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Аннотация
Введение. Изучение биоразнообразия активных илов может 
служить основой для выбора альтернативных путей утили-
зации избытков активного ила. Цель исследования: изуче-
ние разнообразия бактериального сообщества активных илов 
муниципальных и промышленных биологических очистных 
сооружений (БОС) г. Перми методом метагеномного секве-
нирования и определение возможности накопления полиги-
дроксиалканоатов биомассой смешанных культур. Методы: 
метагеномное секвенирование генов 16S рРНК, эпифлуорес-
центная микроскопия, атомно-абсорбционный метод опреде-
ления концентрации тяжелых металлов. Результаты: изуче-
но биоразнообразие активных илов коммунально-бытовых 
БОС, нефтеперерабатывающего (ПНОС) и целлюлозно-
бумажного (ПЦБК) предприятий Перми (Россия). Показа-
но, что доминирующими филумами домена Bacteria во всех 
исследуемых образцах являлись Proteobacteria, Firmicutes и 
Bacteroidetes, причем доля Proteobacteria в активном иле му-
ниципальных БОС составляла 55 %, промышленных — от 26 
(ПНОС) до 62 % (ПЦБК). В активном иле очистных сооруже-
ний ПНОС преобладали Firmicutes (45 %), а доминирующим 
семейством являлось Peptostreptococcaceae (61 %). В актив-
ном иле анаэробной и аэробной зоны аэротенка муниципаль-
ных БОС доминировал род Acinetobacter — 12 и 44 % соот-
ветственно, в очистных сооружениях ПЦБК — Sulfuricurvum 
sp. (17  %), ПНОС — Romboutsia sp. (50  %). Показано, что 
после выращивания биомассы активных илов на среде с бу-
тиратом натрия, лимитированной по азоту, клетки всех об-
разцов содержат включения полигидроксиалканоатов, что 
может рассматриваться как вариант использования избытков 
активного ила.
Ключевые слова: активный ил, метагеномика, бактериаль-
ное разнообразие, полигидроксиалканоаты.

Abstract
Studying activated sludge biodiversity can serve as a basis 
for choosing alternative ways for disposal of excess activated 
sludge. The purpose of the study was to explore diversity of the 
activated sludge bacterial community at municipal and industrial 
biological wastewater treatment plants (BWWTPs) in Perm 
using the method of metagenomic sequencing and determine 
the possibility of accumulating polyhydroxyalkanoates with a 
biomass of mixed cultures. The following methods were used: 
metagenomic sequencing of 16S rRNA genes, epifluorescence 
microscopy, atomic absorption method for determination 
of heavy metals concentration. As a result, biodiversity of 
activated sludge at municipal BWWTPs, an oil refinery (OR) 
and a pulp-and-paper mill (PPM) (Perm, Russia) was analyzed. 
It was shown that Proteobacteria, Firmicutes and Bacteroidetes 
were the dominant phyla of the Bacteria domain in all samples 
studied, with Proteobacteria in activated sludge at the municipal 
BWWTPs being 55 %, industrial BWWTPs — from 26 (OR) 
to 62% (PPM). Activated sludge at OR treatment facilities was 
dominated by Firmicutes (45 %), and the dominant family 
was Peptostreptococcaceae (61 %). In activated sludge of 
the anaerobic and aerobic zones of the aerotank at municipal 
BWWTPs, the Acinetobacter genus dominated — 12 and 44 %, 
respectively, at PPM treatment facilities — Sulfuricurvum sp. 
(17 %), OR treatment facilities — Romboutsia sp. (50 %). It 
was shown that after growing the biomass of activated sludge 
in the nitrogen-limited medium with sodium butyrate, the cells 
of all samples contained inclusions of polyhydroxyalkanoates. 
Polyhydroxyalkanoates production can be considered as an 
option for the use of excess activated sludge.

Keywords: activated sludge, metagenomics, bacterial diversity, 
polyhydroxyalkanoates.

