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Резюме 

В данном обзоре рассмотрены существующие и предполагаемые генетические системы, 

характерные для перепончатокрылых насекомых, а также показано, как устроен и функционирует 

пол-определяющий каскад у отдельных видов. Большинство перепончатокрылых насекомых  

являются гаплодиплоидными – самки имеют диплоидный набор хромосом, а самцы гаплоидный. 

Однако пол–определяющие механизмы внутри этого отряда значительно варьируют не только в 

отдельных семействах, но даже в пределах одного рода. Общей чертой для них является наличие 

иерархичного пол-определяющего каскада, где продукты одних генов регулируют пол-

специфичный сплайсинг других. Регуляция экспрессии осуществляется как при помощи 

альтернативного сплайсинга, так и положительных авторегуляторных петель.  
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Resume 

This review examines the existing and proposed genetic systems of Hymenoptera, as well as shows how the 

sex-determining cascade in particular species works and functions. Most Hymenoptera are haplodiploid 

organisms – females have a diploid set of chromosomes, and males have a haploid one. However, the sex-

determining mechanisms within this order vary considerably, not only in families, but even within the same 

genus. A common feature for these mechanisms is the presence of a hierarchical sex-determining cascade 

of genes, where the products of some genes regulate the sex-specific splicing of others. Expression is 

regulated both by alternative splicing and positive autoregulatory loops.  
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Введение 

Перепончатокрылые (Hymenoptera) – отряд 

насекомых, включающий в себя два подотряда 

(Symphyta и Apocrita), 132 семейства и 153088 

современных описанных вида [Aguiar et al., 2013; 

Peters et al., 2017]. Предполагаемое число видов 

достигает 300 000, среди них есть неописанные виды 

в научных коллекциях и еще не обнаруженные виды 

(Heraty et al., 2009). Наиболее древние представители 

этого отряда найдены в отложениях Триасового 

периода (Ronquist et al., 2012). Предположительно, их 

видообразование началось около 281 млн. лет назад 

между Каменноугольным и Триасовым периодами 

[Peters et al., 2017] и шло параллельно с эволюцией 

покрытосеменных растений [Dyer et al., 2012; Hu et 

al., 2008]. 

Характерной особенностью Hymenoptera 

является их гаплодиплоидность (также называемая  

арренотокией, или арренотокическим 

партеногенезом) – самки имеют диплоидный набор 

хромосом, а самцы гаплоидный. Однако пол–

определяющие механизмы Hymenoptera значительно 

варьируют не только в отдельных семействах, но 

даже в пределах одного рода [Gu et al., 2003; van 

Wilgenburg et al.,  2006; Paladino et al., 2015].  

 

Генетические системы насекомых 

Классификация генетических систем 

насекомых была предложена Нормарком [Normark, 

2003]. Он выделил три генетические системы: 

системы, в которых самцы диплоидны 

(диплодиплоидность), гаплоидны 

(гаплодиплоидность) и отсутствуют вовсе 

(телитокия). Под генетической системой 

подразумевают комплекс из структур и механизмов 

передачи наследственной информации, характерный 

для определенного вида организмов. 

В диплодиплоидной системе самки и самцы 

имеют диплоидный набор хромосом, состоящий из 

гаплоидных геномов двух родителей. Это самая 

распространенная генетическая система, 

встречающаяся у большинства позвоночных и 

беспозвоночных организмов [Trukhina et al.,  2013; 

Blackmon et al.,  2016]. Для перепончатокрылых 

насекомых характерны две системы – 

гаплодиплоидность и телитокия. 

При гаплодиплоидной системе самки 

возникают из оплодотворенных яйцеклеток и имеют 

диплоидный набор хромосом, а самцы появляются из 

неоплодотворенных яиц и, следовательно, имеют 

гаплоидный набор. Гаплодиплоидность была 

подтверждена для 1300 видов Hymenoptera [Blackmon 

et al .,  2016]. К гаплодиплоидной системе, согласно 

классификации Нормарка [Normark, 2003], относятся 

арренотокия и элиминация отцовского генома. 

Основное различие между этими типами определения 

пола заключается в том, что при арренотокии 

гаплодиплоидность потомства обеспечивается за счет 

процесса оплодотворения, а при элиминации 

отцовского генома наблюдается функциональная 

гаплодиплоидность, которая возникает за счет 

полного или частичного подавления экспрессии 

отцовского генома. 

