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Исследовано таксономическое разнообразие бактерий в период массового подледного развития ди-
нофлагеллят Gymnodinium baicalense в озере Байкал. В подледный период 2013 г. показатели числен-
ности и биомассы G. baicalense были на несколько порядков выше по сравнению с данными преды-
дущих лет, максимальные значения составили, соответственно, 8.9 × 106 кл./л и 405 г/м3. Таксоно-
мическая структура бактериальных сообществ определена на основе анализа данных, полученных
пиросеквенированием по технологии 454 (“Roche”) (программа Mothur 1.19.0). Выявлено домини-
рование представителей трех филумов Bacteroidetes, Proteobacteria и Actinobacteria. Массовое разви-
тие динофлагеллят приводит к значительному снижению богатства и разнообразия бактериальных
сообществ по сравнению с данными проведенных ранее многолетних исследований.
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В водных экосистемах подо льдом на границе
раздела фаз “вода–лед” образуется сложная ди-
намичная среда, в которой за счет низкой темпе-
ратуры, воздействия подледных течений, измене-
ния концентрации питательных веществ, различ-
ной освещенности в зависимости от толщины
снежного покрова формируются микробные со-
общества, включающие бактерии, микроводо-
росли и динофлагелляты.

Динофлагелляты – это одноклеточные орга-
низмы, относящиеся к надтипу Alveolata, которые
занимают второе место после диатомовых водо-
рослей в образовании первичной продукции во-
доемов (Белякова и соавт., 2006). Для подледного
периода характерно массовое цветение динофла-
геллят как в морских (Spilling, 2007), так и в прес-
новодных водоемах (Phillips, Fawley, 2002), в том
числе и в озере Байкал (Вотинцев и соавт., 1975;
Bashenkhaeva et al., 2015). В Байкале отмечается
развитие эндемичных видов Gymnodinium baical-
ense Antip. и Peridinium baicalense Kiss. et Zwetkow
(Помазкина и соавт., 2010), вклад которых в годо-
вую первичную продукцию фитопланктона мо-
жет достигать 65% (Вотинцев и соавт., 1975). В со-
обществе с динофлагеллятами подо льдом разви-
ваются и бактерии (Bowman et al., 1997), общая
численность которых, несмотря на низкую тем-
пературу, на несколько порядков выше, чем в
водной толще (Smith et al., 1989), что связано с

интенсивной вегетацией микроводорослей на
границе “вода–лед”.

Взаимодействия морских динофлагеллят и
бактерий, их влияние на развитие друг друга изу-
чаются в последние годы в лабораторных услови-
ях, и установлены как симбиотические (Tilney
et al., 2014), так и антагонистические (Zhang et al.,
2015) взаимодействия. Для роста и развития G. cat-
enatum в период от прорастания цист до интенсив-
ного цветения необходимы бактерии (Bolch et al.,
2011), также они способны стимулировать про-
дукцию токсинов у данного вида динофлагел-
лят (Albinsson et al., 2014). Известно, что динофла-
гелляты Gymnodinium sp. способны использовать
бактерии Synechococcus sp. в качестве объекта пи-
тания (Jeong, 1999). Ранее нами был изучен таксо-
номический состав и структура бактериальных под-
ледных сообществ, при доминировании разных ви-
дов микроскопических эукариот (Bashenkhaeva
et al., 2015). Было показано, что таксономический
состав бактерий в подледных сообществах не зави-
сит от видов диатомей или динофлагеллят, одна-
ко относительное обилие доминирующих бакте-
риальных фил изменяется в зависимости от мест
отбора проб и периода развития сообществ.

В данной работе мы исследовали биоразнооб-
разие бактериальных сообществ в период интен-
сивного подледного развития динофлагеллят
G. baicalense в Южной котловине озера Байкал,
используя метод массового параллельного пиро-
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секвенирования V3–V4 петли 16S рРНК. Были
поставлены следующие вопросы: 1) Доминируют
ли определенные бактериальные таксоны во вре-
мя всего цветения динофлагеллят? 2) Изменяется
ли таксономический состав бактерий в течение
развития динофлагеллят в подледных сообще-
ствах озера Байкал?