Введение
Биоразнообразие активных илов формирует-

ся микроорганизмами разных систематических 
групп, однако именно прокариотам принадле-
жит главенствующая роль в процессах очист-
ки сточных вод. На соотношение различных 
филогенетических групп домена Bacteria могут 

влиять такие физико-химические факторы, как 
химический состав воды, рН, присутствие за-
грязняющих веществ и их концентрация, тем-
пература, содержание растворенного кислорода. 
Одним из современных методов, позволяющим 
получить наиболее полную информацию о со-
ставе микробного сообщества, является метод 
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метагеномного секвенирования генов 16S рРНК. 
В последнее время метагеномные исследования 
широко используются для изучения микробных 
сообществ различных экологических ниш, в том 
числе ряд работ посвящен изучению метагенома 
активных илов [8, 10, 13–16, 21, 22, 30, 33–35]. 
Так, методом метагеномного секвенирования 
изучено биоразнообразие активного ила муни-
ципальных сточных вод [14, 30, 35], сталелитей-
ных предприятий [21], системы очистки сточных 
вод угольных шахт [22], общей станции очистки 
сточных вод, обрабатывающей стоки фармацев-
тических, химических и лакокрасочных произ-
водств [33], нефтеперерабатывающего [16, 34], 
текстильного, фармацевтического производства, 
предприятия синтеза акриловых полимеров, 
окраски тканей, обработки сыворотки, производ-
ства кормов для домашних животных [16]. Ин-
формация о микробном разнообразии активных 
илов расширяет представление об участии бак-
терий разных систематических групп в кругово-
роте биогенных элементов, и, кроме того, может 
служить основой для выбора альтернативных пу-
тей утилизации избытков активного ила. 

Одной из основных проблем биологической 
обработки сточных вод является накопление из-
бытка активного ила, которые необходимо ути-
лизировать. Известны различные подходы к этой 
проблеме: анаэробная переработка, сжигание, 
пиролиз, получение сингаза [27], использование 
активного ила в качестве удобрений [5], карбо-
низация с целью получения адсорбентов [31], 
получение полезных веществ из активного ила, 
например, извлечение металлов, получение фер-
ментов, протеинов, биопестицидов и биопласти-
ка [27]. 

Полигидроксиалканоаты (ПГА) — запасные 
питательные вещества микроорганизмов, биоде-
градабельные полиэфиры, которые являются эко-
логически безопасной альтернативой пластику, 
производимому нефтехимической промышлен-
ностью. ПГА могут быть получены не только из 
биомассы микроорганизмов-суперпродуцентов, 
но и синтезированы смешанными культурами. 
Ряд исследователей рассматривает потенциал ак-
тивных илов как источника ПГА [6, 7, 9, 20, 25, 
26, 28]. Процесс получения ПГА из активного 
ила может включать несколько стадий: 1) обра-
ботка сточных вод с обогащением и производ-

ством биомассы, накапливающей ПГА; 2) аци-
догенная ферментация активного ила для полу-
чения летучих жирных кислот; 3) аккумуляция 
ПГА биомассой на среде с летучими жирными 
кислотами; 4) выделение ПГА и их характери-
стика [25]. Известно, что микроорганизмы нака-
пливают ПГА в клетках при недостатке биоген-
ных элементов (в основном азота и фосфора) в 
среде и избытке источника углерода. Cavaillé с 
соавторами было показано, что около 40 % бак-
териального сообщества активных илов из куль-
туры, лимитированной по фосфору, представле-
но Acinetobacter sp., Zoogloea sp. и Simplicispira 
sp. [6], причем Acinetobacter и Zoogloea являются 
типичными продуцентами ПГА в активном иле.

В связи с вышесказанным целью работы яви-
лось изучение разнообразия бактериального 
сообщества активных илов муниципальных и 
промышленных БОС г. Перми методом метаге-
номного секвенирования и определение возмож-
ности накопления ПГА биомассой смешанных 
культур.

Материалы и методы
Пробы активных илов отобраны в апре-

ле 2017 г. на коммунальных биологиче-
ских очистных сооружениях г. Перми (ООО 
«Новогор-Прикамье») и ООО «ЛУКОЙЛ-
Пермнефтеоргсинтез» (ПНОС), в мае 2017 г. на 
БОС Пермского целлюлозно-бумажного комби-
ната (ПЦБК). До выделения ДНК пробы хранили 
при температуре 5 °С.