 

Комплементарное определение пола 

Одной из форм арренотокического 

партеногенеза является комплементарное 

определение пола (complementary sex determination, 

CSD). CSD основывается на аллельной комбинации 

пол-определяющего гена или генов – гетерозиготы 

развиваются в самок, а гомо – и гемизиготы в самцов 

[Beye et al., 2003]. Впервые CSD было предположено 

для наездника Bracon hebetor из семейства Braconidae 

[Whiting, 1943]. Позже CSD было предположено для 

более 80 видов перепончатокрылых [van Wilgenburg 

et al.,  2006], однако его наличие с установлением 

конкретных генов (csd, fem1) было доказано лишь для 

A. mellifera [Beye et al., 2003] и других 

представителей Apidae [Gadau et al.,  2001; Hasselmann 

et al., 2008; Liu et al.,  2011; Liu et al.,  2012; Wang et al., 

2013]. Для установления CSD используют несколько 

подходов, которые имеют разную степень 

достоверности. Так, о наличии CSD можно судить по 

соотношению полов, наблюдаемом в экспериментах 

по близкородственному скрещиванию, которое в 

случае CSD смещено в сторону мужского пола (male 

biased sex ratio). Более надежные данные можно 

получить при помощи цитологических (обнаружение 

диплоидных самцов) и генетических (картирование 

локуса пола, РНК–интерференция) методов [Butcher 

et al., 2000; van Wilgenburg et al., 2006]. 

Селективным недостатком комплементарного 

определения пола является производство диплоидных 

самцов (diploid male production, DMP), поскольку у 

большинства видов с CSD диплоидные самцы 

нежизнеспособны или производят диплоидную 

сперму, которая приводит к появлению 

нежизнеспособного триплоидного потомства [Harpur 

et al., 2012]. Eсли матка спаривается с трутнем (или с 

несколькими), имеющим общий с ней аллель пол-

определяющего гена, то половина потомства из 

оплодотворенных яиц будет нежизнеспособна. 

Поскольку в естественных условиях матка 

спаривается с более чем с 15 трутнями [Tarpy et al., 

2015], то отрицательные последствия 

комплементарной детерминации пола снижаются, 

если хотя бы 2–3 из них будут иметь отличные от 

матки аллели пол-определяющего гена complementary 

sex determiner (csd). Для того чтобы небольшая 

группа пчелиных семей на пасеке могла 
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продолжительное время существовать без угрозы 

вымирания, для неѐ крайне важно сохранение 

достаточного полиморфизма по гену csd. 

У большинства перепончатокрылых с CSD 

диплоидные самцы являются генетическим тупиком, 

поскольку они бесплодны либо дают при 

скрещивании стерильное триплоидное потомство. 

Тем не менее, были обнаружены виды, такие как 

Euodynerus foraminatus [Stahlhut, Cowan, 2004], 

Cotesia glomerata L. [Elias et al., 2009] и Mastrus ridens 

[Zaviezo et al., 2017], у которых диплоидные самцы 

фертильны и дают при скрещивании плодовитое 

потомство. 

Были обнаружены виды, у которых пол 

контролировался аллельной комбинацией двух и 

более генов, так называемой многолокусной CSD 

(multi–CSD) [Sanchez et al., 2008; de Boer et al., 2008; 

de Boer et al., 2012; Paladino et al., 2015]. Данная 

форма CSD имеет большее селективное 

преимущество, поскольку вероятность появления 

гомозиготного по всем локусам потомства заметно 

уменьшается. Многолокусная CSD была найдена у 

паразитической осы Cotesia vestalis, пилильщика Arge 

nigrinodosa, муравья Vollenhovia emeryi [de Boer et al., 

2008; Naito et al., 2000; Miyakawa et al., 2018].  

 

Определение пола на основе материнского 

эффекта и геномного импринтинга 

Для объяснения механизмов определения 

пола у перепончатокрылых насекомых, которые не 

соответствуют CSD, были предложены модели non–

CSD – это определение пола на основе материнского 

эффекта (maternal effect sex determination, MESD) и 

геномного импринтинга (genomic imprinting sex 

determination, GISD) [van de Zande et al., 2014]. 