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ ИССЛЕДОВАНИЯ
Отбор проб. Было отобрано 15 образцов воды с

нижней поверхности льда в Южном Байкале в
районе поселка Большие Коты на 4 станциях: в
литоральной зоне (ЛЗ) на расстоянии 80 м от
берега, глубина озера в месте отбора составляла
5–40 м; склоновой зоне (СЗ), на расстоянии
200 м, глубина озера в месте отбора – 250 м; глу-
боководной зоне (ГЗ) – 1 км от берега, глубина
озера составляла 600 м и пелагической зоне
(ПЗ) – 6 км от берега, глубина озера – 1000 м в
конце февраля (26/02), середине (13/03) и конце
(28/03) марта и в начале апреля (10/04) 2013 г.
(таблица). Пробы были отобраны водолазами при
помощи шприцев в стерильные бутыли объемом
2 л. В пределах одной станции отбиралась инте-
гральная проба с площади около 70–100 м².

Видовой состав, численность и биомассу дино-
флагеллят и микроводорослей анализировали с
помощью светового микроскопа AxiostarPlus
(“Zeiss”, Германия), расчеты численности и био-
массы проводили по общепринятой методике, как
описано нами ранее (Bashenkhaeva et al., 2015).

Выделение суммарной ДНК проводили, ис-
пользуя лизоцим, 10% SDS и фенол-хлороформ-
ную экстракцию, как описано ранее (Bashenkhae-
va et al., 2015).

Пиросеквенирование. Амплификацию фраг-
мента гена 16S рРНК, кодирующего V3–V4 пет-
лю, проводили с использованием универсальных
праймеров U341F (CCTACGGGRSGCAGCAG) и
U785R (GGACTACCVGGGTATCTAAKCC) и
программы: 96°С – 3 мин; 96°С – 30 с; 55°С – 30 с;
72°С – 40 с (30 циклов); 72°С – 10 мин. Амплико-
ны, полученные в четырех повторностях, объеди-
няли в один образец. Пиросеквенирование осу-
ществляли на платформе GS FLX 454 “Roche”
(США) с использованием реагентов серии Titani-
um по протоколу “GS FLX Titanium Sequencing
Method Manual” в соответствии с рекомендация-
ми производителя.

Анализ данных пиросеквенирования проводили
при помощи программного пакета Mothur 1.35.1
(http://www.mothur.org). Полученные последова-
тельности анализировали по алгоритму Pyronoise
для устранения ошибок, отбирали последова-
тельности протяженностью более 150 п.н. Полу-
ченные последовательности выравнивали на бак-
териальные гены 16S рРНК из базы данных Silva

[http://www.mothur.org/wiki/Silva_reference_files].
Пре-кластеризацию осуществляли для упроще-
ния набора данных путем группировки последо-
вательностей, отличающихся на два нуклеотида.
Выявление химерных последовательностей про-
водили по алгоритму UCHIME со стандартными
параметрами. Для таксономического анализа
классификацию полученных чтений проводили
по таксономии Ribosomal Database Project (RDP)
(Cole et al., 2009) при доверительном пороге 80%.
Полученные последовательности были сгруппи-
рованы в оперативные таксономические едини-
цы (ОТЕ) с генетической дистанцией 0.03. Ин-
дексы биоразнообразия (Chao1 (богатство), Shan-
non (разнообразие)) были просчитаны на основе
выявленных ОТЕ. Таксономическую идентифи-
кацию 27 наиболее многочисленных ОТЕ (общее
количество последовательностей не ниже 276)
проводили в результате их сравнения с нуклео-
тидными последовательностями 16S рРНК из
базы данных GenBank с помощью программы
BLASTN (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov). Филоге-
нетическое дерево построено с использованием
метода максимального правдоподобия (Likeli-
hood) с Kimura two-parameters алгоритмом в про-
грамме MEGA версия 6. Данные были депониро-
ваны в архив GenBank, секцию (SRA) под номе-
ром доступа SRR3999046.

