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Целью работы являлось выявление потенциальных деструкторов полиэтилентерефталата (ПЭТ),
полистирола (ПС) и стали 20 на основании сравнения такcономического состава сообществ бакте-
риальных обрастаний на образцах этих материалов, помещенных в водные среды различного про-
исхождения (морские, природные пресные и промышленные) в разных климатических регионах.
Полученные методом высокопроизводительного секвенирования V3–V4 региона гена 16S рРНК
библиотеки группировались, преимущественно, согласно типам водных сред. При этом состав и ко-
личественное соотношение таксонов, как на уровне филумов/классов, так и на родовом уровне за-
метно различались для каждой из групп полученных библиотек, а внутри групп менялись в основ-
ном в зависимости от времени экспозиции, в промышленной воде – от проведения антимикробной
обработки и, в меньшей степени, от типа материала образцов. Полученные результаты позволили
предположить, что промышленная оборотная вода является более агрессивной средой по отноше-
нию к полимерным материалам, а потенциальные штаммы-деструкторы полимеров (ПЭТ и ПС)
могут быть обнаружены среди представителей родов Pseudomonas, Acidovorax и Arenimonas. В мор-
ской воде в биокоррозии стали наиболее вероятно участвуют представители серо- и железоокисля-
ющих бактерий родов Sulfurimonas и Mariprofundus.
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В настоящее время созданы полимерные мате-
риалы, максимально стойкие в различных агрес-
сивных средах, что обусловливает необходимость
разработки методов их утилизации с наименьшим
ущербом для окружающей среды. Полиэтиленте-
рефталат (ПЭТ) и полистирол (ПС) наиболее ши-
роко производятся и используются в Европе и мире
и составляют значительную часть твердых быто-
вых отходов на суше и основную массу загрязните-
лей в морских экосистемах. Отмечена тенденция
перехода большинства предприятий на “экологи-
чески чистую” биологическую утилизацию отхо-
дов. Основой таких очистных сооружений являют-
ся бактериальные сообщества, которые с течением
времени эволюционируют и приспосабливаются
к использованию различных химических соеди-

нений из отходов предприятий, в том числе, и
синтетических полимеров. При этом микроорга-
низмы-биодеструкторы в сточных водах не учи-
тываются и сливаются в реки в неограниченном
количестве. В частности, в результате исследования
состава микробных сообществ в 250 образцах при-
родных и антропогенных сред обитания, включая
почву, осадки водоемов и промышленные стоки,
первая и пока единственная бактерия-деструктор
ПЭТ Ideonella sakaiensis была выделена японскими
учеными именно из активного ила предприятия по
переработке пластиковых бутылок (Yoshida et al.,
2016). С экологической точки зрения, такие штаммы
микроорганизмов-биодеструкторов можно эф-
фективно использовать для утилизации бытовых
отходов и промышленных изделий из пластических
материалов, загрязняющих окружающую среду. Но
с технологической точки зрения, для обеспече-
ния длительных сроков эксплуатации конструк-
ций и изделий из полимерных материалов необ-

1 Дополнительная информация для этой статьи доступна по
doi 10.31857/S0026365621040182 для авторизованных поль-
зователей.
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ходимо предусмотреть меры по контролю за
их использованием в потенциально агрессивных
средах.

Устойчивость полимеров к биодеградации за-
висит от различных факторов: типа, химической
структуры и физического состояния полимеров, а
также физико-химических условий среды, в ко-
торой они эксплуатируются. Полимеры с гидро-
лизуемыми химическими связями в основной цепи,
такие как ПЭТ, более подвержены биодеградации
(Webb et al., 2013), чем такие как ПС, в структуре
которого отсутствуют гидролизуемые функцио-
нальные группы (Krueger et al., 2017). В частности,
не было обнаружено никаких признаков разру-
шения ПС-листа, закопанного в почве в течение
32 лет (Otake et al., 2020). Однако вспененный ПС
может подвергаться интенсивной биодеградации
с участием симбиоза личинок насекомого Tenebrio
molitor Linnaeus и выделенного из их желудка
штамма-деструктора ПС Exiguobacterium sp. YT2
(Yang et al., 2015).

В водных системах на поверхности погруженных
материалов и конструкций неизбежно образуются
микробные биопленки. Биопленки усиливают
микробную активность, защищают микроорга-
низмы от ультрафиолета, радиации, высокой со-
лености, тяжелых металлов и антибиотиков (de
Carvalho et al., 2018). Однако пока отсутствует по-
нимание, чем в большей степени определяется
состав формирующихся биопленок – физико-хи-
мическими факторами и микрофлорой окружаю-
щей водной среды или свойствами экспонируемых
материалов. Имеющиеся в научной литературе
данные, полученные в результате изучения био-
пленок, развивающихся на различных материа-
лах в водных средах, пока не позволяют одно-
значно ответить на этот вопрос. В частности, бы-
ло установлено, что микробные скопления на
пластике и стекле при экспозиции в Северном
море в течение 6 недель формировались в основ-
ном под влиянием сезонных и географических
факторов, а не в зависимости от поверхностных
свойств материала (Oberbeckmann et al., 2018). Об-
наружено, что основным фактором, влияющим
на микробные сообщества, развивающиеся на раз-
личных природных и искусственных материалах в
пресных водах, загрязненных антропогенным му-
сором, является место отбора пробы; при этом,
однако, существуют некоторые различия между
составом биопленок в зависимости от типа суб-
страта (Hoellein et al., 2014). Недавно было показа-
но, что состав бактериальных сообществ на по-
верхности двух типов микропластика и древес-
ных частиц больше зависит от места экспозиции
в Северном море, чем от типа материала, но в то же
время значительно отличается от состава сообществ
сестона (естественной взвеси микрочастиц) и сво-
бодноживущих сообществ (Kesy et al., 2019). Ана-
логично обнаружены различия в таксономиче-

ском составе бактериальных сообществ с образ-
цов взвеси микропластика и сообществ сестона, а
также свободноживущих сообществ в западной
части Средиземноморского бассейна, при этом
были выявлены специфичные для микропластика
филотипы бактерий (Dussud et al., 2018).

