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АННОТАЦИЯ

Гидрохимический и микроэлементный состав воды и донных осадков был определен в транзитной 
зоне смешения подземных и поверхностных вод в термальном источнике Кучигер  (Байкальская рифтовая 
зона). Поступление химических веществ с подземными водами и высокие температуры создают благопри-
ятные и специфические условия для развития микроорганизмов. Изучено  таксономическое разнообразие 
микробного  сообщества воды и донных осадков с использованием анализа ампликонов гена 16S рРНК. 
Проанализировано  107 619 нуклеотидных последовательностей,  отнесенных к  211 ОТЕ. В  изученных 
образцах воды и донных осадков доминировали бактерии,  представители архей составляли 0,2–3,1 %. 
В микробных сообществах филум Proteobacteria являлся доминирующим. Субдоминантами в изученных 
образцах являлись филумы Firmicutes,  Chloroflexi,  Nitrospirae,  Acetothermia и Actinobacteria,  где их 
соотношение варьировало  в зависимости от биотопа. Характерная особенность микробного  сообщества 
в термальном источнике Кучигер  – ​доминирование хемолитотрофных бактерий.

Ключевые слова: термальный источник,  транзитная зона смешения подземных и  поверхностных 
вод,  таксономическое разнообразие микробного  сообщества,  высокопроизводительное секвенирование,  
ген 16S рРНК.

Perepelova, 2011; Плюснин и др.,  2013]. Баргу-
зинская котловина является одной из круп-
нейших впадин БРЗ и располагается в ее цен-
тральной части. Распространение природных 
термальных вод определяется сложным соче-
танием геологических,  гидрогеологических,  

ВВЕДЕНИЕ

Байкальская рифтовая зона (БРЗ) – ​ это  
крупный континентальный рифт,  который 
простирается более чем на 2500 км из Северо-
Западной Монголии через горные сооружения 
Восточной Сибири до  Южной Якутии [Mats, 
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геохимических и геотермических условий их 
формирования [Намсараев и др.,  2011].

В  последние годы микробные сообщества 
термальных щелочных местообитаний Бар-
гузинской котловины активно  изучаются 
с  использованием высокопроизводительного  
секвенирования [Раднагуруева и  др.,  2016;  
Лаврентьева и др.,  2017,  2019;  Rozanov et al., 
2017; Zaitseva et al., 2017; Lavrentyeva et al., 
2018, 2021; Barkhutova et al., 2021; Stom et al., 
2022]. В микробных сообществах термальных 
источников Баргузинской котловины обнару-
жено  большое количество  филогенетически 
разнообразных,  метаболически разнонаправ-
ленных групп микроорганизмов,  что  свиде-
тельствует о  сбалансированном сложном со-
обществе,  где каждая группа занимает свою 
экологическую нишу. Показано,  что  в микроб-
ных сообществах доминируют представители 
филумов Firmicutes, Proteobactеria, Bacteroi-
detes, Deinococcus-Thermus, Nitrospiraе, Clo- 
roflexi. Характерно,  что  большое количество  
последовательностей различного  таксономи-
ческого  ранга имело  низкий уровень гомо-
логии с культивируемыми представителями,  
не имеющими близких гомологов в мировой 
базе данных.

Кучигерские источники расположены в се- 
веро-восточной части Баргузинской котлови-
ны. Характерная особенность этих источни-
ков – ​разные температурные условия воды: от 
холодных до  теплых и очень горячих с  об-
щим дебетом 10–11 л/с,  его  разгрузка в тол-
щу илистых отложений на площади 200–
250 м2,  наличие сероводорода до  29 мг/дм3  
и фторида до  12 мг/дм3. По  химическому со-
ставу воды Кучигерских горячих источни-
ков фторидно-гидрокарбонатно-сульфатные 
натриевые и  отнесены к  термам кульдур-
ского  типа [Намсараев и др.,  2007]. По  ми-
неральному составу являются низкоминера-
лизованными и по  газовому составу относятся 
к CH4-N2 термам [Zippa et al., 2019].

Деятельность микроорганизмов в транзит-
ной зоне смешения подземных и поверхност-
ных вод связана с местами аккумуляции воды 
в рыхлых отложениях и ее движении по  по-
рам и  трещинам вмещающих пород. Эколо-
гические условия характеризуются высокими 
температурами,  pH,  бескислородными и вос-
становленными условиями,  а также обилием 
неорганических соединений. Эти специфичес- 

кие условия создают особые ниши для раз-
вития микробного  сообщества и  влияют на 
таксономическое разнообразие. Исследования 
микробного  разнообразия в транзитной зоне 
смешения подземных и поверхностных вод со-
временными методами,  основанными на иден-
тификации генов 16S рРНК,  в  термальном 
источнике Кучигер  не проводились.