РЕЗУЛЬТАТЫ
Видовой состав, численность и биомасса дино-

флагеллят. В подледный период 2013 г. покрытие
поверхности льда снегом (заснеженность ледово-
го покрова) в районе работ составляло в лито-
ральной и склоновой зонах в конце февраля и в
марте 80%, в начале апреля 100%; в глубоковод-
ной и пелагической около 30–50%. Подо льдом
были выявлены сообщества с доминированием
динофлагеллят Gymnodinium baicalense Antip.
В конце февраля подледные обрастания имели
буровато-коричневую окраску и образовывали
структурированные линии на нижней поверхно-
сти льда. В марте обрастания начинали отходить
от поверхности льда и к началу апреля вода (боль-
ше метра от нижней границы льда) была окраше-
на в коричневый цвет, имея в верхнем подледном
горизонте четко выраженную границу с прозрач-
ным слоем воды. В конце февраля в литоральной
зоне биомасса G. baicalense составляла 98.05 г/м3,
постепенно увеличиваясь, в начале апреля до-
стигла максимума 388.33 г/м3 (рис. 1; таблица).
В склоновой и глубоководной зонах биомасса в
начале вегетации была равна 125.08 и 141.22 г/м3,
в середине марта значения биомассы снизились,
однако к апрелю снова возросли, достигая наи-
больших значений 405.01 и 283.6 г/м3. В пелагиче-
ской зоне в начале марта были отмечены наи-
меньшие значения биомассы 283.6 г/м3, пик при-
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ходился на середину марта 283.6 г/м3, и к началу
апреля происходило уменьшение биомассы.

Следует отметить, что диатомовые водоросли
Aulacoseira baicalensis (K.I. Meyer) Simonsen, цве-
тение которых характерно для данного периода в
озере Байкал (Bondarenko et al., 2006; Поповская
и соавт., 2011) были отмечены лишь на одной
станции глубоководной зоны в конце февраля
(рис. 1, таблица). В качестве минорных компо-
нентов (доля которых составляла не более 3%) в
состав сообществ входили: динофлагелляты
G. coeruleum Dogiel, Peridinium baicalense Kiselev &
Cvetkov и P. euryceps K. Rengefors & B. Meyer; диато-
меи Nitzschia graciliformis Lange-Bertalot & Simonsen,
Synedra acus subsp. radians (Kütz.) Skabitsch., A. is-
landica (O. Müller) Simonsen и Cyclotella minuta
(Skvortzov) Antipova; зеленые водоросли Monora-
phidium arcuatum (Korshikov) Hindák, M. contortum
(Thuret) Komárková-Legnerová, M. griffithii (Berke-
ley) Komárková-Legnerová и Chlorella vulgaris Beyer-
inck [Beijerinck]; и криптофитовые Сryptomonas sp.

Оценка разнообразия бактерий подледных сооб-
ществ. В результате пиросеквенирования V3–V4
участков гена 16S рРНК 15 подледных образцов и
последующей обработки данных, включающей
выравнивание, пре-кластеризацию, удаление хи-
мерных последовательностей, было получено
31409 последовательностей, относящихся к доме-
ну Bacteria, средняя длина последовательностей
составляла 268 п.н. Для последующего анализа
из-за низкого количества последовательностей
были исключены образцы СЗ10/04 и ГЗ10/04.
Количество последовательностей варьировало от
353 до 7658 на образец. Всего было выявлено
408 ОТЕ0.03, количество ОТЕ на образец варьиро-
вало от 52 до 142. Значения покрытия (Good cov-
erage) были высокие для всех образцов (от 94.3 до
99.6%), что говорит о достаточно полной оценке
таксономического разнообразия (таблица). Зна-

чения индекса Chao1 (богатство) варьировали от
104.83 до 303.65, индекса разнообразия Shannon
от 1.74 до 3.32 (таблица). Наиболее таксономиче-
ски сложные сообщества бактерий по данным
индексов разнообразия были в литоральной зоне
в конце февраля и начале марта. В периоды раз-
вития сообществ происходит снижение их богат-
ства, что подтверждается изменением индекса
Chao1 во всех зонах, кроме пелагической, в кото-
рой значения индекса наоборот увеличиваются.

