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Аэробная деградация углеводородов в холодных кислых почвах: 
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Целью данной работы является комплексное изучение микробиоты северных почв в районах вечной 
мерзлоты, отбор психрофильных и ацидофильных штаммов-деструкторов нефтепродуктов, а также полногеномное 
секвенирование выделенных бактерий для выявления ключевых генетических детерминант их биодеградационной 
активности. Проанализированы полногеномные последовательности шести штаммов (Glutamicibacter creatinolyticus 
GAV-1, Lysinibacillus capsici 5a-1, Serratia fonticola 16a-1/24-1/DEST-2, Sporosarcina psychrophila 5b-1), выделенных 
из нефтезагрязнённых почв (6 образцов). Филогенетическое позиционирование по 16S рРНК подтвердило отнесение 
изолятов к известным видам и отсутствие выраженной таксономической новизны. Сопоставление протеомов с базой 
HADEG с использованием Proteinortho/DIAMOND выявило резкое расслоение нефтеокисляющего потенциала: 
у трёх S. fonticola обнаружено по 19 HADEG-генов на геном (алкановые, ароматические и биосурфактантные 
модули), у G. creatinolyticus GAV-1 – 17 генов, отнесённых только к ароматическому катаболизму; у S. psy-
chrophila 5b-1 – 4 ароматических гена; у L. capsici 5a-1 – 1 ароматический ген. В ароматическом профиле GAV-1 
доминировал протокатехуатный орто-путь (7 генов) при наличии дополнительных подпутей (фенилуксусная кислота, 
гомопротокатехуат, катехол, толуол). Даже внутри филогенетически «обычных» таксонов формируется существенно 
различный нефтеокисляющий функционал; S. fonticola выступают кандидатами на роль «универсальных» 
деструкторов, тогда как G. creatinolyticus, вероятно, специализирован на переработке ароматических промежуточных 
метаболитов, а S. psychrophila и L. capsici могут выполнять вспомогательные функции в консорциумах холодных 
кислых почв.

Ключевые слова: биоремедиация, нефтезагрязнённые почвы, полногеномное секвенирование, 16S рРНК, 
аэробная деградация углеводородов, база данных по аэробной деградации углеводородов (HADEG).
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The objective of this work is to conduct a comprehensive study of the microflora of northern soils in permafrost regions, 
select psychrophilic and acidophilic strains that degrade petroleum products, and perform whole-genome sequencing of the 
isolated bacteria to identify the key genetic determinants of their biodegradation activity. The whole-genome sequences 
of six strains (Glutamicibacter creatinolyticus GAV-1, Lysinibacillus capsici 5a-1, Serratia fonticola 16a-1/24-1/DEST-2, 
Sporosarcina psychrophila 5b-1) isolated from oil-contaminated soils (6 samples). Phylogenetic positioning based on 16S 
rRNA confirmed the classification of the isolates into known species and the absence of significant taxonomic novelty. 
Comparison of proteomes with the HADEG database using Proteinortho/DIAMOND revealed a sharp stratification of 
oil-oxidizing potential: three S. fonticola strains were found to have 19 HADEG genes per genome (alkane, aromatic, and 
biosurfactant modules), while G. creatinolyticus GAV-1 had 17 genes related only to aromatic catabolism; S. psychrophila 
5b-1 had 4 aromatic genes; L. capsici 5a-1 had 1 aromatic gene. The ortho pathway (7 genes) dominated the aromatic 
profile of GAV-1, with additional subpathways (phenylacetic acid, homoprotocatechuate, catechol, toluene). Even within 
phylogenetically “normal” taxa, significantly different oil-oxidizing functions are formed; S. fonticola are candidates for 
the role of “universal” destructors, while G. creatinolyticus is likely specialized in the processing of aromatic intermediate 
metabolites, and S. psychrophila and L. capsici may perform auxiliary functions in cold acidic soil consortia.

Keywords: bioremediation, oil-contaminated soils, whole-genome sequencing, 16S rRNA, aerobic degradation of 
hydrocarbons, Hydrocarbon Aerobic Degradation Database (HADEG).