Цель работы – ​установить таксономическое 
разнообразие микробного  сообщества воды 
и донных осадков в транзитной зоне смеше-
ния подземных и поверхностных вод термаль-
ного  источника Кучигер.

ОБЪЕКТ И МЕТОДЫ

Кучигерские термальные источники (54° 
52′934′′ с. ш.,  111°00′050′′ в. д.) находятся у се-
веро-западного  борта Баргузинского  хребта,  
на высоте 566 м над уровнем моря и  пред-
ставлены группой родников. Некоторые выхо-
ды термальных вод каптированы деревянны-
ми колодцами размерами 4 × 2 м и глубиной 
до  1,5 м [Чернявский и др.,  2018].

Для исключения антропогенной контамина-
ции была намечена точка в зоне естественной 
разгрузки глубинных термальных вод,  в ко-
торой отобраны образцы поровой воды и дон-
ных осадков для проведения макро-,  микро-
компонентного  и молекулярно-генетического  
анализов. На месте отбора проб в  поровой  
воде измерены рН и температура с помощью 
портативного  рН-метра рН‑200 HM Digi- 
tal (Южная Корея) с  сенсорным термомет- 
ром. Минерализацию определяли при помощи 
тест-кондуктометра TDS‑4 (Сингапур).

Макрокомпонентный состав поровой воды 
определяли с помощью гидрохимических ме-
тодов в ЦКП ГИН СО РАН (г. Улан-Удэ). Мик- 
роэлементный состав воды определили мето-
дом масс-спектрометрии с  индуктивно  свя-
занной плазмой на масс-спектрометре ICP-MS  
Element XR (Thermo Scientific Fisher,  США) 
в ЦКП ГИН СО РАН (г. Улан-Удэ). Микро- 
элементный состав донных осадков определен 
методом ICP-MS  на приборе высокого  раз-
решения ELEMENT 2 (Finnigan MAT,  США) 
в ЦКП ИГХ СО РАН (г. Иркутск).

Для молекулярно-генетического  анализа 
пробы осадков отбирали в  стерильные пла-
стиковые 15 мл пробирки типа Falkon и фик-
сировали этанолом до  конечной концентрации 
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50 %  (об./об.). Пробу поровой воды фильтро-
вали через стерильный мембранный фильтр  
с размером пор  0,22 мкм. Фильтр  затем по-
мещали в стерильную пластиковую микропро-
бирку и фиксировали этанолом. Пробы были 
доставлены в  лабораторию в  течение суток 
и до  выделения ДНК находились в холодиль-
нике при + 4 °C.

Выделение ДНК из осадков и  воды про-
водили с помощью набора DNeasy PowerSoil 
Kit (Qiagen, США) по  протоколу производи-
теля. Качественную и количественную оцен-
ку полученных препаратов ДНК проводили 
с помощью спектрофотометра Nanodrop 1000  
(Thermo Fisher Scientific, США). Регион V3-V4 
гена 16S рРНК был амплифицирован с помо- 
щью праймеров 343F (5′-CTCCTACGGRRSG-
CAGCAG‑3′) и  806R (5′-GGACTACNVGG-
GTWTCTAAT‑3′), содержащих адаптерные по-
следовательности (Illumina),  линкер  и баркод 
[Fadrosh et al., 2014]. Амплификацию проводи-
ли в условиях,  описанных ранее [Brouchkov 
et al., 2017]. Ампликоны смешивали по  200 нг 
каждый и  чистили в  1%-м агарозном геле 
с помощью набора MinElute Gel Extraction Kit 
(Qiagen). Секвенирование проводили в  ЦКП 
“Геномика” СО РАН (ИХБФМ СО РАН) на 
секвенаторе MiSeq (Illumina),  используя на-
бор  Reagent Kit v3 (2 × 300, Illumina).