Состав бактериальных сообществ. Таксономи-
ческий состав бактериальных сообществ исследо-
ванных образцов представлен на рис. 2. Класси-
фицированные последовательности были отнесе-
ны к 14 филумам, 54 семействам и 128 родам. По
количеству последовательностей во всех образцах
суммарно наибольшие доли принадлежали к фи-
лумам Bacteroidetes (37.9%), Proteobacteria (31.7%),
Actinobacteria (19.1%), Verrucomicrobia (4.3%) и
Deinococcus-Thermus (3.9%). Доля представителей
филумов TM7, Acidobacteria, Chloroflexi, Gemmati-
monadetes, Nitrospira, Planctomycetes, Cyanobacteria,
Firmicutes и SR1 составляла от 1% и менее после-
довательностей.

Представители Bacteroidetes в течение исследу-
емого периода в разных образцах распределены
равномерно, однако количество последователь-
ностей в пелагической зоне значительно ниже по
сравнению с другими станциями. Наибольшая
доля Bacteroidetes на всех исследуемых станциях
приходится на ранний период (конец февраля–
начало марта), затем происходит снижение их до-
ли к началу апреля (рис. 2а). Можно предполо-
жить, что снижение доли Bacteroidetes происходит
при увеличении биомассы динофлагеллят, что
наиболее четко прослеживается в литоральной
зоне. В результате таксономического анализа ин-
дивидуальные последовательности из каждого
образца были отнесены к филотипам на основе

Рис. 1. Биомасса динофлагеллят подледных сообществ 2013 г.; звездочкой отмечена станция, где развивались диато-
мовые водоросли Aulacoseira baicalensis.
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полноразмерных последовательностей гена 16S
рРНК из базы данных GenBank. Среди 27 наибо-
лее многочисленных ОТЕ 11 отнесены к филуму
Bacteroidetes, из которых 9 ОТЕ принадлежали к
семейству Flavobacteriaceae и по 1 ОТЕ к семей-
ствам Cryomorphaceae и Chitinophagaceae. Ближай-
шими гомологами ОТЕ019 и ОТЕ025 были Flavobac-
terium psychrolimnae из озера Мичиган (JX287711) и
Flavobacterium psychrolimnae из антарктического
озера (AJ585427) (рис. 3). ОТЕ022 имела сходство
(100%) с антарктической бактерией (AJ440977) и
некультивируемой Flavobacterium sp. высокогорного
озера Тибетского нагорья (EU703408); ОТЕ009 и
ОТЕ013 показали высокое сходство (100%) с прес-
новодной Flavobacterium sp. (KF499997) и с не-
культивируемой бактерией семейства Flavobacte-
riaceae из озера Мичиган (EU642364) (рис. 3).
ОТЕ023 имела 100% сходство с некультивируемой
бактерией семейства Cryomorphaceae (FN668164)
и с некультивируемой Fluviicola sp. высокогорно-
го озера Тибетского нагорья (EU703457).

В подледных сообществах Байкала в литораль-
ной и пелагической зонах происходит увеличение
доли в сообществах представителей Proteobacteria
с конца февраля до начала апреля. В склоновой и
глубоководной зонах доля данного филума изме-
няется незначительно. Доминируют последова-
тельности представителей класса β-Proteobacteria
(20.7%): семейства Oxalobacteraceae (9.8%), Coma-

