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Цель. Описание результатов молекулярно-

генетического исследования насекомых – пред-

ставителей подсемейства Cetoniinae (бронзов-

ки). Методы. Для анализа использованы мето-

ды малотравматичного забора материала для 

выделения ДНК, метод полимеразной цепной 

реакции, секвенирования участка мтДНК гена 

COI. Результаты. Предложена методика забо-

ра биологического материала для выделения 

ДНК из задних ног особей, что позволило не 

изымать из среды обитания особей наиболее 

ценных видов, собранных на территории Рес-

публики Беларусь. Подготовлена коллекция об-

разцов ДНК представителей подсемейства 

Cetoniinae. Выявлены гаплотипы Oxythyrea 

funesta (Poda, 1761) и Protaetia aeruginosa 

(Linnaeus, 1767) представителей популяций, 

обитающих на территории Беларуси. Выводы. 

Обнаружены различия гаплотипов у представи-

телей белорусской и европейской части ареала. 

Ключевые слова: молекулярные маркеры, 

мтДНК, ДНК-штрихкодирование, насекомые, 

подсемейство Cetoniinae. 

 

Подсемейство Cetoniinae (бронзовки) яв-

ляется таксоном, проведение охранных меро-

приятий в отношении которого позволяет со-

хранять комплекс видов, приуроченных к ста-

рым широколиственным лесам. Именно поэто-

му данному таксону уделяется значительное 

внимание в Европе. На территории Беларуси 

обитает 13 видов подсемейства Cetoniinae, 6 из 

которых внесены в Красную книгу Республики 

Беларусь [1]. Молекулярно-генетические иссле-

дования видов подсемейства Cetoniinae помо-

гают оптимизировать проведение охранных ме-

роприятий, а также построить модели внутри-

видовых изменений в рамках данного таксона. В 

статье представлено описание результатов мо-

лекулярно-генетического исследования методом 

ДНК-штрихкодирования ряда видов насекомых 

– представителей подсемейства Cetoniinae 

(бронзовки). 

 

Материалы и методы 

На территории Беларуси выявлено 13 ви-

дов подсемейства Cetoniinae (табл. 1). 

Сбор полевого материала проводили на 

территории Государственного природоохраннго 

учреждения «Березинский биосферный запо-

ведник», Республиканского ландшафтного за-

казника «Средняя Припять», Республиканского 

ландшафтного заказника «Озеры», Республи-

канского ландшафтного заказника «Гроднен-

ская пуща», Биологического заказника местного 

значения «Свислочь», Республиканского ланд-

шафтного заказника «Старица», национального 

парка «Беловежская Пуща». 

Имаго представителей подсемейства 

Cetoniinae были собраны в основном методом 

ручного сбора, а также с использованием специ-

альных ловушек. Ручной сбор производился на 

цветущих растениях и на стволах деревьев с 

вытекающим соком. 

По разработанной нами методике [6] для 

выделения ДНК у имаго насекомых забирали 

заднюю конечность и фиксировали в 96 % спир-

те. Отношение образец/этанол выдерживалось 

не более 1/5. 

Для выделения и очистки образцов ДНК 

были опробованы две методики: фенол-

хлороформная экстракция и выделение ДНК 

набором NucleoSpin DNA Insect производства 

MACHEREY-NAGEL GmbH & Co. KG. Основ-

ная часть образцов получена методом фенол-

хлороформной экстракции. В случае выделения 

ДНК из энтомологических образцов, собранных 

с помощью оконной ловушки, а также выделе-
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ния ДНК наиболее ценных представителей под-

семейства Cetoniinae использовали набор 

NucleoSpin DNA Insect производства 

MACHEREY-NAGEL GmbH & Co.  

Выделение ДНК набором NucleoSpin 

DNA Insect проводили в соответствии с прила-

гаемой инструкцией. 

Для амплификации целевых участков гена 

COI (цитохром-с-оксидаза I) использовали спе-

цифические олигонуклеотидные праймеры 

LCO1490 (5’ GGT CAACAAATC ATAAAG 

ATATTG G 3’) / HCO2198(5’ TAA ACT TCA 

GGG TGA CCA AAA AATCA 3’) [7, 8]. Секве-

нирование проводили на генетическом анализа-

торе THERMO FISHER SCIENTIFIC ABI 

PRISM. Для анализа последовательностей ДНК 

использовали программные пакеты SeqScanner, 

MEGA 7. 

 

Результаты и обсуждение 

За период проведения полевых исследо-

ваний собраны 11 видов жуков подсемейства 

Cetoniinae из 13 видов, обитающих на террито-

рии Беларуси. Проведено выделение общей 

фракции ДНК из собранного материала. Данные 

о количестве образцов ДНК, вошедших в состав 

коллекции, представлены в таблице 2. Часть 

образцов передана в Республиканский банк 

ДНК человека, растений, животных и микроор-

ганизмов Института генетики и цитологии НАН 

Беларуси. 

