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found that the international databases of nucleotide sequences contains re-
cords relating aphid species that belong to 18 genera which signifi cantly re-
lated to subtribe Anuraphidina, or their taxonomic position is discussed. For 
other genera there are no nucleotide sequences in genetic databases.

ТЛИ ФАУНЫ БЕЛАРУСИ: ГЕНЕТИЧЕСКАЯ СТРУКТУРА ПОПУЛЯЦИЙ, 
ИМЕЮЩИХ РАЗНУЮ МИКРОЭВОЛЮЦИОННУЮ ИСТОРИЮ 

М.М. Воробьева, П.К. Супранович, Н.В. Воронова
Белорусский государственный университет, Минск, Беларусь.
E-mail: varabmm@bsu.by

Среди насекомых-фитофагов важное место занимают настоящие тли 
(Aphididae), многие из которых относятся к числу опасных вредителей пло-
довых и декоративных культур. Значение тлей как вредителей, в первую 
очередь, связано с трансмиссией многочисленных фитопатогенных виру-
сов. Кроме того, сами насекомые при массовом размножении могут нано-
сить непоправимый ущерб посадкам вплоть до их гибели. 

Среди тлей можно в широком смысле выделить виды локально распро-
страненные (встречающиеся в пределах конкретного зоохорона), космопо-
литы или субкосмополиты (встречающиеся на всех или большинстве конти-
нентов) и виды-инвайдеры – активно расширяющие ареал. Следуя за интро-
дукцией кормовых растений, тли успешно приспосабливаются к обитанию 
в новых для себя экологических условиях. Однако об особенностях генети-
ческих процессов, происходящих на популяционном уровне во время кар-
динального изменения площади ареала, до сих пор известно крайне мало. 
Целью нашей работы было изучить общую генетическую изменчивость в по-
пуляциях тлей, отличающихся микроэволюционной историей – субкосмопо-
литов, локально распространенных и инвайдеров, для чего были выбраны 
три вида трибы Macrosiphini, встречающиеся на территории Беларуси.

Большинство видов тлей трибы Macrosiphini трофически связаны с рас-
тениями семейства розоцветные (Rosaceae). Macrosiphum rosae Linnaeus, 
1759 – двудомный вид тлей, который в течение сезона мигрирует с шипов-
ников и роз на различные валериановые, кипрейные и ворсянковые. Как 
известно, M. rosae является субкосмополитом и встречается во всех регио-
нах, кроме Восточной Палеарктики Близкородственный вид Macrosiphum 
knautiae Holman, 1972 является однодомным, широко распространен в Ев-
ропе. M. rosae и M. knautiae являются сестринскими видами, то есть имеют 
общее происхождение, сходную морфологию, и, как считается, дивергенция 
этих форм была связана с дроблением их экологической ниши. При этом 
M. knautiae полностью переместилась на травянистые, а M. rosae сохранила 
связь с первичным кормовым растением – розой, что позволило ей широко 
расселиться по планете [1, 2].
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В Беларуси к тлям, представляющим опасность для плодовых культур, 
относятся виды рода Brachycaudus, в частности Brachycaudus divaricatae 
Shap., 1956, Brachycaudus aconiti Mordv., 1928, Brachycaudus lychnidis L., 1758 
и Brachycaudus prunicola Kalt., 1843. Большой интерес среди данных видов 
представляет B. divaricatae, исходный ареал которого охватывал Закавказье 
и прилегающие регионы Малой, Передней и Средней Азии [3]. С начала 
2000-х годов B. divaricatae регистрируется на территории Восточной Евро-
пы, в 2008 г. был впервые отмечен на территории Беларуси, а к настоящему 
времени широко распространился и ощутимо вредит алыче (Prunus diva-
ricata Ldb s.l.) в садовых и декоративных насаждениях [4, 5]. 

Как было сказано выше, мы оценили изменчивость популяций абориген-
ных, космополитных и осуществляющих активную экспансию на новые тер-
ритории видов тлей, использовав параллельно методы анализа некодирую-
щей (микросателлитной) и высококонсервативной кодирующей (COI) ДНК. 
Сборы образцов тлей родов Macrosiphum и Brachycaudus осуществили в пе-
риод с 2008 по 2014 гг. на территории Беларуси. Для сравнения использова-
ли афидологические материалы, собранные на территории Республики Ар-
мении Г.А. Карагян и А.Э. Айвазян, за что мы им чрезвычайно признательны. 