monadaceae (9.7%) и другие (1.2%). Почти вдвое бы-
ла меньше доля класса γ-Proteobacteria (9.3%), среди
которых семейства Pseudomonadaceae (6.7%) и Mo-
raxellaceae (1.9%). Класс α-Proteobacteria составля-
ет 1.4%, из которых наибольшая доля относится к
семействам Caulobacteraceae, Sphingomonadaceae и
Rhodobacteraceae. Среди многочисленных ОТЕ к
филуму Proteobacteria относится 5 ОТЕ. На фило-
генетическом дереве данные ОТЕ кластеризуют-
ся с представителями Massilia sp. из кернов льда
(KF295189) – ОТЕ004; представителями Limno-
habitans sp. (KT175907) и Limnohabitans curvus
(HE600681) – ОТЕ024; с антарктическими бакте-
риями, некультивируемыми бактериями подлед-
ного метанового сипа и некультивируемыми бакте-
риями высокогорных озер и Rhodoferax antarcticus –
ОТЕ005. Ближайшими гомологами представителей
семейств Pseudomonadaceae и Moraxellaceae являют-
ся Pseudomonas psychrophila (AB041885) и Pseudo-
monas psychrotolerans (AJ575816) для ОТЕ006, и
Acinetobacter sp. (KM979185) и некультивируемый
Acinetobacter sp. из донных осадков озера Дракон
(Китай) (JF733705) для ОТЕ021 (рис. 3).

Как видно из рис. 2, доля филума Actinobacteria
в период исследования в литоральной и пелагиче-
ской зонах снижается, в то время как в склоновой
и глубоководной зонах увеличивается. Около
9.4% принадлежит к неклассифицированным Ac-
tinobacteria и 4.5% к семейству Acidimicrobiaceae.

Рис. 2. Таксономический состав бактериальных последовательностей подледных сообществ на уровне филумов (а), на
уровне семейства (б).
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Рис. 3. Филогенетическое дерево нуклеотидных последовательностей наиболее многочисленных ОТЕ, относящихся к
филумам Bacteroidetes, Proteobacteria и Verrucomicrobia, с генетической дистанцией 0.03 из подледных сообществ озера
Байкал, при массовом развитии динофлагеллят G. baicalense, построенное с использованием метода максимального
правдоподобия (Likelihood) с алгоритмом Kimura two-parameters. Цифрами показана достоверность ветвления, уста-
новленная с помощью “bootstrap”-анализа 1000 альтернативных деревьев (значащими признаются значения
больше 70).
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Наиболее многочисленные ОТЕ, относящиеся к

филуму Actinobacteria, сходны (97–100%) с не-

культивируемыми бактериями из озера Онтарио

(KM031281), представителем Actinobacterium из

мерзлого грунта (JN897005), некультивируемыми

представителями Actinomycetales из озера Мичи-

ган (EU641194) и высокогорных озер Тибетского

плато (EU703381), а также Ilumatobacter fluminis
(JQ899217) (рис. 4).

В литоральной зоне доля филума Verrucomicro-
bia по мере развития сообщества снижается в от-

личие от пелагической зоны, в которой в конце

апреля отмечена наибольшая доля представите-

лей данного филума (57.5% от состава сообще-

ства). Данный филум представлен в основном не-

классифицированными последовательностями.

Среди наиболее многочисленных ОТЕ к Verru-
comicrobia относятся 2 ОТЕ, ближайшими гомо-
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логами которых (97–100%) являются представи-
тели Verrucomicrobia пресноводных водоемов
(HQ663543) и некультивируемые Verrucomicrobia
(KC246326, HM856577, HQ663066) (рис. 3).

Доля филума Deinococcus-Thermus на всех ис-
следуемых станциях увеличивается к концу мар-
та. В литоральной зоне в начале апреля отмечается
наибольшая доля Deinococcus-Thermus. На филоге-
нетическом дереве ближайшими родственниками
для наиболее представленной ОТЕ011 являются
Deinococcus aquaticus (JF276903), Deinococcus sp.
(AB299741), Deinococcus caeni (DQ017709) и Deino-
coccus sp. из Антарктики (DQ341427) (рис. 4).

