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Введение 
Пчелы являются основными опылителями для более 80% 

видов цветковых растений (17, 21). Тесное взаимодействие между 

пчелами и растениями было сформировано длительной совместной 

эволюцией (7, 17). Каждый подвид медоносной пчелы адаптирован к 

уникальной местной среде и характеризуется собственными 

предпочтениями цветковых растений (21, 29). Помимо разведения 
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пчел для опыления сельскохозяйственных культур пчелы 

используются людьми для производства меда (17). Показано, что в 

результате нарушения среды обитания и ряда дополнительных 

потенциальных причин сокращение популяции пчел возросла в 

течение последнего десятилетия во всех странах мира (1, 3, 17). 

Сокращение популяции пчел приводит как экологическим, так и 

экономическим проблемам (33), поскольку может поставить под 

угрозу продовольственную безопасность человека (17, 24). Таким 

образом, сокращение популяций пчел представляет собой серьезную 

угрозу для человека и требует разработки эффективных стратегий 

сохранения и восстановления популяций пчел в разных регионах (2, 

17). Изучение полиморфизма, генного и генетического разнообразия 

в популяциях подвидов пчел имеет решающее значение для 

разработки стратегий по сохранению их генофондов (7, 8, 17). 

 

Гибридизации подвидов пчел и угроза потери локальных 

генофондов 
Поток генов между подвидами медоносных пчел в 

настоящее время распространен в популяциях европейских пчел в 

связи с интродукцией подвидов и гибридов и невозможности 

последующего контроля их размножения (20, 27). В результате 

массовой гибридизации из-за ввоза пчелиных маток и 

транспортировки семей пчел в отдаленные регионы была нарушена 

естественная структура географического распределения подвидов 

пчел во всем ареале в Европе (15). В Германии в результате 

массовой интродукции A. m. carnica произошла интенсивная 

гибридизация c подвидом A. m. mellifera. В России подвид A. m. 

mellifera на большой части территории также подвержен 

гибридизации с подвидами пчел A. m. caucasia и A. m. carpatica (12, 

13).  

В результате широкого распространения подвидов A. m. 

carnica, A. m. caucasia и A. m. ligustica в Евразии произошла их 
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гибридизация с аборигенным для Северной Европы подвидом A. m. 

mellifera и замена пчелами гибридного происхождения (12, 15). 

Современные молекулярно–генетические данные показали, что 

неограниченный поток генов происходит между популяциями пчел 

подвидов A. m. carnica, A. m. macedonica и A. m. cecropia Балканских 

стран и Восточной Европы. Так, в Болгарии аборигенный подвид A. 

m. macedonica с 1980 года был почти полностью заменен 

интродуцированными подвидами A. m. ligustica, A. m. carnica и A. m. 

caucasia (14). Популяция пчел подвида A. m. iberiensis Балеарских 

островов также подвержена интенсивной гибридизации 

интродуцированными подвидами A. m. carnica и A. m. ligustica (6). 

Аборигенные пчелы подвида A. m. mellifera на острове Сардиния и 

подвида A. m. intermissa на острове Сицилия относительно недавно 

были полностью заменены интродуцированными пчелами подвида 

A. m. ligustica из материковой Италии (9).  

Последствиями гибридизации могут быть снижение 

эффективного размера популяции и генетического разнообразия. 

Генофонды местных подвидов пчел в результате сокращения 

эффективной численности и массовой интрогрессии чужих генов 

могут быть потеряны в ближайшем будущем (30). Генетическое 

разнообразие медоносных пчел постоянно снижается под влиянием 

пестицидов, внутривидовой гибридизации, инфекционных и 

паразитарных заболеваний (5, 10). Снижение генетического 

разнообразия в популяциях пчел вызывает серьезную озабоченность, 

поскольку может привести к снижению иммунитета, адаптации и 

продуктивности и эффективного размера популяции медоносных 

пчел (22, 23).  

Генетические исследования направленные на 

идентификацию подвидов позволят контролировать перемещения 

пчел и снизить процесс гибридизации подвидов (13, 15). 

Генетические исследования направленные на характеристику 

популяции позволят проводить мониторинг генетических процессов 
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в популяции, своевременно выявить критические моменты и 

разработать новые перспективные стратегии разведения пчел, 

основанные на анализе генетических показателей (13, 18, 27, 28, 31). 

 

Роль микробиома кишечника в сохранении популяции пчел 
Микробиом кишечника пчел играет важную роль в 

сохранении популяции пчел и участвует в деградации и 

детоксикации ксенобиотиков и пестицидов (тиаклоприд; 

имидаклоприд; флувалинат) путем повышения экспрессии 

ферментов детоксикации в кишечнике (32). Молочнокислые 

бактерии рода Lactobacillus представлены в кишечнике пчел 

наибольшим видовым разнообразием и характеризуются 

повышенным антиоксидантным потенциалом и позволяет пчелам 

переживать длительный зимний безоблетный период (19).  

