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 ❀ Цель. Задачей настоящей работы было изучить изменчивость ДНК десятиточечных божьих коровок Adalia 

decempunctata L. (Coleoptera: Coccinellidae) из девяти городов Европы и филогенетические связи их симбиотических 

бактерий. Методы. Исследовали полиморфизм гена COI митохондриальной ДНК и зараженность Wolbachia, Spiroplasma 

и Rickettsia методом ПЦР и секвенированием. Результаты. Восемь гаплотипов гена COI мтДНК, семь из которых до 

этого не были известны, обнаружены у 92 особей A. decempunctata из девяти мест сбора в Европейской части ареала, 

а именно: из Праги, Рима, Флоренции, Гамбурга, Парижа, Стокгольма, Москвы, Феодосии и Ялты. A. decempunctata ме-

нее изменчивы по мтДНК по сравнению с двуточечной A. bipunctata. Симбиотические бактерии Wolbachia и Spiroplasma 

в изученных A. decempunctata не выявлены. Зараженность Rickettsia обнаружена у A. decempunctata в Стокгольме 

и Феодосии. Проведено сравнение симбионтов A. decempunctata, A. bipunctata и семиточечной Coccinella sp. ДНК 

бактерии Rickettsia из A. decempunctata из Феодосии и Стокгольма по гену gltA различаются на 0,5 % и один из 

вариантов идентичен симбионту A. bipunctata и Coccinella sp. Выводы. Три гаплотипа мтДНК присутствуют в гено-

фонде A. decempunctata, собранных в географически далеких местах обитания. Количество нуклеотидных замен между 

Rickettsia из A. decempunctata и A. bipunctata позволяет предполагать единое происхождение симбионта у божьих 

коровок рода Adalia, полученные результаты не исключают последующих горизонтальных переносов Rickettsia между 

особями обоих видов. 
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 ❀ Background. Adalia decempunctata L. (Coleoptera: Coccinellidae) — ten-spot ladybird beetle, widespread morphologi-

cally variable Palearctic species. Materials and methods. DNA polymorphism and infection with Wolbachia, Spiroplasma and 

Rickett sia symbiotic bacteria were investigated. Results. Eight different haplotypes of the mitochondrial COI gene, seven of 

which were previously unknown, were found in 92 A. decempunctata individuals from nine European collection places: Prague, 

Rome, Florence, Hamburg, Paris, Stockholm, Moscow, Feodosia and Yalta. A. decempunctata is less variable in mtDNA com-

pared to A. bipunctata. Symbiotic bacteria Wolbachia and Spiroplasma were not detected. Only Rickettsia infestation was 

found in A. decempunctata specimens, gathered in Stockholm and Feodosia. Rickettsia from A. decempunctata from Feodosia 

and Stockholm differ by 0.5% in gltA gene. Rickettsia from A. decempunctata from Feodosia is clustered with Rickettsia from 

A. bipunctata and Coccinella sp. based on the analysis of the gltA gene. Conclusion: Three of the eight mtDNA haplotypes are 

present in the A. decempunctata gene pool from geographically distant habitats. A small amount of nucleotide substitutions 

between Rickettsia from A. decempunctata and A. bipunctata suggests a single origin of the symbiont in the ladybirds of the 

genus Adalia, the results do not exclude subsequent horizontal transfers between individuals of both species.
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https://crossmark.crossref.org/dialog/?doi=10.17816/ecogen17437-45&domain=PDF&date_stamp=2019-12-26


38

❀ экологическая генетика ТОМ  17   № 4   2019 ISSN 1811–0932

ГЕНЕТИЧЕСКИЕ ОСНОВЫ ЭВОЛЮЦИИ ЭКОСИСТЕМ

ВВЕДЕНИЕ
Adalia decempunctata Linneaus, 1758 — божья 

коровка с десятью точками на надкрыльях у типичной 

формы, широко распространенный палеарктический 

вид, встречающийся в Европе от Скандинавии до Ита-

лии и от Португалии до Урала. Самая восточная точка, 

где были встречены божьи коровки этого вида, — Ека-

теринбург. Достоверных сведений о нахождении этого 

вида восточнее Урала не имеется.