ОБСУЖДЕНИЕ

В подледный период 2013 г. в Южном Байкале
в районе поселка Большие Коты были выявлены
сообщества с доминированием динофлагеллят
Gymnodinium baicalense Antip. Данный вид описан
как холодолюбивый байкальский эндемик и спе-
цифичный для подледного периода (Оболкина и
соавт., 2000). Массовое развитие динофлагеллят
подо льдом также было отмечено ранее. Однако в

предыдущие годы в подледный период значения
биомассы G. baicalense были в несколько раз

меньше и составляли 1–100 г/м3 (Вотинцев и со-
авт., 1975; Анненкова и соавт., 2009; Помазкина и
соавт., 2010; Bashenkhaeva et al., 2015). Интенсив-
ное развитие динофлагеллят в литоральной и скло-
новой зонах может быть связано с сильной засне-
женностью озера в этих районах. Как это, напри-
мер, показано в сообществе нижней поверхности
льда в заливе Франклина (море Ботфорта, Канада),
где при наиболее высоком снежном покрове доми-
нируют динофлагелляты (Różańska et al., 2009).
Кроме того, многие динофлагелляты приспособле-
ны к миксотрофному питанию и при недостаточ-
ной освещенности из-за повышенной заснежен-
ности, в качестве источника органического веще-
ства могут потреблять бактерий (Kirchner et al.,
1996), таким образом, приспосабливаясь к усло-
виям обитания.

Данные пиросеквенирования V3–V4 участков
гена 16S рРНК показали, что подледные сообще-
ства с доминированием динофлагеллят отличают-
ся низким богатством и разнообразием бактерий в
сравнении с ранее исследованными сообщества-

Рис. 4. Филогенетическое дерево нуклеотидных последовательностей наиболее многочисленных ОТЕ, относящихся к
филумам Deinococcus-Thermus, TM7 и Actinobacteria с генетической дистанцией 0.03 из подледных сообществ озера
Байкал, при массовом развитии динофлагеллят G. baicalense, построенное с использованием метода максимального
правдоподобия (Likelihood) с алгоритмом Kimura two-parameters. Цифрами показана достоверность ветвления, уста-
новленная с помощью “bootstrap” – анализа 1000 альтернативных деревьев (значащими признаются значения
больше 70).
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ми, где развивались разные виды микроводорос-
лей, где значения индекса Chao1 варьирует от 941
до 6477 (Bashenkhaeva et al., 2015). По данным ин-
дексов Chao1 и Shannon сообщества литоральной
зоны конца февраля и начала марта были наибо-
лее таксономически разнообразны. В прибреж-
ной зоне за счет влияния дна и из-за неоднород-
ности покрытия льда снегом могут образовывать-
ся подледные течения (Жданов и соавт., 2002),
которые, перемешивая водную массу, скорей все-
го способны влиять на увеличение разнообразия
микроорганизмов относительно других зон.

Во всех исследуемых нами образцах были
идентифицированы бактерии филума Bacteroide-
tes. Представители данного филума являются од-
ними из доминирующих таксонов в сообществах
холодноводных морей (Zhang et al., 2014; Li et al.,
2015), а также в озере Байкал в период ледостава
(Ahn et al., 1999; Bashenkhaeva et al., 2015). Кроме
того, представители Bacteroidetes одни из распро-
страненных таксонов, связанных с цветением
морских динофлагеллят (Garcés et al., 2007; Green
et al., 2010). При интенсивном цветении Alexandri-
um taylori в летний период наблюдали максималь-
ную долю Bacteroidetes в сообществах, при умень-
шении численности динофлагеллят снижалась и
доля Bacteroidetes (Garcés et al., 2007). В исследуе-
мых нами сообществах большинство Bacteroidetes
принадлежало семейству Flavobacteriaceae (34%)
(рис. 2б). Представители данного семейства ши-
роко распространены в различных экотопах, они
найдены в почве, пресноводных водоемах, в арк-
тических регионах (Li et al., 2015), а также доми-
нируют в планктоне литоральной зоны Байкала
(Парфенова с соавт., 2013). Кроме того, ряд так-
сонов Flavobacteriaceae является психрофилами,
которые за счет производства пигментов и высо-
кого содержания жирных кислот обладают за-
щитными свойствами, что позволяет им обитать в
холодных экотопах (по Garrity, 2005). Семейство
Cryomorphaceae, чьи представители были также
идентифицированы в наших образцах, широко
распространено в водных экосистемах, кроме то-
го, большинство культивируемых видов изолиро-
ваны из холодных мест обитания (Bowman et al.,
2003).