В наших предыдущих работах было показано
заметное влияние типа водной среды обитания на
состав сообществ микробных обрастаний, разви-
вающихся на образцах ПЭТ (Турова и соавт., 2020) и
ПС (Tourova et al., 2020), помещенных в водные
среды различного происхождения (морские, при-
родные пресные и промышленные) в разных кли-
матических регионах.

Для обнаружения возможных микроорганиз-
мов-биодеструкторов необходимы сравнительные
комплексные исследования распространенности
тех или иных микроорганизмов в разных средах,
их способности к деструкции различных материа-
лов, включая полимерные, а также путей распро-
странения в окружающей среде микроорганизмов,
наиболее агрессивных к материалам технологи-
ческих конструкций.

Целью работы являлось выявление потенциаль-
ных деструкторов полиэтилентерефталата (ПЭТ),
полистирола (ПС) и стали 20 (CT) на основании
сравнения такcономического состава сообществ
микробных обрастаний на образцах этих матери-
алов, помещенных в водные среды различного
происхождения (морские, природные пресные и
промышленные) в разных климатических регионах.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ ИССЛЕДОВАНИЯ
Подготовка образцов. Для сравнительного ана-

лиза использовали следующие материалы: поли-
этилентерефталат (ПЭТ) (ГОСТ Р 51695-2000) –
распространенный полимерный материал, как
широко используемый для изготовления некото-
рых промышленных конструкций, так и наиболее
интенсивно загрязняющий окружающую среду;
полистирол (ПС) (ГОСТ 20282-86) – стойкий к
химическим воздействиям и биоповреждениям
полимер, широко применяемый как для изготов-
ления бытовых изделий, так и в промышленных
конструкциях; сталь 20 (СТ) (ГОСТ 1050-2013) –
наиболее распространенный материал для изго-
товления несущих конструкций, трубопроводов и
метизов.

Специально подготовленные образцы матери-
алов размером 100 × 10 × 2 мм помещали в водные
среды на глубину 1 м в разных климатических ре-
гионах России. В г. Геленджик образцы экспониро-
вали в соленой морской воде в прибрежной зоне
Черного моря в естественных природных условиях
(группа “Marine”); в Подмосковье (г. Можайск)
образцы помещали в пресноводное Можайское
водохранилище в районе д. Горетово (группа
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“Fresh”). Все образцы группы “Fresh” экспони-
ровали 10 сут, а образцы группы “Marine” экспо-
нировали 10, 20, 40 и 60 сут (ПЭТ и СТ) и 10, 40,
60 сут (ПС).

В г. Уфа образцы помещали в водоблоки с
пресной оборотной охлаждающей водой про-
мышленного назначения завода “Уфаоргсинтез”
(группа “Industrial”). Образцы этой группы экс-
понировали 10, 20, 40 и 60 сут. Особенностями
охлаждающей воды являются незначительно из-
меняющаяся температура, недостаток освещенно-
сти и периодическое насыщение солями (в основ-
ном, хлоридами и сульфатами Na+, Ca2+ и Mg2+),
продуктами нефтепереработки, а также взвешен-
ными неорганическими и органическими части-
цами, которые являются благоприятной средой
для развития микроорганизмов. Кроме того, на
заводском водоблоке для корректировки роста
микроорганизмов используется обработка хими-
ческими антимикробными реагентами. При превы-
шении численности микроорганизмов в воде свыше
105 кл./мл подается 10%-ный щелочной раствор
гипохлорита натрия, который обладает антисеп-
тическим и дезинфицирующим действием и ши-
роко используется в качестве бытового и про-
мышленного дезинфектанта, средства очистки и
обеззараживания воды. Такая обработка произ-
водилась примерно на 17–19 сут экспозиции об-
разцов.

Химический состав водных сред определяли с
помощью Biotronic ion хроматографа. Соленость,
общую жесткость и общее содержание Fe2+/Fe3+

определяли с использованием, соответственно,
Aquamerk alkalinity analytic kit, Aquamerck Total
Hardness kit и Iron Test kit (“Merck”, Darmstadt,
Германия). Значение pH определяли с использова-
нием Аnion ionometer (Новосибирск, Россия) с соот-
ветствующими электродами. Определение индекса
химического потребления кислорода (ХПК) произ-
водили согласно ГОСТ 31859-2012 (Российский
Госстандарт) с использованием стандартных про-
цедур. Измерения проводились в 3-х повторностях.

Выделение ДНК, высокопроизводительное се-
квенирование фрагментов гена 16S рРНК и подго-
товка их к анализу были проведены, как описано
ранее (Турова и соавт., 2020).