Данные модели требуют экспериментального 

подтверждения. Определение пола на основе 

материнского эффекта заключается в том, что на 

раннем этапе развития у зародыша собственный 

генотип находятся в неактивном состоянии и его 

фенотип определяется за счет мРНК матери, 

находящихся в яйцеклетке [van de Zande et al., 2014; 

Geuverink et al., 2018]. 

Геномный импринтинг (genomic imprinting) – 

это избирательная экспрессия аллелей некоторых 

генов в зависимости от родителя, от которого данный 

аллель получен. Этот эпигенетический процесс 

основан на метилировании ДНК [van de Zande et al., 

2014]. Модель материнского эффекта была 

предположена для Nasonia vitripennis, однако позже 

ей на замену предложили модель MEGISD (Maternal 

Effect Genomic Imprinting Sex Determination). Эта 

модель включает в себя механизм материнского 

эффекта и геномного импринтинга. Согласно этой 

модели, активация транскрипции гена tra у зародыша 

Nasonia vitripennis осуществляется за счет 

материнской мРНК гена tra, при этом у диплоидных 

зародышей для активации tra необходимы отцовские 

аллели гипотетического гена womanizer [van de Zande 

et al., 2014]. Модель MEGISD также была 

предположена для паразитоида Asobara tabida 

[Geuverink et al., 2018]. 

 

Элиминация отцовского генома 

Следующий механизм определения пола, 

входящий в гаплодиплоидную систему, – элиминация 

отцовского генома (paternal genome elimination, PGE), 

или псевдо–арренотокия [Normark, 2003; Sanchez, 

2008]. При PGE самцы развиваются из зиготы, 

содержащей гаплоидный геном матери и гаплоидный 

геном отца, однако отцовский геном полностью или 

частично подавляется. Один из способов элиминации 

отцовского генома обуславливается наличием 

хромосомы «отцовского соотношения полов» 

(paternal sex ratio chromosome) [Werren et al., 2003], 

которая передается через сперму и подавляет 

экспрессию отцовского генома. Другой способ – 

митотическая или мейотическая элиминация 

отцовского генома, возникающая за счет 

модификаций в метилировании гистонов, что 

препятствует конденсации отцовского хроматина в 

отдельные хромосомы [Escriba et al., 2011]. Еще один 

способ элиминации обуславливается 

цитоплазматической несовместимостью, вызванной 

эндосимбиотическими бактериями [Tram et al., 2006]. 

Все эти способы упираются в подавление 

конденсации отцовского хроматина [Aldrich et., 

2017]. PGE обнаружена у представителей отрядов 

Coleoptera, Diptera, Hemiptera, Thysanoptera, 

Phthiraptera и Collembola [Normark, 2003; Blackmon et 

al., 2016]. Среди Hymenoptera PGE выявлена у 

представителей надсемейства Chalcidoidea [Tram et 

al., 2006; Heimpel et al., 2008]. 

 

Телитокия 

При телитокии из неоплодотворенных яиц 

появляются самки. У одних видов наблюдается 

облигатная форма телитокии, при которой организмы 

размножаются исключительно бесполым путем, 

например как Mycocepurus smithii [Rabeling et al., 

2009]. Облигатная телитокия относительно редкое 

явление среди перепончатокрылых, тогда как 

факультативная телитокия, при которой организмы 

размножаются как половым, так и бесполым путем, 

распространена довольно широко, особенно среди 

муравьев [Wang et al., 2017; Espinosa et al., 2017; 

Nugnes et al., 2015; Masuko et al., 2014; Doums et al., 

2013; Pearcy et al., 2006; Ravary et al.,  2004; Dobata et 

al.,  2009]. Был обнаружен также вид Platythyrea 

punctata, у которого одна из популяций имеет 
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облигатную форму телитокии, а другая – 

факультативную [Kellner et al., 2013]. Телитокия была 

обнаружена также у капской пчелы A. m. capensis 

[Baudry et al., 2004; Chapman et al., 2015; Cole–Clark et 

al., 2017]. 