Божьи коровки рода Adalia, включая A. decempuncta, 

принадлежат к числу наиболее изменчивых по мор-

фологическим признакам родам кокцинеллид [1–3]. 

Исследования близкородственного к A. decempuncta, 

высоко изменчивого вида Adalia bipunctata Linneaus, 

1758, показали значительный полиморфизм этого вида 

не только по морфологии, но и по митохондриальной 

ДНК [4–7]. У A. bipunctata было обнаружено 18 ми-

тохондриальных гаплотипов [5, 6]. Митохондриальный 

полиморфизм A. decempuncta ранее изучен не был.

Более 60 % видов насекомых заражены симбиоти-

ческими бактериями, часто нарушающими репродукцию 

хозяев [8]. У божьих коровок симбионты вызывают анд-

роцид — смерть потомства мужского пола и, соответст-

венно, сдвиг в соотношении полов потомства в сторону 

самок [9]. Божьи коровки семейства Coccinellidae осо-

бенно подвержены заражению симбиотическими бакте-

риями, 13 из 30 изученных европейских видов божьих 

коровок заражены бактериальными симбионтами родов 

Wolbachia, Spiroplasma и Rickettsia [9]. Бактерии пе-

редаются потомству трансовариально, с цитоплазмой 

матери, что обусловливает совместное наследование 

и распространение митохондриальной ДНК и симбион-

та. При изучении двухточечной A. bipunctata была по-

казана сцепленность определенных гаплотипов мтДНК 

с зараженностью Rickettsia или Spiroplasma [4, 6]. 

Инфицирование Rickettsia было обнаружено 

и у A. decempunctata из Германии [10], Швеции [11] 

и Великобритании [12], Wolbachia и Spiroplasma у это-

го вида обнаружены не были [10–12].

Задачей настоящей работы было описать полимор-

физм ДНК в популяциях A. decempunctata из девяти 

городов Европы, выяснить существуют ли какие-ли-

бо закономерности в географическом распростране-

нии митохондриальных гаплотипов A. decempunctata 

и определить частоту заражения, разнообразие и фи-

логенетические связи симбиотических бактерий 

у A. decempunctata, а также сравнить генетическую 

изменчивость и разнообразие по морфологическим 

признакам у A. decempunctata и близкого вида — 

A. bipunctata.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ
Божьи коровки были собраны в Москве, Праге, Па-

риже, Флоренции, Риме и Гамбурге в 2012 и 2015 гг., 

в Феодосии и Ялте в 2017 г. Полиморфизм мтДНК 

и Rickettsia исследовали у A. decempunctata из Шве-

ции, зараженность симбионтами которых проверена 

ранее [11]. Жуки были определены до вида по мор-

фологическим признакам — по рисунку надкрылий 

и переднеспинки [2]. 199 жуков A. decempunctata 

проверили на зараженность симбиотическими бак-

териями и секвенировали ДНК гена COI для 92 осо-

бей. Две особи Coccinella sp., симпатрически живших 

с A. decempunctata в г. Кемь (Карелия), также иссле-

довали по маркерам мтДНК и бактериальной ДНК. 

Определили последовательности бактерий из жуков 

двуточечной божьей коровки A. bipunctata, собранных 

в 2015 г. в Бурятии и Карелии. A. bipunctata (84 осо-

би), собранные в июне 2009 г. в Санкт-Петербурге, 

описаны ранее [6, 7] и использовались для сравнения 

с A. decempunctata (116 особей из Праги) по полимор-

физму окраски и митохондриальной ДНК.