Для выделения ДНК использовали набор (DNA Purifi cation Kit (Thermo 
scientifi c)), адаптировав методику производителя для работы с единичными 
насекомыми. Амплификацию гена субъединицы I цитохромоксидазы c (COI) 
провели с использованием праймеров, которые были предложены O. Fol-
mer и соавторами [6]. Секвенирование ДНК осуществляла компания Макро-
ген (Нидерланды). Для микросателлитного анализа использовали прайме-
ры, предложенные Ф. Рабоуди и соавторами [7]. Определение длин STR 
фрагментов провели по электрофореграммам ПЦР-продуктов с использо-
ванием программы GelQuest.

Для изучения генетической структуры тлей рода Macrosiphum провели 
сравнение последовательностей гена COI видов белорусской фауны с по-
следовательностями, полученными из GenBank. В частности были использо-
ваны последовательности M. knautia, коллектированных в Литве, и M. rosae, 
коллектированных в Литве, Франции, Канаде и Греции. Сравнение провели 
в области с 75 по 531 нуклеотид полного гена. В результате анализа нуклео-
тидных последовательностей было установлено, что образцы M. knautia, 
коллектированные в Беларуси и Литве [GQ200440], идентичны (100% нукле-
отидного сходства). Образцы M. rosae из Беларуси, Греции [JX966063] и Кана-
ды [KR044630] также идентичны, в то время как у образцов из Франции 
[KF639508] выявлена одна нуклеотидная замена: 441GA (99,9% нуклеотид-
ного сходства). Парные генетические дистанции между сравниваемыми об-
разцами M. rosae варьировали от 0,000 до 0,003. Анализ филогенетических 
отношений показал, что по нуклеотидным последовательностям «белорус-
ские» образцы M. rosae наиболее близки к образцам, коллектированным 
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в Канаде [KR044630]. Данный факт свидетельствует о стабильности гаплоти-
пов COI у исследуемых тлей и общей низкой вариабельности последова-
тельности гена.

При работе с тлями рода Brachycudus провели сравнение последова-
тельностей гена COI видов «белорусской» фауны с ортологичными после-
довательностями B.  aconiti [KF639127], B. lychnidis [KP408015, KF639218], 
B. prunicola [KF639229], B. divaricatae [EU189691, JN904129, KP407896] в обла-
сти с 72 по 687 нуклеотид полного гена. В результате установлено, что об-
разцы B. prunicola, коллектированные в Беларуси и Франции [KF639229], 
имеют идентичные нуклеотидные последовательности. Последовательности 
образцов B. divaricatae, коллектированных в Беларуси и Франции [EU189691], 
также идентичны, в то время как COI образцов из Беларуси и Литвы 
[JN904129, JX648549, KP407896] различались в двух сайтах: 670GA 
и 709TA (99,9% нуклеотидного сходства). Парные генетические дистанции 
между сравниваемыми образцами B. divaricatae варьировали от 0,000 до 
0,004. Нуклеотидные последовательности образцов B. aconiti из Беларуси 
отличались от образцов из Франции [KF639127]. Замены были отмечены 
в четырех сайтах: 114АС, 270АС, 273СТ, 378СТ. Последовательности 
B. lychnidis, коллектированных в Беларуси, отличались от образцов, коллек-
тированных в Литве [KP408015], по трем сайтам: 708GA, 709TС, 710CA, 
а от образцов из Франции [KF639218] по двум сайтам: 477СТ, 634TС. Ге-
нетические дистанции внутри данного вида варьировали от 0,000 до 0,009. 
При построении филограмм все последовательности тлей рода Brachycaudus 
разделились на три кластера с высоким значением индекса бутстрепа. При 
этом с генетической точки зрения образцы B. divaricatae, коллектированные 
в Беларуси, оказались наиболее близки к образцам B. lychnidis, коллектиро-
ваным в Беларуси и Франции, и несколько сильней разнились с B. prunicola. 