По способу восстановления диплоидности 

хромосомного набора телитокия делится на два типа 

– генетическую (автомиксис и апомиксис) и 

эндосимбионт–индуцированную [Heimpel et al., 2008; 

Rabeling et al., 2013]. При апомиксисе (также известен 

как премейотическая дупликация и митотический 

партеногенез) зигота формируется митотически и 

потомство являются копиями матери. Апомиксис не 

распространен среди Перепончатокрылых [Rabeling 

et al., 2013], он обнаружен у паразитоидов Meteorus 

pulchricornis [Tsutsui et al., 2014] и Trichogramma 

cacoeciae [Vavre et al., 2004]. При автомиксисе 

происходит мейоз, что ведет к редукции числа 

хромосом диплоидной яйцеклетки, а восстановление 

диплоидности осуществляется за счет слияния 

пронуклеусов [Heimpel et al., 2008]. Автомиктическая 

телитокия наиболее изучена у капской медоносной 

пчелы A. m. capensis. При наличии плодной матки 

семья размножается обычным способом. Когда семья 

теряет матку и не имеет возможности вырастить 

новую, рабочие пчелы начинают откладывать яйца, 

из которых развиваются диплоидные самки. 

Восстановление диплоидности происходит за счет 

слияния пронуклеусов. При так называемом 

центральном слиянии (central fusion), когда 

сливаются пронуклеусы, полученные из разных 

вторичных ооцитов (не сестринские хроматиды), все 

потомство будет иметь генотип матери. При 

терминальном слиянии (terminal fusion), когда 

сливаются пронуклеусы, полученные из одного и 

того же вторичного ооцита (сестринские хроматиды), 

половина материнского генотипа теряется и 

потомство будет гомозиготным по всем локусам 

[Baudry et al., 2004; Cole–Clark et al., 2017]. Поскольку 

пол у медоносной пчелы контролируется аллельной 

комбинацией одного гена csd [Beye et al., 2003], то 

потомство от терминального слияния будет 

нежизнеспособно. Также возможно случайное 

слияние (random fusion), при котором центральное и 

терминальное слияние пронуклеусов происходит с 

равным соотношением [Adachi–Hagimori et al., 2008]. 

Автомиксис обнаружен у ряда видов Formicidae 

[Doums et al., 2013; Rabeling et al., 2013; Kellner et al., 

2013]. 

Эндосимбионт–индуцированная телитокия 

характерна для надсемейств Chalcidoidea и 

Cynipoidea [Adachi–Hagimori et al., 2008; Nugnes et al., 

2015; Ma et al., 2015]. Эндосимбионты 

восстанавливают плоидность путем дупликации 

гамет: после мейотической дупликации гаметы 

бактерии прерывают анафазу I и в ядре остаются два 

идентичных гаплоидных набора хромосом. 

Между существующими генетическими 

системами часто наблюдаются переходы. Например, 

в случае факультативной телитокии обработка 

антибиотиками или высокой температурой приводит 

к обычной арренотокии [Schneider et al., 2003; Nguyen 

et al., 2013]. Считается, что гаплодиплоидность 

возникла из диплодиплоидности [Normark, 2003]. В 

пользу этого предположения говорит 

филогенетический анализ 13113 видов насекомых из 

30 отрядов, который показал, что предковой формой 

определения пола является диплодиплоидность с 

мужской гетерогаметностью [Blackmon et al., 2016]. 

Гаплодиплоидность имеет семь [Ross et al., 2019], а 

по другим данным десять [Normark, 2003], 

независимых путей происхождения внутри класса 

насекомых. 

Эволюция Hymenoptera привела к 

формированию разнообразных механизмов 

определения пола, которые могут варьировать даже в 

пределах одного рода. Такое разнообразие пол–

определяющих механизмов могло стать причиной 

высокого видового разнообразия перепончатокрылых 

насекомых. 

 

Каскад пол–определяющих генов и их эволюция 

Определение пола зависит не только от 

половых хромосом, гаплоидности или дозового 

эффекта хромосом. На примере таких модельных 

организмов как Drosophila melanogaster, Apis 

mellifera, Nasonia vitripennis и Bombyx mori, было 

показано, что с развитием молекулярно–генетических 

технологий выявляется более тонкая и сложная 

организация механизмов, регулирующих определение 

пола и половую дифференциацию [Xu et al., 2017; Sun 

et al., 2017; Nagaraju et al., 2014; Ledon–Rettig et al., 

2017; Shukla et al., 2012; Verhulst et al., 2010a; Roth et 

al., 2019]. Определение пола у насекомых 

характеризуется каскадом генов, который 

консервативен в основании, но имеет разные 

первичные сигналы на вершине каскада [Graham et 

al., 2003; Saccone et al., 2011; Verhulst et al., 2014]. У 

насекомых, включая двукрылых (мухи и москиты), 

перепончатокрылых (муравьи, пчелы, осы и 

пилильщики) и чешуекрылых (бабочки и моли) 