Северные экосистемы, включая районы 
вечной мерзлоты, представляют собой уникаль-
ные и хрупкие экобиотопы, играющие крити-
ческую роль в глобальном климатическом ба-
лансе и сохранении биоразнообразия. Однако, 
активная нефтедобыча в арктических и субар-
ктических регионах, таких как Западная Си-
бирь, Ямало-Ненецкий и Ханты-Мансийский 
автономные округа, сопровождается неиз-
бежными аварийными разливами нефти, что 
приводит к долговременному загрязнению 
почв и водоёмов [1, 2]. Низкие температуры, 
высокая кислотность (pH до 3,5) и ограничен-
ная биологическая активность в этих условиях 
существенно замедляют естественные процессы 
биодеградации углеводородов, делая традици-
онные методы рекультивации малоэффектив-
ными [3, 4]. По оценкам экспертов, ежегодные 
потери нефти составляют около 5 % от общего 
объёма добычи, причём значительная часть 
загрязнений локализуется в районах с экстре-
мальными климатическими условиями. Такие 
загрязнения не только нарушают локальные 
экосистемы, но и способствуют накоплению 
токсичных метаболитов, угрожая здоровью 
коренных народов и усугубляя глобальные эко-
логические кризисы [5, 6]. В этой связи поиск 
микроорганизмов, способных утилизировать 
нефтепродукты в условиях низких температур 
и высокой кислотности, становится ключевой 
задачей современной экологической микробио-
логии и биотехнологии.

Биоремедиация, основанная на использова-
нии микроорганизмов-деструкторов, признана 

наиболее экологически безопасным и эконо-
мически выгодным методом очистки нефтеза-
грязнённых территорий. Известно, что эффек-
тивность биопрепаратов напрямую зависит от 
адаптации штаммов к специфическим условиям 
среды, включая температурный режим, pH и 
наличие солей [7]. Однако большинство ком-
мерчески доступных препаратов разработаны 
для умеренных широт и демонстрируют низкую 
активность в арктических регионах [1, 2, 8].

Психрофильные и ацидофильные микро-
организмы, населяющие почвы вблизи вечной 
мерзлоты, остаются малоизученными, несмо-
тря на их уникальный метаболический потен-
циал. Современные исследования подтверж-
дают, что штаммы Acinetobacter, Pseudomonas 
и Bacillus, выделенные из северных почв, 
способны деструктировать нефтепродукты 
при температурах до +4  оC [9]. Однако их 
устойчивость к экстремально низким значе-
ниям pH (≤3,5) и молекулярные механизмы 
адаптации до сих пор не исследованы. Кроме 
того, отсутствие данных полногеномного сек-
венирования ограничивает понимание генети-
ческого базиса их деструктивной активности 
и адаптационных стратегий [10].

Целью данной работы является комплекс-
ное изучение микробиоты северных почв в 
районах вечной мерзлоты, отбор психрофиль-
ных и ацидофильных штаммов-деструкторов 
нефтепродуктов, а также полногеномное сек-
венирование выделенных бактерий для вы-
явления ключевых генетических детерминант 
их биодеградационной активности.
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Объекты и методы исследования

В ходе выполнения работы был проведён 
отбор проб почв в районах с выраженной 
вечной мерзлотой и высокой естественной 
кислотностью (pH 3,0–3,5); выделены микро-
организмы, демонстрирующие устойчивость к 
низким температурам (≤10 оC) и способность 
к деградации нефтепродуктов; выполнено 
полногеномное секвенирование наиболее пер-
спективных штаммов и проведена аннотация 
генов, связанных с метаболизмом углеводо-
родов.

Биологическим материалом послужили 
образцы нефтезагрязнённого грунта, полу-
ченного в ходе экспедиции сотрудников ФИЦ 
ФТМ к месторождениям нефти в Тазовском 
районе Ямало-Ненецкого автономного округа. 
Из почвенных образцов методом культивиро-
вания на минимальной питательной среде М9 
(pH 3) с единственным источником углерода 
в виде нефти выделены психроацидофильные 
перспективные изоляты микроорганизмов – 
деструкторов нефти. Для определения гене-
тических характеристик выбрано 6 изолятов.

Выделение бактериальной ДНК прово-
дили с использованием набора для выделения 
геномной ДНК из клеток, тканей и крови (ООО 
«Биолабмикс», Россия). Для подтверждения 
наличия бактериальной ДНК производи-
лась ПЦР амплификация гена 16S рРНК 
с применением специфических праймеров 
(табл. 1) и набора для ПЦР 5X ScreenMix (ЗАО 
«Evrogen», Россия).

