную структуру размещения пчелиных 
семей. Объектом исследования являлись имагинальные самки клеща 
V. destructor, отобранные с трутневого и рабочего расплода, а также 
со взрослых пчел в семьях A. m. carpatica. Все исследуемые семьи содер-
жались в типовых многокорпусных ульях, и за весь период наблюдения 
владельцы пасек применяли стандартные схемы противопаразитарных 
обработок на основе амитраза и флувалината [7].

Отбор проб, выделение ДНК, ПЦР-амплификация и секвенирова-
ние. Сбор клещей проводили в весенне-летний период (май — август), 
соответствующий пику численности паразита [24]. Для обнаружения 
клещей на взрослых пчелах использовали метод обсыпки сахарной пу-
дрой с последующим стряхиванием на белый лист. Изъятие клещей 
из запечатанного расплода осуществляли после распечатывания ячеек 
препаровальной иглой под контролем стереомикроскопа. Отобранных 
клещей фиксировали в 96 % этаноле и транспортировали в лаборато-
рию. Кроме того, для оценки тотального разнообразия паразитов в улье 
использовали метод анализа экзогенной ДНК из ульевого мусора, как 
описано ранее [7]. Этот метод позволяет выявлять ДНК патогенов без 
отлова пчел, что снижает стресс для семьи и повышает репрезентатив-
ность выборки. Выделение тотальной ДНК из индивидуальных клещей 
и из образцов ульевого сора проводили с использованием коммерче-
ского набора «Синтол» согласно протоколу производителя. Качество 
и концентрацию выделенной ДНК оценивали методом электрофореза 
в 1,5%- ном агарозном геле и на флуориметре Qubit 4.

Для амплификации фрагмента митохондриального гена cox1 ис-
пользовали универсальные праймеры, ранее показавшие высокую эф-
фективность для идентификации V. destructor: LCO1490 (5’-GGTCAAC
AAATCATAAAGATATTGG-3’) и HCO2198 (5’-TAAACTTCAGGGTGA
CCAAAAAATCA-3’). ПЦР проводили в 25 мкл реакционной смеси, со-
держащей 1× буфер, 2,5 мМ MgCl₂, 0,2 мМ каждого дНТФ, 0,5 мкМ каж-
дого праймера, 1 ед. Taq-полимеразы и 50–100 нг геномной ДНК. Усло-
вия амплификации: начальная денатурация 95 °С — 3 мин; 35 циклов: 
95 °С — 30 с, 52 °С — 30 с, 72 °С — 60 с; финальная элонгация 72 °С — 
7 мин. Продукты ПЦР разделяли электрофорезом в 1,7%-ном агарозном 
геле, визуализировали бромистым этидием [26]. Положительные образ-
цы очищали и секвенировали по методу Сэнгера с использованием тех 
же праймеров [27].

Филогенетический анализ. Полученные нуклеотидные последова-
тельности выравнивали с использованием алгоритма ClustalW с после-
дующей визуальной коррекцией. Для филогенетического анализа в базу 
данных GenBank были загружены 103 референтные последовательности 
гена cox1 V. destructor из различных географических регионов (Европа, 
Азия, Северная и Южная Америка, Новая Зеландия), охватывающие из-
вестное разнообразие гаплотипов. В качестве внешней группы исполь-
зовали последовательность V. jacobsoni. Использовали NJ-метод согласно 
алгоритму Сайтоу и Нея [27]. Выбор NJ-метода обусловлен его эффектив-
ностью для анализа внутривидовой изменчивости и хорошей воспроиз-
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водимостью результатов при работе с митохондриальными маркерами. 
Эволюционные дистанции вычисляли по методу Таджимы-Нея, который 
учитывает разницу в частотах нуклеотидов и эффективен при анализе 
близкородственных последовательностей [27]. Оценку достоверности то-
пологии проводили с использованием бутстрэп-анализа (1000 псевдоре-
пликаций). Из анализа исключали позиции, содержащие пропуски [30]. 
Финальный выровненный фрагмент составил 719 пар оснований.

