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Биотрансформация соединений бутилолова 
и видовое разнообразие микробиомов
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Аннотация. Загрязнение морской среды оловоорганическими соединениями представляет се-
рьезную экологическую проблему ввиду их чрезвычайной токсичности для широкого круга орга-
низмов. В донных осадках Копорской губы Финского залива выявлен высокий уровень загрязнения 
соединениями бутилолова. Концентрация трибутилолова и дибутилолова составила 35.7 нг(Sn)/г 
а.с.о. и 9.7 нг(Sn)/г а.с.о. соответственно. Установлено, что трансформация соединений бутило-
лова в донных осадках происходит за счет автохтонной микробиоты осадков. Скорость убыли 
трибутилолова и дибутилолова составила 0.014 сут-1 и 0.022 сут-1, а периоды их полураспада 49.5 
и 31.5 суток соответственно. Метагеномный анализ выявил изменения в таксономическом соста-
ве и уменьшение видового разнообразия микробиомов донных осадков в процессе трансфор-
мации оловоорганических соединений. В ходе биодеградации соединений бутилолова в донных 
осадках возрастает численность бактерий родов Acidithiobacillus, Halothiobacillus, Alicyclobacillus, 
Sulfurospirillum, Denitrovibrio, а также метаногенные археи рода Methanolobus, что может свиде-
тельствовать об их потенциальном участии в биодеградации оловоорганических соединений. 
Полученные результаты могут быть использованы для  выявления видов-активных деструкторов  
трибутилолова с целью разработки научно-обоснованных методов деконтаминации донных осад-
ков, загрязненных оловоорганическими соединениями.
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Abstract. Pollution of the marine environment with organotin compounds is a serious environmental 
problem due to their extreme toxicity to a wide range of organisms. A high level of contamination with 
butytin compounds was detected in the bottom sediments of the Koporye Bay, the Gulf of Finland, 
the Baltic Sea. The concentration of tributyltin and dibutyltin reached up to 35.7  ng(Sn)/g DW and 
9.7 ng(Sn)/g DW, respectively. The butyltin compounds transformed in bottom sediments due to the 
activity of autochthonous sediment microbiota. The degradation rate of tributyltin and dibutyltin was 
0.014  day-1 and 0.022  day-1, their half-life, 49.5 and 31.5  days, respectively. Metagenomic analysis 
revealed the changes in taxonomic composition and the decrease in species diversity of the bottom 
sediment microbiomes during the transformation of organotin compounds. During the biodegradation 
of butyltin compounds in bottom sediments, the abundance of bacteria of the genera Acidithiobacillus, 
Halothiobacillus, Alicyclobacillus, Sulfurospirillum, Denitrovibrio, as well as of methanogenic archaea 
of the genus Methanolobus increases, which may indicate their potential participation in the biodegra-
dation of organotin compounds. These results may be used to identify active tributyltin degraders for 
developing self-purification methods of bottom sediments contaminated with organotin compounds.
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Введение
Экосистемы, загрязненные антропогенными токсичными веществами, отличаются низкими 

значениями индексов видового разнообразия микробиомов и высоким уровнем показателя доми-
нирования, что указывает на обеднение их видового состава и снижение устойчивости экосисте-
мы в целом (Kuzikova et al., 2022; Medvedeva et al., 2009; Wang et al., 2015).