Анализ библиотек фрагментов генa 16S рРНК.
Библиотеки фрагментов генa 16S рРНК бактери-
альных сообществ анализировали с использова-
нием онлайн-ресурсов SILVA (https://www.arb-sil-
va.de/ngs/) и RDP (http://pyro.cme.msu.edu). Для
анализа библиотек последовательности предва-
рительно объединяли в операционные таксоно-
мические единицы (OTE) c уровнем сходства 97%.
Неидентифицированные последовательности (ри-
ды) и единичные риды (синглтоны), представлен-
ные только в одной из анализируемых библиотек,
были исключены из дальнейшего анализа. Ин-

дексы разнообразия были рассчитаны с исполь-
зованием программы EstimateS (http://purl.oclc.org/
estimates). Для создания диаграмм Венна использо-
вали онлайн-ресурс InteractiVenn (http://www.inter-
activenn.net). Онлайн-ресурс ClustVis (https://
biit.cs.ut.ee/clustvis/) был использован для созда-
ния графика Principal Component Analysis (PCA) и
тепловых карт (Heatmaps) членов сообщества на
родовом уровне. Для определения таксонов-мар-
керов, различающих библиотеки согласно при-
меняемым параметрам сравнения (тип материала
образцов и характер среды экспозиции), был ис-
пользован метод эффекта размера в линейном
дискриминантном анализе (Linear discriminant
analysis effect size method, LEfSe) (Segata et al.,
2011) на основании таблицы относительной пред-
ставленности ОТЕ в сравниваемых библиотеках.
Использовали настройки параметров по умолча-
нию с минимальным значением размера 4.0 и
применением стратегии сравнения “всех-про-
тив-всех” (all-against-all).

Микроскопические методы. При исследовании
бактериальных обрастаний и поверхности образ-
цов ПЭТ применяли сканирующий микроскоп
TESCAN VEGA 3 XMU (Чехия) и систему энерго-
дисперсионного микроанализа (ADVANCED AZTEC
Energy, включая Inca Energy 350) на базе безазот-
ного энергодисперсионного детектора X-MAX 50
STANDARD (“Oxford Instruments NanoAnalysis”,
Великобритания).

Библиотеки фрагментов генa 16S рРНК бактерий
из микробных обрастаний образцов, полученные в
результате секвенирования, депонированы в NCBI
SRA под номерами PRJNA545821 (ПЭТ), PRJ-
NA613231 (ПС) и PRJNA660935 (СТ).

РЕЗУЛЬТАТЫ
Физико-химические условия водных сред. Фи-

зико-химические условия в местах экспозиции
образцов материалов приведены в табл. 1. Общая
соленость и жесткость оборотной воды нефтехи-
мического предприятия превышали аналогичные
показатели пресной воды Можайского водохра-
нилища, но были значительно ниже соответству-
ющих значений морской воды. В местах экспози-
ции образцов в море и в пресноводном водоеме
изменения температуры определялись суточны-
ми колебаниями и были в интервале значений
температуры промышленной оборотной воды.
Величины солености, жесткости и химического
потребления кислорода (ХПК) промышленной
воды в ходе эксперимента снижались, вероятно, в
результате циклической очистки оборотных вод
от вредных примесей в этот период, связанной с
разбавлением их чистой водой согласно техноло-
гическому протоколу. Величина рН пресной во-
ды составляла 7.4, а пробы промышленной и мор-
ской воды были более щелочными (рН 7.8–8.5).
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Статистический анализ. В результате примене-
ния высокопроизводительного секвенирования
V3–V4 региона гена 16S рРНК были получены
библиотеки фрагментов гена 16S рРНК для каж-
дой из 26 проб бактериальных обрастаний на под-
ложке исследуемых материалов. Общее количе-
ство последовательностей (ридов) для 26 библио-
тек после исключения неидентифицированных
ридов и синглтонов составило 828925, из которых
было сформировано 10214 ОТЕ (филотипов) с
уровнем сходства последовательностей ≥97%.

Уровень покрытия для всех библиотек состав-
лял >97%, что подтверждало их репрезентатив-
ность. Об этом же свидетельствовали низкие зна-
чения индексов Chao1 (табл. 2). Индексы разно-
образия различались для библиотек из разных
мест экспонирования образцов. Для библиотек,
полученных из образцов, экспонировавшихся в
воде Черного моря и в природной пресной воде
Можайского водохранилища, индексы разнооб-
разия Шеннона–Уивера и Симпсона оказались
высокими, а индексы доминирования Бергера–
Паркера, наоборот, низкими. При этом в мор-
ской воде наибольшее разнообразие на образцах
пластика наблюдалось на начальной стадии экс-
позиции (10 сут), а на образцах стали на следую-
щей стадии (20 сут) с постепенным снижением к
окончанию экспозиции. Для образцов, экспони-
ровавшихся в пресной промышленной оборот-
ной воде, варьирование индексов разнообразия и
доминирования было выражено значительно
сильнее, причем в некоторых случаях разнона-
правленно для различных материалов. Так, на
стадии 20 сут, т.е. после проведения антимикроб-
ной обработки, для образцов ПЭТ индексы раз-
нообразия существенно падали, а индекс доми-
нирования, соответственно, возрастал. И наоборот,
для образцов ПС на этом же этапе индексы разно-
образия резко вырастали, а индекс доминирова-

ния падал. Для образцов СТ прослеживалась ана-
логичная тенденция, но менее резко выраженная.
При этом в группах “Industrial” и “Marine” к
окончанию экспозиции индексы разнообразия
становились ниже, а индекс доминирования вы-
ше их максимального и минимального значений
соответственно, что свидетельствовало о посте-
пенном действии отбора специфической микро-
флоры в обрастаниях.

Таксономический состав сообществ бактерий на
исследуемых образцах на уровне филумов/классов.
Во всех анализируемых библиотеках были выяв-
лены только бактерии, а архейный компонент не
был обнаружен. Таксономическое распределение
филотипов бактерий на уровне филумов, а для
Proteobacteria – на уровне классов, показано на
рис. S1.

