
ВОПРОСЫ ИХТИОЛОГИИ, 2021, том 61, № 6, с. 713–729

713

ИЗМЕНЧИВОСТЬ СОСТАВА МИКРОБИОТЫ 
ЖЕЛУДОЧНО-КИШЕЧНОГО ТРАКТА ОБЫКНОВЕННОГО 

ОКУНЯ PERCA FLUVIATILIS И СЕРЕБРЯНОГО КАРАСЯ 
CARASSIUS GIBELIO В ТЕЧЕНИЕ ВЕГЕТАЦИОННОГО СЕЗОНА

© 2021 г.   Е. Н. Кашинская1, *, Е. П. Симонов1, 2, 
Г. И. Извекова4, О. А. Батурина5, М. М. Соловьев1, 3

1Институт систематики и экологии животных Сибирского отделения 
РАН – ИСиЭЖ СО РАН, Новосибирск, Россия

2Тюменский государственный университет, Тюмень, Россия
3Томский государственный университет, Томск, Россия

4Институт биологии внутренних вод РАН – ИБВВ РАН, пос. Борок, Ярославская область, Россия
5Институт химической биологии и фундаментальной медицины 

Сибирского отделения РАН – ИХБФМ СО РАН, Новосибирск, Россия
*E-mail: elena.kashinskaya@inbox.ru

Поступила в редакцию 16.10.2020 г.
После доработки 21.12.2020 г.

Принята к публикации 25.12.2020 г.

С использованием метода секвенирования V3−V4-региона гена 16S рибосомной РНК бактерий на
платформе Illumina MiSeq исследован состав микробиоты пищеварительного тракта различающих-
ся по характеру питания обыкновенного окуня Perca fluviatilis и серебряного карася Carassius gibelio
оз. Малые Чаны (Западная Сибирь). В течение вегетационного сезона состав кишечной микробио-
ты исследованных видов варьирует: наибольшее разнообразие бактерий в желудочно-кишечном
тракте окуня зарегистрировано весной, в кишечнике карася – весной и осенью. В составе кишечной
микробиоты окуня доминируют Sediminibacterium, неклассифицируемые и некультивируемые Chi-
tinophagaceae, Sphingomonas, Caulobacter, Phyllobacterium, Haematospirillum, Cetobacterium, Vibrio, Aero-
monas и Plesiomonas; у карася − Sediminibacterium, неклассифицируемые Vibrionaceae и Chitinophaga-
ceae, Sphingomonas, Caulobacter, Vibrio и Aeromonas. Предполагается, что изменения состава микроб-
ных сообществ в течение вегетационного периода связаны с сезонной динамикой изменения
температуры воды и кормовой базы водоёма.
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DOI: 10.31857/S0042875221060084

В процессе коэволюции кишечной микробио-
ты и организма-хозяина микробное сообщество
стало неотъемлемым и жизненно необходимым
компонентом пищеварительного тракта беспо-
звоночных и позвоночных животных (Ringø et al.,
2002; Кузьмина, 2005; Austin, 2006; Wu et al., 2012).
Кишечная микробиота играет важную роль в ре-
гуляции общего метаболизма, обеспечении за-
щитных функций организма и в процессах пище-
варения (Nayak, 2010; Ghanbari et al., 2015; Butt,
Volkoff, 2019). Согласно многочисленным иссле-
дованиям в зависимости от таксономического
статуса, особенностей экологии и физиологии рыб
состав бактерий может сильно различаться (Syvok-
iene et al., 1999; Austin, 2006; Sullam et al., 2012; Clem-
ents et al., 2014; Kashinskaya et al., 2017, 2018).

Структура и функции микробных сообществ
находятся в прямой зависимости как от внутренней
среды организма, так и от абиотических факторов
внешней среды – среды обитания животных, в том
числе рыб (Wong, Rawls, 2012; Romero et al., 2014;
Butt, Volkoff, 2019). Сведения об изменчивости под
воздействием различных абиотических и биоти-
ческих факторов состава и численности микроор-
ганизмов, обитающих в желудочно-кишечном
тракте рыб, обобщены в ряде исследований (Al-
Harbi, Uddin, 2004; Sullam et al., 2012; Wong, Rawls,
2012; Egerton et al., 2018; Butt, Volkoff, 2019; Fonse-
ca et al., 2019; Dulski et al., 2020а, 2020b). К биоти-
ческим факторам среды обитания относятся воз-
раст рыб, особенности строения пищеваритель-
ного тракта и тип их питания (Шивокене, 1989;
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Sullam et al., 2012; Wong, Rawls, 2012). Тип пита-
ния, по мнению ряда авторов, существенно влия-
ет на качественные (таксономический состав) и ко-
личественные параметры кишечной микробиоты
рыб (Шивокене, 1989; Tanaka et al., 1996; Ringø et al.,
2006, 2016; Uchii et al., 2006; Yang et al., 2007; Wu et al.,
2010; Sullam et al., 2012; Bolnick et al., 2014).

Имеются данные по влиянию на разнообразие
энтеральной микробиоты рыб абиотических фак-
торов окружающей среды, таких как температура,
концентрация кислорода, солёность, pH, хими-
ческое загрязнение и другие (Шивокене, 1989; Al-
Harbi, Uddin, 2004; Fakruddin, Mannan, 2013; Butt,
Volkoff, 2019). Среди множества факторов среды
наименее изученным остаётся сезонность. Прежде
всего это связано с неоднозначностью интерпрета-
ции полученных результатов, поскольку сезонность
представляет собой воздействие комплекса различ-
ных факторов, обусловленных метеорологически-
ми и гидрохимическими показателями водоёма
(изменение температуры, солёности, pH, уровня
воды и пр.). Более того, сезонные изменения тем-
пературы воды влекут за собой колебание числен-
ности и биомассы фито-, зоопланктона и бентоса
и, как следствие, трансформацию компонентно-
го состава кормовой базы водоёма (Смирнова,
Шнитников, 1982). Помимо прочего, сезонные
изменения, прежде всего температуры, сказыва-
ются на ритме питания рыб, влияя на их энерге-
тические потребности (Кузьмина, 2005). Подоб-
ные изменения сезонных факторов могут оказы-
вать значительное влияние на структуру
энтеральной микробиоты. Сложность корректной
оценки воздействия сезонности на структуру мик-
робных сообществ желудочно-кишечного тракта
рыб приводит к противоречивым результатам.
Так, некоторые авторы связывают изменение
разнообразия микробных сообществ рыб в тече-
ние сезона с динамикой изменения температуры
воды (Givens et al., 2012; Neuman et al., 2014). Со-
гласно другим данным изменения состава микроб-
ных сообществ рыб больше связаны с интенсивно-
стью питания рыб, чем с температурой (Шивокене,
1989; Zarkasi et al., 2014). Таким образом, сезон-
ные изменения состава микробных сообществ
пищеварительного тракта рыб могут быть обу-
словлены как влиянием отдельных факторов
(температура, солёность, pH и др.), так и их ком-
плексным воздействием.