Результаты и обсуждение

Таксономическая идентификация и филогенетическое положе-
ние изолятов. В результате проведенного филогенетического анализа 
все исследованные образцы V. destructor из Республики Татарстан с высо-
кой достоверностью (бутстрэп-поддержка 99 %) вошли в состав крупного 
кластера, соответствующего корейскому (K) гаплотипу (рис.). Ни один 
из образцов не проявил сродства к японской (J) гаплогруппе. Это согла-
суется с общемировой тенденцией доминирования K-типа в популяци-
ях A. mellifera за пределами первичного ареала J-типа. Внутри кластера 
K-типа исследуемые образцы образовали компактную евразийскую 
субкладу. Такое широкое географическое распространение практиче-
ски идентичных последовательностей указывает на недавнее и быстрое 
расселение ограниченного числа митохондриальных линий V. destructor 
по миру, вероятно, связанное с антропогенным переносом (торговля 
пчелопакетами и матками).

Рис. Филогенетическое положение изолятов
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Внутрипопуляционный полиморфизм и адаптационный потен-
циал. При сравнении последовательностей образцов, полученных с од-
ной пасеки, было обнаружено два варианта, различающихся по одной 
нуклеотидной позиции. В образце Tartarstan_2024_03 в позиции, соот-
ветствующей 318-й позиции выравнивания, находился тимин (Т), тогда 
как в остальных образцах — аденин (А) (табл.). 

Исходные данные выравнивания последовательностей фрагмента cox1  
с указанием только вариабельных позиций

ID образца Локус 
127

Локус 
189

Локус 
245

Локус 
318

Локус 
327

Локус 
389

Локус 
412

RT-8sep23-t1 G T A A G C T
RT-12oct24-t12 G T A A G C T
RT-12oct24-t40 G T A A G C T
RT-22sep25-t3 G T A T G C T
RT-22sep25-t21 G T A A G C T
RT-22sep25-t24 G T A A G C T
K1 референс G T A A A C T
J1 референс A C G A A T C

Данная трансверсия (A/T) синонимична, то есть не приводит к заме-
не аминокислоты в кодируемом белке. Тем не менее сам факт наличия 
полиморфизма свидетельствует о том, что локальная популяция параз-
ита не является абсолютно клональной, и в ней протекают микроэволю-
ционные процессы. Учитывая, что митохондриальная ДНК наследуется 
по материнской линии и не рекомбинирует, выявление двух митотипов 
в пределах одной пасеки указывает либо на множественные заносы па-
разита из разных источников, либо на накопление мутаций in situ. В ра-
нее опубликованных работах по Татарстану уже отмечалось присутствие 
двух и более генетических вариантов (геноваров) паразита в пределах 
одной пасеки [24]. Эти наблюдения критически важны, так как ставят 
под сомнение упрощенное понимание стабильности популяций параз-
ита во времени и пространстве. Согласно современным представлени-
ям, использование только короткого фрагмента cox1 (458 п. н.) может 
маскировать более глубокую гетерогенность. После 2010 г. в практику 
вошел анализ конкатенированных последовательностей четырех ми-
тохондриальных генов (cox1, cox3, atp6 и cytb) общей длиной 2696 п. н., 
что позволило выявить множество субгаплотипов внутри ранее единых 
групп, например, японские варианты J1-1—J1-6. Можно предположить, 
что при переходе на мультилокусное генотипирование гетерогенность 
татарстанской популяции окажется еще выше. Генетическая лабиль-
ность V. destructor дополняется сложным поведением, направленным на 
оптимизацию паразитизма. Клещи способны различать пчел на разных 
стадиях жизненного цикла и с разными функциями в семье по углево-
дородному составу кутикулы. При низкой плотности популяции клещи 
предпочитают пчел-кормилиц, которые проводят много времени в зоне 
расплода, что обеспечивает максимальный репродуктивный успех па-
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разита. Однако при увеличении заклещеванности химические профили 
пчел-кормилиц и пчел-фуражиров становятся более сходными, вероят-
но, вследствие стресс-индуцированных изменений метаболизма хозяи-
на. Это приводит к переключению предпочтений клещей на фуражи-
ров, которые, покидая улей, способствуют горизонтальному переносу 
паразита на новые семьи [29]. 

Данный механизм демонстрирует, что адаптация V. destructor не сво-
дится только к генетическим изменениям, но включает и фенотипиче-
скую пластичность, что делает паразита еще более трудноконтролируе-
мым. Недооценка генетической изменчивости V. destructor имеет прямое 
прикладное значение. На пасеках, где годами применяются одни и те 
же акарициды, создается мощное селективное давление [7]. Мутации, 
приводящие к устойчивости к флувалинату (пиретроидам) или амит-
разу (формамидинам), могут возникать и фиксироваться в популяции 
паразита. Если в колонии исходно присутствует несколько геноваров 
(как в нашем случае), вероятность того, что хотя бы один из них несет 
аллели устойчивости, значительно возрастает. После обработки чув-
ствительные особи погибают, а резистентный геновар занимает осво-
бодившиеся ниши, и в следующем сезоне вся популяция становится 
нечувствительной к препарату. Этот процесс может протекать очень бы-
стро — за 1—2 года. Именно поэтому мониторинг генетической струк-
туры популяций необходим для своевременной ротации акарицидов 
и выбора эффективных стратегий борьбы.