Полученные парные последовательности  
анализировались с помощью UPARSE скрип- 
тов,  используя Usearch v11.0 [Edgar, 2013]. 
Биоинформатическая обработка проведе-
на в  ноябре 2017  г. и  включала перекрыва-
ние парных ридов,  фильтрацию по  качеству 
и длине,  учет одинаковых последовательно-
стей,  отбрасывание синглетонов,  удаление 
химер  и получение ОТЕ (операционные так-
сономические единицы) с помощью алгорит-
ма кластеризации UPARSE. Таксономическая 
принадлежность последовательностей OTЕ 
определялась с помощью SINTAX [Edgar, 2016] 
и референсной базы 16S RDP training set v16 
[Wang et al., 2007].

Альфа-разнообразие анализировали Use- 
arch. Серверы NCBI (https://blast.ncbi.nlm.nih.

gov/Blast.cgi) и EzBioCloud (https://www.ezbi-
ocloud.net/) были использованы для поиска 
ближайших гомологов.

Для оценки санитарного  состояния тер-
мального  источника Кучигер  проводили вы-
явление и  учет индикаторных микроорга-
низмов в  образцах воды и донных осадков,  
отобранных в бане,  на выходе из бани и в ос-
новной точке естественной разгрузки глубин-
ных термальных вод. Общее микробное число  
бактерий определяли путем посева на мясо-
пептонный агар. Посевы проводили на селек-
тивные среды и культивировали в течение 48–
72 ч при температуре 37 °С. Затем учитывали 
количество  выросших на среде колоний,  ви-
димых невооруженным глазом.

Идентификация чистых изолированных 
культур  подтверждена с вероятностью 99,9 %  
масс-спектрометрическим методом путем по-
становки на масс-спектрометр  Maldi-Toff 
Vitek-MS (Biomerieux, Франция).

Последовательности ДНК из образцов по-
ровой воды и донных осадков в этом исследо-
вании депонированы в Национальном центре 
биотехнологической информации (NCBI) под 
номером BioProject PRJNA954466.

РЕЗУЛЬТАТЫ

Температура воды в момент отбора состави-
ла 40,4 °С,  общая минерализация – 0,5 мг/дм3,   
значения рН 9,2–10,2. Исследуемое местооби-
тание характеризовалось восстановленными 
условиями – ​ 400 мВ. Содержание гидрокар-
бонатов составило  70,17 мг/дм3,  сульфатов – ​
70,9 мг/дм3,  сероводорода – ​до  31,96 мг/дм3,  
хлоридов – ​19,86 мг/дм3 (табл. 1)

В термальном источнике Кучигер  в груп-
пе тяжелых металлов (рис.  1,  а) обнаруже-
но  повышенное содержание по  цинку в дон-
ных осадках и железу в воде. В группе редких 
металлов и неметаллов (рис. 1,  б) выявлено  
повышенное содержание по  стронцию в воде 
и донных осадках и по  барию и титану в дон-
ных осадках. В группе анионогенных элемен-
тов (рис. 1,  в) показано  повышенное содержа-

Т а б л и ц а  1
Гидрохимическая характеристика воды термального источника Кучигер

№ пробы Na+ Ca2+ Mg2+ Fe3+ HCO3
– CO3

2– NO3– NO2– SO4
2– Cl– F–

Вода 100,79 2,00 1,22 <0,05 70,17 19,50 1,3 <0,02 70,9 19,86 13,79
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Рис. 1. Микроэлементный состав в воде и донных 
осадках термального  источника Кучигер

ние германия в воде и донных осадках и бора 
и  вольфрама в  воде. Разгрузка трещинно-
жильных вод неглубокого  заложения и грун-
товых вод,  вероятно,  сказывается на росте 
концентрации этих микроэлементов в  тер-
мальном поле источника Кучигер. В  рабо-

тах [Плюснин и др.,  2013;  Чернявский и др.,  
2018] отмечено,  что  определяющее влияние 
на концентрирование микроэлементов в раст- 
воре оказывают время взаимодействия воды 
с горной породой и геохимический облик вме-
щающих пород.

Оценка прокариотного разнообразия  
микробного сообщества

В результате секвенирования ампликонов 
получено  в общей сложности 107 619 последо-
вательностей,  отнесенных к 211 ОТЕ (табл. 2).

Диаграмма Венна использовалась для ви-
зуализации оценки количества общих и уни-
кальных ОТЕ среди образцов воды и донных 
осадков (рис.  2). Общее число  уникальных 
прокариотных ОТЕ,  обнаруженных в образ-
цах воды и  донных осадков,  составило  107 
(50,7 %) и 53 (25,1 %). Общие бактериальные 
и архейные ОТЕ для образцов воды и донных 
осадков составили 51 ОТЕ,  или 24,2 %.

