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На Северном Кавказе распространены сероводородные термальные источники, но их
микробиота до недавнего времени изучалась лишь классическими микробиологическими
методами [1, 3]. В таких источниках встречаются, а иногда и доминируют, некультивиру-
емые и неизученные микроорганизмы, метаболизирующие соединения серы [2, 8].

В этой работе было проведено секвенирование проб из девяти сероводородных источ-
ников Республики Дагестан разной температуры, дополняющее ранее полученные резуль-
таты 16S-профилирования.

Для всех проб были получены парные короткие прочтения shotgun-библиотек (Illumina),
а для четырех — дополнительно длинные (Oxford Nanopore).

Метагеномы были собраны с помощьюmetaSPAdes [5] (короткие прочтения) или metaFlye
[4] с дальнейшей полировкой (длинные). Анализ представленности метаболических путей
был выполнен в DiTing [7], биннинг отдельных геномов (MAG) — в metaWRAP [6].

В результате биннинга было получено 316 прокариотических MAG (полнота >70%, кон-
таминация <10%). Самыми представленными были филумы Pseudomonadota, Desulfobacterota
и Campylobacterota. В источнике Талги около 40% MAG принадлежало археям суперфи-
лума DPANN, филумов Micrarchaeota, Aenigmatarchaeota, Iainarchaeota и других.

Также в Талги был обнаружен MAG, соответствующий новому, не описанному даже
по метагеномным данным, порядку бактерий некультивируемого класса Koll11 филума
Omnitrophota. 17 MAG принадлежали неописанным семействам прокариот.

Анализ представленности путей метаболизма серы показал, что микробные сообщества
исследуемых источников могут осуществлять практически все реакции цикла метаболизма
серы, кроме диспропорционирования и восстановления элементарной серы.

Работа проведена при поддержке государственного задания НИЦ Курчатовский ин-
ститут.
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