самым нижним в каскаде генов является ген-

переключатель doublesex [Shukla et al., 2010]. Его 

«upstream» регулятор ген transformer присутствует у 

насекомых отряда Hymenoptera, Coleoptera и Diptera 

[Gotoh et al., 2016; Verhulst et al., 2015], но до сих пор 

не обнаружен у отряда Lepidoptera и в базальных 

линиях Diptera [Geuverink et al., 2014]. 

Среди перепончатокрылых насекомых пол–

определяющий каскад наиболее полно изучен у Apis 



Гаплодиплоидность и ген пола перепончатокрылых 

 112 

mellifera и Nasonia vitripennis [Biewer et al., 2015; 

Beukeboom et al., 2007; Verhulst et al., 2010a]. У 

медоносной пчелы, которая характеризуется CSD, 

пол–определяющий каскад состоит из четырех генов 

(рис. 1): doublesex (dsx), transformer2 (tra2), feminizer 

(fem) и complementary sex determiner (csd) [Biewer et 

al., 2015]. У Nasonia vitripennis и Asobara tabida, для 

которых была предположена модель MEGISD, каскад 

включает три гена: doublesex (dsx), transformer2 (tra2) 

и transformer (tra) [Geuverink et al., 2018]. 

Молекулярным переключателем в основании 

каскада пол–определяющих генов у большинства 

насекомых является ген dsx. Dsx относится к 

семейству Dmrt генов, которые отвечают за половую 

дифференциацию млекопитающих, насекомых и 

круглых червей [Matsuda et al., 2002; Bratus et al., 

2006; Zhang et al., 2006]. Он обнаружен у насекомых 

из 7 отрядов, однако полное филогенетическое 

распределение гена dsx внутри класса неизвестно 

[Price et al., 2015; Geuverink et al., 2014]. На данный 

момент среди перепончатокрылых он обнаружен у 41 

вида из 14 семейств (http://www.orthodb.org), а его 

предполагаемые ортологи встречаются во всех 30 

отрядах насекомых [Price et al., 2015]. 

 

 
 

Рисунок 1. Схема пол–определяющего каскада генов 

Apis mellifera 

Figure 1. Scheme of the sex-determining gene cascade of 

Apis mellifera 

 

Ген dsx состоит из зависимого от пола DM–

домена, который есть у всех генов семейства Dmrt, и 

пол–специфичного OD2 домена, который характерен 

для гена dsx и его ортологов [Hodgkin, 2002]. DM–

домен состоит из цинк–зависимого ДНК–

связывающего домена и домена олигомеризации 

OD1. OD2 домен содержит не специфичный для пола 

N–конец и пол–специфичный C–конец [Narendra et 

al., 2002; Cho et al., 2007]. Ген dsx является 

транскрипционным фактором downstream генов 

каскада, который регулирует развитие пол–

специфичных признаков, таких как морфология, 

производство феромонов и поведение [Shukla et al., 

2010]. Он контролирует развитие половых органов 

[Roth et al., 2019]. При воздействии гена transformer 

он подвергается альтернативному сплайсингу в пол–

специфичные варианты [Geuverink et al., 2014]. У 

медоносной пчелы было выявлено четыре изоформы 

dsx – dsxM (мужская), dsxF1 и dsxF2 (женские), dsxB 

(общая). По всей вероятности, DsxB не играет роли в 

определении пола, поскольку экспрессируется как у 

мужского, так и женского пола [Cho et al., 2007]. Две 

женские изоформы отличаются сайтом терминации 

транскрипции. Тогда как различие между dsxF1 и 

dsxM заключается в пропуске одного из семи экзонов 

при транскрипции в мужской изоформе. Другая 

женская изоформа dsxF2 отличается от мужской 

последовательностью 3′-конца [Cho et al., 2007]. У 

осы Nasonia vitripennis обнаружены две изоформы – 

мужская и женская [Oliveira et al., 2009]. У 

пилильщика Athalia rosae выявлено три мужские 

(ArdsxM1, ArdsxM2 и ArdsxM3) и три женские 

(ArdsxF1, ArdsxF2 и ArdsxF3) изоформы [Mine et al., 

2017]. Результаты, полученные Cho et al. [2007], 

свидетельствуют о том, что у предковых насекомых с 

полным превращением женская форма dsx являлась 

формой по умолчанию, а мужская форма 

генерировалась путем подавления сплайсинга 

женской формы. 