Оценка индексов разнообразия по  Шенно-
ну и видовое богатство,  оцененное с помощью 
индекса Chao1,  выявили наибольшее разно- 
образие микробного  сообщества в воде.
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Таксономический состав  
микробного сообщества

Высокопроизводительное секвенирование 
по  гену 16S рРНК в  термальном источнике 
Кучигер  показало,  что  домен Bacteria был 
доминирующим прокариотным компонентом 
по  сравнению с доменом Archaea и составил 
в микробном сообществе воды 96,9 %  и в дон-
ных осадках 99,8 %.

В общей сложности из образцов воды и дон-
ных осадков термального  источника Кучигер  
было  идентифицировано  15 филумов,  18 клас-
сов,  21 семейство  и  21 род. На рис. 3 пока-
зано  относительное изобилие прокариотных 
филумов в микробном сообществе воды и дон-
ных осадков. В  микробных сообществах фи-
лум Proteobacteria (29,5–53,7 %) являлся до-
минирующим и представлен классами α-, β-, 
δ- и σ-Proteobacteria. Субдоминантами в изу-
ченных образцах являлись филумы Firmicutes 
(7,5–20,7 %),  Chloroflexi (8,7–29 %),  Nitrospirae 
(3,1–8,2 %),  Acetothermia (0,5–8,9 %) и Actino-
bacteria (1,3–3,4 %),  где их соотношение варьи-
ровало  в зависимости от биотопа (см. рис. 3).

На уровне рода в  микробном сообществе 
донных осадков доминировали Thiobacillus 
(40,8 %) и Thermodesulfovibrio (9,1 %). Обли-
гатные хемолитоавтотрофные бактерии рода 
Thiobacillus принадлежат классу β-Proteo- 
bacteria филума Proteobacteria. Представители 
рода Thermodesulfovibrio принадлежат к фи-
луму Nitrospirae. Около  4,7 и 4,8 %  всех нук- 
леотидных последовательностей в  донных 
осадках отнесены к бактериям родов Geobacter 
и Litorilinea. Анаэробные бактерии Geobacter 
принадлежат классу σ-Proteobacteria филума 
Proteobacteria. Термофильная хемоорганотроф- 
ная нитчатая бактерия Litorilinea принадле-
жит филуму Chloroflexi.

Представители рода Thermomarinili- 
nea (14,3 %) и Gallionella (10,1 %) доминиро-
вали в  микробном сообществе воды (рис.  4). 
Хемогетеротрофные анаэробные бактерии 
рода Thermomarinilinea принадлежат классу  
Anaerolineae филума Chloroflexi. Нами обнару-
жено  относительно  низкое сходство  нуклео- 
тидных последовательностей (ниже 90 %) 
с  валидированным штаммом Thermomarini-
linea lacunofontalis в базе данных Ezbiocloud. 
Железоокисляющие хемолитотрофные бак-
терии рода Gallionella принадлежат классу 
β-Proteobacteria филума Proteobacteria. Де-
галогенирующая бактерия Dehalogenimonas 
(3,33 %) филума Chloroflexi обнаружена в ми-
кробном сообществе воды.

В  микробных сообществах воды и  дон-
ных осадков обнаружены представители тер-
мофильных родов Bellilinea (1,8–7,3 %), Li-
torilinea (4,8–5,0 %) и  Geobacter (2,3–4,7 %),  
а также уникальные бактериальные груп-
пы Incertae sedis,  для которых таксономия 
еще не назначена. Acetothermia_genera_in-
certae_sedis (8,9 %) доминировали в  донных 
осадках,  Aminicenantes_genera_incertae_se-
dis (3,64 %) являлись распространенной груп-
пой в  воде. Diapherotrites_Incertae_Sedis_

Т а б л и ц а  2
Индексы таксономического разнообразия и богатства прокариотных ОТЕ в биотопах  

термального источника Кучигер

Биотоп
Количество  
прочтений

Богатство chao1 dominance
Индекс разнообразия

Симпсона Шеннона

Вода 43017 886,0 886,4 0,98 0,02 7,31

Донные осадки 64602 374,0 376,5 0,83 0,17 4,21

Рис.  2. Диаграмма Венна термального  источника 
Кучигер
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AR10 присутствовал до  1 %  в воде и донных  
осадках.