Большинство последовательностей в библио-
теках генов 16S рРНК, представленных для всех
исследуемых типов образцов материалов (ПЭТ,
ПС и СТ), относилось к филуму Proteobacteria, од-
нако состав классов в этом филуме различался
как между библиотеками с разных типов образ-
цов, так и из разных сред. Значительную часть
разнообразия бактерий во всех библиотеках со-
ставляли Gammaproteobacteria, при этом их коли-
чественное соотношение и изменения в процессе
экспонирования были специфичными не для
сравниваемых материалов, а для водных сред, в
которых эти материалы экспонировались. Для
всех сравниваемых образцов материалов в про-
мышленной оборотной воде наблюдалось значи-
тельное увеличение доли гаммапротеобактерий
на последних стадиях экспозиции (c 13–19% для
1–2 этапов до 37–53% на 3–4 этапах), в то время
как в морской воде их доля на различных стадиях
либо оставалась примерно одинаковой (23–30%
для СТ), либо немного уменьшалась на послед-
них стадиях (20–10% для ПЭТ и 24–13% для ПС).

Таблица 1. Химический состав промышленной оборотной, морской и природной пресной воды, в которой экс-
понировали образцы

* ХПК – химическое потребление кислорода.
** Сведения о составе морской воды, приведены для начальной точки экспозиции.

*** Нд – нет данных.

Местообитание/время
экспозиции

Общая
соленость,

мг/л
pH Температура 

воды, °С

Жесткость 
общая, 

мг-экв/л

Железо 
общее,

мг/л

Щелочность 
общая,

мг-экв/кг

ХПК*,
мг О2/дм3

Промышленная вода
10 сут 1098 8.5 ± 0.1 24.0–27.0 13.8 0.45 6.4 101
20 сут 1100 8.5 ± 0.1 21.5–25.5 12.6 0.37 6.5 103
40 сут 918 8.4 ± 0.1 19.0–23.0 9.8 0.21 4.3 72
60 сут 676 8.1 ± 0.1 14.0–18.0 6.7 0.61 2.4 90

Чeрное море**, образцы 10–60 сут 18600 7.8 ± 0.1 26.8–24.1 66.9 Нд*** Нд Нд
Пресная вода, 10 сут 90–500 7.4 ± 0.1 17–23 4.3 Нд Нд Нд
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Представители Betaproteobacteria в заметных ко-
личествах были преимущественно выявлены
только в пресных водах, т.е. в промышленной
оборотной (5–27%) и в природной пресной воде
Можайского водохранилища (l6–28%). Присут-
ствие представителей филума Cyanobacteria было
выявлено только в морской и природной пресной
воде, а в промышленной оборотной воде ци-
анобактерии отсутствовали, по-видимому, из-за
недостаточной освещенности. Наиболее значи-
тельным различием между образцами из пластика
и стали являлось присутствие в бактериальных
сообществах последних, при этом исключительно в
морской воде, значительного количества пред-

ставителей филумов Epsilon- (16–18%) и Zetapro-
teobacteria (6–8%).

Сравнение состава сообществ обрастаний на
уровне родов. В результате классификации 10214
ОТЕ в общем составе 26 библиотек фрагментов
генов 16S рРНК были выявлены представители
778 родов бактерий. Группирование библиотек на
родовом уровне приведено на графике PCA, по-
строенном с помощью программы ClustVis
(рис. 1). Результаты этого анализа свидетельству-
ют о разделении библиотек на 2 области, соответ-
ствующие экспозиции образцов в морской воде и
в обоих типах пресных вод. При этом наблюда-
лось внутреннее группирование библиотек из

Таблица 2. Индексы разнообразия* библиотек фрагментов гена 16S рРНК из обрастаний на поверхности подло-
жек из различных материалов, экспонированных в водных средах

* Chao1 – индекс видового богатства; H – индекс разнообразия Шеннона–Уивера; 1/S – обратный индекс разнообразия
Симпсона; D – индекс доминирования Бергера–Паркера.

Среда Образец Библиотека Риды ОТЕ Chao1 H 1/S D

Группа
“Industrial” 
(промышленная
оборотная вода)

PET PET10I 12421 365 377 ± 6 4.7 53.4 0.08

PET20I 16647 256 292 ± 13 1.8 2.0 0.70

PET40I 13690 226 249 ± 10 3.3 8.6 0.30

PET60I 10001 281 299 ± 8 4.1 20.9 0.15

PS PS10I 24282 575 618 ± 12 3.4 6.1 0.39

PS20I 59621 1446 1457 ± 5 5.8 131.4 0.04

PS40I 37938 779 803 ± 8 4.4 26.4 0.11

PS60I 24789 596 633 ± 12 4.0 11.9 0.26

ST ST10I 35475 1219 1278 ± 13 5.4 85.4 0.05

ST20I 62539 1571 1601 ± 8 5.7 105.5 0.04

ST40I 31814 554 569 ± 7 4.7 45.6 0.08

ST60I 41464 699 716 ± 15 4.5 17.8 0.20

Группа “Marine”
(морская вода)

PET PET10M 5688 266 281 ± 8 4.8 72.9 0.04

PET20M 4338 284 296 ± 7 4.8 59.6 0.06

PET40M 5351 192 191 ± 1 4.4 45.2 0.07

PET60M 10881 256 271 ± 9 4.3 30.3 0.13

PS PS10M 20996 930 950 ± 7 5.8 162.7 0.03

PS40M 15852 574 581 ± 4 5.4 99.6 0.05

PS60M 46101 1061 1069 ± 4 5.2 51.0 0.10

ST ST10M 18501 192 197 ± 4 2.7 8.7 0.20

ST20M 23973 980 1007 ± 8 5.2 43.6 0.10

ST40M 61537 1186 1208 ± 8 5.5 88.7 0.05

ST60M 61246 1066 1082 ± 7 4.8 32.7 0.13

Группа “Fresh”
(природная пресная вода)