В настоящей работе мы рассматриваем гипоте-
зу о том, что комплексное воздействие факторов
окружающей среды вызывает сходные изменения
богатства и разнообразия микробиоты пищевари-
тельного тракта у рыб с разным таксономическим
составом этих сообществ − обыкновенного окуня
Perca fluviatilis и серебряного карася Carassius
gibelio. Карась и окунь различаются по типу пита-
ния и строению пищеварительного тракта. Окунь
имеет хорошо развитый желудок, а карась отно-

сится к безжелудочным видам рыб; соответствен-
но у первого вида имеется кислая стадия пищева-
рения, у второго − отсутствует.

Цель исследования – изучить динамику струк-
туры микробного сообщества пищеварительного
тракта обыкновенного окуня и серебряного кара-
ся с разным типом питания в течение вегетацион-
ного сезона.

МАТЕРИАЛ И МЕТОДИКА

Сбор материала проводили на территории эс-
туарной части оз. Малые Чаны – нижнее течение
р. Каргат (Новосибирская область, 54°37′ с.ш.
78°09′ в.д.). Чановская озёрная система включает
озёра Большие и Малые Чаны, расположенные
поблизости водоёмы и впадающие в них реки
Каргат и Чулым (Булатов и др., 2005). Для оз. Ча-
ны характерна цикличность колебания уровня
воды, обусловленная вековыми и внутривековы-
ми колебаниями климата (Савкин и др., 2015).
Год проведения исследования приходился на ма-
ловодный период (регрессивная фаза). Сбор об-
разцов проводили на протяжении всего вегетаци-
онного периода: весной (с конца апреля по май),
летом (с конца июня по август) и осенью (ок-
тябрь) 2012 г. Температура и значения pH воды
весной варьировали в пределах соответственно
8–12°С и 7.6–8.0, летом − 20–25°С и 7.3–7.8, осе-
нью − 6–8°C и 7.5–7.8.

Половозрелых особей окуня и серебряного ка-
рася отлавливали жаберными сетями с размером
ячеи 45, 55 и 65 мм. Живых рыб в пластиковых
контейнерах доставляли в лабораторию, умерщ-
вляли, перерезая позвоночник позади головы, и
измеряли полную (TL) и стандартную длину (SL).
Затем кожные покровы рыб освобождали от сли-
зи ватным тампоном, дезинфицировали спиртом,
стерильными инструментами вскрывали брюшную
полость и извлекали пищеварительный тракт. Со-
став микробиоты слизистой оболочки и содержи-
мого кишечника анализировали отдельно. Для это-
го кишечник с внешней стороны обрабатывали
спиртом, в стерильных условиях разрезали вдоль,
освобождали от пищевого комка и скальпелем
снимали верхний слой слизистой. Аналогичные
процедуры проводили при взятии образцов же-
лудка. Размерные характеристики рыб и объём
выборок представлены в табл. 1.

Пробы воды (n = 9), грунта (n = 8) и тростника
Phragmites australis (n = 6) отбирали в месте отлова
рыб. Воду отбирали из поверхностного слоя в сте-
рильный стеклянный сосуд, который предвари-
тельно ополаскивали три раза природной водой,
заполняли полностью под крышку. Затем воду
фильтровали (от 30 до 100 мл в зависимости от
прозрачности и мутности воды) через бактери-
альный фильтр EXPRESS PLUS™ полиэфирсуль-
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фон (“Millipore”, Германия) с диаметром пор
0.22 мкм. Грунт (5 г) собирали на мелководье дно-
черпателем, соскобы с подводных частей трост-
ника − медицинским стерильным скальпелем в
стерильные колбы с завинчивающейся крышкой.

Для определения спектра питания рыб содер-
жимое кишечника фиксировали в 70%-ном спир-
те и анализировали при увеличении от ×6 до ×40
под бинокуляром STEMIDV-4 (“CarlZeiss”, Гер-
мания). Беспозвоночных идентифицировали до
максимально возможного распознаваемого так-
сономического уровня по Определителям (1977,
1995). Частоту встречаемости (ЧВ, %) пищевых
компонентов рассчитывали как отношение числа
особей с каждым кормовым объектом к общему
числу особей данного вида (Коган, 1969).

Для сравнения спектра питания рыб использо-
вали коэффициент сходства Сёренсена−Дайса,
который рассчитывали по формуле (Wolda, 1981):
QS = 2c/(a + b), где a – число видов корма в спектре
питания особей в 1-й выборке, b – то же во 2-й вы-
борке, c – общее число видов корма для двух вы-
борок рыб. QS изменяется от 0 (нет сходства) до 1
(полное сходство).

Для выделения тотальной ДНК образцы сли-
зистой и содержимого разных органов, воды,
грунта и тростника фиксировали в лизирующем
растворе набора ДНК-сорб В (МФГУН ЦНИИ
эпидемиологии, Россия). В пробирку с лизирую-
щим раствором (300 мкл) помещали 100 мг образ-
ца, тщательно перемешивали на вортексе, про-
гревали 5 мин при температуре 65°С. Пробы го-
могенизировали механическим гомогенизатором
и далее центрифугировали в течение 5 мин при
10000−12000 об/мин. Надосадочную жидкость
переносили в новую пробирку. К надосадочной
жидкости добавляли 25 мкл сорбента, суспенди-
ровали на вортексе, центрифугировали при
5000 об/мин в течение 30 с. Затем проводили се-
рию отмывок сорбента с ДНК от белков, солей и
других ингибиторов полимеразной цепной реак-
ции (ПЦР) согласно протоколу. Отмытый сор-
бент подсушивали 10 мин при 65°С, для элюиро-

вания ДНК добавляли 25 мкл ТЕ-буфера
(10 мМ Трис-HCl, pH 7.5; 1 мМ ЭДТА) и осво-
бождали ДНК от силикагеля центрифугирова-
нием (12000 об/мин в течение 1 мин).

