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Пчелиные семьи образуют среду для особой микробиоты. Члены улья, их микрофлора
и микроорганизмы, живущие на разных субстратах улья, влияют друг на друга и функ-
ционируют вместе как суперорганизм [1]. Несмотря на то, что многие метагеномы улья
хорошо исследованы, ранее NGS не применялось в исследовании ячеек улья. Из-за мето-
дологических трудностей это оставалось единственной неизученной средой улья.
Для изучения микробиома сот отбирались пробы тотальной ДНК. Полученные образцы
секвенированы на платформе Illumina/Solexa. Таксономический анализ проводился с ис-
пользованием Kraken 2 и Kaiju в базах данных RefSeq и HoloBee. Проведена оценка альфа
и бета-разнообразия, а также аннотация вторичных метаболитов и метаболических путей
с использованием Interproscan, antiSMASH, Prokka с Artemis и MinPath [2].
Хотя мы обнаружили определенные сходства в видовом разнообразии, оно демонстрирует
значительные отличия от всех ранее описанных метагеномов улья. Несмотря на различия
в условиях между ячейками с куколками и личинками, микробиом отличается высоким
постоянством. Многие распространенные группы и соотношения между ними практически
не различаются, однако таксоны с самым высоким уровнем численности имеют тенден-
цию быть эфемерными. Более 95% классифицированных организмов относятся к Gamma-
Proteobacteria, Bacilli и Actinomycota. Образцы достоверно не различаются друг с другом
по метрикам альфа и бета-разнообразия, за исключением коэффициентов доминирования.
Анализ главных компонент показывает, что различия между сотами с личинками и кукол-
ками проявляются в общем метагеноме, тогда как таксоны с наибольшей численностью
остаются неизменными.
Типичные представители кишечной микрофлоры пчел и уникальные для микробиома улья
организмы формируют основу двух главных антагонистических кластеров. Именно уни-
кальная для сот часть метагенома несет гены синтеза и устойчивости к антибиотикам.
Возможно, именно это обеспечивает стабильность микробиомов расплодных сот. Все это
позволяет предположить, что ключевую роль в функционировании ячеек улья играет ми-
норное биоразнообразие, функцию которого еще предстоит установить экспериментально.

Исследование выполнено за счет гранта Российского научного фонда (проект № 24-16-
00226).
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