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     В микробиоме кишечника медоносных пчел 
(Apis mellifera) присутствует ограниченное 
количество эволюционно сформировавших-
ся представителей грамотрицательных (ро-
ды Apibacter, Bartonella, Commensalibacter, 
Gilliamella, Parasaccharibacter, Saccharibacter, 
Serratia, Snodgrassella, Frischella) и грамполо-
жительных (роды Lactococcus, Lactobacillus, 
Bifidobacterium) бактерий (Engel, Moran, 2013; 
Kešnerová et al., 2016). Èх функции и зна-
чимость для отдельной особи и локальной 
популяции в последнее время исследуют 
в лабораториях всего мира (Evans et al., 
2006; Belkaid, Hand, 2014; Silva et al., 2017; 
Kacaniova et al., 2019; Wang H. et al., 2020). 
Íаш интерес к изучению микробиома кишеч-
ника пчел обусловлен их антимикробным, 
иммуномодулирующим, нейромодулирующим 
потенциалом (Kwong et al., 2017; Kacaniova et 
al., 2019; Vernier et al., 2020; Wang S. et al., 
2020; [8]).
В медовом зобике и кишечнике пчел по-

стоянно присутствуют такие молочнокислые 
бактерии, как Lactobacillus Firm-4 è Firm-5, L. 
helveticus, L. kunkeei, L. helsingborgensis, L. 
kimbladii, L. mellis, L. mellifer, L. melliventris, L. 
apis, L. kullaberme, L. johnsonii, L. micheneri, 
L. timberlakei, L. quenuiae, Bifidobacterium 
asteroides, B. coryneforme, Fructobacillus 
fructosus, F. tropaeoli, F. pseudofculneus 
(Audisio et al., 2011; Vásquez et al. 2012; 
Olofsson et al., 2016; Alberoni et al., 2016; 
Janashia and Alaux, 2016; Jones et al., 2017; 
Zheng et al., 2017; McFrederick et al., 2018; [2, 
5]). Данные группы бактерий — наиболее важ-
ные основные микроорганизмы в кишечнике 
пчел [5]. При этом бактерии рода Lactobacillus 
отличаются наибольшим видовым разноо-
бразием и максимальным антиоксидантным 
потенциалом [8]. Также в кишечнике об-
наружены немногочисленные, но стабильно 
встречающиеся бактерии Frischella perrara 
(Gammaproteobacteria), Parasaccharibacter 
apium, Bombella favourum, B. mellum, Bartonella 

apis (Alpha 1), Commensalibacter sp. (Alpha 
2.1), B. apis (Alpha 2.2) (Alphaproteobacteria) 
(Kešnerová et al., 2016; Jones et al., 2017; Dong 
et al., 2020; [2, 3]).
Показано, что микробиом кишечника играет 

для пчел такую же важную роль, как и для 
млекопитающих (Engel, Moran, 2013; Zheng et 
al., 2017; Anderson, Ricigliano, 2017; Dong et 
al., 2020). Две основные функции микробио-
ма кишечника пчел — биосинтез питательных 
веществ и деградация биомассы. Микробиом 
участвует в синтезе питательных веществ, от-
стутствующих в пище, а также в выделении 
целлюлолитических ферментов, ответствен-
ных за расщепление и гидролиз биомассы 
(Shi et al., 2010). Микроорганизмы кишечника 
пчел влияют на выживаемость, общий раз-
мер тела и яйценоскость матки. Áолее того, 
они играют важную роль в устойчивости на-
секомых к инсектицидам и пестицидам (Jing 
et al., 2020). 
Микробиом контролирует гомеостаз кишеч-

ника пчел с помощью различных механизмов 
с участием таких веществ, как липополиса-
хариды, фагеллины и пептидогликаны. Они 
взаимодействуют с Toll-подобными клеточ-
ными рецепторами и активируют внутрикле-
точные сигнальные пути, связанные с ростом 
клеток, репликацией, апоптозом и иммунным 
ответом. В свою очередь, иммунная система 
пчел контролирует состав микроорганизмов, 
синтезируя антимикробные пептиды: абецин, 
апидацин, дефенсин и гименоптецин [4, 10], 
лектины, активные формы кислорода и бак-
териоцины, эффективно сдерживающие рас-
пространение патогенных микроорганизмов 
(Evans et al., 2006; Valentini et al., 2014; Yiu 
et al., 2016; Kwong et al., 2017). Микробиом 
может модулировать иммунитет хозяина, 
влиять на развитие и морфогенез иммунной 
системы, а также других органов и структур 
организма (Kwong et al., 2017). Слизистая 
оболочка кишечника пчел одновременно 
должна поддерживать условия для развития 
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микроорганизмов и сдерживать чрезмер-
ный рост их численности путем контроля 
иммунного ответа собственного организма 
(Belkaid, Hand, 2014). Микробиом защищает 
пчел при инфекционных заболеваниях по-
средством модификации кишечной среды, 
подавления развития патогенов и индукции 
иммунного ответа хозяина. Также микробиом 
продуцирует антимикробные пептиды, игра-
ющие ключевую роль в защите от патогенов 
(Audisio et al., 2011; Butler et al., 2013; Keerthi 
et al., 2013; Killer et al., 2014; Olofsson et al., 
2016; Sandi, Salasia, 2016; Salman, Saleh, 
2018; Kacaniova et al., 2019; [4]). Синдром 
распада пчелиных семей (CCD) объясняется 
нарушением функционирования микробиома 
кишечника, поскольку в фекалиях насекомых, 
погибших из-за CCD, была обнаружена не-
переваренная пыльца вследствие поражения 
симбиотических бактерий вирусами и анти-
биотиками (Shi et al., 2010; Smagghe et al., 
2017).
В отличие от других животных микробиом 