Перед амплификацией и секвенированием ва-
риабельных участков V3−V4 гена 16S рибосомной
РНК (рРНК) образцы с выделенной ДНК смеши-
вали в эквимолярных соотношениях в зависимости
от вида рыб и сезона года во избежание внутривидо-
вых вариаций между особями (Kashinskaya et al.,
2015). Вариабельные участки V3 и V4 гена 16S
рРНК амплифицировали с универсальными
праймерами 343F (5'-CTCCTACGGRRSGCAG-
CAG-3') и 806R (5'-GGACTACNVGGGTWTCTA-
AT-3'), содержащими адаптерные последователь-
ности, в описанных ранее условиях (Polenogova
et al., 2019). Далее по 200 нг ПЦР-продукта из
каждого образца объединяли вместе и очищали с
использованием набора Min Elute Gel Extraction
Kit (“Qiagen”). Пул библиотек секвенирован на
Illumina MiSeq с использованием реактивов MiS-
eq 500-cycle PE kit (длина прочтений по 250 пар
оснований (п.о.) с каждого конца фрагментов) в
ЦКП “Геномика” СО РАН (ИХБФМ СО РАН,
Россия).

Полученные попарные прочтения были собра-
ны и отфильтрованы по длине и качеству (макси-
мальная длина гомополимерного участка 8 п.о.,
максимальное число неопределённых нуклеоти-
дов 0, минимальная длина прочтений 300 п.о.,
максимальная – 500 п.о.) в программе Mothur
1.31.2 (Schloss et al., 2009). Для дальнейшей обра-
ботки и анализа использовали пакет программ-
ного обеспечения QIIME 1.9.1 (Caporaso et al.,
2010). Обнаружение возможных химерных по-
следовательностей проводили de novo (на осно-
ве численности) (identif_chimeric_seqs.py с оп-
цией -m usearch61 в QIIME) в программе
USEARCH 6.1 (Edgar, 2010). После удаления хи-
мерных последовательностей скрипт QIIME
'pick_open_reference_otus.py' с параметрами по
умолчанию использовался для: 1) кластеризации
операционных таксономических единиц (ОТЕ) с
открытым референсом (при помощи UCLUST)

Таблица 1. Характеристика исследованных выборок серебряного карася Carassius gibelio и обыкновенного окуня
Perca fluviatilis из оз. Малые Чаны, 2012 г.

Примечание. n − объём выборки (до черты – измерения и анализ микробиоты, после черты – определение спектра питания).

Сроки сбора проб

C. gibelio P. fluviatilis

Длина, мм
n, экз.

Длина, мм
n, экз.

TL SL TL SL

Апрель–май 237.8 ± 12.5 191.7 ± 10.1 19/12 178.9 ± 13.6 151.0 ± 11.6 14/17
Июнь–июль 222.1 ± 3.8 179.6 ± 2.0 5/9 173.1 ± 12.6 137.7 ± 10.3 19/68
Август 195.1 ± 21.7 159.6 ± 18.1 14/5 188.3 ± 9.6 159.8 ± 8.6 9/19
Октябрь 227.3 ± 19.6 185.7 ± 16.0 20/8 123.4 ± 10.1 103.6 ± 8.3 12/9
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(Edgar, 2010), 2) определения таксономии
(UCLUST), 3) выравнивания последовательно-
стей ОТЕ (PyNAST 1.2.2) (Caporaso et al., 2010),
4) построения дендрограмм (FastTree 2.1.3) (Price
et al., 2010). Этот алгоритм включает в себя не-
сколько этапов отбора ОТЕ как с закрытым, так и
с открытым референсом, за которыми следует
присвоение таксономии, для чего в качестве рефе-
ренса использовали базу данных рРНК SILVA 132
(Quast et al., 2013). Хлоропластные, митохондриаль-
ные и небактериальные последовательности были
удалены из дальнейшего анализа. Нуклеотидные
последовательности депонированы в базе данных
Sequence Read Archive (SRA NCBI) под номерами
SRP056565, SRP065371, SRP065362, SRP065460.

Полученные ОТЕ после фильтрации и уста-
новления таксономической принадлежности ис-
пользовали для подсчёта α-разнообразия. Расчёт
коэффициентов разнообразия Шеннона (Н) и
Симпсона (D), а также показателей видового бо-
гатства (число ОТЕ и индекс Chao1) проводили с
помощью QIIME 1.9.1. Таксономическую струк-
туру микробных сообществ оценивали по отно-
шению числа таксонспецифичных 16S рРНК-по-
следовательностей к их общему числу, т.е. по от-
носительному обилию таксона, выраженному в
процентах.

РЕЗУЛЬТАТЫ

Питание рыб в разные сезоны года

Обыкновенный окунь. На протяжении всех сезо-
нов в питании окуня отмечены личинки хироно-
мид (Chironomidae), молодь карповых (Cyprini-
dae) видов рыб и неопределяемые остатки насе-
комых (табл. 2). В весенний период (апрель−май)
окунь питался разнообразной пищей: личинками
хирономид, подёнок (Ephemeroptera) и ручейни-
ков (Trichoptera), пиявками (Hirudinea), гаммари-
дами (Gammaridaе), детритом, зоопланктоном,
икрой и молодью рыб, неидентифицированными
личинками насекомых и нематодами (Nematoda).
Весной большинство исследованных желудочно-
кишечных трактов (ЖКТ) содержали личинки
хирономид (ЧВ 82.4%) и подёнок (70.6%), ЧВ
остальных компонентов варьировала в пределах
6−35%. В июне−июле по сравнению с весенним
периодом ЧВ молоди рыб существенно возросла
(67.7 против 17.7%); у значительной части иссле-
дованных особей в ЖКТ были обнаружены ли-
чинки и куколки хирономид (35.3 и 26.5%), а так-
же личинки ручейников (27.9%). В августе наи-
большей ЧВ характеризовались молодь рыб
(52.6%), личинки и куколки хирономид (52.6 и
42.1%). В октябре первое место по ЧВ занимали
взрослые насекомые (66.7%), второе – личинки
хирономид (44.4%), третье – зоопланктон и мо-
лодь рыб (по 22.2%). В целом в течение вегетаци-

онного сезона спектр питания окуня сокращался.
При этом наблюдалась смена преобладающей по
ЧВ пищи: весной в пищевом комке окуня чаще
отмечались донные объекты, летом и осенью – пре-
имущественно распределяющиеся в толще воды.

