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Seit mehreren Jahrzehnten ist der Parasit 
Varroa destructor ein erbarmungsloser Geg-
ner der Honigbiene. Trotz Behandlungsmög-
lichkeiten, beispielsweise mit Ameisen- und 
Oxalsäure oder sogar mit synthetischen Aka-
riziden, bleibt der Verlust ganzer Bienenvöl-
ker eine bittere Realität. Der Wunsch nach 
einer resistenten Honigbiene ist gross. Doch 
bisher war die Züchtung dieser Varroaresis-
tenz nicht sehr erfolgreich. Weshalb? Und 
was ist der Plan B?

Erblichkeit der Resistenzmerkmale in Völ-
kern ist bisher gering und schwer messbar
Das gesamte Genom der Honigbiene wurde 
schon im Jahr 2006 entschlüsselt und liefert 
seither wichtige Informationen, auch über 
mögliche Zuchtmerkmale.1 Die Genorte, die 
mit Sanftmut, Hygieneverhalten und der Ho-
nigproduktion assoziiert werden, sind be-
kannt und hierfür könnte gezielter mit Hilfe 
von genetischen Markern gezüchtet werden.2 
Auch das Erkennen von varroainfizierter Brut 
und das darauffolgende Öffnen und wieder 
Verschliessen der Brutzellen (Recapping) ist 
auf dem Genom kodiert. Es zeigt sich: Das 
Wissen über die V. destructor-Resistenzme-
chanismen wächst, doch leider weisen die 
bisher beschriebenen varroaassoziierten 
Verhalten eine geringe Heritabilität (Erblich-
keit) auf, was die gezielte Zucht erschwert. 
Neben der geringen Heritabilität sind die Re-
sistenzmerkmale nicht wiederholt messbar. 
Die zahlreichen Umweltfaktoren, die sowohl 

die Streuung in den Messungen erklären 
könnten als auch das Überleben der Völker 
beeinflussen, werden oft nicht berücksich-
tigt. Zusätzlich ist das Messen der assoziier-
ten Verhalten aus verschiedenen Gründen 
schwierig und aufwendig.3

Das Darmmikrobiom als wichtiger  
Mitspieler der Bienengesundheit
Über den Einfluss des Darmmikrobioms (Ge-
samtheit aller Mikroorganismen im Verdau-
ungstrakt) von Bienen wird intensiv ge-
forscht. Es ist bekannt, dass das Verdau - 
ungssystem einen erheblichen Einfluss auf 
die Gesundheit der Honigbienen hat, z. B. po-
sitive Einflüsse auf die Futterverarbeitung, 
Vitamin-Biosynthese, Gewichtszunahme und 
Immunität gegenüber Pathogenen. Das Mik-
robiom der Honigbiene wird, ähnlich wie 
beim Menschen, durch soziale Interaktionen 
übertragen und kann in seiner Zusammenset-
zung sowie in seiner Diversität beeinflusst 
werden, zudem ist es empfindlich gegenüber 
Umweltfaktoren. Auch innerhalb eines Vol-
kes wurden kürzlich zwischen Honigbienen 
mit und ohne Hygieneverhalten Unterschiede 
in der Zusammensetzung des Darmmikrobi-
oms beschrieben.4 Trotz zunehmender For-
schung sind bis heute einige Fragen unbeant-
wortet, wenn es um die Wechselwirkungen 
zwischen Darmbakterien der Honigbiene 
und der Gesundheit eines Volkes geht. Gerade 
die Effekte des Darmmikrobioms auf Resis-
tenzmechanismen wie zum Beispiel V. destruc-
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tor-Resistenz oder auf das Überleben eines 
Volkes, sind noch nicht aufgeklärt.

Plan-B-Omics: Eine mehrjährige  
Analyse der Organismen in Bienenvölkern 
auf genomischer Ebene
Seit Anfgang 2025 untersucht das neue Pro-
jekt Plan-B-Omics (Plan B für die Bienen mit 
Hilfe von Genomik) am Zentrum für Bienen-
forschung, wie das Darmmikrobiom und Pa-
thogene (Krankheitserreger) innerhalb eines 
Volkes die Varroaresistenz beeinflussen. Ziel 
ist es, mithilfe von Metagenom-Analysen (die 
gesamte genetische Information der Biene 
und der assoziierten Mikroben, einschliess-
lich Darmmikrobiom und Pathogenen) zu 
beantworten, inwiefern die einzelnen Kom-
ponenten den Erhalt der Völker beeinflussen. 
Das Team kombiniert dafür Sequenzierungs-
technologien mit modernsten computerge-
stützten Metagenomik-Methoden. Dadurch 
können die Mikroben und deren Einflüsse 
auf die Resistenzmerkmale gegen V. destruc-
tor in der Selektion berücksichtigt werden. In 
der aktuellen Selektion von Honigbienen 
mittels des BLUP-Verfahrens (Best Linear Un-
biased Prediction, auf Deutsch Beste Lineare 
Unverzerrte Vorhersage), das eine optimale 
Trennung von Umwelt- und Genetik-Effekten 
ermöglicht, wurden bisher lediglich der 
Standort und das Jahr berücksichtigt. Zusätz-
lich erforscht das Team, inwiefern eine Co-
Selektion von Mikrobiom, Pathogene und 
Honigbienen das Überleben der Völker posi-
tiv beeinflussen kann. 

Weil das Verständnis der Merkmale, die zu 
einer Varroaresistenz führen, noch zu be-
grenzt ist, plant das Team, nach keinem Re-
sistenzmerkmal zu züchten. Stattdessen set-
zen sie auf die natürliche Selektion von 
60 Völkern. Um sicherzustellen, dass die Völ-
ker weder leiden noch eine Gefahr für umlie-
gende Bienenstände darstellen, werden im 
Vorfeld entsprechende Vorsichtsmassnah-
men getroffen.

Die mehrjährige, vom Schweizerischen 
Nationalfonds finanzierte Forschung erhofft 
sich, einen tieferen Einblick in die Interaktio-
nen von Bienen, Mikrobiom und Pathoge-
nen, vor allem von V. destructor, zu erhalten, 
um die aktuellen Zuchtstrategien für Resis-
tenzmerkmale zu verbessern. Weiter möchte 
das Team am Zentrum für Bienenforschung 

mehr über den Einfluss des Darmmikrobi-
oms auf die Gesundheit der Völker erfahren. 
Das grössere Ziel dabei: das Überleben der 
Bienenvölker langfristig zu verbessern – ohne 
den Einsatz von Medikamenten.  
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