Выделение ДНК проводили из сухих или заспирто-

ванных имаго с помощью набора DIAtom™ DNA Prep 

Kit (Изоген, Москва). Зараженность бактериальными 

симбионтами проверяли с помощью ПЦР со специфиче-

скими праймерами к гену малой субъединицы 16S рРНК 

Spiroplasma [13], к гену gltA Rickettsia [10], к гену бел-

ка оболочки wsp Wolbachia [14]. Полиморфный участок 

гена цитохромоксидазы субъединицы I (COI) мтДНК 

амплифицировали с помощью праймеров C1-j-1951 

и C1-N-2618 [4]. Участок рибосомного кластера генов 

рРНК — второй внутренний транскрибируемый спей-

сер (ITS2), амплифицировали с праймерами 5,8S и 28S 

rRNA [15]. ПРЦ-продукты выделяли из агарозного геля 

с помощью набора Clean up (Евроген, Россия). Сек-

венировали фрагменты ДНК с прямого и обратного 

праймеров на секвенаторе ABI 310 с использованием 

ABI PRISM BigDye Terminator Cycle Sequencing kit 

(Applied Biosystems, Foster City, CA, USA). Вновь по-

лученные различающиеся митохондриальные гаплотипы 

зарегистрированы в Генбанке под номерами KJ645081-

KJ645085 и MK932842-MK932845, последовательно-

сти локуса ITS2 — KJ645086-KJ645094, гена цитрат-

синтазы Rickettsia — MK932846-MK932850.

Анализ данных проводили с использованием про-

граммы MEGA6 [16] и DnaSP v5 [17]. Дендрограмма 

сходства последовательностей ДНК гена gltA Rickettsia 

построена методом максимального правдоподобия, 

с использованием модели Tamura-Nei и 1000 бут-

стреп-итераций в программе MEGA6 [16]. Сеть га-

плотипов мтДНК построена в программе NETWORK 

ver. 4.6.1.6 [18]. Значения эволюционной дивергенции 

между анализируемыми митохондриальными гаплотипа-

ми вычисляли как среднее число нуклеотидных замен 

между двумя сравниваемыми последовательностями 

в пересчете на один сайт. Внутрипопуляционное разно-

образие определяли по Животовскому (1980), по сред-

нему числу морф (μ), этот же показатель μ использован 

для определения разнообразия по митохондриальным 
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гаплотипам [19]. Доверительный интервал (в процен-

тах) при анализе встречаемости симбионтов в выбор-

ках рассчитывали для выборок десяти и более особей 

по методу Клоппера – Пирсона, как было опубликовано 

[20–22].

РЕЗУЛЬТАТЫ
Полиморфизм ДНК A. decempunctata
92 последовательности ДНК митохондриально-

го гена COI размером 616 п. н. были определены 

при изучении генетической изменчивости популяций 

A. decempunctata из девяти мест сбора (табл. 1). Обна-

ружены восемь митохондриальных гаплотипов, разли-

чающихся в девяти вариабельных сайтах. Все мутации 

относятся к транзициям A-G или С-Т и синонимичны.

Три митохондриальных гаплотипа обнаружены 

в двух и более местах сборов. Гаплотип Н1 обнаружен 

нами во всех девяти популяциях у 68 (74 % от всех из-

ученных) особей (табл. 1), и на сети гаплотипов имен-

но данный вариант является предковым (корневым) 

для всех остальных митохондриальных типов A. decem-

punctata (рис. 1). Все обнаруженные гаплотипы связа-

ны между собой одной или двумя последовательными 

мутациями (рис. 1). Два гипотетических митохондри-

альных гаплотипа, между Н6 и Н2 и между Н1 и Н8, 

не встретились в исследованных образцах. Значения 

эволюционной дивергенции между анализируемыми 

митохондриальными гаплотипами не превышают 0,8 %, 

что соответствует уровню внутривидовых различий.

Результаты анализа генетического разнообразия 

A. decempunctata на основе последовательности 

гена COI мтДНК обобщены в табл. 2. Уровни гапло-

типического разнообразия в сборах из Праги и Фло-

ренции выше, чем в общей выборке. В трех местах 

сборов, в Париже, Феодосии и Ялте, число изучен-

ных особей мало и обнаружен только гаплотип Н1. 

