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Вирусы – наиболее многочисленные и разнообразные па-
тогены в водных экосистемах, где их концентрация дости-
гает 109 частиц/мл. Большинство вирусов являются бак-
териофагами, они влияют на генетическое разнообразие
и контролируют численность бактерий, в значительной
мере определяя биоразнообразие, структуру, продуктив-
ность и функционирование водных экосистем.

Одной из наиболее известных вирусных групп яв-
ляется род Т4-подобных вирусов (T4-like viruses, Т4-
бактериофаги) семейства Myoviridae, которые принадле-
жат отряду хвостатых бактериофагов (Caudovirales), име-
ют широкий круг хозяев и являются одними из самых
многочисленных в морских и пресных водоёмах [Comeau,
Krisch, 2008]. Благодаря разработанному набору прайме-
ров на основе гена основного капсидного белка g23 Т4-
бактериофагов [Adriaenssens, Cowan, 2014; Filée et al.,
2005] проведен ряд исследований вирусов этой группы,
показаны их повсеместное распространение и высокое
разнообразие в водных экосистемах.

В данной работе мы исследовали генетическое разно-
образие Т4-подобных вирусов семейства Myoviridae в со-
предельных биомах разной солёности. Материалом для
исследования послужили пробы из устья р. Чёрной (юго-
западный Крым); разных частей Севастопольской бухты
(Чёрное море) и гиперсолёного озера на м. Херсонес (юго-
западный Крым).

По предварительным оценкам выявлена наибольшая
обособленность (изолированность) сообщества из гипер-
солёного озера. Остальные пробы располагались в соот-
ветствии с градиентом убывания солёности от открытых
морских к пресным водам. Полученные результаты могут
служить подтверждением гипотезы об: а) изолированно-
сти микробиоты разных биомов и б) транс-биомных инва-
зиях Т4-бактериофагов как относительно редком явлении.
Однако её верификация требует проведения дальнейших
метагеномных исследований микробиоты из дистанцион-
но удалённых и сопредельных биомов. В соответствии с
результатами сравнительного филогенетического анализа
полученных в Чёрном море данных с известными набора-
ми фрагментов того же гена из других морских и пресных
водоёмов, клоны из морских и пресноводных биомов фор-
мировали отдельные кластеры. Результаты статистическо-
го UniFrac UPGMA-анализа генов g23 выявили статисти-
чески достоверные различия сообществ Т4-подобных ви-
русов морских и пресных водоёмов. Таким образом, гра-
ница между морским и пресноводным биомами может
представляет для них серьёзный барьер.
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