Серебряный карась. В течение всего вегетаци-
онного сезона в пищевом комке карася присут-
ствовали детрит и фитопланктон (табл. 2). Наи-
более широкий спектр питания у карася, как и у
окуня, наблюдался в весенний период. В апре-
ле−мае, помимо личинок хирономид (ЧВ 100%) и
детрита (91.7%), в питании карася отмечены брю-
хоногие моллюски (Gastropoda), гаммариды, ли-
чинки ручейников, взрослые насекомые и личин-
ки стрекоз (Odonata), которые не встречались в
другие месяцы. В июне−июле все особи питались
детритом и личинками хирономид, другие объек-
ты встречались реже. В августе в питании карася
отмечены всего два компонента − детрит (ЧВ
80%) и фитопланктон (100%). Осенью спектр пи-
тания карася расширился за счёт эфипиальных
яиц Daphnia и личинок хирономид.

Индекс сходства спектров питания. Разнооб-
разие потребляемых компонентов пищи в рационе
окуня и карася постепенно снижалось с мая по ок-
тябрь. При сравнении спектров питания карася в
разные сезоны наибольшее сходство (QS = 0.73) вы-
явлено между июнем–июлем и октябрём, наи-
меньшее (QS = 0.33) – между апрелем–маем и ав-
густом (табл. 3). У окуня максимальным сход-
ством спектров питания характеризуются
апрель–май и июнь–июль (QS = 0.64), минималь-
ным–апрель–май и август (QS = 0.40).

Наибольшая степень сходства спектров пита-
ния карася и окуня наблюдается в мае − QS = 0.50,
в июне−июле значение этого индекса составляет
0.32, а в августе и октябре − 0.22.

α-Разнообразие микробных сообществ 
пищеварительного тракта рыб и компонентов 

окружающей среды в разные сезоны
По результатам секвенирования V3−V4 регио-

на гена 16S рРНК получено 492195 прочтений и
6425 ОТЕ. Все идентифицированные ОТЕ были
отнесены к 46 известным филумам бактерий.
Микробное сообщество донных отложений пред-
ставлено наиболее богато, число филумов состав-
ляло от 20 до 32, ОТЕ – от 666 до 1284.

Значения индексов видового богатства (Chao1
и ОТЕ) и видового разнообразия (Н и D) микро-
биоты ЖКТ рыб варьировали в зависимости от
сезона года (табл. 4). У окуня все показатели раз-
нообразия микробных сообществ в ЖКТ в весен-
не-летний период были выше, чем осенью. Ис-
ключение составила слизистая оболочка кишеч-
ника, где обнаружена обратная зависимость:
разнообразие бактерий постепенно увеличива-
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лось к осени. В ЖКТ карася показатели разнооб-
разия бактериальных сообществ весной и осенью
были выше, чем летом.

Наибольшие значения индексов видового бо-
гатства и разнообразия микробных сообществ во-
ды и донных отложений отмечены в летний пери-
од, тогда как разнообразие микробиоты, ассоци-
ированной с тростником, выше осенью (табл. 5).

Таксономический состав микробиоты 
пищеварительного тракта рыб и компонентов 

окружающей среды на уровне филума

Обыкновенный окунь. В микробиоте ЖКТ оку-
ня с весны по осень доминировали филумы Pro-
teobacteria и Bacteroidetes, в меньшей степени
представлены Actinobacteria и Firmicutes (табл. 6).
В слизистой желудка, в содержимом желудка и
кишечника относительное обилие главных доми-

Таблица 2. Частота встречаемости компонентов пищи в питании серебряного карася Carassius gibelio и обыкно-
венного окуня Perca fluviatilis в оз. Малые Чаны в разные сезоны 2012 г., %

Компонент пищи
C. gibelio P. fluviatilis

IV−V VI−VII VIII X IV−V VI−VII VIII X

Фитопланктон 8.3 11.1 100 25.0
Макрофиты 22.2 5.8 21.1
Детрит 91.7 100 80.0 75.0 23.5 5.3
Cladocera:

Bythotrephes sp. 4.41
Daphnia sp. (эпифиальные яйца) 41.7 22.2 75.0

Ostracoda 5.3
Зоопланктёры неидентифицированные 11.7 2.9 22.2
Gammaridaе 33.3 29.4 16.2
Chironomidae:

личинки 100 100 62.5 82.4 35.3 52.6 44.4
куколки 33.3 26.5 42.1

Ephemeroptera (личинки) 70.6
Trichoptera (личинки) 33.3 35.3 27.9
Hirudinea 17.7 4.4
Nematoda 5.9
Моллюски (Gastropoda) 41.7 1.5
Odonata (личинки) 8.3 5.9 4.4 11.1
Insecta неидентефицированные:

личинки 41.7 22.2 17.7 2.9
имаго 25.0 5.9 15.8 66.7

Рыбы (Cyprinidae):
икра 11.8
молодь 17.7 67.7 52.6 22.2

Таблица 3. Степень сходства (QS) спектра питания серебряного карася Carassius gibelio и обыкновенного окуня
Perca fluviatilis в оз. Малые Чаны в разные сезоны 2012 г.

Месяцы
C. gibelio P. fluviatilis

апрель–май июнь–июль август апрель–май июнь–июль август

Апрель–май 1.00 1.00
Июнь–июль 0.59 1.00 0.64 1.00
Август 0.33 0.44 1.00 0.40 0.42 1.00
Октябрь 0.57 0.73 0.67 0.44 0.59 0.50
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нантов с апреля по октябрь изменялось в проти-
вофазе: обилие Bacteroidetes уменьшалось, а Pro-
teobacteria увеличивалось. Значительные сезон-
ные изменения выявлены для Tenericutes и
Fusobacteria: максимальное обилие Tenericutes от-
мечено весной в слизистой оболочке (71.0%) и со-
держимом кишечника (9.5%), а Fusobacteria − ле-
том в содержимом кишечника (14.1−51.7%); в
остальные периоды во всех отделах ЖКТ показа-
тели первого филума составляли доли процента, а
второго – не достигали 4%. Состав микробиоты
пилорических придатков на протяжении всех се-
зонов оставался относительно стабильным.

Серебряный карась. В кишечнике карася доми-
нировали Proteobacteria, Bacteroidetes, Tenericutes
и Firmicutes, в течение вегетационного сезона их
соотношение изменялось (табл. 6). В период с ап-
реля по июль относительное обилие Proteobacte-
ria в слизистой кишечника и в его содержимом
увеличивалось, а Bacteroidetes и Tenericutes, на-
оборот, снижалось. В августе в составе микробно-
го сообщества слизистой и содержимого кишеч-
ника резко возросла доля Fusobacteria, в осталь-
ные месяцы обилие этой группы бактерий не
превышало 2.0%. В октябре в слизистой кишеч-
ника доминирующее положение занимали Bacte-
roidetes, а в его содержимом – Proteobacteria. Се-

Таблица 4. Индексы видового богатства и разнообразия микробных сообществ желудочно-кишечного тракта се-
ребряного карася Carassius gibelio и обыкновенного окуня Perca fluviatilis в разные сезоны 2012 г.