К числу распространенных во всем мире антропогенных токсикантов относятся оловооргани-
ческие соединения (ООС). Их используют в качестве сельскохозяйственных пестицидов, консер-
вантов для обработки древесины, биоцидных препаратов. Наиболее распространены соединения 
трибутилолова (TБО), (C4H9)3SnX, которые в 1950–80-х гг. широко применялись как противообрас-
тающие средства в составе красок для морской промышленности (Du et al., 2014; Finnegan et al., 
2018). Поскольку соединения бутилолова (БО) гидрофобны, при попадании в воду они адсорби-
руются на взвешенных частицах, а затем осаждаются в донных осадках. В осадках они довольно 
стабильны, их период полураспада оценивается примерно в 87  ±  17 лет (Viglino et al., 2004). 
Tрибутилолово токсично по отношению к широкому кругу организмов на всех трофических уров-
нях – от бактерий до млекопитающих. ТБО разрушает эндокринную систему, нарушая уровень 
гормонов в гипофизе, половых железах и щитовидной железе (Silva et al., 2014). Эндокринный 
эффект ТБО для водных организмов (моллюсков, рыб) проявляется при концентрации его в воде 
1 нг/л (при нагрузке на организм 10 нг/г массы тела), в то время как гибель организмов происходит 
при концентрациях на порядок выше (Lagadic et al., 2018). Кроме того, ТБО оказывает токсиче-
ское действие на иммунную систему, обладает нейро- гепато-, нефро- и гастротоксическим дей-
ствием (Gupta et al., 2011). Продукты разложения ТБО, дибутилолово (ДБО) и монобутилолово 
(МБО), также обладают токсическими свойствами, но в меньшей степени, в следующем порядке: 
МБО < ДБО < ТБО. Ввиду высокой токсичности соединений бутилолова для нецелевых видов 
организмов, Международная морская организация в 2001 г. приняла Международную конвенцию 
о контроле над вредными противообрастающими системами на судах1, предложив глобальный 
запрет на ТБО, который был введен во всем мире в 2008 г.

Несмотря на введенные запреты, мониторинговые данные показывают, что проблема загряз-
нения морской среды ООС во многих регионах все еще существует (Filipkowska and Kowalewska, 
2019; Rodríguez-Grimon et al., 2020; Uc-Peraza et al., 2022). Так, обширные исследования донных 
отложений в прибрежной зоне южной части Балтийского моря выявили наличие участков, где 
общая концентрация соединений бутилолова достигала 3321 нг(Sn)/г а.с.о., при этом 80% иссле-
дованных образцов осадков были сильно загрязнены ТБО (Filipkowska and Kowalewska, 2019).

В донных осадках разложение соединений бутилолова в основном осуществляется за счет про-
цессов биодеградации. Микроорганизмы играют ключевую роль в процессах трансформации этих 
ксенобиотиков. Благодаря своим физиологическим и генетическим особенностям, они быстро реа-
гируют на изменения условий внешней среды и способны быстро адаптироваться к новым субстра-
там. Адаптация микробиоты к действию поллютантов происходит за счет включения механизмов 
резистентности (McAdams et al., 2004). Известно об устойчивости к ТБО бактерий родов Escherichia, 

1 International Convention on the Control of Harmful Anti-Fouling Systems on Ships, 2001. IMO (International Maritime 
Organization). Интернет-ресурс. URL: https://www.imo.org/en/About/Conventions/Pages/International-Convention-on-the-
Control-of-Harmful-Anti-fouling-Systems-on-Ships-(AFS).aspx (дата обращения: 23.01.2023).
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Pseudomonas, Proteus, Serratia, Alcaligenes, Aeromonas, Klebsiella, Enterobacter, Staphylococcus, 
Bacillus, Mycobacterium, Sphingobium, Stenotrophomonas, Rhizobium и др. (Cruz et al., 2007, 2014, 2015; 
Hassan et al., 2018), некоторых водорослей: Skeletonema costatum, Chlorella вulgaris, Scenedesmus 
obliquus, Dunaliella salina, Leptocylindrus danicus, Amphidinium carterae (Reader and Pelletier, 1992; Tam 
et al., 2003; Xie et al., 2011), грибов Cunninghamella elegans, Cochliobolus lunatus, Metarhizium robertsii 
(Bernat et al., 2013; Stolarek et al., 2019). Значимую роль в трансформации различных ксенобиотиков, 
в том числе ТБО, играют автохтонные бактерии (Cruz et al., 2014; Kuzikova et al., 2022). Бактерии яв-
ляются доминирующей группой микроорганизмов в донных осадках и могут составлять до 90–95% 
от всей биомассы осадков (Nealson, 1997). По данным K. Cybulska et al. (2020), в донных осадках 
в Балтийском море количество мезофильных, психрофильных и галофильных бактерий может со-
ставлять до 2.85×107, 4.11×107 и 5.60×107 КОЕ/г а.с.о. соответственно (Cybulska et al., 2020). Иссле-
дования микробных сообществ донных осадков, контаминированных соединениями бутилолова, и 
изменений их видового состава в процессе трансформации поллютантов крайне ограничены (Cruz 
et al., 2014; Suehiro et al., 2006). Проведение такого рода исследований с использованием методов 
молекулярной биологии значительно расширяет знание о видовом разнообразии микроорганизмов, 
вовлеченных в процессы трансформации соединений бутилолова, что чрезвычайно важно для соз-
дания эффективных биотехнологий реабилитации загрязненных объектов окружающей среды.