Transformer – следующий ген в пол–

определяющем каскаде, регулирующий 

транскрипцию dsx. Tra принадлежит классу аргинин–

сериновых (SR)–белков и содержит несколько 

консервативных доменов, один из которых 

распространен только среди двукрылых насекомых 

(«the dipteran domain»), а другой – только среди 

перепончатокрылых («the hymenopteran domain») 

[Tanaka et al., 2018]. Функция этих доменов остается 

неизвестной [Verhulst et al., 2010b; Tanaka et al., 2018]. 

SR–дипептиды необходимы для ДНК–связывающей 

функции белка tra [Eirin–Lopez et al., 2015]. 

Полспецифичный сплайсинг мРНК tra происходит 

путем альтернативного сплайсинга, поддерживаемого 

авторегуляторной петлей [Sawanth et al., 2016]. Для 

большинства видов насекомых наличие 

функционального белка tra на ранней стадии 

эмбрионального развития необходимо для развития 

женского пола [Verhulst et al., 2010b; Saccone et al., 

2011]. Пол–определяющая функция tra заключается в 

направлении сплайсинга пре–мРНК dsx в белок dsx, 
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специфичный для женского пола. Без tra пре–мРНК 

гена dsx подвергается сплайсингу, специфичному для 

мужского пола. Это подтверждают эксперименты по 

РНК интерференции транскриптов гена tra – при их 

подавлении происходит развитие мужского пола 

[Hasselmann et al., 2008a, Verhulst et al., 2010b; Liu et 

al., 2015]. Регуляция сплайсинга геном tra 

обеспечивается SR–доменом путем его 

взаимодействия с другими белками, имеющими РНК–

связывающие домены, например как tra2. Tra 

является наиболее быстро эволюционирующим геном 

пол–определяющего каскада [Eirin–Lopez et al., 2015], 

что затрудняет поиск его ортологов среди разных 

видов насекомых. Одним из ортологов tra является 

ген fem у A. mellifera. Предполагается, что tra 

является предковым у насекомых с полным 

превращением на основе его общих доменов и 

консервативных признаков авторегуляции и пол–

специфичного сплайсинга. Дупликации tra 

обнаруживаются в отдельных семействах внутри 

отряда Hymenoptera, для которых характерно CSD 

[Geuverink et al., 2014]. 

Ген tra2 является важным звеном в пол–

определяющем каскаде у многих видов насекомых 

[Burghardt et al., 2005; Geuverink et al., 2014; Nissen et 

al., 2012]. По своей структуре он близок гену tra – он 

состоит из РНК–связывающего домена, 

фланкированного аргинин–сериновыми участками. 

Нокдаун исследования tra2 показали его роль в 

эмбриональном развитии Hymenoptera и Coleoptera, 

но не у представителей Diptera и Lepidoptera. Ген tra2 

считается более консервативным геном, чем tra, в 

связи с тем, что его гомологи присутствует у видов, у 

которых отсутствует tra и его ортологи. Tra2 

необходим для нормального развития мужского пола 

у Nasonia vitripennis [Geuverink et al., 2014]. Нокдаун 

исследования показали, что ген AmTra2 необходим 

для сплайсинга мРНК downstream гена fem в 

продуктивную женскую или не репродуктивную 

мужскую форму [Schurko et al., 2013; Geuverink et al., 

2014]. У медоносной пчелы транскрипты гена AmTra2 

подвергаются пол–неспецифичному альтернативному 

сплайсингу и транслируются в шесть белковых 

изоформ. Белки AmTra2 регулируют сплайсинг пре–

мРНК fem и являются необходимыми регуляторами 

сплайсинга женской формы Amdsx, что указывает на 

то, что tra2 является предковым у насекомых с 

полным превращением. Также ген Amtra2 играет 

важную роль в эмбриогенезе пчел, которая не связана 

с определением пола [Nissen et al., 2012]. 