 

Таблица 1. Распространение видов подсемейства Cetoniinae на территории Республики Бела-

русь [2–5] 

Встречающиеся виды Геоботанические округа 

Oxythyrea funesta (Poda, 1761) 1 

Tropinota hirta (Poda, 1761) 1, 2, 4, 5, 6, 7 

Cetonia aurata (Linnaeus, 1761) 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 

Protaetia lugubris (Herbst, 1786) 2, 3, 6, 7 

P. metallica (H., 1782) 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 

P. fieberi (Kraatz, 1880) 6, 7 

P. aeruginosa (Linnaeus, 1767) 3, 4, 7 

P. affinis (Andesch, 1797) 5, 6, 7 

Valgus hemipterus (Linnaeus, 1758) 3, 4, 6, 7 

Osmoderma barnabita (Motschulsky, 1845) 2, 3, 4, 7 

Gnorimus nobilis (Linnaeus, 1758) 4, 7 

G. variabilis (Linnaeus, 1758) 2, 3, 5, 7 

Trichius fasciatus (Linnaeus, 1758) 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 
Примечания: 1 – Западно-Двинский; 2 – Ошмянско–Минский; 3 – Оршанско-Могилевский; 4 – Неманс-

ко-Предполесский; 5 – Березинско-Предполесский; 6 – Бугско-Полесский; 7 – Полесско-Приднепровский. 

 

Таблица 2. Состав коллекции образцов ДНК представителей подсемейства Cetoniinae 

Видовая принадлежность Количество образцов 

Oxythyrea funesta (Poda, 1761) 66 

Tropinota hirta (Poda, 1761) 4 

Cetonia aurata (Linnaeus, 1761) 47 

Protaetia lugubris (Herbst, 1786) 3 

P. metallica (Herbst, 1782) 5 

P. fieberi (Kraatz, 1880) 2 

P. aeruginosa (Linnaeus, 1767) 15 

Valgus hemipterus (Linnaeus, 1758) 3 

Osmoderma barnabita (Motsch., 1845) 2 

Gnorimus nobilis (Linnaeus, 1758) 1 

Trichius fasciatus (Linnaeus,1758) 4 
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Секвенирование участка гена COI (цито-

хром-с-оксидаза I) провели для двух видов 

Oxythyrea funesta (Poda, 1761) (4 последователь-

ности) и Protaetia aeruginosa (Linnaeus, 1767) (3 

последовательности). Oxythyrea funesta (Poda, 

1761) является распространенным видом, не 

является охраняемым видом. Protaetia 

aeruginosa (Linnaeus, 1767) занесена в Красную 

книгу Беларуси (IV категория национального 

природоохранного значения), вид включен в 

Европейский список охраняемых сапроксиль-

ных видов (NT), Красную книгу России (II кате-

гория, сокращающийся в численности вид). По-

следовательность ДНК экземпляра, относящего-

ся к виду Protaetia aeruginosa (Linnaeus, 1767) 

представлена на рис. 1. 

 

 
Рис. 1. Фотография представителя вида Protaetia aeruginosa (Linnaeus, 1767) (а) и полученная последова-

тельность участка гена COI (цитохром-с-оксидаза I) (б). 

 

Последовательности ДНК были проанали-

зированы с использованием программ 

SeqScanner, MEGA 7. Были обнаружены отли-

чия генетических последовательностей предста-

вителей белорусской части ареала для Oxythyrea 

funesta (Poda, 1761) и Protaetia aeruginosa 

(Linnaeus, 1767). При сравнении полученных 

генетических последовательностей с последова-

тельностями, взятыми из международной базы 

данных BOLD (22 образца, коллектированные в 

России, Финляндии, Австрии, Германии, Фран-

ции, Италии), для O. funesta обнаружено 2 нук-

леотидные замены, встречающиеся только у 

особей белорусской части ареала: замена A/G 

(3 последовательности с генотипом G/G, 1 по-

следовательность с генотипом A/G) и замена 

G/A (3 последовательности с генотипом G/G, 1 

последовательность с генотипом А/А). У пред-

ставителей P. aeruginosa было обнаружено 8 

вариантов нуклеотидных замен, однако о разли-

чиях последовательностей у особей, собранных 

в разных частях ареала, сложно говорить, т. к. в 

базе данных BOLD представлено всего три по-

следовательности гена COI данного вида, при-

веденные под синонимичными видовыми на-

званиями (Cetonischema aeruginosa, Potosia 

aeruginosa). Также следует отметить, что в по-

следовательности участка гена COI O. funesta 

были обнаружены нуклеотиды в гетерозиготном 

положении, в то время как у P. aeruginosa все 

нуклеотиды полученных последовательностей 

оказались в гомозиготном положении, что мо-

жет быть связано с различиями в состоянии по-

пуляций данных видов. 