В связи с этим цель настоящего исследования заключалась в изучении видового разнообра-
зия микробиоты донных осадков южной части Финского залива Балтийского моря (Копорская 
губа) в процессе трансформации ООС и определении роли автохтонной микробиоты в наблюда-
емом снижении концентраций соединений бутилолова в донных отложениях, загрязненных оло-
воорганическими соединениями.

Материалы и методы

Характеристики района исследований
Копорская губа – залив площадью 255 км² в южной части Финского залива Балтийского моря. 

Она подвержена высокой антропогенной нагрузке, связанной с использованием больших объе-
мов морской воды в охладительном цикле действующей Ленинградской атомной электростанции 
(ЛАЭС). Сброс нагретых вод ЛАЭС направлен в восточную часть Копорской губы площадью око-
ло 50 км² и средней глубиной 5 м. Кроме того, антропогенное давление усиливается выносом в 
залив речных вод, загрязненных компонентами хозяйственно-бытовых стоков, поступающих от 
предприятий городской инфраструктуры (г. Сосновый Бор), а также эксплуатацией очистных со-
оружений (Kryshev et al., 2021).

Копорская губа Финского залива относится к типу мелких полузамкнутых водоемов с протя-
женной границей водораздела с основной акваторией. Соленость воды варьирует в пределах 
2–4‰. Дно водоема в основном песчаное, местами встречаются илы и камни. Средняя глубина – 
около 12 м. Максимальные глубины (до 27 м) отмечены на границе с основной акваторией. В вос-
точную часть водоема впадают три реки (Систа, Коваши и Воронка) с общим среднемноголетним 
расходом воды около 10 м³/с.

Отбор осадков и постановка опыта
Пробы донных осадков (0–5 см глубиной) были отобраны в районе Копорской губы в июне 

2018г. на 59.9916° северной широты и 28.99839° восточной долготы. На поверхности отобранных 
донных осадков находился темно-бурый алевропелитовый наилок (мощностью 0.5 см) без при-
меси песка; располагался темно-зеленовато-серый глинистый песок (мощностью 0.5 см), далее 
(4–5 см) – плотный глинистый песок. pH грунта составил 7.57, температура грунта – 6.5 °С.

Донные осадки отбирали пробоотборником Петерсона, помещали в стеклянные стерильные 
емкости и в охлажденном виде (сумка-холодильник) транспортировали в лабораторию. Пробы 
донных осадков хранили в холодильнике при 4.0 °С. Для создания микрокосмов донных осадков 
использовали стерильные сосуды емкостью 1000 мл, содержащие 200 г осадка (по а.с.о.). Парал-
лельно готовили микрокосмы стерильных осадков. Для этого осадки автоклавировали при 120 °С 
(2 раза по 40 мин). Микрокосмы стерильных и нестерильных осадков готовили в трех повторно-
стях. Сосуды с осадками закрывали крышками и инкубировали при комнатной температуре в 
статических темновых условиях на протяжении 240 суток. Через 0, 90, 180 и 240 суток образцы 
тщательно перемешивали и асептически отбирали для химического и молекулярного анализа.
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Анализ соединений бутилолова в осадках
Оловоорганические соединения в донных осадках анализировали по методу ISO 23161:2018 

для количественного определения летучих оловоорганических производных в осадках и поч-
ве2. Количественное определение ООС проводили с использованием газового хроматографа/
масс-спектрометра GC-2010 (Shimadzu, Япония) в целевом режиме SIM (мониторинг селектив-
ных ионов). Процедура подготовки проб донных осадков и условия ГХ/МС анализа подробно опи-
саны ранее (Kuzikova et al., 2022).