Ген fem является ортологом гена tra. Он 

принадлежит семейству аргинин–сериновых белков и 

поддерживает развитие женского пола в течение всей 

жизни насекомого через положительную обратную 

петлю. Для насекомых является характерным участие 

в регуляции экспрессии генов пол-определяющего 

каскада (такие как, fem у Apis mellifera, Sex-lethal у 

Drosophila melanogaster, tra у многих двукрылых, 

жуков и перепончатокрылых) положительной 

авторегуляторной петли сплайсинга [Sawanth et al., 

2016]. РНК-интерференция гена fem у самок Apis 

mellifera приводит к развитию мужской головы, тогда 

как у самцов РНК-интерференция не приводит к 

каким-либо изменениям в строении головы 

[Hasselmann et al., 2008а]. Мутации в гене fem, 

индуцированные при помощи технологии  

CRISPR/Cas9, вызвали переключение развития пола 

от женского к мужскому. Это произошло потому, что 

самки, мутантные по fem, потеряли женские 

изоформы dsx, поскольку у медоносной пчелы ген fem 

необходим для пол-специфичного сплайсинга dsx 

[Roth et al., 2019]. Функция гена fem у рода Apis и его 

ортолога tra у других насекомых по контролю 

полового развития и регуляции альтернативного 

сплайсинга dsx является предковым среди насекомых 

с полным превращением [Gempe et al., 2009]. Ген fem 

у Apis не имеет РНК–распознающего домена. Его 

отсутствие компенсирует ген tra2, который вместе с 

геном csd (см. ниже) обеспечивают пол–

специфичный сплайсинг мРНК fem [Biewer et al., 

2015]. Ген fem эволюционировал под действием 

отрицательного отбора и является консервативным 

предшественником, от которого возник ген csd после 

дивергенции безжальных пчел (мелипонины), шмелей 

и медоносных пчел (около 70 млн. лет назад) 

[Hasselmann et al., 2010; Koch et al., 2014; The 

Honeybee Genome Sequencing Consortium, 2006]. 

Ген csd, первичный сигнал определения пола 

у представителей Apidae, возник в результате 

дупликации гена fem и также относится к семейству 

аргинин–сериновых белков [Beye et al., 2003]. Csd 

содержит гипервариабельный участок (hypervariable 

region, ГВУ), который состоит из AT–обогащенных 

нуклеотидных повторов и кодирует преимущественно 

тирозиновую и аспарагиновую аминокислоты. ГВУ 

фланкирован аргинин–сериновым и пролин–

обогащенным доменами, которые принимают участие 

в межбелковых взаимодействиях [Zareba et al., 2017]. 

ГВУ является мутационной «горячей точкой» и 

играет основную роль в формировании новых 

аллелей csd [Lechner et al., 2014; Wang et al., 2012; 

Zareba et al., 2017]. Ген csd также обнаружен у других 

видов пчел из рода Apis: у азиатской пчелы A. cerana 

[Cho et al., 2006; Hasselmann et al., 2008; Gloag et al., 

2016], гигантской медоносной пчелы A. dorsata [Cho 

et al., 2006; Hassellmann et al., 2008; Liu et al., 2012], 

красной карликовой пчелы A. florea [Liu et al., 2011; 

Biewer et al., 2016] и черной гигантской пчелы A. 

laboriosa [Wang et al., 2013]. У шмелей 

функциональную роль csd выполняет ген fem1, 
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однако они, вероятно, не являются ортологами, 

поскольку имеют независимое происхождение от 

гена fem. Ген csd считался предковым геном, однако 

полногеномный анализ A. mellifera показал, что ген 

csd возник в результате дупликации гена fem 

[Hasselmann et al., 2008a]. Гены fem1 и csd 

неоднократно возникали через дупликацию генов у 

шмелей, пчел и муравьев за последние 100 

миллионов лет [Koch et al., 2014]. Для других видов 

Hymenoptera наличие CSD предполагается только на 

основе данных по соотношению полов или на основе 

цитологических исследований [Butcher et al., 2000; 

van Wilgenburg et al., 2006]. На основе 

сравнительного анализа последовательностей 

транскриптов сsd у разных видов пчел было 

предположено, что ген сsd возник примерно 10 млн. 