Секвенирование полноразмерного генома 
бактерий осуществляли с помощью наборов 
реагентов компании ООО «БиоЛинк» (Рос-
сия): набор для ферментативной фрагмента-
ции нуклеиновых кислот; набор реагентов для 
подготовки NGS библиотек для платформы 
Illumina. Очистку кДНК проводили на магнит-
ных частицах для очистки ДНК VAHTS DNA 
Clean Beads («Vazyme», Китай). Геномные би-
блиотеки секвенировали на платформе MiSeq, 
Illumina с использованием «MiSeq Reagent Kit 
v3 600-cycle». Для выравнивания полученных 
прочтений на референсную последовательность 
использовался алгоритм BWA.

Для дальнейшего анализа использо-
вали полногеномные последовательности 
шести бактериальных штаммов, выделен-
ных из нефтезагрязнённых образцов грун-
та: Glutamicibacter creatinolyticus GAV-1, 
Lysinibacillus capsici 5a-1, Serratia fonticola 
16a-1, 24-1 и DEST-2, а также Sporosarcina 
psychrophila 5b-1.

Структурную и функциональную анно-
тацию геномов выполняли с помощью про-
граммного комплекса Bakta с использованием 
штатной референтной базы данных bakta_db 
[12]. Для каждого генома строили полный 
набор предсказанных генов, тРНК, рРНК и 
других функциональных элементов в формате 
GFF3, а также соответствующие аминокис-
лотные последовательности белков в формате 
FAA. Аннотации Bakta использовали для 
дальнейшего сопоставления с профильными 
базами данных и для извлечения координат 
генов 16S рРНК.

Поиск генов, вовлечённых в аэробную 
деградацию углеводородов, проводили на 
основе специализированной базы HADEG 
(Hydrocarbon Aerobic Degradation Database, 
выпуск от 19.11.2023). Аминокислотные по-
следовательности всех предсказанных белков 
для шести штаммов объединяли в набор про-
теомов, который совместно с белковой базой 
HADEG использовали как входные данные 
для анализа ортологии [13].

Сопоставление протеомов со справочными 
последовательностями HADEG выполняли с 
помощью программы Proteinortho в связке 
с поисковым движком DIAMOND [14, 15]. 
В качестве параметров использовали пороги 
идентичности не менее 50 % и покрытия по-
следовательности не менее 50 % (-identity = 50, 
-coverage = 50), порог связанности кластеров 
-conn  =  0,3. База HADEG была добавлена в 
анализ как дополнительный «протеом», что 
позволило идентифицировать ортологичные 
группы между изучаемыми штаммами и экс-
периментально охарактеризованными фер-
ментами деградации углеводородов.

На основании выходных таблиц Pro-
teinortho и сопроводительных аннотаций 
HADEG формировали матрицу присутствия 

Таблица 1 / Table 1
Праймеры, специфичные к гену 16s рРНК [11] / Primers specific to the 16s rRNA gene [11]

Название
Name

Последовательность
Sequence

Температура отжига, оC
Annealing temperature, оC

949 16S ACTCCTACGGGAGGCAGCAG 60
966 16S CGACRRCCATGCANCACCT 60
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генов для каждого функционального модуля 
и под-пути биодеградации. Постобработку 
данных осуществляли в среде R с использова-
нием пакетов dplyr, tidyr, readr, ggplot2, scales, 
reshape и svglite. Для расчёта сводных таблиц 
и построения визуализаций адаптировали 
скрипт HADEG.R из открытого репозитория 
разработчиков базы HADEG. В тепловой карте 
отражено наличие и количество ортологов от-
дельных ферментов, тогда как на пузырьковой 
диаграмме отражено число генов по отдельным 
под-путям деградации алканов и ароматиче-
ских углеводородов.

Для филогенетического анализа исполь-
зовали последовательности гена 16S рРНК, 
извлечённые из аннотированных геномов. 
Координаты генов 16S рРНК определяли по 
GFF3-файлам Bakta, отбирая записи типа 
rRNA с аннотацией продукта «16S ribosomal 
RNA». По этим координатам вырезали соот-
ветствующие нуклеотидные последователь-
ности из геномных FASTA-файлов с помощью 
утилиты bedtools getfasta. Для каждого штам-
ма формировали отдельный FASTA-файл, со-
держащий консенсусную последовательность 
16S рРНК.