Для оценки эффективности удаления соединений БО использовали кинетическую модель 
первого порядка:

ln(Сисх/Сt) = kt,

где Сt – концентрация БО в момент времени t, нг/г; Сисх – исходная концентрация БО, нг/г; t – пе-
риод деградации, сутки; k – константа скорости деградации, сут-1.

Период полураспада (t1/2) БО вычисляли в соответствии с уравнением t1/2 = 0.693/k (Rajendran 
et al., 2017).

Молекулярный анализ и оценка биоразнообразия
Таксономический состав микробиома микрокосмов донных осадков изучали с использовани-

ем высокопроизводительного секвенирования (Illumina MiSeq, США). Выделение ДНК и секвени-
рование ампликонных библиотек гена 16S рРНК проводили в соответствии с ранее описанными 
процедурами (Ivanova et al., 2020). ДНК выделяли из 0.5 г осадков с помощью набора Power Soil 
(Mobio Laboratories, Солана-Бич, Калифорния, США) в соответствии с протоколом производите-
ля. Очищенный препарат ДНК использовали в качестве матрицы в реакции ПЦР с универсаль-
ными праймерами к вариабельному участку В4 гена 16S рРНК F515 5′-GTG CCA GCMGCC GCG 
GTAA-3′ и R806 5-′GGA CTA CВSGGG TAT CTAAT-3′ с добавлением олигонуклеотидных иденти-
фикаторов для каждой пробы и служебных последовательностей, необходимых для пиросекве-
нирования (Bates et al. 2010).

Используемые праймеры сконструированы на основе анализа нуклеотидных последователь-
ностей как бактерий, так и архей и позволяют амплифицировать фрагмент гена 16S рРНК длиной 
примерно 300 пн. Подготовку проб и секвенирование проводили согласно технологии Illumina. 
Секвенирование библиотек ампликонов проводили на базе ЦКП «Геномные технологии, протео-
мика и клеточная биология» (ФГБНУ ВНИИСХМ, Россия).

Обработку данных проводили в программе QIIME 1.8.0 (Caporaso et al., 2010). Последова-
тельности длиной менее 200 нуклеотидов или имеющие параметр качества прочтения (quality 
score) менее 25 были исключены из анализа. Из библиотек исключали химерные последователь-
ности. Библиотеки нормализовали по числу последовательностей наименьшего размера.

Последовательности с долей сходства более 97% объединяли в операционные таксономиче-
ские единицы (OTЕ) с использованием алгоритма de novo (в основе – метод “uclust”). Общее раз-
нообразие прокариотных сообществ (α-разнообразие) донных осадков оценивали по количеству 
обнаруженных таксонов (ОТЕ), индексам Шеннона, Симпсона и индексу, учитывающему расчет-
ное количество видов Chao1 (Чирак и др., 2013). Бета-разнообразие рассчитывали с помощью 
индекса сходства Брея–Кёртиса и анализа главных координат (PCoA).

Статистический анализ
Статистическую обработку результатов проводили с использованием Past 4.0 software. Ста-

тистическую значимость различий оценивали с помощью one-way ANOVA и post hoc теста Tukey 
для данных с нормальным распределением, в противном случае с помощью U-критерия Ман-
на–Уитни, различия считались значимыми при р < 0.05. Все данные представлены как среднее 
значение ± стандартное отклонение трех независимых повторов каждого варианта с тремя па-
раллельными повторностями в каждом.

2 ISO 23161:2018. Soil quality. Determination of selected organotin compounds. Gas-chromatographic method.
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Результаты и обсуждение

Оловоорганические соединения

ГХ-МС анализ количественного содержания соединений бутилолова в донных осадках Копор-
ской губы Финского залива выявил наличие двух соединений – трибутилолова и дибутилолова в 
концентрации 35.7 нг(Sn)/г а.с.о. и 9.7 нг(Sn)/г а.с.о. соответственно, содержание монобутилолова 
было ниже уровня детекции (Рис. 1).