лет назад до дивергенции видов медоносной пчелы 

вследствие тандемной дупликации гена fem 

[Hasselmann et al., 2010; Koch et al., 2014; Miyakawa, 

Mikheyev, 2015]. Ген fem, в свою очередь, является 

ортологом гена tra – главного пол–

детерминирующего гена у Drosophila melanogaster 

[Cristino et al., 2006; The Honeybee Genome Sequencing 

Consortium, 2006; Verhulst et al., 2010b], также 

содержащим аргинин–сериновый домен. Ген сsd 

показывает умеренную гомологию к гену tra 

[Hasselmann et al., 2008b; Hasselmann et al., 2010].  

Исследованию гена csd посвящена серия 

работ лаборатории Beye [Beye et al., 1994-2013]. В 

1994 году, в попытке картировать пол–определяющий 

X-локус, они получили сцепленный с ним Z-маркер 

[Beye et al., 1994; Beye et al., 1996]. Одновременно с 

ними работы над картированием гена csd проводили в 

США Hunt и Page (1994). Они выявили RAPD маркер 

Q, сцепленный с Х-локусом. В 1999 группой Beye et 

al. были получены фланкирующие маркеры для 

фрагмента пол-определяющего локуса размером 360 

kb [Beye et al., 1999]. В 2001 году на основе этих 

данных методом хромосомной прогулки, используя в 

качестве стартовой точки маркер Q [Hunt, Page, 1994], 

Hasselmann и др. выполнили тонкое картирование 

локуса пола (fine–scale mapping) [Hasselmann et al., 

2001]. Эти работы стали отправной точкой для 

дальнейших исследований не только гена csd, но и 

других генов из пол-определяющего каскада. 

 

Заключение 

Таким образом, основной генетической 

системой у Перепончатокрылых является 

гаплодиплоидность. При этом определение пола 

контролируется иерархичным каскадом генов, где 

первичный сигнал (например, csd у рода Apis и fem1 у 

рода Bombus) запускает экспрессию последующих 

downstream генов. Последним и главным геном в 

каскаде у большинства насекомых является  

doublesex, отвечающий за формирование пол-

специфичных признаков. Наибольшее разнообразие 

имеет первичный сигнал, генетическая структура 

которого на данный момент определена только у Apis 

и Bombus. Сложность в поиске первичных сигналов 

показывает, что они варьируют не только между 

таксонами, но отличаются даже у близких родов, как 

это показано для медоносных пчел и шмелей. В 

отличие от первичного сигнала, downstream ген 

каскада (dsx) консервативен и формирует пол-

специфичные изоформы. Гены из пол-

определяющего каскада (такие как fem, tra, tra2, dsx) 

не только участвуют в определении пола, но и 

поддерживают развитие того или иного пола в 

течение всей жизни насекомого при помощи 

положительной обратной петли сплайсинга. Наличие 

положительной обратной петли и альтернативного 

сплайсинга в пол-определяющем каскаде является 

еще одними характерными чертами 

перепончатокрылых насекомых, помимо 

гаплодиплоидности. 

Установление пол–определяющего 

механизма у разных видов перепончатокрылых 

насекомых важно не только с точки зрения 

фундаментальной науки, но необходимо также и для 

практического использования. Например, в целях 

биологического контроля вредителей сельского 

хозяйства, для поддержания генетического 

разнообразия популяций медоносной пчелы и для 

разведения в лабораторных условиях полезных 

паразитоидов [de Boer et al., 2012; Koukidou et al., 

 2014]. 

На сегодняшний день актуальным остается 

поиск генов, являющихся первичными сигналами в 

пол-определяющем каскаде у перепончатокрылых 

насекомых, и установление их механизма действия на 

downstream гены. Одними из отправных точек при 

этом являются сами downstream гены, поскольку на 

примере медоносной пчелы и шмелей было показано, 

что первичные сигналы (csd и fem1) возникли в 

результате дупликации downstream гена fem.  

Работа выполнена при финансовой 

поддержке гранта РФФИ-Поволжье № 17-44-020648 

и госзадания АААА-А16-116020350026-0. 
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