Следует отметить,  что  16,8 %  в  донных 
осадках и 38,9 %  в воде принадлежали к по-
следовательностям,  которые не классифици-
рованы на уровне рода.

Санитарная характеристика  
в термальном источнике Кучигер

Активное использование термального  ис- 
точника Кучигер  местным населением и ту-

ристами для лечения и отдыха обусловлива-
ет высокую антропогенную нагрузку. В свя-
зи с этим дана оценка санитарного  состояния 
термального  источника Кучигер.

Общая микробная численность (ОМЧ) бак-
терий – ​базовый показатель,  который явля-
ется индикатором загрязнения органическими 
соединениями и различными формами азота.

Общее количество  сапрофитов в воде тер-
мального  источника Кучигер  варьировало  
от 14 до  37 КОЕ/мл. Характерно,  что  высо-
кие показатели ОМЧ зафиксированы в пробах 

Рис. 3. Состав микробного  сообщества на уровне филумов

Рис. 4. Состав микробного  сообщества на уровне рода
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с отсутствием активной разгрузки и стагна-
ционными условиями воды. Во  всех пробах 
донных осадков исследуемого  источника пока-
затели ОМЧ составили от 31 до  87 КОЕ/мл,   
чему способствуют более высокое содержание 
органического  вещества (до  19,2 %) в донных 
осадках,  активный рост и  распространение 
бактерий.

Из донных осадков термального  источника 
Кучигер  выделено  пять чистых штаммов бак-
терий. В результате анализа на масс-спект- 
рометре Maldi-Toff Vitek-MS показано,  что  
выделенные штаммы являются представите-
лями семейств Pseudomonadaceae, Comamona-
daceae, Aerococcaceae, Bacillaceae и отнесены 
к Pseudomonas alcaligenes, Comamonas aqua- 
tica, Aerococcus viridans, Pseudomonas mendo-
cina и Bacillus cereus group.

Патогенные микроорганизмы (Escherichia  
coli,  Citrobacter freundii,  Enterobacter aeroge- 
nes,  Pseudomonas aeruginosa,  Sallmonella spp., 
Clostridium perfringens,  St. aureus) в  воде 
и донных осадках не обнаружены.

ОБСУЖДЕНИЕ

На севере Баргузинской котловины сфор-
мировались благоприятные геологические ус-
ловия для разгрузки термальных вод на по-
верхность в  основном гидрокарбонатного  
и  сульфатно-гидрокарбонатного  натриевого  
типа [Плюснин и др.,  2013]. Основными фак-
торами формирования химического  соста-
ва терм БРЗ выступают интенсивность водо-
обмена,  температура недр  и  геохимические 
особенности дренируемых термами пород 
[Намсараев и др.,  2011]. Проведенный нами гид- 
рохимический анализ воды в момент иссле-
дования показал,  что  вода в источнике Ку-
чигер  являлась гидрокарбонатно-сульфатная,  
натриевая,  что  подтверждает данные пре-
дыдущих исследований [Намсараев и  др.,  
2007;  Плюснин и  др.,  2013;  Чернявский  
и др.,  2018].

Характерная особенность химического  со-
става термального  источника Кучигер  – ​на-
личие сероводорода до  29 мг/дм3. Термаль-
ные воды,  проходя через рыхлые отложения 
и обогащая их сероводородом,  создают значи-
тельные запасы лечебных сульфидных иловых 
грязей. В воде зафиксировано  высокое содер-
жание фтора – до  26 мг/дм3,  что  обусловле-

но  геологическим строением района [Плюснин 
и др.,  2008].

В  воде и  донных осадках термального  
источника Кучигер  нами выявлен широкий 
спектр  микроэлементов. При выходе термаль-
ные воды (температура 121 °C,  по  разломам 
с глубины примерно  2–3 км) активно  взаимо-
действуют с породами и формируют химиче-
ский состав воды. Повышенная концентрация 
редкощелочных элементов зависит от формы 
их нахождения в горных породах и опреде-
ляется степенью взаимодействия воды с гор-
ной породой [Плюснин и  др.,  2008]. В  этой 
работе также отмечено,  что  высокое содер-
жание редкоземельных элементов в термаль-
ном источнике Кучигер,  возможно,  связано  
с образованием органоминеральных комплекс-
ных соединений.