Согласно Норвежской системе классификации качества окружающей среды по загрязняю-
щим веществам в донных осадках (Bakke et al., 2010), а также классификации, предложенной 
P.H. Dowson et al. (1993), и рекомендациям HELCOM (2010), экологическое состояние исследуе-
мых осадков можно отнести к высокой степени контаминации ООС. Сильное загрязнение ООС 
ранее также было зафиксировано в пробах донных осадков Гданьского залива Балтийского моря: 
была зафиксирована общая концентрация соединений БО на уровне от 5.7 до 3321 нг(Sn)/г а.с.о 

Рис. 1. Содержание соединений бутилолова в микрокосмах осадков: 1 – ТБО (стерильный микрокосм); 2 – ДБО (стерильный 
микрокосм); 3 – ТБО (нестерильный микрокосм); 4 – ДБО (нестерильный микрокосм); 5 – МБО (нестерильный микрокосм).
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при 80% сильного загрязнения трибутилоловом (Filipkowska and Kowalewska, 2019). Несколькими 
годами ранее максимальная концентрация TБО в этих осадках была выше и достигала 15780 
нг(Sn)/г а.с.о. (Filipkowska et al., 2011, 2014).

Для выявления характера природы трансформации ООС в донных осадках (абиотической 
или биологической) содержание ООС в процессе эксперимента определяли как в стерильных, 
так и нестерильных осадках. В стерильных микрокосмах осадков на протяжении всего периода 
инкубирования (240 суток) убыли ТБО и ДБО не выявлено (Рис. 1).

В отличие от стерильных микрокосмов, в нестерильных осадках отмечается статистически 
значимая (p < 0.05) убыль ТБО и ДБО (Рис. 1). Так, на 90 сутки содержание ТБО снижается с 
35.7 нг(Sn)/г а.с.о. до 10.0 нг(Sn)/г а.с.о., а ДБО с 9.7 нг(Sn)/г а.с.о. до 1.3 нг(Sn)/г а.с.о. На конец 
срока инкубирования (240 суток) наблюдается дальнейшая убыль ТБО до 4.5 нг(Sn)/г а.с.о., а 
содержание ДБО значимо (p < 0.05) остается неизменным по сравнению с 90 суточной убылью. 
Расчетные значения констант скорости убыли (К) ТБО и ДБО составили 0.014 сут-1и 0.022 сут-1, а 
периоды полураспада (Т50) – 49.5 и 31.5 суток соответственно. При этом, если содержание наи-
менее токсичного ООС МБО в исходных пробах не детектировалось, то на протяжении инкуба-
ционного периода микрокосмов осадков его количество возрастает и на 240 сутки достигает 1.6 
нг(Sn)/г а.с.о.

Анализ литературных данных по изучению убыли ООС в донных осадках показал, что сте-
пень и характер изменений в их содержании зависит от многих факторов: в первую очередь, от 
степени их загрязненности, процесса инкубирования осадков, обогащенности осадков органи-
ческим веществом и активности микробиома. Так, в осадках, отобранных в эстуарной системе 
Риа-де-Авейру (Португалия), загрязненных ООС на уровне, сопоставимом с загрязнением иссле-
дованных нами осадков (TБО – 25 нг(Sn)/г; ДБО – 7.1 нг(Sn)/г; MБО – 13 нг(Sn)/г), через 150 суток 
убыль TБО, ДБО и MБО практически не происходит (Cruz et al., 2014). В то же время период 
полураспада TБО в донных осадках реки Меконг (Вьетнам), загрязненными TБО в концентрации 
1.2–1.3 мкг/г а.с.о. (что почти в 50 раз превышает загрязнения эстуарной системы Риа-де-Авей-
ру), составил примерно 150 суток (Suehiro et al., 2006).

