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ПОПУЛЯЦИОННАЯ ГЕНОМИКА ЦЕННЫХ ШМЕЛЕЙ ЮГА БЕЛАРУСИ  
 

Представители рода Bombus наряду с пчелами являются наиболее эффективными 
опылителями, как дикорастущих растений, так и сельскохозяйственных культур, поскольку 
хорошо приспосабливаются к различным климатическим условиям и эффективно размножаются 

в искусственных популяциях [1]. В настоящее время широко распространено коммерческое 
разведение шмелей для опыления тепличных культур (томаты, дыни, красный перец  
и др.), так как они почти в три раза превосходят пчел по этим показателям и могут давать 

прибавку к урожаю в тепличных хозяйствах до 50 % [2]. Кроме того, они оказались менее 
прихотливыми и более устойчивыми к болезням и условиям внешней среды [3]. Следует 
подчеркнуть, что для преодоления инбридинга, который происходит при коммерческом 

разведении шмелей в тепличных хозяйствах зоологи используют особей из естественных 
популяций данного вида. При выборе естественной популяции и конкретных особей шмелей 
целесообразно знать состояние как популяционных генофондов и семей, так и генотипы 

отдельных особей. В этой связи изучение генетических процессов, протекающих в популяциях 
шмелей с использованием методов ПЦР, секвенирования [4] и геномного анализа являются 
крайне актуальным и позволяют проводить популяционно-генетические исследования на 

современном уровне. 
Как отмечалось ранее геномные исследования перепончатокрылых насекомых было 

положено с анализа генома Пчелы медоносной (Apis mellifera) после 2000 г. Исследование 

проводила группа ученых из Консорциума по секвенированию генома медоносной пчелы 
(HGSC). Ранее расшифровка геномов насекомых была проведена у плодовой мушки  
D. melanogaster; малярийного комара A. gambiae и тутового шелкопряда B. mori [5]. 

Что же касается геномных исследований шмелей, то первые высококачественные 
черновики геномов были получены для двух видов шмелей в 2015 году: для B. terrestris 
(Bter_1.0, AELG00000000.1) – исследователями из Медицинского колледжа Бейлора (Baylor 

College of Medicine, Техас, США), а для B. impatiens (BIMP_2.0, AEQM00000000.2) – 
исследователями из Биотехнологического центра Иллинойсского университета (Biotechnology 
Center, University of Illinois (BCUI), Иллинойс, США) [6]. 

Необходимо отметить, что гаплоидный набор шмелей содержит 18 хромосом. Размеры 
геномов для B. terrestris и B. impatiens оказались приблизительно одинаковыми и составили 
~2,5x10

8 
н.п. и включали 10 581 и 10 632 белок-кодирующих генов, соответственно. Кроме того, 

необходимо отметить что геномы этих двух видов шмелей демонстрируют высокое сходство с 
ограниченным количеством перестроек в течение примерно 18 млн лет расхождения между 
двумя предковыми линиями. Для обоих геномов отмечено относительно небольшое количество 

повторяющихся элементов и низкое разнообразие транспозонов.  
Необходимо отметить, что маштабное исследование геномов началось в 2018 г. в рамках 

проекта Earth BioGenome Project (EBP) целью которого было собрать все 1,8 миллионов геномов 

животных, обитающих на Земле. Молекулярно-генетические исследования в рамках этого проекта 
способствовали обновлению, а в некоторых случаях завершению сборки ядерных и 
митохондриальных геномов для 5 видов шмелей (B. terrestris, B. pratorum, B. pascuorum, B. 

hypnorum, B. hortorum) и 2 видов шмелей-кукушек (B. campestris, B. sylvestris) [7–13].  
Опираясь на проведѐнные ранее исследования популяционных геномов шмелей были 

разработаны как митохондриальные (мт-фрагмент гена COI) так и ядерные (микросателлитные) 

маркеры для ДНК-анализа популяций шмелей Юга Беларуси [4, 5, 14]. Кроме того, разработана 
микросателлитная идентификационная панель, которая позволяет проводить точную 
генетическую дактилоскопию представителей рода Bombus с вероятностью совпадение 

генотипов у двух особей равной 2x10
-7

. 
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