Деятельность микробного  сообщества в тер- 
мальных источниках зависит от поступле-
ния с подземными водами биогенных элемен-
тов и субстратов для биохимических реакций 
и от абиотических факторов,  таких как поро-
да,  температура и химический состав воды 
[Намсараев и др.,  2007].

По  результатам высокопроизводительного  
секвенирования в микробном сообществе воды 
и донных осадков доминировал филум Pro-
teobacteria,  и был представленный классами 
α-, β-, δ- и σ-Proteobacteria. Субдоминантами 
в изученных образцах являлись филумы Fir-
micutes, Chloroflexi, Nitrospirae, Acetothermia 
и Actinobacteria.

В ранее проведенных исследованиях с ис-
пользованием высокопроизводительного  сек- 
венирования показано,  что  микробное сооб-
щество  термального  источника Умхей (БРЗ) 
представлено  филумами Proteobacteria, Acti- 
nobacteria, Firmicutes. Доминирующие таксоны 
термального  источника Умхей были сходными 
с таксонами термального  источника Кучигер,  
изученного  в данном исследовании [Лаврен-
тьева и др.,  2019]. Тогда как в высокотемпе-
ратурном горячем источнике Алла (БРЗ) до-
минировали филумы Deinococcus-Thermus 
и Nitrospirae,  которые составили 81 %  от об-
щего  состава микробного  сообщества [Радна-
гуруева и др.,  2016].

В  изученном микробном сообществе дон-
ных осадков термального  источника Кучигер  
выявлено  преобладание хемолитоавтотроф-
ного  сообщества. Так,  представители рода 
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Thiobacillus являются облигатными автотроф- 
ными сероокисляющими бактериями,  кото-
рые активно  участвуют в  круговороте серы 
в наземных горячих источниках [Frank et al.,  
2016;  Panda et al.,  2016]. Облигатные хемо-
литоавтотрофные бактерии рода Thiobacillus 
используют тиосульфат или сульфид в каче-
стве донора электронов и источника энергии. 
Представители рода Thermodesulfovibrio яв-
ляются анаэробными хемолитоавтотрофными 
бактериями и способны восстанавливать суль-
фат,  тиосульфат или сульфит и используют 
ограниченное количество  органических доно-
ров электронов,  которые не полностью окис-
лены до  ацетата [Frank et al.,  2016].

Термофильные бактерии Geobacter широ-
ко  распространены во  многих горячих источ-
никах. Представители бактерий рода Geobac-
ter уникальны тем,  что  могут генерировать 
высокие плотности тока в биоэлектрохимичес- 
ких системах,  работающих в условиях высо-
кого  содержания солей [Sun et al.,  2019]. Эта 
способность важна для разработки биоэлект- 
рохимических систем,  очищающих сточные 
воды с высоким содержанием солей. Термо-
фильная аэробная хемоорганотрофная нитча-
тая бактерия Litorilinea способна утилизиро-
вать различные углеводы.

Облигатно  анаэробные бактерии рода 
Thermomarinilinea доминировали в  микроб-
ном сообществе воды. Нами показано  относи-
тельно  низкое сходство  нуклеотидных после-
довательностей (ниже 90 %) с валидированным 
штаммом Thermomarinilinea lacunofontalis,  
выделенным из главного  гидротермального  
жерла подводного  горячего  источника Таке-
томи (Япония),  что  указывает на их генети-
ческое отличие от ранее охарактеризованных 
видов в классе Anaerolineae. Хемолитотроф-
ные бактерии рода Gallionella,  как правило,  
предпочитают среды с  низким содержани-
ем кислорода. Нуклеотидные последователь-
ности показали наибольшее сходство  (95,8 %) 
с некультивируемой линией Candidatus Gal-
lionella acididurans ShG14-8 семейства Gal-
lionellaceae. В работе [Кадников и др.,  2016]
показано,  что  при реконструировании генома 
у Candidatus Gallionella acididurans ShG14-8  
окисление Fe(II),  вероятно,  связано  с  ци-
тохромами,  локализованными на внешней 
клеточной мембране. Окисление восстановлен-
ных соединений серы,  вероятно,  включало  

систему Sox,  сульфид-хиноноксидоредуктазу,  
аденилсульфатредуктазу и  сульфатаденил-
трансферазу. Большое количество  транспорте-
ров металлов RND и АТФаз типа P,  вероят-
но,  ответственны за устойчивость к тяжелым 
металлам [Кадников и др.,  2016].

