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Прісноводна аквакультура є важливою частиною світової аквакультури, а її 

подальший розвиток залежить від здатності галузі бути продуктивною та сталою. 

Останніми роками все більше уваги приділяють метагеномним дослідженням мі-

кробіоти об’єктів аквакультури. Нині бактерії відіграють значну роль у здоров’ї 

та загальній продуктивності водних організмів, що забезпечує галузь аквакульту-

ри перспективними біотехнологічними інструментами для подальшого росту та 

розвитку [1].  

Дослідження мікробіоти у об’єктів аквакультури спрямовані на розуміння 

симбіотичних або антагоністичних взаємодій між бактеріями та між бактеріями і 

хазяїнами, такими як риби, ракоподібні та молюски [2]. У цьому сенсі метагено-

міка може забезпечити глибше розуміння цих взаємозв’язків за допомогою інфо-

рмації, виявленої шляхом секвенування мікробної ДНК, виділеної з певних ніш в 

організмі хазяїна.  

Дослідження гена 16S рРНК дозволяє розрізнити бактерії до окремого таксо-
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на. Раніше певні види бактерій було важко виділити та ідентифікувати, оскільки 

деякі з них є облігатними внутрішньоклітинними паразитами. Сучасні платформи 

секвенування та біоінформатичні інструменти дозволяють досліджувати різнома-

нітність бактерій, уникаючи вивчення їх культуральних особливостей, адже для 

дослідження необхідна лише ДНК мікробної спільноти, а виділення мікрооргані-

змів та отримання чистих культур не є обов’язковим [3].  

Нині секвенування гена 16S рРНК мікробіоти риб має вирішальне значення 

для аквакультури, оскільки може бути використане для контролю захворювань, 

підвищення ефективності годівлі та оптимізації виробництва. Цей метод допома-

гає визначити мікробіом та його вплив на здоров’я риб, ріст, засвоєння поживних 

речовин, а тому отримані дані дозволяють вжити заходів щодо коригування раці-

ону, управління якістю води та потенційною розробкою пробіотиків для підви-

щення загальної стійкості та продуктивності системи [4]. 

Метою роботи було дослідження мікробіому кишечника райдужної форелі та 

з’ясування відповідних конфігурацій мікробної спільноти для можливості вдос-

коналення процесу виробництва. 

У дослідженнях використовували райдужну форель (М=100 г), яку культиву-

вали в басейнах об’ємом 2,7 м3 на проточній воді без додаткової аерації. Концен-

трація розчиненого у воді кисню становила 8,0–10,0 мг/дм3, температура води — 

12–14°С. Вибірка для дослідження складала n=10. У лабораторних умовах робили 

розтин черевної порожнини та вирізали фрагменти тонкого кишечника. Стериль-

ною мікробіологічної петлею відбирали зразки вмісту кишечника та переносили в 

мікропробірку з лізуючим буфером із набору для виділення ДНК «Quick-

DNA™ Miniprep Plus Kit» («ZymoResearch»). Виділення ДНК проводили згідно із 

рекомендаціями виробника для виділення ДНК з бактерій. 

Перед початком досліджень концентрацію та якість ДНК оцінювали за допо-

могою спектрофотометра Nanodrop 2000 («ThermoFisher», USA). Для підготовки 

бібліотек до секвенування використовували набір для баркодування 16S 1-24, ве-

рсія 14 («Oxford Nanopore», США) для ампліфікації (майже) всієї ділянки гена 

16S рРНК, застосовуючи специфічні праймери з набору. Ампліфікацію та барко-

дування зразків проводили одночасно, дотримуючись протоколу, рекомендовано-

го виробником «Oxford Nanopore Technologies». Для очищення ДНК після виді-

лення та бібліотек після ПЛР-ампліфікації використовували магнітні частинки 

NucleoMag™ NGS Clean-up and Size Select («Macherey-Nagel») відповідно до ін-

струкції «Oxford Nanopore Technologies». Секвенування метагеномної ДНК за ге-

ном 16s РНК проводили на приладі ONT MinION Mk1B («Oxford Nanopore», GB) 

з проточною коміркою Spot-on Flow Cell R10.4.1 (S/N B024119718) (FLO-MIN114, 

«Oxford Nanopore», GB) відповідно до протоколів виробника. Концентрацію ДНК 

визначали за допомогою флуориметра (Qubit v.3, «Thermo Fisher Scientific», 

США) та набору Qubit 1xdsDNA HS assay kit («Invitrogen», США). Чистоту ДНК 

визначали на спектрофотометрі Nanodrop 1000 («Thermo Fisher Scientific», США). 