Для придания дереву таксономического 
контекста к набору последовательностей ис-
следуемых штаммов добавляли референсные 
16S рРНК близкородственных и типовых 
штаммов, полученные из базы GenBank 
(NCBI). Совокупный набор последовательно-
стей выравнивали с применением программы 
ClustalW в автоматическом режиме подбора 
алгоритма с учётом ориентации последова-
тельностей.

Полученное множественное выравни-
вание очищали от слабо выровненных и 
сильно вариабельных позиций. На основе 
выравнивания строили филогенетическое 
дерево методом максимального правдоподобия  
с применением пакета IQ-TREE 2. Для выбора 
оптимальной модели эволюции нуклеотидов 
использовали процедуру автоматического под-
бора моделей (опция -m MFP). Надёжность 
ветвей оценивали с помощью 1000 итераций 
бутстрэп-анализa. Дальнейшую визуали-
зацию и аннотирование дерева выполняли  
в программе FigTree. Штаммы, выделенные  
в данной работе, были дополнительно отмече-
ны цветом и подписью.

Результаты и обсуждение

Анализ последовательностей гена 16S 
рРНК показал, что все выделенные из хо-

лодных и кислых нефтезагрязнённых почв 
изоляты укладываются в рамки уже опи-
санных бактериальных таксонов (рис. 1). 
Три штамма, предварительно отнесённые 
к виду S.  fonticola (16a-1, 24-1 и DEST-2), 
формировали компактную, хорошо под-
держанную кладу, группирующуюся с ти-
повыми и близкородственными штаммами 
S. fonticola. Внутригрупповая дивергенция по 
16S-последовательности между этими тремя 
изолятами была минимальной, что указывает 
на внутривидовой уровень различий при на-
личии более выраженной вариабельности на 
уровне функционального генома.

Штамм Glutamicibacter creatinolyticus 
GAV�������������������������������������   -1 кластеризовался с криоадаптирован-
ными представителями рода Glutamicibacter. 
Lysinibacillus capsici 5a-1 занимал положе-
ние внутри клады Lysinibacillus, связанной 
преимущественно с почвенными и ризо-
сферными нишами. Психрофильный изолят 
S. psychrophila 5b-1 располагался в пределах 
клады психрофильных представителей рода 
Sporosarcina. Таким образом, все штаммы 
являются филогенетически «обычными» 
представителями своих родов, однако проис-
ходят из специфической экосистемы холодных  
и кислых нефтезагрязнённых почв.

Сопоставление протеомов с курирован-
ной базой HADEG выявило наличие у всех 
шести штаммов генов, гомологичных экспе-
риментально охарактеризованным фермен-
там деградации углеводородов. Обобщённое 
распределение числа таких генов по геномам 
и функциональным категориям представлено 
на тепловой карте (рис. 2, см. цв. вкладку V).

У всех трёх штаммов S.  fonticola (16a-1, 
24-1 и DEST-2) был обнаружен идентич-
ный набор HADEG-генов: по 3 гена, отно-
сящихся к алкановым путям (A_Alkanes),  
15 генов, связанных с ароматическим ката-
болизмом (C_Aromatics), и по одному гену, 
отнесённому к категории биосурфактантов 
(D_Biosurfactants). В сумме каждый геном 
содержал по 19 HADEG-генов, что делает 
именно S.  fonticola наиболее насыщенными 
по нефтеокисляющему функционалу из ис-
следованных штаммов. На тепловой карте это 
проявляется в виде высоких значений как в 
алкановой, так и в ароматической категориях 
для всех трёх геномов.