PET PET10F 9568 469 481 ± 5 5.0 57.3 0.03

PS PS10F 27423 1721 1724 ± 4 6.2 85.3 0.09

ST ST10F 44734 2000 2021 ± 6 6.1 124.9 0.05
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пресных вод, отделяющее библиотеки группы
“Fresh”, а также отдельные библиотеки группы
“Industriаl” друг от друга. Группирование послед-
них коррелировало со временем экспозиции, т.е.
библиотеки, полученные на поздних стадиях экс-
позиции (40–60 сут) (после антимикробной обра-
ботки), преимущественно группировались от-
дельно от библиотек, полученных на ранних ста-
диях экспозиции (10–20 сут).

Тепловая карта распределения всех 778 родов
бактерий, созданная с использованием програм-
мы ClustVis, позволяет проследить распределение
библиотек по двум параметрам, а именно, типу
материала образца и характеру среды экспози-
ции. На тепловой карте (рис. S2) видны 3 четко
различающиеся области, коррелирующие с типа-
ми сред обитания. Такое распределение библио-
тек свидетельствует о кардинальных различиях в
родовом составе бактериальных сообществ при
экспонировании образцов в соответствующих вод-
ных средах, хотя пресноводные сообщества были
более близки по составу между собой, чем с мор-
скими сообществами. При этом внутри областей
в группе “Marine” наблюдалась тенденция к груп-
пированию библиотек по типу материала образ-
цов, а для группы “Industrial” такой тенденции не
прослеживалось.

На тепловой карте 25 родов, преобладающих в
общем составе библиотек, можно отметить фор-

мирование только двух областей, коррелирую-
щих с морской и пресноводными типами сред,
что подтверждает относительное сходство биб-
лиотек групп “Industrial” и “Fresh” (рис. 2). В ре-
зультате этого анализа были выявлены различия в
родовой структуре преобладающих компонентов
сообществ бактерий в морской и пресноводных
средах.

В промышленной оборотной воде на образцах
всех типов материалов наиболее представленны-
ми были бактерии родов Arenimonas и Pseudomonas
(Gammaproteobacteria). Там же присутствовали бак-
терии родов Acidovorax и Simplispira (Betaproteobacte-
ria); на некоторых стадиях экспозиции выявля-
лись также Brevundimonas и Nitrospirillum
(Alphaproteobacteria). Специфичными для библио-
тек ПЭТ на средних стадиях экспонирования
(20–40 сут) в промышленной воде были бактерии
рода Reinheimera, а для библиотеки с образца ПС
на начальной стадии экспонирования (10 сут) –
бактерий родов Blastomonas и Sphingobium (Alphapro-
teobacteria).

В морской воде универсально представленны-
ми на образцах всех типов материалов были бак-
терии родов Мarivita, Erythrobacter и Altererythro-
bacter (Alphaproteobacteria) и Roseivirga (Bacteroidetes).
Представители доминантных родов Fulvivirga и
Fabibacter филума Bacteroidetes были выявлены
только в библиотеках с образцов пластика. В то

Рис. 1. График, показывающий группирование образцов ПЭТ, ПС и СТ в различных средах в соответствии с составом
бактериальных сообществ их обрастаний, полученный методом главных компонент (Principal Components Analysis,
PCA) с использованием параметра SVD в программе ClustVis. Эллипсы обозначают области, внутрь которых с вероят-
ностью 0.95 попадет новый объект из той же группы.
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же время специфичными для библиотек с образцов
стали были бактерии рода Sphingobium (Alphapro-
teobacteria) на начальной стадии экспонирования
(10 сут), а родов Sulfurimonas (Epsilonproteobacteria)
и Mariprofundus (Zetaproteobacteria) – на последую-
щих стадиях (20–60 сут).

Поскольку было выявлено заметное измене-
ние состава исследуемых библиотек на родовом
уровне в соответствии с типом среды экспониро-
вания, было дополнительно проведено 2 вариан-
та анализа, в которых сравнивали состав домини-
рующих родов (топ-25) индивидуально по каждой
среде экспозиции для каждого из типов материа-
лов (табл. S1).

В первом варианте этого анализа выявленные
доминирующие роды сравнивались по группиро-
ванию согласно типу материала образцов
(рис. 3_Sample). При сравнении диаграмм Венна,
построенных для каждого материала, прослежи-
вались тенденции, одинаковые для всех трех ма-

териалов. Так, ни на одной диаграмме не было
обнаружено общих родов для каждой из трех
групп сред, в которой экспонировались образцы
данного типа материалов. Кроме того, при попар-
ном сравнении между пресноводными средами и
морской средой для каждого типа материалов ко-
личество общих родов было минимальным (0–3).
И только при сравнении обеих пресноводных
сред для каждого типа материалов было обнару-
жено заметное количество общих родов (5–7).
Соответственно, количество родов, индивиду-
альных для каждого типа материалов, было зна-
чительным (16–24).

Во втором варианте анализа наборы топ-25 ро-
дов сравнивались по группированию согласно среде
экспозиции (рис. 3_Environment). При сравнении
диаграмм Венна, построенных для каждой среды,
количество общих родов для каждого типа мате-
риала при группировании по типам сред было
значительно выше, чем в первом варианте анали-
за, но при этом варьировало для каждой среды.