В ранее проведенных исследованиях в го-
рячих источниках БРЗ уже было  показано,  
что  представители некультивируемых аце-
тогенов филума кандидата Acetothermia до-
минировали в воде,  микробных матах и дон-
ных осадках горячих источников Алла,  Гарга 
Умхей [Zaitseva et al., 2017; Lavrentyeva et 
al., 2018]. Считается,  что  представители это-
го  филума являются одной из самых ранних 
эволюционных ветвей домена Bacteria [Colman 
et al.,  2022].

В горячем источнике Алла (БРЗ) показа-
но  [Zaitseva et al.,  2017] присутствие некуль-
тивируемых представителей филума кан-
дидата Aminicenantes. Бактерии-кандидаты 
филума Aminicenantes были идентифициро-
ваны в различных наземных и морских эко-
системах в результате молекулярного  анали-
за микробных сообществ. Реконструированные 
центральные метаболические пути позволи-
ли предположить,  что  Aminicenantes,  по-ви-
димому,  включает организмы с  различны-
ми метаболическими способностями,  включая 
окисление ацетата по  пути Вуда – Люнгдаля,  
аэробное дыхание и ферментацию [Kadnikov 
et al.,  2019].

ЗАКЛЮЧЕНИЕ

В  данной работе впервые представлено  
таксономическое разнообразие микробных со-
обществ воды и донных осадков в транзитной 
зоне смешения подземных и поверхностных 
вод термального  источника Кучигер,  опре-
делен гидрохимический и микроэлементный  
состав воды и донных осадков.

Поступление химических веществ с  под-
земными водами и высокие температуры соз-
дают благоприятные условия для развития 
микроорганизмов. Эти специфические условия 
влияют на разнообразие микробного  сообще-
ства. В термальном источнике Кучигер  состав 
микробного  сообщества воды и донных осад-
ков в транзитной зоне смешения подземных 
и поверхностных вод представлен различны-
ми таксономическими группами,  характери-
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зующимися различными типами метаболизма 
и способными использовать широкий спектр  
доноров и  акцепторов электронов. Хемоли-
тотрофные бактерии,  такие как Thiobacillus, 
Thermodesulfovibrio, Geobacter и  Gallionel-
la, являлись доминирующей группой в изу-
ченных микробных сообществах воды и дон-
ных осадков. Проведенная санитарная оценка 
свидетельствует о  том,  что,  несмотря на ак-
тивное использование изученного  термально-
го  источника в бальнеологических целях,  все 
показатели находятся в норме. По  содержа-
нию ОМЧ образцы воды и донных осадков со-
ответствуют санитарно-микробиологическим 
нормам (не превышают 100 КОЕ/мл). Выде-
ленные бактерии являются органотрофными 
организмами и принимают активное участие 
в деструкции органического  вещества.

Таким образом,  можно  предположить,  что  
микробное сообщество  воды и донных осадков 
в термальном источнике Кучигер  участвуют 
в трансформации химических веществ,  обра-
зовании и потреблении газов,  в биогеохими-
ческих циклах углерода и серы,  формирова-
нии химического  состава и лечебного  фактора 
вод и донных осадков.

Исследование выполнено  за счет гранта Россий-

ского  научного  фонда № 23-27-00131,  https://rscf.

ru/project/23-27-00131/.
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Taxonomic Diversity of the Microbial Community  
in the Kuchiger Thermal Spring (Baikal Rift Zone)
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The hydrochemical and microelement composition of water and bot tom sediments was determined in the 
Kuchiger thermal spring (Baikal rift zone). The entry of chemicals with groundwater and high temperatures 
create favorable and specific conditions for the development of microorganisms. The taxonomic diversity of 
the microbial community of water and bottom sediments was studied using the analysis of 16S rRNA gene 
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aplicons. 107619 nucleotide sequences assigned to 211 OTUs were analyzed. In the studied samples of water 
and bottom sediments, bacteria dominated, representatives of archaea accounted for 0.2–3.1 %. The phylum 
Proteobacteria dominated in microbial communities. The subdominants in the studied samples were the phyla 
Firmicutes, Chloroflexi, Nitrospirae, Acetothermia, and Actinobacteria, where their ratio varied depending 
on the biotope. A characteristic feature of the microbial community in the Kuchiger thermal spring is the 
dominance of chemolithotrophic bacteria.

Key words: thermal spring, taxonomic diversity of the microbial community, high throughput sequencing, 
16S rRNA gene.