Микробиом кишечника оказывает защитное действие на 

пчел при инфекционных заболеваниях посредством модификации 

кишечной среды, подавления развития патогенов и индукции 

иммунного ответа хозяина. Микробиом пчел также продуцирует 

антимикробные пептиды, которые играют ключевую роль в защите 

от патогенов (4, 11, 16, 25). Микробиом кишечника пчел 

способствует ускорению роста, увеличению продолжительности 

жизни, повышению усвоения пищи и увеличению массы тела особей 

посредством модуляции инсулиноподобного сигнального пути, 

вовлеченного в процессы роста, размножения, старения и гомеостаза 

(16). Было показано, что нарушение функционирования микробиома 

кишечника пчел приводит к снижению приспособленности 

популяций пчел, повышенной заболеваемости и сокращению 

численности популяций пчел (16, 25). 

Нарушения микробома кишечника могут быть вызваны 

ухудшением экологической обстановки в результате применения 

пестицидов в сельском хозяйстве, а также распространение новых 

патогенов в результате массовой транспортировки семей пчел (4, 
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11). Показано, что синдром распада пчелиных семей CCD 

объясняется нарушением функционирования микробиома 

кишечника, поскольку в фекалиях медоносных пчел, погибших из-за 

CCD, обнаружилась непереваренная пыльца вследствие поражения 

симбиотических бактерий вирусами и антибиотиками (26). 

 

Заключение 
Пчелы являются незаменимыми компонентами наземных 

экосистем, и их сохранение имеет важное экологическое и 

экономическое значение. Использование генетических подходов в 

сохранения пчел может иметь большое значение в сохранении пчел 

и в выявлении генетических угроз для адаптации популяций пчел. 

Популяционные генетические исследования могут быть 

использованы для оценки структуры популяции, потока генов, 

эффективного размера популяции и идентификации подвидов. 

Важную роль Генетические методы обеспечивают надежные и 

быстрые оценки численности популяции.  
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Аннотация. Под влиянием факторов окружающей среды и 

деятельности человека изоляция географических подвидов была 

нарушена и локальным генофондам подвидов стала угрожать 

опасность интрогрессивной гибридизации. Идентификация 

подвидов пчел молекулярно-генетическими методами позволяет 

снизить процесс гибридизации подвидов. Применение генетических 

методов в изучении популяции пчел позволяет оценить основные 

популяционно-генетические характеристики, такие как аллельное и 

генетическое разнообразие, инбридинг, эффективный размер 
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популяции, эффекты бутылочного горлышка. Знания генетических 

показателей популяции позволят разработать эффективные 

стратегии сохранения генофонда подвидов пчел. Показано, что 

микробиом кишечника вовлечен в модуляцию практически всех 

систем организма медоносной пчелы и играет важную роль в 

иммунитете и адаптации пчел к условиям среды обитания. 

Комплексные исследования генома и метагенома микробиома 

кишечника пчел могут открыть новые перспективы в 

консервативной генетике популяций подвидов пчел. 

Ключевые слова: медоносная пчела, Apis mellifera, подвиды, 

генофонд, SNP, однонуклеотидный полиморфизм, гибридизация, 

интрогрессия, микробиом кишечника, молочнокислые бактерии 

Abstract. Under the influence of environmental factors and 

human activities, the isolation of geographic subspecies was disrupted 

and the local gene pools of the subspecies were threatened by the danger 

of introgressive hybridization. The identification of subspecies of bees by 

molecular genetic methods makes it possible to reduce the process of 

hybridization of the subspecies. The use of genetic methods in the study 

of the population of bees makes it possible to assess the main population 

genetic characteristics, such as allelic and genetic diversity, inbreeding, 

effective population size, and bottleneck effects. Knowledge of the 

genetic parameters of the population will make it possible to develop 

effective strategies for preserving the gene pool of bee subspecies. It has 

been shown that the gut microbiome is involved in the modulation of 

almost all systems of the honeybee and plays an important role in the 

immunity and adaptation of bees to environmental conditions. 

Comprehensive studies of the genome and metagenome of the gut 

microbiome of bees may open up new perspectives in the conservative 

genetics of populations of subspecies of bees. 

Keywords: honey bee, Apis mellifera, subspecies, gene pool, 

SNP, single nucleotide polymorphism, hybridization, introgression, gut 

microbiome, lactic acid bacteria 