Отдел желудочно-
кишечного тракта Месяцы Число 

филумов
Видовое богатство Видовое разнообразие

Chao1 ОТЕ Шеннон (Н) Симпсон (D)

Карась
Слизистая кишечника Апрель–май 8 607.2 432 4.21 0.87

Июнь–июль 10 444.3 288 3.85 0.86
Август 9 342.1 217 3.32 0.75
Октябрь 9 655.6 466 4.10 0.87

Содержимое кишечника Апрель–май 20 759.0 627 5.79 0.94
Июнь–июль 13 683.6 428 4.01 0.78
Август 14 563.3 420 3.82 0.78
Октябрь 15 747.5 595 5.06 0.90

Окунь
Слизистая желудка Апрель–май 5 373.4 262 4.41 0.89

Июнь–июль 11 359.0 270 4.75 0.90
Август 7 373.8 310 5.01 0.93
Октябрь 7 113.2 75 2.89 0.67

Содержимое желудка Апрель–май 17 750.7 596 5.89 0.94
Июнь–июль 16 355.3 227 1.18 0.25
Август 17 519.8 418 2.50 0.64
Октябрь 9 348.1 253 0.72 0.13

Пилорические придатки Апрель–май 6 492.3 310 3.97 0.85
Июнь–июль 8 422.7 285 4.43 0.89
Август 6 346.6 233 4.20 0.88
Октябрь 8 411.0 266 3.55 0.82

Слизистая кишечника Апрель–май 10 141.7 107 2.64 0.57
Июнь–июль 10 518.8 327 4.06 0.82
Август 7 399.4 279 4.13 0.85
Октябрь 6 586.1 375 3.85 0.81

Содержимое кишечника Апрель–май 13 587.5 424 4.97 0.90
Июнь–июль 7 356.9 274 3.45 0.78
Август 10 328.6 222 3.01 0.73
Октябрь 7 294.9 151 0.62 0.11
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Таблица 5. Индексы видового богатства и разнообразия микробных сообществ компонентов окружающей среды
в оз. Малые Чаны в разные сезоны 2012 г.

Объект исследования Месяцы Число 
филумов

Видовое богатство Видовое разнообразие

Chao1 ОТЕ Шеннон (Н) Симпсон (D)

Вода Апрель–май 10 636.3 453 3.85 0.77
Июнь–июль 12 654.4 472 5.21 0.91
Август 26 1214.9 998 8.07 0.98
Октябрь 14 542.9 439 5.98 0.94

Донные отложения Апрель–май 30 1112.9 961 7.45 0.97
Июнь–июль 32 1430.0 1284 8.91 0.99
Август 20 1351.2 1115 8.00 0.99
Октябрь 20 822.9 666 4.82 0.87

Тростник Ph. australis Апрель–май 16 1246.9 1041 7.62 0.98
Июнь–июль 19 1052.2 833 7.91 0.98
Октябрь 19 1337.6 1075 8.06 0.99

зонные изменения остальных групп бактерий бы-
ли выражены не так явно.

Компоненты окружающей среды. В составе
микробиоты, ассоциированной с водой, донны-
ми отложениями и тростником, доминировали те
же филумы, что и в ЖКТ рыб, − Proteobacteria и
Bacteroidetes, в меньшей степени были представ-
лены филумы Actinobacteria, Cyanobacteria и Fir-
micutes (табл. 6). В воде с апреля по август относи-
тельное обилие Bacteroidetes снижалось, тогда как
Actinobacteria и Proteobacteria – увеличивалось. В
составе микробиоты грунта в апреле−мае и в авгу-
сте доминировали Proteobacteria, в меньшей степе-
ни были представлены Bacteroidetes; в июне−июле
и в октябре, наоборот, доминирующее положение
занимали Bacteroidetes. Состав доминирующей
микробиоты тростника на протяжении всех сезо-
нов был относительно стабилен.

Таксономический состав микробиоты 
пищеварительного тракта рыб и компонентов 

окружающей среды на уровне семейств и родов
Обыкновенный окунь. На наиболее низком так-

сономическом уровне состав микробиоты разных
отделов ЖКТ окуня также различался и менялся в
зависимости от сезона года (табл. 7). Так, в слизи-
стой желудка и кишечника и в пилорических при-
датках доминировали неклассифицируемые и не-
культивируемые Chitinophagaceae, Sediminibacte-
rium, Sphingomonas, Caulobacter и Phyllobacterium; в
содержимом желудка и кишечника – Haematospi-
rillum, Cetobacterium, Vibrio, неклассифицируемые
Chitinophagaceae, Sediminibacterium, Aeromonas и
Plesiomonas. Выявлены следующие сезонные из-
менения относительного обилия некоторых до-
минантов ЖКТ окуня: 1) относительное обилие
неклассифицируемых бактерий семейства Chiti-

nophagaceae и родов Sediminibacterium и Prevotella
в слизистой желудка, содержимом желудка и ки-
шечника снижалось с апреля по октябрь; 2) мик-
робиота пилорических придатков и слизистой
кишечника оставалась относительно стабильной
на протяжении всего периода наблюдений, за ис-
ключением апреля−мая, когда в слизистой ки-
шечника доминировали бактерии рода Mycoplas-
ma; 3) весной состав микробиоты содержимого
желудка и кишечника существенно отличался от
такового в летний и осенний сезоны. Если весной
доминировали неклассифицируемые и некульти-
вируемые Chitinophagaceae, Sediminibacterium,
Sphingomonas, Caulobacter и Phyllobacterium, то ле-
том и осенью доминировали бактерии родов Hae-
matospirillum, Cetobacterium, Vibrio, неклассифици-
руемые Chitinophagaceae, Sediminibacterium, Aero-
monas и Plesiomonas.

Серебряный карась. Состав микробиоты слизи-
стой кишечника и его содержимого у карася значи-
тельно изменялся в зависимости от сезона (табл. 8).
Так, с апреля по июль в слизистой кишечника до-
минировали Sediminibacterium, неклассифицируе-
мые Mycoplasmataceae, Vibrionaceae и Chitinophaga-
ceae, Sphingomonas и Caulobacter, а в его содержи-
мом – Aeromonas, Vibrio и неклассифицируемые
Vibrionaceae. Сходство состава микробиоты сли-
зистой оболочки и содержимого кишечника отме-
чено только в августе: среди доминантов отмечены
Cetobacterium, Vibrio и Aeromonas. В октябре составы
микробиоты слизистой оболочки и содержимого
кишечника вновь различались: в слизистой кишеч-
ника доминировали Sediminibacterium, некласси-
фицируемые Mycoplasmataceae и Chitinophagace-
ae, а в его содержимом − Alcaligenes и Providencia.