Таксономическая структура прокариотных сообществ
Наше исследование продемонстрировало, что в процессе трансформации ООС в донных 

осадках происходят изменения в таксономическом составе микробного сообщества. Метаге-
номный анализ выявил следующие доминантные бактериальные филумы (> 1%): Proteobacteria 
(28.6%), Bacteroidetes (7.7%), Actinobacteria (5.9%), Вerrucomicrobia (3.1%), Planctomycetes (1.8%), 

Рис.  2. Таксономическая структура (на уровне филумов) прокариотных сообществ микрокосмов донных осадков в 
процессе их инкубирования.
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Chloroflexi (1.2%). К минорным филумам (< 1%) относятся Acidobacteria (0.9%), Nitrospirae (0.9%), 
Cyanobacteria (0.6%), Firmicutes (0.7%), Epsilonbacteraeota (0.5%) Kiritimatiellaeota (0.2%); доля 
архей Thaumarchaeota не превышает 0.2%. Количество неклассифицированных бактерий соста-
вило 3%. Нуклеотидные последовательности, не атрибутируемые на уровне доменов, составили 
44.7%, что обусловлено неполнотой имеющихся баз данных и характерно для метагеномных ис-
следований (Рис. 2).

По данным теста ANOVA в процессе инкубирования в течение 240 суток в микрокосмах осад-
ков, контаминированных ООС, произошли значительные изменения в количественных соотно-
шениях практически всех филумов. Значимое снижение относительного обилия бактерий в ми-
крокосмах осадков на 180 и 240  суток по сравнению с исходным их содержанием отмечается 
практически на уровне всех доминирующих филумов, при этом доля отдельных минорных филу-
мов Firmicutes, Epsilonbacteraeota и Deferribacteres возрастает (Рис. 2). Так, численность бактерий 
на уровне преобладающего филума Proteobacteria в процессе инкубирования осадков снижается 
за счет уменьшения количества бактерий классов Alphaproteobacteria и Deltaproteobacteria. Одна-
ко доля Gammaproteobacteria, напротив, возрастает в 1.3 раза (Рис. 3). При этом, если в исходном 
микрокосме осадков преобладали Gammaproteobacteria порядка Betaproteobacteriales, то через 
180 и 240 суток наблюдается увеличение численности бактерий порядков Acidithiobacillales и Hal-
lotiobacillales, представленных родами Acidithiobacillus и Halothiobacillus.

Через 240 суток инкубирования в микрокосмах осадков отмечено резкое доминирование бак-
терий рода Acidithiobacillus, доля которых возрастает с 0.1% до 15.2%. Количество бактерий рода 
Halothiobacillus увеличилось на порядок: с 0.1% до 1.2% (Табл. 1).

О способности представителей этих родов бактерий трансформировать ООС в настоящее 
время не известно. Однако некоторые виды Halothiobacillus обладают способностью разлагать 
токсичные азокрасители в контаминированных речных осадках (Ito et al., 2016), а также утили-
зировать тиоцианаты – отходы коксовых заводов и заводов по производству драгоценных ме-
таллов (Sorokin et al., 2014). Кроме того, ацидофильные железоокисляющие бактерии рода 
Halothiobacillus являются доминирующей группой в микробных сообществах кислых дренажных 
вод заброшенных оловянных шахт (Hallberg and Johnson, 2005). Ацидофильные хемолитоавто-
трофные бактерии рода Acidithiobacillus обычно преобладают в технологических водах горнодо-
бывающей промышленности, а также в дренажных кислых водах шахт (Chen et al., 2022а). Виды 
Acidithiobacillus ferrooxidans и A. thiooxidans успешно применяются в процессах биодобычи метал-
лов (олова, меди, никеля, цинка, урана и др.) и биоремедиации контаминированных металлами 
объектов окружающей среды (Chen et al., 2022а; Willner et al., 2022; Zhang et al., 2018).

Наблюдаемое возрастание численности бактерий класса Gammaproteobacteria в процес-
се трансформации ТБО может быть связано с их повышенной устойчивостью к ООС. Многие 
виды Gammaproteobacteria (Aeromonas molluscorum, Klebsiella pneumonia, Moraxella osloensis, 
Pseudomonas sp., Shewanella putrefaciens, Stenotrophomonas chelatiphaga) известны как эффек-
тивные деструкторы соединений бутилолова и отличаются высокой толерантностью к токсикан-
там (Cruz et al., 2014; Hassan, 2018; Khanolkar et al.,2015; Lee et al., 2012; Yáñez et al., 2015).