Результаты тестов Tajima’s D и Fu’s Fs статистически 

Таблица 1

Место и год сбора исследованных A. decempunctata, число особей с различными гаплотипами мтДНК по гену COI

Популяция Место сбора Год
Число 

особей
H1 H2 H3 H4 H5 H6 H7 H8

Чехия, Прага
Ружине, территория института

(50°09’ N 14°30’ E)
2012 29 19 7 2 1 0 0 0 0

Франция, Париж
Близ станции метро Сите 

(48°51’ N 2°20’ E)
2012 3 3 0 0 0 0 0 0 0

Россия, Москва
Парк Нескучный сад

(55°43’ N 37°35’ E)
2015 10 8 1 0 0 0 1 0 0

Италия, Рим
Монте Пинчио 

(41°91’ N 12°48’ N)
2015 20 18 0 0 0 0 0 1 1

Италия, Флоренция
Парко дел Анконелла 

(43°76’ N 11°30’ E)
2015 9 3 5 0 0 1 0 0 0

Германия, Гамбург
Данцигер штрассе 

(53°56’ N 10°01’ E)
2015 6 5 1 0 0 0 0 0 0

Швеция, Стокгольм
Район Кунгенс

Kurva (59°16’ N 17°54’ E)
2001 5 2 0 3 0 0 0 0 0

Россия, Феодосия
Набережная

(45°01’44.3’’ N 35°22’38.7’’ E)
2017 5 5 0 0 0 0 0 0 0

Россия, Ялта
Набережная

(44°29’14.7’’ N 34°09’37.9’’ E)
2017 5 5 0 0 0 0 0 0 0

Всего 92 68 14 5 1 1 1 1 1

Рис. 1. Внутривидовой полиморфизм гаплотипов мтДНК 

A. decempunctata. Восемь гаплотипов представлены 

на сети пропорционально их встречаемости в выборке
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не достоверны (табл. 2) и свидетельствуют, что об-

наруженные мутации носят нейтральный характер. 

Параметры генетического разнообразия показывают, 

что в целом в популяции A. decempunctata Европы 

сохраняется довольно высокий уровень гаплотипиче-

ского разнообразия при низком уровне нуклеотидной 

изменчивости (табл. 2).

Для контроля изменчивости ядерной ДНК в гео-

графически удаленных популяциях были исследованы 

последовательности области ITS2 кластера рибосомных 

генов рРНК. Размер изученной области с прилегающи-

ми участками генов 5,8S и 28S рРНК составил 900 п. н. 

Нуклеотидные последовательности ITS2 у всех особей 

оказались идентичными.

Изменчивость окраски (морфологический поли-
морфизм)

В наиболее многочисленной из изученных — 

локальной популяции A. decempunctata из Пра-

ги (116 особей) — были обнаружены три морфы: 

bimaculata, decempustulata, typica, различающиеся ри-

сунком на надкрыльях, с численностью 23, 74 и 44 осо-

би соответственно. Среди популяций A. bipunctata пе-

тербургская выделяется очень высоким содержанием 

форм-меланистов [6]. Проведенное исследование по-

зволило сопоставить уровни внутривидовой измен-

чивости мтДНК и морфологических признаков у двух 

близких видов — A. decempunctata и A. bipunctata. 

A. bipunctata оказалась более изменчивой по разноо-

бразию мтДНК (табл. 3).

Симбионты A. decempunctata и других божьих 
коровок

Мы проверили на зараженность Rickettsia, а затем 

Wolbachia и Spiroplasma 116 особей A. decempunctata 

из Праги, 24 — из Москвы, 20 — из Рима, 10 — 

из Флоренции, 6 — из Гамбурга, 3 — из Парижа, 

12 — из Феодосии и 8 — из Ялты. Из 199 прове-

ренных A. decempunctata, собранных в 2012, 2015 

и 2017 гг., в восьми европейских локальных популя-

циях только одна особь из Феодосии оказалась зара-

жена Rickettsia. В анализ добавлены данные по зара-

женности 18 особей A. decempunctata из Стокгольма 

(табл. 4). Ни в одном из сборов A. decempunctata 

не были обнаружены ни Wolbachia, ни Spiroplasma. 