Компоненты окружающей среды. В составе
микробиоты воды и донных отложений доминиро-
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вали неклассифицируемые Chitinophagaceae, Sedi-
minibacterium, Sphingomonas и Caulobacter (табл. 9).
Относительное обилие этих доминатов снижа-
лось с апреля по август, а в октябре вновь увели-
чивалось. В августе по сравнению с другими пе-
риодами в составе сообществ микробиоты воды и
донных отложений была выше доля неклассифи-
цируемых Burkholderiaceae, Rhodobacteraceae,
Sphingomonadaceae и некультивируемых Rhodo-
bacteraceae. Качественный состав микробиоты,
ассоциированной с тростником, существенно от-
личался от такового рыб, воды и донных отложе-
ний. Из характерных особенностей этих сооб-
ществ можно отметить следующее. Основное яд-
ро доминатов представлено некультивируемыми
Rhodobacteraceae и Burkholderiaceae. В апре-
ле−мае доминировали бактерии из семейства
Sphingomonadaceae и рода Brevundimonas; с апре-
ля по октябрь возрастала доля Sediminibacterium и
неклассифицируемых Chitinophagaceae.

ОБСУЖДЕНИЕ

На протяжении всех сезонов в кишечнике ис-
следуемых рыб в число доминантов входили фи-
лумы Proteobacteria, Bacteroidetes, Firmicutes, Acti-
nobacteria и Tenericutes. Результаты наших исследо-
ваний согласуются с имеющимися литературными
данными. Так, при использовании молекулярно-
генетических методов показано, что в составе ки-
шечной микробиоты пресноводных видов рыб
разных экологических групп, обитающих в раз-
нотипных озёрах и прудах (Ctenopharyngodon idel-
la, Cyprinus carpio, Pelteobagrus fulvidraco, Oncorhyn-
chus mykiss), доминирует филум Proteobacteria
(Huber et al., 2004; Han et al., 2010; Wu et al., 2010).
В кишечнике рыб также в большом количестве
присутствуют Bacteroidetes, Firmicutes, Actinobac-
teria и Cyanobacteria (Zhou et al., 1998; Luo et al.,
2001; Huber et al., 2004; Huang et al., 2009; Han et al.,
2010; Wu et al., 2010; van Kessel et al., 2011). Кроме

Таблица 8. Относительное обилие семейств и родов микробных сообществ кишечника серебряного карася Car-
assius gibelio в оз. Малые Чаны в разные сезоны 2012 г., %

Таксон

Компонент кишечника, месяцы

слизистая содержимое

IV−V VI−VII VIII X IV−V VI−VII VIII X

Bacteroidetes: 43.08 33.33 4.72 52.19 13.14 0.81 6.28 5.01

Chitinophagaceae1 21.25 13.62 2.05 23.82 5.37 0.17 2.97 1.14
Sediminibacterium 17.54 17.03 2.06 22.21 4.59 0.33 2.58 1.60
Прочие 4.29 2.68 0.61 6.16 3.18 0.31 0.73 2.27

Fusobacteria: 0.02 49.28 0.10 2.07 0.20 46.18 1.95
Cetobacterium 0.01 49.28 0.06 2.07 0.20 46.08 1.85
Прочие 0.01 0.04 0.10 0.10

Proteobacteria: 25.48 61.60 35.78 25.88 70.65 94.8 41.3 80.46
Caulobacter 4.48 16.13 0.28 6.18 0.57 0.74 0.97 0.30
Sphingomonas 6.44 8.08 1.21 9.49 2.04 0.29 0.89 1.09
Aeromonas 0.54 1.12 4.24 26.42 16.30 4.96 0.78
Shewanella 0.67 0.12 0.04 11.67 0.55 0.27 0.22
Alcaligenes 0.01 0.18 21.36
Iodobacter 0.02 8.74 0.02
Providencia 0.18 22.73
Acinetobacter 1.03 0.67 0.02 0.12 0.02 0.04 0.12 6.91
Pseudomonas 1.82 1.25 0.11 1.78 2.84 0.07 0.49 5.29
Vibrio 0.01 0.90 5.95 0.04 22.37 11.69 0.09

Vibrionaceae1 − 25.93 20.96 0.98 0.04 42.87 12.15 7.37
Прочие 10.48 7.38 2.97 7.33 18.27 11.57 9.38 14.32

Tenericutes: 22.08 0.38 0.06 12.40 5.03 0.08 1.68

Mycoplasmataceae2 22.07 0.38 0.06 12.40 4.95 0.08 1.68
Прочие 0.01 0.08

Прочие 9.34 4.69 10.16 9.43 9.11 4.19 6.16 10.90
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того, среди доминантов в кишечнике рыб могут
встречаться Fusobacteria (Kessel et al., 2011). По
нашим данным, в августе в составе микробиоты
слизистой и содержимого кишечника карася и
содержимого кишечника окуня также доминиро-
вали Fusobacteria. Таким образом, на уровне фи-
лума кишечная микробиота разных видов рыб ха-
рактеризуется сходным составом и не зависит от
типа питания и условий их обитания. Однако для
оценки влияния различных факторов окружаю-
щей среды на состав микробиоты рыб целесообраз-
но учитывать относительное обилие бактерий на
более низком таксономическом уровне, при анали-
зе которого возможно выявить уникальные и/или
малочисленные таксоны, специфично встречаю-
щиеся в кишечнике того или иного вида рыб.

Оценка видового богатства и разнообразия со-
общества бактерий на более низком таксономи-
ческом уровне показала, что в ЖКТ окуня в ве-
сенне-летний период разнообразие микробиоты
больше, чем осенью; исключение составляет
микробиота слизистой кишечника, для которой

самое низкое значение ОТЕ отмечено весной
(табл. 4). В микробиоте карася отмечены два пика
разнообразия – весной и осенью.