Внутрипопуляционную вариабельность исследуемых видов изучали 
с использованием методов микросателлитного анализа, сравнив образцы 
B. divaricatae и M. rosae, коллектированных в Беларуси и Армении, по 4 STR 
локусам. В результате было установлено, что у тлей рода Macrosiphum коли-
чество наблюдаемых аллелей варьировало от 4 до 8, причем у образцов, 
собранных на территории Армении отмечено большее число аллелей локу-
са Ме5 (8 аллелей), а на территории Беларуси – Ме7 и Ме9 (8 аллелей). На 
основе взвешенных Эвклидовых дистанций построили бинарную дистанци-
онную матрицу, позволившую рассчитать парные генетические дистанции 
для образцов, собранных в Армении и Беларуси. Внутри данной группы 
тлей величины генетических дистанций различались по каждому локусу, 
как у «белорусских», так и у «армянских» популяций, однако значимых раз-
личий обнаружено не было. 

У тлей рода Brachycaudus количество наблюдаемых аллелей варьирова-
ло от 3 до 7. У образцов, колектированных на территории Армении, отмече-
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но наибольшее число аллелей локуса Ме1 (7 аллелей), в то время как у об-
разцов из Беларуси – Ме7 (6 аллелей). По уровню сходства/различия STR-
паттернов были рассчитаны генетические дистанции отдельно для тлей, 
коллектированных в Беларуси и Армении. Значения генетических дистан-
ций между образцами из Армении (аборигены) незначительно превышали 
значения генетических дистанций между образцами из Беларуси (инвайде-
ры), однако эти различия были не значительны. 

Таким образом, можно заключить, что генетические различия между об-
разцами двух сестринских видов – M. rosae и M. knautia являются не высоки-
ми. При сравнении уровня генетической вариабельности между образцами 
M. rosae, коллектированными на территории Беларуси и Армении, оказа-
лось, что «белорусские» образцы более вариабельны. 

Инвазивные популяции Brachycaudus divaricatae, коллектированые в Бе-
ларуси, обладают более низким уровнем генетической вариабельности, чем 
аборигены из Армении, что объясняется влиянием «эффекта основателя» на 
генотип «белорусских» популяций. 
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Summary. The results of studying the genetic structure of aphid populations 
that have diff erent microevolutionary history present in the work. Considering 
of STR and protein coding gene sequence analysis we found out that the 
aphids of the genus Microsiphum from Armenia was less variable than ones 
from Belarus, while the «Armenian» specimens of the genus Brachycaudus 
were more variable compared to the «Belarusian» ones. 

МОЛЕКУЛЯРНАЯ ТАКСОНОМИЯ НАСЕКОМЫХ: 
ПРОБЛЕМЫ И ПЕРСПЕКТИВЫ
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Молекулярная (генетическая) таксономия, основанная на анализе сход-
ства и/или различий в нуклеотидных последовательностях ДНК, представля-
ет собой наиболее современный тренд в систематике насекомых. Развитие 
техники секвенирования ДНК и расширение ее доступности привело к созда-
нию глобальных баз данных, использование которых позволяет проводить 
идентификацию энтомологического материала рутинным образом и, что осо-
бенно важно, на любой стадии развития насекомого. Крупнейшая из таких баз 
данных – «Barcoding of Life Datasystem» (BOLD), созданная и поддерживаемая 
Институтом Биоразнообразия Онтарио (Канада), доступна в он-лайн режиме 
исследователям в любой точке мира не только для получения справочной ин-
формации, но и для ее пополнения. В результате, по состоянию на 2015 г., си-
стема BOLD содержит ДНК-паспорта почти 162 тысяч формально описанных 
видов насекомых, включая около 4 млн. единичных записей. 

Несмотря на то, что для определения видов в процессе пополнения базы 
данных BOLD принято привлекать таксономистов, являющихся экспертами 
в своих областях, в последние годы появилось большое количество геноси-
стематических работ, содержащих результаты, вызывающие сомнения у си-
стематиков и кладистов классической школы. Обычно это касается описания 
криптических видов, не идентифицируемых ни морфологически, ни экологи-
чески, определение которых возможно только по последовательностям 
ДНК, а также филогенетических построений, противоречащих общеприня-
тым представлениям. Это, как было сказано выше, часто становится поводом 
для критики методов молекулярной таксономии [1]. Однако причины, приво-
дящие к возникновению такого рода противоречий, как правило, не лежат 
в области используемых методов или принципиальных подходов.

Как известно, ключевым этапом в формировании молекулярной таксо-
номии как комплекса методов и подходов стало обнаружение в геноме 
у всех исследованных к тому моменту таксонов насекомых участков ДНК, 
идентичных по нуклеотидной последовательности у представителей одно-