кишечника пчел участвует преимущественно 
в метаболизме углеводов и адаптирован к 
богатому сахарами рациону хозяина. Он спо-
собствует поглощению сахаров и деградации 
маннозы из нектара, ядовитого для пчел 
(Engel, Moran, 2013); влияет на преобразо-
вание нектара в мед, а смол и экссудатов 
в прополис благодаря ферментации (Pachila 
et al., 2017; Silva et al., 2017); участвует в 
деградации и детоксикации ксенобиотиков 
и пестицидов (тиаклоприд, имидаклоприд, 
флувалинат), повышая экспрессию фермен-
тов детоксикации в кишечнике (Wu et al., 
2020). Микробиом кишечника способствует 
ускорению роста, увеличению продолжитель-
ности жизни, повышению усвоения пищи и 
увеличению массы тела особей посредством 
модуляции инсулиноподобного сигнального 
пути, вовлеченного в процессы роста, раз-
множения, старения и гомеостаза (Zheng et 
al., 2017). Микробиом необходим для синте-
за ферментов, участвующих в метаболизме 
полисахаридов (протеаз, гликозидаз), вита-
минов, короткоцепочечных жирных кислот 
(бутират, пропионат и ацетат). Эти вещества 
обеспечивают хозяина источниками энергии 
и способствуют детоксикации продуктов ме-
таболизма (Sommer, Bäckhed, 2013; Wang H. 
et al., 2020).

Помимо того, микробиом участвует в моду-
лировании поведения пчел, влияя на функции 
мозга и нервной системы, сенсорику, память 
и обучение посредством изменения уровней 
биогенных аминов (серотонин, октопамин и 
дофамин) и нейропептидов (Harris, Woodring, 
1992; Leger, McFrederick, 2020; Vernier et al., 
2020). Таким образом, микробиом кишечни-
ка вовлечен в модуляцию практически всех 
систем организма пчел и представляет со-
бой незаменимый и важный для выживания 
дополнительный орган. Геном пчелы и ме-
тагеном микробиома кишечника объединены 
в единый, функционально связанный друг с 
другом комплексный геном, который не сле-
дует рассматривать раздельно.
Лактобактерии и бифидобактерии — клас-

сические представители пробиотических бак-
терий, их применение в качестве пробиоти-
ков, парапробиотиков, постбиотиков, ингри-
диентов в фармакологических препаратах 
и персонализированных продуктах питания 
постоянно расширяется [8]. До настоящего 
времени микробиом кишечника медоносных 
пчел не использовали в качестве источ-
ника пробиотиков. Полный метагеномный 
анализ микробиома с использованием ал-
горитмов поиска заданных генов и их ком-
бинаций помогает быстро и эффективно от-
бирать перспективные штаммы бактерий [6]. 
Последующие геномный, транскриптомный, 
протеомный и метаболомный анализы дают 
возможность отбирать наиболее приемлемые 
в практическом отношении штаммы [1, 7, 9]. 
В перспективе предлагаемая технологиче-
ская платформа, отработанная на удобном 
модельном объекте A. mellifera, позволит ис-
пользовать ее и на других животных объектах.
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Интерес авторов статьи к изучению микробиома кишеч-
ника медоносных пчел обусловлен антимикробным, им-
муномодулирующим, нейромодулирующим потенциа-
лом этих насекомых. Использование лактобактерий и 
бифидобактерий в качестве пробиотиков, парапробиоти-
ков, постбиотиков, ингридиентов в фармокологических 
препаратах и персонализированных продуктах питания 
постоянно расширяется. До настоящего времени микро-
биом кишечника медоносных пчел не применяли в каче-
стве источника пробиотиков. Полный метагеномный 
анализ микробиома, с использованием алгоритмов поис-
ка заданных генов и их комбинаций, позволяет быстро и 
эффективно отбирать перспективные штаммы бактерий. 
Последующие геномный, транскриптомный, протеом-
ный и метаболомный анализы дают возможность ото-
брать наиболее приемлемые в практическом отношении 
штаммы. В перспективе предлагаемая технологическая 
платформа, отработанная на удобном модельном объек-
те медоносной пчелы, позволит применять ее и на дру-
гих животных объектах.
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ROLE OF THE GUT MICROBIOME 
OF THE HONEY BEE 

R.A. Ilyasov, M.V. Marsova, A.S. Kovtun, A.A.Vatlin,
R.A. Yunes, L.R. Gaifullina, M.D. Kaskinova,
A.G. Nikolenko, H.V.  Kwon, V.N. Danilenko 

Our interest in the study of the gut microbiome of the 
honey bees is due to its antimicrobial, immunomodulatory, 
neuromodulatory potential. Lactobacteria and bifidobacteria 
are the classic probiotic bacteria. Their use as probiotics, 
paraprobiotics, postbiotics, pharmaceutical ingredients and 
personalized food products is constantly expanding. Until 
now, the honeybee gut microbiome has not been used as 
a source of probiotics. A complete metagenomic analysis 
of the microbiome, using algorithms for searching for 
specified genes and their combinations, makes it possible to 
quickly and efficiently select promising strains of bacteria. 
Subsequent genomic, transcriptome, proteomic, and 
metabolomic analyzes make it possible to select the most 
practically acceptable strains. In the future, the proposed 
technological platform, tested at a convenient model of the 
honey bee, allows it to be used on other animals.
Keywords: Apis mellifera, Lactobacillus, honey bee, gut 
microbiome, lactic acid bacteria, xenobiotics and pesticides, 
detoxification.