К сожалению, данных, демонстрирующих се-
зонную изменчивость энтеральной микробиоты
рыб, полученных методами высокопроизводи-
тельного секвенирования, сравнительно мало
(Dulski et al., 2020a). Более того, известно, что со-
став и структура микробных сообществ рыб могут
сильно различаться в зависимости от применяе-
мых методов. К таковым можно отнести разные
методы сбора образцов и выделения ДНК, а так-
же использование разных платформ для секвени-
рования (Kashinskaya et al., 2017). Тем не менее
полученные нами результаты по сезонному изме-
нению состава микробиоты ЖКТ окуня и карася
согласуются с имеющимися в литературе данны-
ми, полученными с использованием традицион-
ных методов культивирования на разных питатель-
ных средах. Так, для гибрида тиляпии Oreochromis
niloticus × O. aureus методами культивирования на
искусственных питательных средах установлены

Таблица 9. Относительное обилие семейств и родов микробных сообществ компонентов среды оз. Малые Чаны
в разные сезоны 2012 г., %

Таксон

Компонент среды, месяцы

вода донные отложения тростник

IV−V VI−VII VIII X IV−V VI−VII VIII X IV−V VI−VII X

Actinobacteria: 2.74 8.26 0.95 21.95 1.66 0.78 0.58 1.49 1.76 1.07 1.72
hgcI clad 0.53 4.54 10.62 0.29 0.03 0.01 0.02 0.03
Прочие 2.21 3.72 0.95 11.33 1.37 0.78 0.55 1.48 1.76 1.05 1.69

Bacteroidetes: 67.97 45.05 23.75 37.43 36.90 47.34 23.46 54.56 12.36 20.56 16.55

Chitinophagaceae1 44.02 25.00 10.12 21.50 15.13 6.12 0.19 22.63 0.75 0.98 2.65
Sediminibacterium 18.94 13.39 4.61 10.4 8.25 3.44 0.48 26.67 0.83 1.53 2.28

Saprospiraceae2 0.04 − 1.79 0.16 1.11 6.91 4.58 0.22 0.75 5.07 2.62
Прочие 4.97 6.66 7.23 5.37 12.41 30.87 18.21 5.04 10.03 12.98 9.00

Proteobacteria: 24.17 39.69 57.71 30.39 49.48 35.91 68.63 35.07 82.43 69.25 73.19
Brevundimonas 0.48 0.78 0.21 0.47 0.59 0.07 − 0.17 6.81 0.13 0.16
Caulobacter 5.26 5.03 1.36 3.35 3.08 0.84 0.06 5.58 0.51 0.25 0.92

Rhodobacteraceae1 0.11 0.34 1.20 0.34 0.17 0.50 8.74 0.02 2.57 6.41 4.62

Rhodobacteraceae2 0.2 0.85 2.78 1.57 0.33 0.43 7.35 0.41 7.90 6.57 9.37

Clade III2 0.13 11.83 2.40 0.01
Sphingomonas 7.36 7.27 2.06 7.25 6.26 2.02 0.36 9.99 3.27 0.65 1.4
Sphingorhabdus 0.01 0.13 0.01 0.07 0.06 0.01 6.01 0.29 2.68

Sphingomonadaceae1 0.05 0.19 0.91 0.44 0.14 0.49 3.33 0.03 11.56 2.37 4.6

Burkholderiaceae2 0.02 0.09 1.64 0.17 1.76 1.55 1.63 0.31 2.23 14.26 4.68

Burkholderiaceae1 0.07 0.22 2.91 0.31 0.55 0.35 10.69 0.09 1.27 2.28 3.00
Прочие 10.48 12.96 44.64 14.08 36.60 29.58 36.41 18.46 40.30 36.04 41.76

Прочие 5.12 7.00 17.59 10.23 11.96 15.97 7.33 8.88 3.45 9.12 8.54
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сезонные изменения численности кишечной
микробиоты с максимальным показателем в авгу-
сте и его снижением в зимние месяцы (Al-Harbi,
Uddin, 2004). У карповых видов рыб, питавшихся
естественной пищей, также с помощью метода
культивирования установлено, что численность,
биомасса и состав кишечных бактерий в течение
сезонов изменяются: максимальная численность
бактерий отмечена в летний период, её резкое
снижение − осенью (Шивокене, 1989). В то время
как, по данным секвенирования, микробиота ли-
ня Tinca tinca летом и осенью достоверно не раз-
личается (Dulski et al., 2020a).

Сезонные изменения состава кишечных бак-
терий некоторые авторы связывают с изменением
температуры воды (Givens et al., 2012; Neuman et al.,
2014). Культивирование микроорганизмов пока-
зало, что более высокая температура воды пред-
почтительна для роста Escherichia coli и некоторых
видов рода Vibrio, обитающих в кишечнике лосо-
сёвых рыб (Salmonidae), в то время как более низ-
кая температура воды предпочтительнее для ро-
ста Pseudomonas sp. (Sugita et al., 1989). Числен-
ность кишечной микробиоты скумбрии Scomber
scomber и желтохвоста Seriola aureo vittata также
растёт в определённом диапазоне температуры:
штаммы бактерий, выделенные из кишечников
этих рыб, не развиваются при температуре 5°С,
хорошо развиваются при 25–37°С и прекращают
своё развитие при 42°С (Okuzumi, Horie, 1969).
По нашим данным, наибольшее обилие бактерий
Vibrio в содержимом желудка и кишечника окуня
и содержимом кишечника карася наблюдается в
июне−июле и августе, температура воды в этот
период была максимальная (20−25°С). Схожие
закономерности получены другими авторами.
Так, в содержимом заднего отдела кишечника ат-
лантического лосося Salmo salar с повышением
температуры воды относительное обилие Vibrio
возрастает, а обилие молочнокислых бактерий и
Acinetobacter снижается, и в самые тёплые месяцы
они вовсе не обнаруживаются (Neuman et al.,
2014). В микробиоте кишечника рыб из Охотско-
го и Берингова морей зимой доминируют Aliivib-
rio, летом – Photobacterium (Bazhenov et al., 2019).
Максимальное обилие бактерий рода Aeromonas
мы зарегистрировали в содержимом кишечника
окуня в июне−июле и карася в апреле−мае и
июне−июле. В содержимом кишечника линя, по
данным секвенирования, относительное обилие
Aeromonas также летом выше, чем осенью, однако
различия относительного обилии этих бактерий
не достоверны (Dulski et al., 2020a).

Влияние температуры воды на состав микроб-
ных сообществ рыб следует интерпретировать с
осторожностью. Например, в кишечнике линя
наибольшее обилие бактерий семейства Methylo-
bacteriaceae отмечено осенью, когда температура
воды была ниже, чем летом (Dulski et al., 2020a), в

то время как относительное обилие Methylobacte-
riaceae в кишечнике колючей чопы Lagodon rhom-
boides увеличивалось с повышением температуры
воды (Givens et al., 2012). Полученные закономер-
ности, по-видимому, могут быть связаны с раз-
ным температурным режимом обитания исследо-
ванных видов рыб.