Геном G. creatinolyticus GAV-1 содержал 
17 HADEG-генов, причём все они были от-
несены к категории C_Aromatics; алкановые 
и биосурфактантные гены, детектируемые  
в рамках HADEG, в этом геноме не выявлены. 
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Рис. 2. Тепловая карта распределения числа генов, аннотированных по базе HADEG,
 по штаммам и функциональным категориям. Цветовая шкала отражает количество генов,

 отнесённых к соответствующему пути в каждом геноме
Fig. 2. Heatmap of the distribution of the number of genes annotated 

in the HADEG database by strain and functional category. The color scale reflects
 the number of genes assigned to the corresponding pathway in each genome

Рис. 3. Пузырьковая диаграмма распределения генов, аннотированных по базе HADEG, по подпутям 
(Subpathways) и геномам. По оси X – подпути, по оси Y – геномы; размер пузыря пропорционален 

числу генов, относящихся к соответствующему подпути в данном геноме
Fig. 3. Bubble plot of the distribution of genes annotated with the HADEG database by subpathways and 
genomes. The x-axis represents subpathways, the y-axis represents genomes; the bubble size is propor-

tional to the number of genes belonging to the corresponding subpathway in a given genome
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Рис. 1. Филогенетическое дерево, построенное по последовательностям гена 16S рРНК
 для выделенных штаммов и референсных последовательностей

Fig. 1. Phylogenetic tree constructed from 16S rRNA gene sequences
 for isolated strains and reference sequences

У S. psychrophila 5b-1 обнаружено 4 аромати-
ческих HADEG-гена, а у L. capsici 5a-1 – толь-
ко один ароматический ген. На тепловой карте 
эти штаммы представлены меньшей интен-
сивностью сигнала и отсутствием алкановых 
и биосурфактантных модулей, что указывает 
на резко отличающийся уровень «вложений» 
в углеводородный катаболизм по сравнению  
с S. fonticola и G. creatinolyticus.

Таким образом, тепловая карта (рис. 2) де-
монстрирует выраженный градиент насыщенно-
сти HADEG-генами: от максимально нагружен-
ных профилей S. fonticola (и в несколько мень-
шей степени G. creatinolyticus) до крайне огра-
ниченных наборов у S. psychrophila и L. capsici.

Более детализированное распределение 
HADEG-генов по отдельным подпутям пред-
ставлено на пузырьковой диаграмме (рис. 3,  
см. цв. вкладку V). Размер пузыря в каждой точ-
ке отражает количество генов, отнесённых к со-
ответствующему под-пути в конкретном геноме.

У G.  creatinolyticus GAV-1 ароматиче-
ский функционал включает пять подпутей. 
Наиболее представленным является прото-
катехуатный орто-путь (C_Protocatechuate_
degradation_ortho-cleavage, 7 генов), далее 
следуют пути деградации фенилуксусной кис-
лоты (C_Phenylacetate_degradation, 4 гена) и 
гомопротокатехуата (C_Homoprotocatechuate_
degradation, 3 гена). Катехольный орто-путь 
(C_Catechol_degradation_ortho-cleavage) 
представлен двумя генами, путь деградации 
толуола (C_Toluene_degradation) – одним. На 
рисунке 3 это соответствует крупным пузырям 
в зоне центральных ароматических подпутей 
при отсутствии сигналов в алкановой и био-
сурфактантной областях.

У  S .   p s y c h ro p h i l a  5 b - 1  в ы я в л е -
ны два подпути, каждый по два гена:  
C_Catechol_degradation_ortho-cleavage и  
C_Homoprotocatechuate_degradation. Про-
филь L.  capsici 5a-1 ещё более минима-
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лен: обнаружен один ген, относящийся 
к C_Catechol_degradation_ortho-cleavage. 
На пузырьковой диаграмме оба штамма 
представлены небольшими одиночными 
пузырями в области центральных арома-
тических путей.

Во всех трёх геномах S.  fonticola (16a-1, 
24-1, DEST-2) зафиксирована одинаковая 
конфигурация подпутей. Алкановый блок 
представлен подпутями A_Auxiliar_alkane_
gene (1 ген) и A_Hydrocarbon_uptake (2 ге- 
на), суммарно дающими три алкановых 
HADEG-гена. Ароматический блок включает 
модуль деградации бифенила (C_Biphenyl_
degradation, 2 гена), катехольные мета- и орто-
пути (C_Catechol_degradation_meta-cleavage 
и C_Catechol_degradation_ortho-cleavage, по 
1 гену каждого типа), путь деградации гомо-
протокатехуата (5 генов) и фенилуксусной 
кислоты (6 генов). Биосурфактантный модуль 
представлен путём синтеза серраветина (D_
Serrawetin, 1 ген). На рисунке 3 это проявляет-
ся как множество пузырей средней и крупной 
величины, распределённых как в алкановой, 
так и в ароматической и биосурфактантной зо-
нах, что подчёркивает комплексный характер 
нефтеокисляющего функционала S. fonticola.