Рис. 2. Тепловая карта (Heatmap) распределения 25 доминантных родов бактерий по общей сумме ридов во всех 26
библиотеках, представляющих бактериальные сообщества с образцов ПЭТ, ПС и СТ. Представленность родов рас-
считана как отношение количества ридов, принадлежащих представителям данного рода, к общему количеству ридов
в каждой библиотеке. Как строки, так и столбцы группировались с использованием программы ClustVis. Сравнитель-
ное количество фрагментов последовательностей гена 16S рРНК бактерий определенных родов в библиотеках пока-
зано цветом.
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Оно было наименьшим для морской воды (4),
средним для природной пресной воды (9) и наи-
большим для промышленной оборотной воды
(13). Соответственно варьировало и количество
индивидуальных для каждой среды родов, кото-
рое было минимальным для группы “Industrial”
(4–8), средним для группы “Fresh” (8–11) и мак-
симальным для группы “Marine” (10–20). Попар-
ное сравнение образцов материалов также варьиро-
вало для каждой из сред. Для обоих типов пресной
воды количество общих родов было незначитель-
но как для обоих образцов пластика (0–4), так и
образцов пластика со сталью (1–4). В то же время
в случае инкубации в морской воде было выявле-
но значительное количество общих родов для об-
разцов пластика (10) и низкое при сравнении об-
разцов пластика и стали (0–1).

Выявление таксонов-маркеров в бактериальных
сообществах. Чтобы выявить таксоны (маркеры),
которые достоверно различают сравниваемые со-
общества по сравнительной обильности, был
применен метод LefSe. Из общего количества для
всех библиотек были отобраны 2777 ОТЕ (каждая
из ОТЕ объединяла в своем составе >0.1% от об-
щего состава 26 библиотек), классифицирован-
ные от филума до рода.

При сравнении библиотек согласно различи-
ям по средам экспозиции (рис. S3_Environment)

было выявлено всего 40 таксонов уровня от филу-
ма до рода, представленность которых была спе-
цифична для каждой из сред экспозиции, в том
числе, 23 таксона – для морской воды, 13 – для
промышленной оборотной воды и 14 – для при-
родной пресной воды. При этом в группe “Ma-
rine” были наиболее представлены бактерии фи-
лума Planсtomycetes и классов Alphaproteobacteria,
Epsilonproteobacteria и Zetaproteobacteria, а также
порядка Alteromonadales; для группы “Industrial” –
бактерии порядков Pseudomonadales и Xanthomon-
adales. Бактерии филума Bacteroidetes и класса
Betaproteobacteria были относительно обильны в
группах “Industrial” и “Fresh”, а филума Cyano-
bacteria/Chloroplast – в группах “Marine” и
“Fresh”.

Выявленные с помощью программы LefSe ро-
ды-маркеры, для группы “Industrial” – Pseudomonas,
Arenimonas и Acidovorax, а для группы “Marine” –
Erythrobacter, Altererythrobacter и Mariprofundus,
входили в топ-25 родов по сумме представленно-
сти во всех библиотеках (рис. 2), что свидетель-
ствовало о специфичности этих доминирующих в
сообществах родов бактерий для сравниваемых
сред экспозиции. Распределение родов-маркеров
по средам экспозиции и по типу материала образ-
цов представлены на рис. S4.

Рис. 3. Диаграммы Венна, показывающие количество общих и уникальных родов из доминантных (топ-25) родов по
количеству ридов представителей каждого рода в сумме ридов по каждому типу материала (ПЭТ, ПС и СТ) в каждой
среде экспозиции (группы “Industrial”, “Marine” и “Fresh”). Sample – соотношения родов при сравнении по типу ма-
териала образцов; Environment – соотношение родов при сравнении по типу среды экспозиции.
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При сравнении библиотек согласно типам ма-
териала образцов (рис. S3_Sample) результаты
LefSe анализа существенно отличались от рас-
смотренных выше. Было выявлено всего 8 таксо-
нов уровня от филума до рода, представленность
которых была специфична для каждого из типов
материала: 4 таксона для образцов ПЭТ, 3 – для
образцов ПС и всего 1 – для образцов СТ. Диф-
ференцирующая относительная обильность так-
сонов-маркеров для образцов ПЭТ была выявлена
на уровне семейства Flavobacteraceae, для образцов
ПC – на уровне рода Blastomonas и филума Actino-
bacteria, а для образцов СТ – только на уровне фи-
лума Proteobacteria.

Микроскопия микробных обрастаний на образ-
цах пластика. Методом сканирующей электрон-
ной микроскопии были исследованы микробные
обрастания на поверхности полимерных образцов
(ПЭТ и ПС), экспонировавшихся в водных средах, а
также поверхность образцов, отмытых от обрас-
таний. Обрастания на образцах полимеров в про-
мышленной оборотной воде были в основном
представлены рыхлыми конгломератами бакте-
риальных колоний, а структурированные микро-
эукариоты в них были единичны (рис. 4а, 4д). При
этом на микрофотографиях отмытых от обраста-
ний образцов обоих типов полимеров в этой среде
видны хотя и локальные, но заметные разруше-
ния подложки (рис. 4б, 4е).

На образцах обоих типов полимеров в мор-
ской воде были обнаружены более разнообраз-

ные обрастания, значительную часть которых
составляли различные структурированные мик-
роэукариоты (рис. 4в, 4ж). Возможные конгло-
мераты бактериальных колоний были представ-
лены либо в виде нижнего слоя на поверхности
подложек, либо на элементах микроэукариотных
обрастаний. Однако микрофотографии отмытых
от обрастаний образцов ПЭТ и ПС продемон-
стрировали различное влияние обрастаний на эти
типы материалов. Образец ПЭТ после экспони-
рования в морской воде остался интактным, в то
время как на поверхности образца ПС были обна-
ружены незначительные точечные повреждения
(рис. 4г, 4з).