Также был проведен анализ последова-

тельности участка гена COI с использованием 

175 последовательностей варьирующей длины. 

В это число входили 7 последовательностей, 

коллектированных на территории Беларуси, и 

168 последовательностей видов, входящих в 

подсемейство Cetoniinae, полученных из базы 

данных BOLD [9]. Для анализа брали только 

последовательности гена COI экземпляров, соб-

ранных на территории Европы. На основании 

анализа была построена филограмма, участок 

которой представлен на рис. 2.  
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Рис. 2. Участок филограммы, построенной на основе анализа частичной нуклеотидной последовательно-

сти гена COI представителей подсемейства Cetoniinae. 

 

На рисунке видно, что проанализирован-

ные последовательности ДНК особей P. 

aeruginosa, коллектированных в Беларуси и 

России, объединены в отдельный кластер, что 

наглядно показывает наличие значимых отли-

чий этих последовательностей от последова-

тельностей ДНК экземпляров, собранных на 

территории Франции. 

Следует отметить, что шифры образцов 

приведены в соответствии с базой данных 

BOLD, где некоторые виды указаны под сино-

нимичными названиями, однако при построении 

филограммы объединяются как один вид.  

Исследования по изучению генетического 

разнообразия представителей подсемейства Ce-

toniinae на территории Беларуси будут продол-

жены. Планируется расширить количество по-

лученных данных. Для выявления уникальных 

для Европы популяций планируется получить 

генетические последовательности для всех ви-

дов, обитающих на территории Беларуси. 

 

Выводы 

Предложена методика забора биологиче-

ского материала для выделения ДНК из задних 

ног особей, что позволило не изымать из среды 

обитания особей охраняемых и редких видов, 

собранных на территории Республики Беларусь. 

Подготовлена коллекция образцов ДНК пред-

ставителей подсемейства Cetoniinae. Выявлены 

гаплотипы Oxythyrea funesta (Poda, 1761) и 

Protaetia aeruginosa (Linnaeus, 1767) представи-

телей популяций, обитающих на территории 

Беларуси. Обнаружены различия гаплотипов у 

представителей белорусской и европейской час-

ти ареала. 
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GENOTYPING OF THE SITE OF THE mtDNA OF REPRESENTATIVES  

OF THE CETONIINAE SUBFAMILY 

Aim. Description of the results of molecular genetic research of insects-representatives of the subfamily Cetoniinae 

(flower chafer). Methods. For the analysis, methods of low-traumatic sampling of material for DNA isolation, polyme-

rase chain reaction method, sequencing of the region of mtDNA COI gene were used. Results. A technique for sam-

pling biological material for isolating DNA from the hind legs of individuals was proposed, which allowed not to re-

move from the habitat the individuals of the most valuable species, collected on the territory of the Republic of Belarus. 

A collection of DNA samples of representatives of the subfamily Cetoniinae was prepared. The haplotypes Oxythyrea 

funesta (Poda, 1761) and Protaetia aeruginosa (Linnaeus, 1767) of representatives of the populations inhabiting the 

territory of Belarus have been identified. Conclusions. There were significant differences in haplotypes among repre-

sentatives of the Belarusian and European parts of their areal. 

Keywords: molecular markers, mtDNA, DNA-barcoding, insects, subfamily Cetoniinae. 
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ГЕНОТИПУВАННЯ САЙТУ мтДНК ПРЕДСТАВНИКІВ ПІДРОДИНИ CETONIINAE 

Мета. Опис результатів молекулярно-генетичного дослідження комах-представників підродини Cetoniinae 

(бронзовки). Методи. Для аналізу використані методи малотравматичного забору матеріалу для виділення 
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ДНК, метод полімеразної ланцюгової реакції, секвенування ділянки мтДНК гена COI. Результати. Запропоно-

вано методику забору біологічного матеріалу для виділення ДНК із задніх ніг особин, що дозволило не вилуча-

ти з місця існування особин найбільш цінних видів. зібраних на території Республіки Білорусь. Підготовлена 

колекція зразків ДНК представників підродини Cetoniinae, Виявлено гаплотипи Oxythyrea funesta (Poda, 1761) і 

Protaetia aeruginosa (Linnaeus, 1767) представників популяцій, що мешкають на території Білорусі. Висновки. 

Виявлено значні відмінності гаплотипов у представників білоруської та європейської частини ареалу. 

Ключові слова: молекулярні маркери, мтДНК, ДНК-штрихкодування, комахи, підродина Cetoniinae. 