Результати роботи показали, що досліджувані зразки містили різноманітні 

мікробні спільноти. У складі мікробіоти були виявлені мікроорганізми, які нале-

жали до 3 типів (Pseudomonadota — 65,0%, Fusobacteriota — 22,5%, Bacillota — 

12,5%), з домінуванням Pseudomonas fluorescens (56,25%) та типовою кишковою 

бактерією риб Cetobacterium somerae (22,5%). Також виявлені бактерії Aeromonas 
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sobria (6,25%), Staphylococcus epidermidis (6,25%), Clostridium tertium (6,25%) та 

Shewanella putrefaciens (2,5%). Такий мікробний профіль частково узгоджується з 

мікробіотою/спойлінг-флорою прісноводних видів лососевих риб. Чистота препа-

ратів ДНК відповідала очікуванням для ампліконів 16S рРНК. На етапах біоінфо-

рматичного аналізу було застосовано відповідні фільтри довжини/якісних метрик, 

що підтверджує валідність отриманих результатів. 

Екосистема рибогосподарської водойми являє собою складне середовище, де 

взаємодіють мікроорганізми у воді, донних відкладах та кишечнику вирощуваних 

об’єктів аквакультури, що впливає на ріст, виживання, кругообіг поживних речо-

вин та виникнення захворювань. Кишкова мікробіота сприяє засвоєнню поживних 

речовин, розвитку та здоров’ю, тоді як мікробіота навколишнього середовища 

(осад та вода) відіграє певну роль у якості води та кругообігу поживних речовин. 

Збільшення чисельності певних груп бактерій, що призводить до зміни балансу 

мікробної екосистеми, може мати кілька негативних наслідків. Ці наслідки вклю-

чають посилене поширення патогених та умовно-патогенних бактерій та потен-

ційні спалахи захворювань [5–7]. 

У процесі онтогенезу водна мікробіота впливає на мікробіоту кишечника на 

ранніх личинкових стадіях, а пізніше модифікується шляхом введення різних ти-

пів їжі [8]. Подібність та відмінності в кишкових мікробних спільнотах особин рі-

зного розміру та статі, вирощених за однакових умов, вказує на те, що розмір тіла 

та стать є потенційно важливими чинниками, які незалежно або спільно форму-

ють склад та чисельність кишкової мікробіоти [9]. Вік риби визначається як чин-

ник, що впливає на різноманітність кишкової мікробіоти мальків та дорослих 

особин лососевих. Однак комплексні дослідження для різних видів лососевої ак-

вакультури в звичайних умовах виробництва проводяться рідко [10].  

Результати цього дослідження сприятимуть розумінню складу мікрофлори 

райдужної форелі та в комплексі з масштабнішими експериментами допоможуть 

у профілактиці та лікуванні захворювань в майбутньому. Для розуміння функціо-

нальної взаємодії та зв’язку між бактеріями й іншими представниками мікробіоти 

і хазяїна дуже важливими є більш інноваційні дослідження, такі як метагеноміка, 

метатранскриптоміка, метапротеоміка або метаболоміка. Такі методи можуть на-

дати життєво важливу інформацію щодо функціональної взаємодії між мікроор-

ганізмами та їх хазяїном. Застосування секвенування 16S рРНК у рециркуляційній 

аквасистемі (RAS) надасть практичну основу для раннього виявлення потенцій-

них патогенів, що дозволить виробнику своєчасно вжити заходів до виникнення 

спалахів захворювань і це буде предметом наших подальших досліджень. 
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