Амплификация локуса COI мтДНК служила контролем 

качества ДНК, в качестве положительных контролей 

использовалась ДНК A. decempunctata и A. bipunctata, 

зараженных симбионтами. Доверительный интервал по-

зволяет оценить уровень зараженности, установленный 

в исследовании. Кроме случаев, где нашли Rickettsia, 

доверительный интервал для каждой инфекции одина-

Таблица 2

Генетическое разнообразие популяций A. decempunctata на основе анализа гена COI

Популяция Н Hd К Pi Tajima’s D Fu’s Fs statistic

Чехия, Прага 4 0,52463 1,3399 0,00218 0,40983 1,970

Франция, Париж 1 0 0 0 – –

Россия, Москва 3 0,37778 0,75556 0,00123 –1,03446 –0,046

Италия, Рим 3 0,19474 0,3 0,00049 –1,72331 –1,143

Италия, Флоренция 3 0,63889 1,88889 0,00308 1,15206 1,658

Германия, Гамбург 2 0,33333 1 0,00163 –1,23311 1,609

Швеция, Стокгольм 2 0,6 0,6 0,00098 1,22474 0,626

Россия, Феодосия 1 0 0 0 – –

Россия, Ялта 1 0 0 0 – –

Всего 8 0,43168 1,01027 0,00164 –1,08219 –2,116

Примечание. Н — число гаплотипов; Hd — гаплотипическое разнообразие; К — среднее число нуклеотидных различий; Pi — 

нуклеотидное разнообразие (PiJC); Tajima’s D и Fu’s Fs — тесты на нейтральность (статистически не достоверны, p > 0,05).

Таблица 3

Показатели внутрипопуляционного разнообразия A. decempunctata и A. bipunctata

Вид, популяция
Число 
особей

Среднее число морф
(рисунок на надкрыльях), μ

Среднее число
гаплотипов мтДНК, μ

Внутрипопуляционное 
разнообразие мтДНК, Hd

A. decempunctata, Прага 116 2,850 ± 0,055 3,362 ± 0,408 0,556 ± 0,086

A.bipunctata, Санкт-Петербург 84 3,010 ± 0,127 9,290 ± 1,007 0,749 ± 0,079
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ковый (табл. 4). Малое количество особей в каждом 

сборе не позволяет с уверенностью судить об уровне 

инфицированности популяции A. decempunctata в це-

лом. В выборке из Праги, где проверяли 116 особей, 

зараженность симбиотическими бактериями могла быть 

ниже 3 % и мы ее не определили.

Для изучения разнообразия симбионта были опре-

делены нуклеотидные последовательности гена цитрат 

синтазы (gltA) Rickettsia из A. decempunctata из Фео-

досии и Стокгольма, из A. bipunctata fasciatopunctata 

из Улан-Уде (Бурятия), A. bipunctata и Coccinella 

sp. из г. Кеми (Карелия). Полученные нами после-

довательности ДНК мы сравнили с аннотирован-

ными для божьих коровок в GenBank. Rickettsia 

из A. decempunctata из Феодосии и Стокгольма по изу-

ченному участку гена gltA различаются двумя заменами 

нуклеотидов. Rickettsia из A. decempunctata из Фео-

досии кластеризуется с Rickettsia из A. bipunctata, 

A. b. fasciatopunctata и Coccinella sp. (рис. 2). ДНК 

Rickettsia из A. decempunctata из Стокгольма иден-

тична ДНК бактерии из A. decempunctata из Германии 

и Великобритании (рис. 2). Изученный участок ДНК 

Rickettsia из A. bipunctata изменчив и симбионты двух-

точечной божьей коровки формируют два различающих-

ся кластера на дендрограмме (рис. 2): ДНК гена gltA 

Rickettsia из A. bipunctata (FJ666763, AJ269519) 

Таблица 4

Выборка A. decempunctata, число особей, зараженность симбиотическими бактериями Rickettsia, Wolbachia 
и Spiroplasma

Популяция
Число 

особей

Количество случаев (% инфицированности) 95 % доверительный интер-

вал *,**Wolbachia Spiroplasma Rickettsia

Чехия, Прага 116 0 0 0 0–3

Франция, Париж 3 0 0 0 –

Россия, Москва 24 0 0 0 0–14

Италия, Рим 20 0 0 0 0–17

Италия, Флоренция 10 0 0 0 0–31

Германия, Гамбург 6 0 0 0 –

Швеция, Стокгольм [10] 18 0 0 4 (22) 0–19*; 6–48**

Россия, Феодосия 12 0 0 1 (8) 0–26*; 0,2–38**

Россия, Ялта 8 0 0 0 –

Всего 204 0 0 5 0,8–5

Примечание. *ДИ рассчитан для выборок ≥10; **ДИ указаны для Rickettsia.