Бактерии филума Proteobacteria также были
идентифицированы во всех образцах, в основном
классы β- и γ-Proteobacteria. Некоторые предста-
вители рода Pseudomonas (γ-Proteobacteria) явля-
ются психрофилами и обладают механизмами для
выживания в экстремальных условиях (Muryoi
et al., 2004), кроме того, ранее чистые культуры
рода Pseudomonas были изолированы из подлед-
ных сообществ Байкала (Bashenkhaeva et al., 2015).
В сообщества с доминированием динофлагеллят
также отмечена высокая доля Proteobacteria, но в
основном представителей класса α-Proteobacteria

и небольшая доля γ-Proteobacteria (Green et al.,
2004; Garcés et al., 2007).

В состав сообществ входили представители
филумов Actinobacteria, Verrucomicrobia и Deinococ-
cus-Thermus. Бактерии данных филумов имеют
широкий ареал обитания и распространены в со-
обществах арктических почв, морских и пресно-
водных водоемах (Zhang et al., 2014) и известны
как деструкторы органических веществ (по Garri-
ty, 2005). Кроме того, выявлено, что бактерии рода
Deinococcus, при массовом развитии морских ток-
сичных динофлагеллят, способны выделять деи-
ноксантин – альгицидный компонент, который
снижает численность динофлагеллят (Li et al., 2015).
Однако в случае байкальских подледных сооб-
ществ при максимальной биомассе динофлагел-
лят доля в сообществах представителей семейства
Deinococcaceae наибольшая.

Таким образом, в подледный период 2013 г. в
озере Байкал (Южная котловина) было необычно
массовое развитие динофлагеллят Gymnodinium
baicalense, численность и биомасса которых были
в несколько раз выше, чем в предыдущие годы.
При массовом развитии динофлагеллят происхо-
дит значительное снижение богатства и разнооб-
разия бактериальных сообществ. Во время цвете-
ния динофлагеллят в составе бактериальных со-
обществ доминировали филумы Bacteroidetes,
Proteobacteria и Actinobacteria. Наиболее много-
численным семейством было семейство Flavobac-
teriaceae (около 30% от общего числа последова-
тельностей). Последовательное изменение доми-
нирующих таксонов бактерий при развитии
динофлагеллят прослеживается в литоральной
зоне, в отличие от склоновой, глубоководной и
пелагической зон. Происходит снижение доли
филумов Bacteroidetes и Actinobacteria и увеличе-
ние Proteobacteria. Интересно, что эти же филумы
доминируют в составе сообществ и при цветении
морских динофлагеллят (Garcés et al., 2007; Green
et al., 2010).

Работа выполнена в рамках темы Федерально-
го агентства научных организаций (ФАНО) “Экс-
периментальные исследования геномов и про-
теомов” № 0345-2014-0006.
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Bacterial Communities during the Period of Massive under-Ice Dinoflagellate 
Development in Lake Baikal
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Abstract⎯Taxonomic diversity of Lake Baikal bacteria during the period of massive under-ice development
of dinoflagellate Gymnodinium baicalense was studied. During the ice-covered period in 2013, both the abun-
dance and biomass of G. baicalense were several orders of magnitude higher than the values for previous years,
the maximum values were 8.9 × 106 cells/L and 405 g/m3, respectively. The taxonomic structure of bacterial
communities was determined using the data obtained by 454 pyrosequencing (Roche) with Mothur 1.19.0.
Predominance of three phyla was revealed: Bacteroidetes, Proteobacteria, and Actinobacteria. Massive dino-
flagellate development resulted in a considerable decrease in the richness and diversity of bacterial commu-
nities compared to the results of the earlier long-term studies.

Keywords: Lake Baikal, dinoflagellates, under-ice bacterial communities, taxonomic composition, pyrose-
quencing
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