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Введение. Пчелиная колония часто описывается как единый суперорганизм, и
эта концепция широко обсуждается в литературе [1], [2], [3]. Функционирование этого
суперорганизма в значительной степени зависит от участия микроорганизмов. В
современном научном понимании концепция “хологенома” подчеркивает взаимосвязь и
согласованное функционирование всех геномов организмов, обитающих в пчелином
улье [4]. Важно отметить, что влияние микробиомов выходит за рамки простого
воздействия на метаболизм пчел [5], поскольку они также служат комплексной
системой реагирования на внешние раздражители, подобно иммунной системе [6].
Кроме того, микробиомы оказывают глубокое влияние на различные аспекты жизни
пчел, включая поведение [1] и даже видообразование [2]. Стоит подчеркнуть, что
качественный и количественный состав микробиомов удивительно постоянен [3].
Однако механизмы поддержания этой стабильности, конкретные роли, которые играют
отдельные члены микробиома, и способы их переноса микроорганизмов между ульями
по-прежнему являются областью активных исследований.

Хотя кишечная микрофлора пчел была предметом обширного изучения, 98%
биомассы микробиома кишечника взрослых пчел представлено всего 5 группами
бактерий. Кишечник куколки на поздних стадиях развития практически не содержит
микроорганизмов, что делает пчел идеальной моделью для изучения репопуляции
кишечника [1]. Другие микробиомы улья - меда, маточного молочка, прополиса и сот,
оказались значительно более сложными в исследованиях и менее изученными [3].

Основная часть. Мы провели систематическое изучение литературы и анализ
338 образцов метагеномного shotgun-секвенирования Illumina. Этот обзор выявил
наличие по меньшей мере 15 групп видов, которые, скорее всего, являются
постоянными представителями микрофлоры улья. Среди этих групп 9 постоянно
обнаруживаются в образцах метагенома кишечника, а 2 присутствовали во всех
остальных образцах. Остальные группы оказались специфичными для конкретных
микробиомов.

Следует отметить, что метаболическая взаимозависимость видов микробиома
кишечника ульев, как и других микробиомов, была хорошо доказана [5]. Кроме того, в
ходе филогенетического анализа линий Apilactobacillus kunkeei было обнаружено, что
их линии различаются в разных метагеномах одного улья, что свидетельствует о
независимой передаче различных линий между ульями.

Выводы. Несмотря на различия в видовом составе между разными метагеномами
улья, все они характеризуются высоким постоянством. Многие представители этих
сообществ являются продуцентами различных антибиотиков, что это постоянство



может поддерживать. Дальнейшие исследования могут использовать полученные
результаты для улучшения качества результатов с применением анализа пан-геномов.
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