Увеличение относительного обилия филума Firmicutes в 5.3 и 7.4 раза в микрокосмах осадков 
в процессе трансформации ООС через 180 и 240 суток происходит за счет преобладания бакте-
рий класса Bacilli, семейств Clostridiaceae и Alicyclobacillaceae, представленных родами Clostridi-
um sensu stricto и Alicyclobacillus (Табл. 1). Ранее была выявлена резистентность к оловооргани-
ческим соединениям у видов Staphylococcus xylosus, Kurthia zopfii, Listeria grayi, Bacillus cereus, 
Bacillus thuringiensis, относящихся к классу Bacilli (Cruz et al., 2007).

Возрастание численности филума Epsilonbacteraeota в 1.4 раза происходит за счет бактерий 
порядка Campylobacterales, семейств Sulfurospirillaceae и Thiovulaceae, представленных родами 
Sulfurospirillum и Sulfurimonas, и наблюдается только на 180 суток. Доля бактерий р. Denitrovibrio 
(филум Deferribacteres) значимо увеличивается также к 180 суткам (Табл. 1). О роли указанных 
бактерий в биотрансформации ООС до настоящего времени не известно.

Следует отметить, что в процессе убыли ТБО, помимо выявленных изменений в таксономи-
ческой структуре идентифицированных бактерий, к 180 суткам в микрокосмах осадков наблюда-
ется возрастание численности метаногенных архей рода Methanolobus (филум Euryarchaeota) с 
исходных 0.1% до 1.6% (Табл. 1). Метаногенные археи играют важную роль в очистке сточных 
вод, часто проявляют мультирезистентность к антибиотикам и могут их деструктировать (Chen et 
al., 2022b; Ng et al., 2015).
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Рис.  3. Относительное обилие (%) нуклеотидных последовательностей гена 16S рРНК: A  – на уровне классов 
доминирующего филума Proteobacteria, B – на уровне порядков класса Gammaproteobacteria. Разные буквенные индексы 
внутри одной группы указывают на значимые различия между образцами микрокосмов (p < 0.05).

A

B
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Род бактерий
Относительное обилие, %

Срок инкубирования
0 суток 180 суток 240 суток

Clostridium sensu stricto 0.1 ± 0.02a* 0.6 ± 0.1b 0.6 ± 0.2b

Alicyclobacillus 0.1 ± 0.01a 0.9 ± 0.2b 2.4 ± 0.2c

Sulfurospirillum 0.1 ± 0.03a 1.0 ± 0.3b 0.1 ± 0.05a

Sulfurimonas 0.1 ± 0.02a 0.7 ± 0.1b 0.1 ± 0.02a

Denitrovibrio 0.1 ± 0.02a 1.3 ± 0.3b 0.2 ± 0.1a

Acidithiobacillus 0.1 ± 0.03a 5.2 ± 0.4b 15.2 ± 1.2c

Halothiobacillus 0.1 ± 0.01a 1.0 ± 0.2b 1.2 ± 0.2b

Methanolobus 0.1 ± 0.02a 1.6 ± 0.3b 0.1 ± 0.02a

Geothrix 0.1 ± 0.04a 0.7 ± 0.1b 0.1 ± 0.01a

Dyella 0.1 ± 0.03a 0.6 ± 0.1b 0.1 ± 0.03a

Табл.  1. Относительное количество нуклеотидных последовательностей гена 16S рРНК бактерий на уровне родов в 
микрокосмах донных осадков. Разные буквенные индексы внутри одного рода указывают на значимые различия между 
образцами микрокосмов (p < 0.05).

Показатель
Срок инкубирования OТЕ Индекс Шеннона Индекс Симпсона Chao1

0 суток 737 ± 69a 5.808 ± 0.121a 0.994 ± 0.003a 739.4 ± 63.1a

180 суток 554 ± 41b 3.683 ± 0.105b 0.833 ± 0.002b 557.6 ± 40.3b

240 суток 355 ± 29c 3.057 ± 0.087c 0.848 ± 0.002c 356.9 ± 28.7c

Табл. 2. Индексы богатства и разнообразия микрокосмов донных осадков. Буквенные индексы указывают на значимые 
различия между образцами микрокосмов (p < 0.05).