ОБСУЖДЕНИЕ
Различные способы анализа таксономическо-

го состава обрастаний на поверхности двух поли-
мерных материалов (ПЭТ и ПС), а также стали
показали, что влияние среды экспонирования на
состав микробных сообществ с поверхности под-
ложек из различных материалов было значитель-
нее, чем влияние природы материала. Наиболее
заметное влияние на состав сообществ обнаруже-
но для промышленной оборотной воды. Среди
общих для этой среды таксонов особое место за-
нимали бактерии рода Pseudomonas, представлен-
ность которых заметно возрастала к концу экспо-
зиции всех образцов материалов в данной среде.
Бактерии этого рода являются модельным объек-
том для изучения биодеградации ряда ароматиче-

Рис. 4. Микрофотографии обрастаний на образцах полимеров после 60 сут экспозиции: ПЭТ (а–г) и ПС (д–з), экспо-
нированных в промышленной (а, д) и в морской воде (в, ж); а также отмытых от обрастаний образцов ПЭТ и ПС, экс-
понированных в промышленной (б, е) и в морской воде (г, з). Сканирующий электронный микроскоп TESCAN VEGA
3 XMU.
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ских и полициклических соединений, в том числе,
бензола, катехола и других (Nogales et al., 2017).
Многие представители этого рода являются де-
структорами синтетических пластических мате-
риалов, включая ПЭТ и ПС (Wilkes, Aristilde,
2017), а также участвуют в биокоррозии стали
(Abdolahi et al., 2014). Известно, что представите-
ли вида Pseudomonas putida могут разлагать как об-
работанный ультрафиолетом ПЭТ (Vague et al.,
2019), так и его мономеры – этиленгликоль (Fran-
den et al., 2018) и терефталевую кислоту (Kenny et al.,
2008). Были выделены штаммы P. putida, способные
деградировать мономер ПС – стирол (Gassner,
2019). Штаммы P. putida входили также в состав
микроконсорциума, осуществляющего коррозию
стали (Aruliah, Ting, 2014). Проведенные нами
микроскопические исследования подтвердили
протекание процессов биодеструкции полимеров
преимущественно в промышленной оборотной
воде, поскольку после экспонирования в этой
среде были наиболее заметны повреждения под-
ложек из этих материалов. Таким образом, эта
среда может быть наиболее агрессивной в отно-
шении промышленных изделий и конструкций,
изготовленных из пластика. По-видимому, это
связано с тем, что поступление в оборотную воду
различных химических примесей, образующихся
в производственных процессах нефтесинтеза,
способствует отбору штаммов-деструкторов по-
лимеров и/или их мономерных составляющих.
Кроме того, антимикробная обработка промыш-
ленной воды, проводимая согласно программе кор-
ректировки, приводит к смене состава микробного
сообщества и появлению наиболее устойчивой к
обработке микрофлоры. Такие циклические из-
менения также влияют и на структуру подложки,
возможно, делая ее более доступной для биоде-
струкции (Лаптев и соавт., 2019).

Наиболее заметные изменения таксономиче-
ского состава бактериальных сообществ в резуль-
тате антимикробной обработки промышленной
оборотной воды прослеживались на образцах ПС.
На начальной стадии (10 сут) преобладающими в
библиотеке с образца ПС являлись бактерии рода
Blastomonas (Alphaproteobacteria), которые отсут-
ствовали во всех остальных сравниваемых биб-
лиотеках. Возможно, это объясняется способно-
стью бактерий рода Blastomonas продуцировать в
пресной водной среде адгезины для формирова-
ния биопленок с другими бактериями (Rickard et al.,
2004), что особенно актуально для образцов ПС с
наиболее твердой и гладкой поверхностью. Еще
одним специфическим доминантным родом для
этой стадии экспозиции ПС в промышленной воде
оказался Sphingobium, многие штаммы которого
способны к деградации широкого круга аромати-
ческих соединений, включая стирол (Verma et al.,
2014). Однако, по-видимому, представители этих
родов оказались наиболее чувствительными к ан-

тимикробной обработке, поэтому в дальнейшем
таксономический состав этих библиотек изме-
нялся с накоплением к концу экспозиции бакте-
рий родов Arenimonas и Pseudomonas. Накопление
бактерий рода Pseudomonas на всех образцах в
промышленной воде может быть результатом их
участия в процессах как биодеградации полиме-
ров и/или продуктов их деполимеризации, так и
биокоррозии стали в этой среде. Для бактерий ро-
да Arenimonas показано активное участие в деграда-
ции нефтепродуктов (Gao et al., 2019), что может
способствовать накоплению их в загрязненной
продуктами нефтехимического синтеза промыш-
ленной оборотной воде. Не исключена также воз-
можность использования этими бактериями мо-
номерных продуктов деградации пластических
материалов.

Несмотря на то, что по уровню солености про-
мышленная оборотная вода значительно ближе к
пресной, чем к морской воде, общими компонен-
тами библиотек для обоих типов пресноводных
сред являются только бактерии доминантных ро-
дов Flavobacterium и Chryseolinea (Bacteroidetes), а
также бактерии рода Aquabacterium (Alphaproteo-
bacteria). Таким образом, особенности таксоно-
мического состава бактериальных сообществ об-
растаний на поверхности полимерных материа-
лов и стали в промышленной оборотной воде в
основном связаны со специфическими физико-
химическими условиями этой среды: повышен-
ной соленостью, жесткостью и, особенно, значи-
тельным количеством продуктов нефтесинтеза.