Взаимодействие с аборигенными пчелиными популяциями. Об-
наружение генетически различных вариантов V. destructor в семьях 
A. m. carpatica, не обладающей высокой устойчивостью, ставит вопрос 
о возможном резервировании паразита в семьях местных пород, напри-
мер, среднерусской пчелы. Аборигенные популяции, такие как татар-
ский тип, прошедшие длительную коэволюцию с различными патоге-
нами, могут обладать поведенческими механизмами резистентности, 
например, более активным гигиеническим поведением, позволяющим 
распечатывать и удалять зараженный расплод. Они не могут полностью 
элиминировать паразита, но способны сдерживать его численность 
на субклиническом уровне. В этом случае такие семьи выполняют роль 
резервуара, в котором сохраняются и эволюционируют различные гено-
вары V. destructor. При подселении в такие семьи маток высокопродук-
тивных, но чувствительных пород (например, карпатской), происходит 
взрывной рост численности адаптированного к местным условиям гено-
вара паразита, что и наблюдается на практике.

Заключение

В настоящей работе впервые проведен филогенетический анализ 
и дана генетическая характеристика популяций клеща V. destructor, па-
разитирующих в семьях карпатской пчелы на территории Республики 
Татарстан. Установлена принадлежность всех исследованных образцов 
к корейскому (K) митохондриальному гаплотипу, доминирующему 
в мировом пчеловодстве. Выявленный однонуклеотидный полимор-
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физм (A/T-трансверсия) свидетельствует о наличии внутрипопуляци-
онной гетерогенности и указывает на активные микроэволюционные 
процессы. Показано, что генетическая лабильность V. destructor, вклю-
чающая как митохондриальное разнообразие, так и способность к бы-
стрым адаптивным изменениям (поведенческая пластичность, форми-
рование резистентности к акарицидам), является ключевым фактором, 
определяющим неэффективность существующих методов борьбы и не-
обходимость разработки новых подходов к контролю варроатоза. По-
лученные данные обосновывают необходимость регулярного молеку-
лярно-генетического мониторинга структуры популяций паразита как 
обязательного элемента системы ветеринарного надзора за пасеками. 
Дальнейшие исследования должны быть направлены на расширение 
выборки, переход к мультилокусному генотипированию (секвенирова-
ние конкатенированных последовательностей) и изучение корреляции 
между генетическими вариантами паразита и устойчивостью к конкрет-
ным акарицидам, применяемым в регионе.
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The global decline of honey bee (Apis mellifera) populations poses a serious threat to crop 
pollination and global food security. Among the multiple factors causing colony weakening 
and loss, varroosis, an invasive disease caused by the ectoparasitic mite Varroa destructor, 
plays a pivotal role. Despite decades of research and various control methods, effective man­
agement of this parasite remains elusive. The aim of this work was a comprehensive anal­
ysis of the genetic structure of V. destructor populations infesting Carpathian bee colonies 
(A. m. carpatica) in the Republic of Tatarstan, within the framework of the parasite’s genetic 
lability and adaptive potential. Sequencing of the mitochondrial cox1 gene fragment and phy­
logenetic analysis using the Neighbor-Joining method with 103 reference sequences from Gen­
Bank were performed. The studied samples were found to belong to the Korean (K) haplotype. 
The identified single nucleotide polymorphism (A/T transversion) in two samples indicates 
intrapopulation genetic differentiation. It is shown that the genetic lability of the parasite, 
manifested in the existence of multiple genovars within one colony and their ability to rapidly 
shift dominant haplogroups under selective pressure, is an underestimated factor reducing 
the effectiveness of acaricide treatments and the selection of resistant bee breeds. Behavioral 
adaptations of the mite, including its ability to modify the host’s cuticular hydrocarbon profile 
and change trophic preferences depending on population density, are discussed. The obtained 
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data substantiate the need for regular molecular genetic monitoring of V. destructor popula­
tion structure as an essential element of the veterinary and sanitary surveillance system in 
beekeeping.

Keywords: Varroa destructor, Apis mellifera, genetic lability, genetic variant, 
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