Микробное разнообразие в микрокосмах осадков
Разнообразие микробиоты донных осадков является важным фактором их биологической 

устойчивости, а также интенсивности и направленности многих биохимических процессов. Расчет 
индексов разнообразия продемонстрировал, что видовое разнообразие прокариотных микробио-
мов осадков в процессе трансформации ТБО статистически значимо снижается. Через 240 суток 
культивирования осадков количество обнаруженных таксонов (ОТЕ) и реальное расчетное коли-
чество видов (Chao1) сократилось более чем в 2 раза. Обилие таксонов, оцениваемое индексом 
Шеннона, снизилось на 180 суток в 1.6 раза, а к 240 суткам – в 1.3 раза. Мера выравненности, 
характеризуемая индексом Симпсона, также значимо снижается (Табл. 2). Оценка β-разнообра-
зия на основе кластерного анализа PCoA с использованием индекса Брея–Кёртиса показала, 
что таксономический состав микробиомов осадков в процессе трансформации ТБО через 180 и 
240 суток обладает достаточно низкой степенью сходства с исходным осадком (Рис. 4). Наблю-
дается разделение микробиомов на непересекающиеся кластеры. Таким образом, полученные 
результаты свидетельствуют о снижении видового разнообразия микробиомов донных осадков в 
процессе трансформации соединений бутилолова.

Заключение
В условиях модельного эксперимента проведено исследование процессов трансформации 

соединений бутилолова в донных осадках Копорской губы Финского залива, а также их влия-
ние на таксономическую структуру и видовое разнообразие микробиомов осадков. В образцах, 
сильно загрязненных бутилоловом и трибутилоловом, наблюдается убыль токсикантов за счет 
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их биодеструкции автохтонной микробиотой осадков. Нарастание содержания монобутилолова 
в осадках свидетельствует о процессе биотрансформации три- и дибутилолова в менее токсич-
ное соединение. По мере биодеградации соединений бутилолова обнаруживаются существен-
ные изменения в таксономическом составе и видовом разнообразии микробиомов осадков. 
Относительное обилие бактерий доминирующих филумов Proteobacteria, Bacteroidetes, Actino-
bacteria, Вerrucomicrobia, Planctomycetes, Chloroflexi снижается, при этом возрастает доля ми-
норных филумов Firmicutes, Epsilonbacteraeota и Deferribacteres. Бактерии родов Acidithiobacillus 
и Halothiobacillus, относящиеся к классу Gammaproteobacteria, представители которых известны 
как активные деструкторы оловоорганических соединений, преобладают на протяжении всего 
исследуемого периода. Кроме того, наблюдается рост числа бактерий родов Alicyclobacillus, Sul-
furospirillum, Denitrovibrio и метаногенных архей рода Methanolobus. Доминирование вышеуказан-
ных бактерий может свидетельствовать об их участии в процессах трансформации соединений 
бутилолова. Согласно количеству обнаруженных операционных таксономических единиц, а так-
же значениям индексов Шеннона, Симпсона и Chao1, в ходе биодеструкции соединений олова 
видовое разнообразие микробиомов снижается. Таким образом, изменения филогенетической 
структуры микробиома донных осадков могут выступать в качестве биоиндикатора экологиче-
ского состояния морской среды. Результаты настоящего исследования могут применяться для 
выявления бактерий, обладающих свойством деструктировать токсичные соединения бутилоло-
ва, с целью разработки конвергентных методов биоремедиации донных осадков, загрязненных 
оловоорганическими соединениями.

Рис. 4. Анализ главных координат (PCoA) микрокосмов донных осадков на основе индекса Брея–Кёртиса. 1 – исходные 
осадки на 0 сутки; 2 – микрокосм осадков через 180 суток; 3 – микрокосм осадков через 240 суток.
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