FJ666764 Rickettsia A.bipunctata

AJ269521 Rickettsia A.bipunctata

AJ269520 Rickettsia A.bipunctata
MK932848 Rickettsia A.decempunctata

MK932847 Rickettsia A.fasciatopunctata

MK932846 Rickettsia A.bipunctata

MK932850 Rickettsia Coccinella 

MK932849 A.decempunctata Rickettsia AJ269522

Rickettsia A.decempunctata

FJ666768 Rickettsia A.decempunctata
FJ666763 Rickettsia A.bipunctata

AJ269519 Rickettsia A.bipunctata

KY678074 Rickettsia Ixodes colasbelcouri

Рис. 2. Дендрограмма сходства последовательностей ДНК гена gltA Rickettsia. Указаны хозяева внутриклеточных сим-

биотических бактерий Rickettsia и места их сборов. Последовательности, полученные в данной работе, отмечены 

черными ромбами. Другие последовательности выбраны из GenBank для сравнения, приведены регистрационные 

номера. ДНК Rickettsia из Ixodes colasbelcouri использована в качестве аутгруппы
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отличается от FJ666764, AJ269520, AJ269521 заменами 

4–5 нуклеотидов и только одной заменой от Rickettsia 

из A. decempunctata (FJ666768, AJ269522).

ОБСУЖДЕНИЕ
Мы провели масштабное изучение изменчивости 

ядерной и мтДНК у 92 особей A. decempunctata из де-

вяти мест сбора: Праги, Москвы, Рима, Флоренции, 

Гамбурга, Парижа и Ялты, где не было обнаружено 

инфицирование симбионтами и у зараженных, и у неза-

раженных Rickettsia особей из Стокгольма и Феодосии. 

Для анализа мтДНК использовали последовательность, 

аналогичную наиболее вариабельной части гена COI 

у божьих коровок близкого вида A. bipunctata [4].

Пять митохондриальных гаплотипов встретились 

нам в сборе из Праги. Эта выборка среди изученных 

сборов была самая многочисленная. В других местах 

сборов число вариабельных гаплотипов мтДНК зави-

село от численности исследованных особей (табл. 1). 

В Риме среди 20 коровок обнаружены три типа мтДНК. 

В Париже, где нам удалось собрать лишь три божьих 

коровки этого вида, все особи имели одинаковые по-

следовательности гена COI гаплотипа Н1. Митохон-

дриальный вариант Н1 представлен во всех сборах 

(табл. 1). Известные ранее последовательности гена 

COI A. decempunctata из Германии (AJ312061) и Ве-

ликобритании (DQ155924, DQ155760) также относятся 

к гаплотипу мтДНК, обозначенному нами Н1. Тип Н2 

встретился нам в Праге и Флоренции, но также в Мо-

скве и Гамбурге. Тип Н3 обнаружен в Праге и Сток-

гольме.

Таким образом, нам удалось обнаружить восемь 

митохондриальных гаплотипов у A. decempunctata, 

семь из которых до этого не были известны. Шесть 

из восьми обнаруженных гаплотипов мтДНК различа-

ются одной заменой среди 616 п. н. Три из восьми га-

плотипов присутствуют в генофонде A. decempunctata, 

собранных в географически далеких местах обитания. 