В совокупности данные, представленные 
на тепловой карте (рис. 2) и пузырьковой диа-
грамме (рис. 3), показывают, что S.  fonticola 
обладают наиболее широким и сбалансирован-
ным набором путей деградации углеводородов, 
тогда как G. creatinolyticus специализируется 
преимущественно на ароматических субстра-
тах, а S. psychrophila и L. capsici несут мини-
мальные и, вероятно, вспомогательные наборы 
ароматических подпутей.

Сопоставление данных по 16S-филогении 
с наличием HADEG-генов показывает, что в 
пределах относительно узких филогенетиче-
ских рамок может формироваться весьма раз-
личный нефтеокисляющий потенциал. Три 
штамма S. fonticola практически не различа-
ются по последовательности гена 16S рРНК, 
однако несут одинаковый и при этом макси-
мально насыщенный по сравнению с другими 
изолятами набор генов деградации углеводо-
родов – по 19 HADEG-генов на геном, вклю-
чая как алкановые, так и многочисленные 
ароматические подпути и биосурфактантный 
модуль. Это согласуется с представлением 
о том, что эволюционное «наращивание» 
катаболических возможностей происходит 
преимущественно за счёт приобретения и 
перестройки отдельных генетических моду-
лей (островов деградации, плазмид и т.  п.) 

при сохранении консервативной структуры 
«домашнего» генома.

Грамположительные штаммы демон-
стрируют противоположную картину: 
G. creatinolyticus GAV-1, S. psychrophila 5b-1 
и L. capsici 5a-1 занимают ожидаемые позиции 
в 16S-дереве, однако их нефтеокисляющий 
функционал значительно более скромен.  
У GAV-1 присутствует относительно широкий, 
но исключительно ароматический набор (17 ге- 
нов, распределённых по пяти подпутям),  
у S.  psychrophila – лишь четыре гена в двух 
подпутях, а у L. capsici найден единственный 
катехольный орто-ген. Такое расслоение по 
уровню и структуре катаболического потен-
циала при общей экологической принадлеж-
ности штаммов к нефтезагрязнённым холод-
ным и кислым почвам указывает на наличие 
функциональной специализации внутри 
сообщества, которая не просматривается на 
уровне маркёрного гена 16S рРНК.

Полученные данные позволяют по-
разному трактовать вклад каждого изолята 
в деградацию нефти в природных условиях. 
Serratia fonticola обладают наиболее «полным» 
нефтеокисляющим профилем. Сочетание 
алкановых путей (вспомогательные гены  
и модуль захвата углеводородов), развитой си-
стемы деградации ароматических соединений 
(бифенил, фенилуксусная кислота, гомопро-
токатехуат, катехольные мета- и орто-пути) 
и наличие биосурфактантного пути (серра-
ветин) делает их типичными кандидатами  
в «универсальные» нефтеокислители. Такие 
штаммы потенциально способны иницииро-
вать и поддерживать разложение как алифати-
ческой, так и ароматической фракций нефти, 
а также повышать доступность гидрофобных 
субстратов за счёт серраветина.

В отличие от них, G. creatinolyticus GAV-1 
обладает богатым, но сугубо ароматическим 
деградационным путём: ярко выраженный 
протокатехуатный орто-путь, подкреплённый 
путями деградации фенилуксусной кислоты, 
гомопротокатехуата, катехольным орто-путём 
и отдельным модулем деградации толуола, 
указывает на специализацию на переработке 
разнообразных ароматических метаболитов. 
При отсутствии в геноме детектируемых алка-
новых модулей такой штамм, вероятно, играет 
роль «центрального переработчика» аромати-
ческих промежуточных продуктов, возникаю-
щих при первичном окислении углеводородов 
другими членами консорциума.

