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Губки (Porifera) населяют Землю более 600 миллионов лет. Их симбиоз с бактериями
считается самым древним из изученных на сегодняшний день [4]. Некоторые представи-
тели данного типа могут содержать в одном грамме своей массы до нескольких миллиар-
дов бактериальных клеток. Населяющие губки микроорганизмы могут быть высокоспе-
цифичны к определённому виду хозяев и играть важную роль в их жизни [3], начиная от
синтеза биологически активных соединений для химической защиты, и заканчивая син-
тезом витаминов и питательных веществ [2]. К настоящему моменту большинство работ
по бактериальным сообществам губок относятся к организмам, населяющим тропические
и субтропические места обитания, в то время как представители приполярных и умерен-
ных широт остаются менее изученными. С развитием методов высокопроизводительного
секвенирования стало возможным получать данные о таксономии и метаболических пу-
тях микроорганизмов, не поддающихся выделению и культивированию в лабораторных
условиях.

С помощью метагеномного анализа ампликонов V3-V4 участка гена 16S рРНК и се-
квенирования тотальной ДНК мы изучили ассоциированные бактериальные сообщества
трёх губок Isodictya palmata, Halichondria panicea, Halichondria sitiens и морской воды
Кандалакшского залива Белого моря, собранных в 2016 и 2018 годах на ББС имени Н.
А. Перцова. Мы показали, что сообщества губок в основном состоят из протеобактерий
(Gammaproteobacteria и Alphaproteobacteria) и цианобактерий (Cyanobacteriia) (Рис. 1А).
Однако, разные виды губок и морская вода значительно отличаются по таксономическо-
му составу микроорганизмов (Рис. 1B, 1С). По сравнению с 2016 годом мы наблюдаем
рост числа протеобактерий во всех образцах 2018 года, в особенности родов Alteromonas
и Pseudoalteromonas, что, возможно, является следствием аномально высокой температу-
ры воды летом 2018 года [1] (Рис. 1B). С помощью сравнения частоты встречаемости
микроорганизмов в сообществах губок и морской воды нам удалось обнаружить потен-
циальных симбионтов Porifera, уникальных для каждого из исследованных видов (Рис.
1D, 1E). Геномы некоторых из этих бактерий-симбионтов нам удалось собрать из данных
секвенирования тотальной ДНК, в том числе геномы двух неописанных ранее симбион-
тов губок H . sities, I . palmata, относящихся к классу Gammaproteobacteria (Рис. 1F).
Поиск генетических кластеров биосинтеза вторичных метаболитов в сборках тотального
метагенома бактериальных сообществ выявил наличие многочисленных кластеров NRPS,
лантипептиов, LAPs, PKS, бактериоцинов, и других типов вторичных метаболитов (Рис.
1G). Дальнейшее изучение обнаруженных кластеров может привести к открытию новых
веществ с антибактериальными свойствами. Данная работа является первым метагеном-
ным исследованием ассоциированных сообществ бактерий для губок Белого моря.
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Рис. 1. Метагеномный анализ бактериальных сообществ губок Белого моря. (А) и (B) Таксо-
номический состав микробных сообществ образцов морских губок и морской воды, собранных
в 2016 и 2018 годах, на уровне классов и родов соответственно, основанный на анализе V3-V4
участка 16S рРНК. (С) Анализ бактериальных сообществ методом главных координат с исполь-
зованием индекса Брэя–Кертиса по данным секвенирования V3-V4 участка 16S рРНК. Чем менее
схожи сообщества между собой, тем дальше они располагаются на графике. (D) и (E) Графики,
отражающие отношение частоты встречаемости отдельных бактерий в губке к воде по данным
секвенирования V3-V4 участка 16S рРНК. Каждая точка на графике соответствует отдельно-
му OTU. Размер и цвет точек соответствует отношению частот OTU в губке и морской воде.
Справа от вертикальной прерывистой линии расположены OTU, встречаемость которых в губ-
ке превышает порог 0.5%. Ниже диагональной прерывистой линии расположены OTU, частоты
которых в губке превышают в 10 раз или более соответствующие частоты в морской воде. OTU
потенциальных симбионтов расположены справа от вертикальной черты и снизу от диагональ-
ной черты (область выделена зеленым). (F) Таксономический анализ и контроль качества собран-
ных геномов потенциальных симбионтов по данным секвенирования тотальной ДНК бактериаль-
ных сообществ. (G) Примеры генетических кластеров биосинтеза рибосомально-синтезируемых и
пост-трансляционно модифицируемых пептидов (RiPPs), обнаруженных в сборке тотальных ме-
тагеномов бактериальных сообществ. Цвет генов соответствует их функциональной аннотации.
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