Четверть исследованных особей в пражской популяции 

и 40 % коровок из Флоренции обладают уникальным 

гаплотипом Н2, отличающимся от остальных тремя нук-

леотидными заменами (0,49 %). Если принять частоту 

возникновения мутаций в мтДНК адалий, как и у дрозо-

филы 6.2 · 10–8 [23], то время дивергенции гаплотипов 

Н1 и Н2 составляет 55–83 тыс. лет, учитывая в сред-

нем 1.5 или 1 поколение в год. Разнообразие мтДНК 

у A. decempunctata оказывается старше времени по-

следнего оледенения, которое захватило значительную 

часть ареала вида в Европе. Идентичность ядерных 

последовательностей всех изученных A. decempunctata 

свидетельствует об отсутствии препятствий для скре-

щивания и обмена генетической информацией между 

особями разных гаплотипов. Сравнение уровней вну-

тривидовой изменчивости ДНК и морфологических 

признаков у двух близких видов — A. decempunctata 

и A. bipunctata позволяет считать второй вид более 

изменчивым по мтДНК при сравнимом уровне морфо-

логических различий.

Зараженность симбионтами божьих коровок семей-

ства Coccinellidae интенсивно изучается, часто в связи 

со значимостью этих насекомых как хищников, вре-

дителей сельского хозяйства [например, 9, 24, 25]. 

У инвазивного в России вида Harmonia axyridis было 

выявлено заражение Spiroplasma в нативных популяци-

ях [26, 27]. У двуточечных божьих коровок A. bipunctata 

обнаружено заражение симбиотическими бактериями 

трех родов на Европейской и Азиатской частях ареа-

ла [7, 10]. Rickettsia были найдены у A. decempunctata 

в Англии и Германии [10], Wolbachia и Spiroplasma 

не находили.

Проведенный скрининг 199 особей A. decempunctata 

из восьми городов Европы на наличие симбиотиче-

ских бактерий трех родов — Rickettsia, Wolbachia 

и Spiroplasma выявил заражение A. decempunctata 

в Феодосии бактерией Rickettsia. В 2001 г. мы обнару-

жили зараженных Rickettsia особей A. decempunctata 

в Стокгольме с частотой заражения 23 % [11]. В не-

которых исследованных сборах A. decempunctata чис-

ло коровок слишком мало и, возможно, поэтому мы 

не обнаружили симбиотических бактерий. Частота за-

ражения в Стокгольме в 2001 г. была высокой и вы-

числение доверительного интервала показало, что 

могла достигать 48 %. В сборах из Праги заражение 

не превышает 3 %, если оно присутствует в данной 

локальной популяции. Известно, что у божьих коровок 

только часть популяции бывает заражена симбиотиче-

скими бактериями. Бактерии часто теряются в попу-

ляции [9], если нет селективных факторов, способст-

вующих их распространению. Было обнаружено, что 

зараженность Spiroplasma снижает жизнеспособность 

личинок A. bipunctata [24], в той же работе при ин-

фекции Rickettsia и Wolbachia подобного эффекта 

не выявлено. У божьих коровок симбиотические бак-

терии нарушают репродукцию — потомство мужского 

пола отсутствует, что приводит к сдвигу в соотноше-

нии полов в популяциях в сторону самок. В опреде-

ленных условиях это придает популяции некоторые 

преимущества — оставшиеся личинки употребляют 

остановившиеся в развитии яйца в качестве пищи. 

Однако, в благоприятных условиях существования 

незараженные самки оставляют больше потомства, 

чем зараженные [24]. Несовершенное наследование 

по материнской линии в сочетании со скромными пре-

имуществами андроцида и отсутствием других преи-

муществ для инфицированных самок могут создавать 

сильный отбор против особей, зараженных симбиоти-

ческими бактериями.

Зараженность Rickettsia обнаружена нами у особей 

A. decempunctata, собранных в Стокгольме и Фео-

досии, соответственно на северной и южной грани-
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цах ареала десятиточечной божьей коровки. Отметим, 