По нашим данным, температура воды в эстуар-
ной части оз. Малые Чаны в течение вегетационно-
го сезона летом варьировала в пределах 20–25°С,
весной и осенью – 6–12°С. С повышением темпе-
ратуры в эстуарной части оз. Малые Чаны в тече-
ние сезона показатели pH в кишечнике рыб сни-
жались (Solovyev et al., 2015, 2018). Изменение
этого показателя, по-видимому, также может
оказывать влияние на рост и развитие бактерий.

По мнению других авторов (Шивокене, 1989;
Zarkasi et al., 2014), изменение состава и числен-
ности кишечной микробиоты рыб в разные сезо-
ны года в большей степени зависит от интенсивно-
сти питания рыб и состава пищи, чем от температу-
ры воды. Можно предположить, что сезонные
изменения относительного обилия кишечных
бактерий у исследованных особей карася и окуня
обусловлены не только изменением температуры
воды, но и изменениями кормовой базы водоёма.
Для Чановской системы озёр характерны сезон-
ные колебания численности амфибионтных на-
секомых, зоопланктонных и бентосных организ-
мов. Максимальная биомасса зоопланктона на-
блюдается в мае−августе, зообентоса − в зимне-
весенний период, а его минимальная биомасса
зарегистрирована в июле−августе (Смирнова,
Шнитников, 1982). В составе зоопланктонного
сообщества доминируют кладоцеры, копеподы и
коловратки; в составе зообентоса – личинки ам-
фибиотических насекомых, гаммариды, моллюс-
ки и олигохеты (Мисейко, Михалина, 2004; Без-
матерных, 2005; Kanaya et al., 2009).

Данные по питанию рыб системы озёр Чаны
немногочисленны (Тимофеева и др., 1991; Kanaya
et al., 2009, 2019; Solovyev et al., 2014); сведения по
сезонным изменениям спектра питания окуня и
карася в доступной литературе отсутствуют. Из-
вестно, что окунь в оз. Чаны потребляет широкий
спектр кормовых объектов, т.е. является бенто-
фагом − факультативным хищником (Смирнова,
Шнитников, 1982). В разных частях ареала пище-
вые предпочтения окуня меняются при достиже-
нии длины от 11 до 16 см, а половозрелые особи
SL 25 см питаются исключительно рыбой (Michel,
Oberdorff, 1995). Серебряный карась является эв-
рифагом, в питание которого входят как расти-
тельные компоненты, так и детрит (Özdilek, Jones,
2014). Наибольшее разнообразие жертв в пище-
вом комке окуня и карася мы зарегистрировали
весной, затем оно постепенно снижалось к осени.
В течение вегетационного периода в рационе ис-
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следуемых видов рыб состав кормовых объектов
изменялся. Например, только весной в питании
окуня отмечены икра рыб, личинки подёнок, не-
матоды и растительные остатки, а в рационе кара-
ся − моллюски, гаммариды, личинки ручейни-
ков, взрослые насекомые и личинки стрекоз. Ис-
ключение из рациона одних компонентов и
включение новых на протяжении вегетационного
периода, по-видимому, сопровождается измене-
нием специфических условий в пищеваритель-
ном тракте рыб (pH, состав метаболитов, ионов ме-
таллов и др.), что может влиять на рост и размноже-
ние определённых групп микроорганизмов.

Микробиота объектов питания также может
участвовать в формировании кишечной микро-
биоты рыб (Kashinskaya et al., 2018). Наибольшее
обилие бактерий рода Aeromonas в содержимом
кишечника окуня и карася отмечено соответ-
ственно в июне−июле и в апреле−июле. Предста-
вители рода Aeromonas также в большом количестве
были отмечены у битотрефесов Bythotrephes sp., ли-
чинок ручейников и хирономид в июне−июле. В
весенне-летний период частота встречаемости
этих организмов в ЖКТ рыб была максимальной.
Бактерии семейства Chitinophagaceae, выявлен-
ные в большом количестве в кишечнике рыб, так-
же доминировали у дафний, личинок хирономид,
гаммарид, водных клопов (Notonectidae, Corixidae)
и личинок ручейников (Kashinskaya et al., 2018).

Характерная особенность состава микробиоты
содержимого кишечника окуня и карася из оз.
Малые Чаны – высокая доля бактерий рода Ceto-
bacterium в августе по сравнению с остальными
периодами. Подобная динамика относительного
обилия Cetobacterium с максимумом в августе вы-
явлена в кишечнике большеротого окуня Microp-
terus salmoides (Arias et al., 2019). Бактерии Cetobac-
terium являются аэротолерантными анаэробами
(некоторые штаммы могут расти при содержании
кислорода не выше 6%) и обладают способностью
продуцировать витамин В12 и ингибировать рост
некоторых других бактерий (Arias et al., 2019). В
экспериментальных условиях у моллинезии Poe-
cilia sphenops при повышении солёности c 0–5 до
30‰ Cetobacterium и Aeromonas заменяются не-
классифицируемыми Enterobacteriaceae (Schmidt
et al., 2015). В кишечнике тиляпии Tilapia nilotica
при повышении солёности воды уменьшается ко-
личество облигатных анаэробов и возрастает со-
держание аэробных и факультативно анаэробных
грамотрицательных палочек (Sugita et al., 1982).

Таким образом, в результате проведённых ис-
следований выявлена динамика бактериального
состава в пищеварительном тракте рыб с разным
типом питания в течение вегетационного сезона.
Наибольшее разнообразие бактерий в ЖКТ оку-
ня отмечено в весенний период, в составе микро-
биоты карася выявлены два пика разнообразия

кишечных бактерий – весной и осенью. Сезон-
ные изменения состава микробных сообществ,
по-видимому, связаны с изменением температу-
ры воды и кормовой базы водоёма в исследуемый
период. Стоит также отметить, что для мелковод-
ных озёр Западной Сибири характерно чередова-
ние циклов обводнённости (трансгрессия и ре-
грессия), что отражается на множестве парамет-
ров, включая температурный режим, степень
минерализации, состав кормовой базы и пр. Это в
свою очередь может оказывать существенное
влияние на структуру микробных сообществ вод-
ной экосистемы в целом. Следовательно, выяв-
ленная нами изменчивость микробных сооб-
ществ пищеварительного тракта рыб в течение
одного вегетационного сезона может варьировать
в зависимости от года исследования. Полученные
закономерности могут служить основой для про-
ведения дальнейших мониторинговых исследо-
ваний и выявления годовой динамики микроб-
ных сообществ рыб с учётом влияния разных
факторов среды.
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