Sporosarcina psychrophila 5b-1 и L. capsici 
5a-1 демонстрируют ещё более узкую специали-
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зацию. Первый имеет лишь два подпути (кате-
хольный орто- и гомопротокатехуатный), пред-
ставленные по двум генам каждый, второй –  
единичный катехольный орто-ген. Такие 
профили типичны для организмов, вовле-
чённых в переработку ограниченного набора 
промежуточных метаболитов, а не исходных 
компонентов нефти. Тем не менее, учитывая 
психрофильный характер S.  psychrophila 
и способность L. capsici существовать в кислых 
почвах, их вклад в устойчивость сообщества к 
экстремальным условиям среды может быть 
значим, даже при относительно скромном на-
боре катаболических генов.

Присутствие алкановых и биосурфак-
тантных модулей только у S.  fonticola под-
чёркивает их потенциальную ключевую 
роль в начальных этапах деградации нефти. 
Наличие вспомогательных алкановых генов 
и систем захвата углеводородов говорит о 
способности этих штаммов не только окислять 
н-алканы, но и эффективно транспортиро-
вать их в клетку. Ген серраветина в каждом 
из трёх геномов указывает на возможность 
синтеза поверхностно-активных соединений, 
способных эмульгировать нефть и облегчать её 
биодоступность как самим продуцентам, так и 
другим участникам консорциума. В условиях 
низкой температуры и кислой реакции сре-
ды, где физико-химическое перемешивание 
ограничено, такой механизм может иметь 
ключевое значение для запуска процессов 
биодеградации нефти.

Интерпретация полученных данных не-
избежно опирается на ортологическое сопо-
ставление с базой HADEG и, как следствие, 
ограничена рамками уже описанных экспе-
риментально охарактеризованных ферментов.  
В геномах исследованных штаммов могут при-
сутствовать дополнительные гены, вовлечённые 
в деградацию нефти, которые не попали в анализ 
из-за отсутствия тесных гомологов в базе. Кроме 
того, наличие гена не гарантирует его экспрес-
сию и функциональную активность in situ.

Заключение

Комплексный анализ шести бактери-
альных штаммов, выделенных из холодных  
и кислых нефтезагрязнённых почв, показал, 
что даже в пределах хорошо известных так-
сонов может формироваться существенно 
различный нефтеокисляющий потенциал. 
Филогенетическое позиционирование по 
гену 16S  рРНК подтвердило принадлеж-

ность изолятов к видам Serratia fonticola, 
Glutamicibacter creatinolyticus, Lysinibacillus 
capsici и Sporosarcina psychrophila и не выявило 
признаков глубокой таксономической новиз-
ны. При этом сопоставление протеомов с базой 
HADEG продемонстрировало выраженное 
расслоение по структуре катаболического 
пути: от максимально насыщенных профилей 
S. fonticola (19 HADEG-генов на геном, вклю-
чающих алкановые, ароматические и биосур-
фактантные пути) до крайне ограниченных 
наборов у S. psychrophila и L. capsici.

Serratia fonticola выделяются как потен-
циально универсальные нефтеокислители, 
сочетающие в себе алкановые модули, раз-
витую сеть ароматических подпутей и биосур-
фактантный путь серраветина. Glutamicibacter 
creatinolyticus GAV-1 демонстрирует богатый, 
но преимущественно ароматический путь и, 
вероятно, играет роль центрального перера-
ботчика ароматических метаболитов. Психро-
фильный S. psychrophila 5b-1 и L. capsici 5a-1 
обладают минимальным набором катехольных 
и родственных путей и, по-видимому, вы-
полняют вспомогательные функции в составе 
микробных консорциумов.

Таким образом, природные микробные 
сообщества холодных и кислых почв пред-
ставляют собой мозаичную систему, в которой 
филогенетически привычные бактерии распре-
деляют между собой функции по деградации 
различных фракций нефти. Полногеномный 
подход с использованием специализирован-
ных баз данных, таких как HADEG, позволяет 
перейти от описания отдельных «штаммов-
деструкторов» к пониманию того, какие именно 
метаболические модули они привносят в сооб-
щество и как эти модули дополняют друг друга. 
Эти данные создают основу для рационального 
подбора сочетаний штаммов при разработке 
биопрепаратов, ориентированных на очистку 
холодных и кислых экосистем от нефтяного за-
грязнения, и задают направление для дальней-
ших работ по интеграции геномного анализа 
с экспериментальными оценками активности 
путей деградации углеводородов in situ.

Работы выполнены в рамках государст-
венного задания НИИ вирусологии ФИЦ ФТМ 
№125031903984-1. 
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