что это первое сообщение о присутствии Rickettsia 

в южной части ареала вида. Ранее зараженность была 

установлена только на севере, в Великобритании, Гер-

мании [10] и Швеции [11]. Мы исследовали изменчи-

вость гена цит рат синтазы (gltA) Rickettsia, поскольку 

этот участок генома бактерии уже изучался в других 

работах и было показано, что информативность для 

филогенетического анализа бактерий этого гена выше, 

чем 16S рРНК [10]. Обнаруженные нами различия 

в гене gltA Rickettsia у A. decempunctata из Стокголь-

ма и Феодосии могут иметь разную природу. Во-пер-

вых, это могут быть независимые или несвязанные друг 

с другом мутации в данном гене. Во-вторых, в Фео-

досии возможен горизонтальный перенос бактерии 

от симпатрического вида A. bipunctata. Свидетельства 

горизонтального переноса симбионта между особя-

ми A. bipunctata и A. decempunctata из Дании были 

получены при исследовании андроцида, вызываемого 

Rickettsia у A. decempunctata [10]. Эту гипотезу поддер-

живают и находки трех различных штаммов Rickettsia 

в лабораторных линиях A. bipunctata, один из которых 

кластеризуется с Rickettsia из A. decempunctata на ос-

нове сравнения генов atpA, coxA, gltA и 16S рРНК [28]. 

Наши данные, совместно с полученными на других ви-

дах божьих коровок, не поддерживают идею строгой 

ко-эволюции паразита и хозяина. Изучение большего 

числа последовательностей ДНК симбионтов Adalia 

и других видов кокцинеллид, собранных в географиче-

ски удаленных местах, поможет прояснить этот вопрос 

в будущем.

В наши сборы попали божьи коровки с семью точка-

ми на надкрыльях, по морфологии схожие с Coccinella 

septempunctata (Coccinellidae). Определение видовой 

принадлежности с помощью баркодинга показало, что 

ДНК гена COI изученной особи божьей коровки с семью 

точками на надкрыльях (MK932845) ранее не регистри-

ровалась. Наиболее близкий вид, Coccinella magnifica 

(KU916547) из Германии, отличается четырьмя замена-

ми нуклеотидов на изученном участке. Поэтому, до по-

лучения дополнительной информации мы обозначаем 

эту особь Coccinella sp. Интересно, что в ходе данного 

исследования мы впервые обнаружили зараженность 

Coccinella sp. бактерией Rickettsia. Ранее сообщалось 

только о Wolbachia у жуков этого рода [9, 24, 25]. 

По ДНК гена gltA Rickettsia у Coccinella sp. оказалась 

идентична симбионтам A. bipunctata (рис. 2). Кроме 

того, особи A. bipunctata и Coccinella sp. были собра-

ны в одном месте в г. Кемь (Карелия), что предполагает 

как возможный горизонтальный перенос бактериальных 

симбионтов между разными видами кокцинеллид, так 

и контаминацию Coccinella sp. — наличие бактериаль-

ной ДНК в пищеварительном тракте Coccinella после 

того, как данная особь питалась яйцами зараженной 

Rickettsia A. bipunctata.

Поскольку особи A. decempunctata, собранные 

в Праге, Москве, Ялте, Риме, Флоренции, Гамбурге 

и в Париже, оказались не зараженными симбиотиче-

скими бактериями Rickettsia, Spiroplasma и Wolbachia, 

это не дало нам возможности установить какую-ли-

бо связь между гаплотипом мтДНК и зараженно-

стью симбиотической бактерией, как это имеет ме-

сто у A. bipunctata. В Стокгольме гаплотип Н1 был 

выявлен у одной зараженной и у неинфицированных 

Rickettsia особей, гаплотип Н3 — у трех зараженных 

Rickettsia особей. Однако, коровки из Праги с гапло-

типом H3 мтДНК оказались не заражены. В Феодосии 

зараженная Rickettsia и незараженные особи обладали 

гаплотипом Н1. Малый объем материала не позволя-

ет сделать какие-либо выводы о связи гаплотипов мт-

ДНК с зараженностью Rickettsia. Количество нукле-

отидных замен между Rickettsia из A. decempunctata 

и A. bipunctata позволяет предполагать единое про-

исхождение сим бионта у божьих коровок рода Adalia 

и не исключают последующих горизонтальных перено-

сов между особями обоих видов.

Финансирование. Работа поддержана грантом РФФИ 

№ 19-04-00739, сбор материала частично выполнен 

И.А. Захаровым по госзаданию № 0112-2019-0002.
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