Таксономический состав доминантных родов
(топ-25) библиотек группы “Marine” был карди-
нально отличным от такового в группе “Industri-
al”. Общими для всех библиотек доминантными
бактериями в группе “Marine” были морские аль-
фапротеобактерии родов Marivita, Erythrobacter и
Altererythrobacter. Доля бактерий родов Erythro-
bacter и Altererythrobacter была более высокой на
образцах пластика (до 14 и 4% на последних этапах
экспонирования соответственно). Это совпадало с
результатами, полученными ранее при экспони-
ровании образцов ПЭТ и ПС в Балтийском море,
на основании чего предполагалось, что обильно
представленные на них бактерии рода Erythro-
bacter катаболизируют не сам пластик, а ассоции-
рованные с ним полициклические ароматические
углеводороды, сорбированные из окружающей
водной среды (Oberbeckmann et al., 2018). В то же
время в геноме одного из штаммов Alterythrobacter
(АС AP018498) (Maeda et al., 2018) представлены
гены деградации стирола, что не исключает воз-
можности участия представителей этого рода в
деградации ПС. Кроме того, возможно участие в
деградации стирола минорных компонентов со-
общества, относящихся к родам Tropicibacter и
Marinobacter (Tourova et al., 2020). Это не противо-
речит нашим результатам микроскопии, согласно
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которым на подложках ПС, экспонированных в
морской воде, наблюдались точечные поврежде-
ния, в то время как на подложках ПЭТ в этой сре-
де никаких повреждений не обнаружено (рис. 4).

Выявлены значительные различия таксономи-
ческого состава микроорганизмов на образцах
стали на первоначальном (10 сут) и последующих
этапах (20–40 сут) экспонирования в морской во-
де. На первом этапе типичная морская микроби-
ота отсутствовала, но при этом преобладали бак-
терии родов Methylobacterium и Sphingobium, для
которых показано участие в формировании биоп-
ленок на металлических поверхностях (Ogawa et al.,
2020). Возможно, это связано с избирательностью
первичной адгезии микроорганизмов на метал-
лической поверхности в соленой морской воде
(обусловленной электростатическим взаимодей-
ствием с поверхностью) по сравнению с адгезией
на поверхности пластика. Особый состав этой
библиотеки обусловил ее группирование на гра-
фике PCA и на тепловых картах с библиотеками
бактерий из пресноводных местообитаний, а не с
остальными морскими (рис. 1, S2 и 2). На после-
дующих этапах экспонирования (20–60 сут) так-
сономический состав библиотек с образцов стали
кардинально изменялся с появлением в нем родов
морских альфапротеобактерий, общих для всех
остальных библиотек группы “Marine”. Главным
отличием этих сообществ от сообществ, развива-
ющихся на образцах пластика, стало присутствие
бактерий доминантных родов Sulfurimonas (Epsi-
lonproteobacteria) и Mariprofundus (Zetaproteobacteria).
Представители этих таксонов были выявлены ра-
нее при анализе бактериальных сообществ мор-
ских местообитаний (Dang et al., 2011; McBeth,
Emerson, 2016). Предполагается, что бактерии рода
Sulfurimonas участвуют в окислении восстанов-
ленных соединений серы и, возможно, водорода,
образующихся в процессах биокоррозии (Little,
Lee, 2007). В состав филума Zetaproteobacteria вхо-
дят литотрофные железоокисляющие бактерии,
которые присутствуют в различных морских эко-
системах и быстро появляются в биопленках на
поверхности стальных материалов, в результате
чего предлагается рассматривать их в качестве
маркеров протекающих в этой среде процессов
Fe-окисления (Emerson, 2018). Обогащение об-
растаний на поверхности стали в морской воде
серо- и железоокисляющими бактериями, в отличие
от одновременно экспонируемых образцов пла-
стика, свидетельствует о влиянии этих бактерий
на процессы биокоррозии и, возможно, о боль-
шей агрессивности этой среды в отношении ме-
таллоконструкций по сравнению с промышлен-
ной водой.

Полученные результаты могут найти примене-
ние в последующих исследованиях по выделению
эффективных бактерий-деструкторов полимерных

материалов для использования их в процессах ути-
лизации бытовых и промышленных отходов.
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Abstract—The work was aimed at detection of potential degraders of polyethylene terephthalate (PET), poly-
styrene (PS), and steel 20 based on comparison of the taxonomic composition of the biofilm communities
formed on these materials immersed in aqueous media of diverse origin (marine, natural freshwater, and in-
dustrial) in different climatic regions. The libraries obtained by high-throughput sequencing of the 16S rRNA
gene V3–V4 region were mainly grouped according to the media types. The composition and relative ratios
of the taxa (both at the phylum/class and the genus levels) differed significantly between the groups of librar-
ies; inside the groups, these parameters varied depending mainly on the incubation time and on antimicrobial
treatment (for industrial samples), while the material of the samples had less effect. Our results indicated that
industrial recirculated water was more aggressive against polymer materials, with potential degraders of the
polymers (PET and PS) belonging to the genera Pseudomonas, Acidovorax, and Arenimonas. Iron- and sulfur-
oxidizing bacteria of the genera Sulfurimonas and Mariprofundus are probably involved in steel biocorrosion
in seawater.

Keywords: polyethylene terephthalate, polystyrene, steel, biodegradation, biocorrosion, high-throughput se-
quencing, the 16S rRNA gene
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