Препараты хромосомной ДНК бактерий полу-
чали фенольным методом [1].

Проводили метагеномный анализ исследуе-
мых образцов по генам 16S рРНК на платформах 
MiSeq и Ion Torrent PGM. Приготовление би-
блиотеки для секвенирования проводили в соот-
ветствии с инструкциями и протоколами для сек-
венаторов MiSeq и Ion Torrent PGM (Roche Kapa 
Library Prep Kit Illumina 50 Rxn / Набор KAPA). 
Для получения необходимых ПЦР фрагментов 
использовали 2 раунда ПЦР. Использовали ну-
клеотидные последовательности основных прай-
меров для региона 16S rRNA:

V1F GAGTTTGATCMTGGCTCAG;
V3R WTTACCGCGGCTGCTGG.
Структура праймеров с адаптером для сиквен-

са региона16sRNA (V1E9F и V2E10R):
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•	 Прямой праймер 5’ — TTTCCCAGTCACG
ACGTTGAGTTTGATCMTGGCTCAG -3’;

•	 Обратный праймер 5’— TAATACGACTCA
CTATAGGGWTTACCGCGGCTGCTGG -3’

Для секвенирования по гену 16S рРНК и точ-
ной обработке данных каждый образец был по-
мечен MIDом. Структура праймеров с адаптером 
и MIDом:

•	 Прямой праймер 5’ —
CGTATCGCCTCCCTCGCGCCATCAG-MID-

праймер-3’
•	 Обратный праймер 5’ —
CTATGCGCCTTGCCAGCCCGCTCAG-MID-

праймер-3’.
Праймеры были синтезированы ООО «Евро-

ген» (Россия). ПЦР проводили набором Tersus 
PCR kit (ООО «Евроген», Россия). Первый раунд 
ПЦР проводили в 25 мкл реакционной смеси, 
содержащей 10 мкл 10х буфера; 2,5 мкл dNTP; 
1 единицу активности Tersus-полимеразы; 1 мкл 
хромосомной ДНК, по 20 пмоль праймеров, и 
H2O до 25 мкл. Реакцию проводили в амплифи-
каторе «Т-100» фирмы «Bio-Rad». Режим ампли-
фикации: 95 °С — 5’ ([95 °С — 30’’; 57 °С — 30’’; 
72 °С — 30’’] 25 циклов) 72 °С — 5’; 10 °С. После 
амплификации наличие ПЦР продуктов проверя-
ли в 1,5 %-ном агарозном геле. Далее проводи-
ли второй раунд ПЦР, в котором на полученные 
ПЦР-фрагменты добавляли MIDы. Второй раунд 
ПЦР проводили в 50 мкл реакционной смеси, 
содержащей 10 мкл 10х буфера; 2,5 мкл dNTP; 
1 единицу активности Tersus-полимеразы; 5 мкл 
ПЦР-микса после первого раунда амплификации, 
по 20 пмоль праймеров, и H2O до 50 мкл. Реак-
цию проводили в амплификаторе «Т-100», фир-
мы «Bio-Rad». Режим амплификации: 95 °С — 2’ 
([95 °С — 30’’; 57 °С — 30’’; 72 °С — 30’’] 10 ци-
клов) 72 °С — 5’; 10 °С. Длина ПЦР продукта 
(после отжига адаптора и довешенного MIDа) 
равнялась 534 пн. После второго раунда ампли-
фикации наличие ПЦР продуктов проверяли в 
1,5 %-ном агарозном геле. После визуализации 
фрагментов проводили двойную очистку каж-
дого ампликона при помощи частиц AMPure XP 
по протоколу, рекомендуемому фирмой «Roche». 
Далее оценивали концентрацию каждого ампли-
кона, используя Quant-it Picogreen dsDNA Assay 
Kit, и смешивали ампликоны в эквимолярном 
количестве до конечной концентрации каждого 

ампликоне в пуле 5 нг. Качество библиотеки про-
веряли на биоаналайзере Agilent 2100.

Дальнейшие секвенирования полученной би-
блиотеки проводили по протоколу для секвена-
торов MiSeq и Ion Torrent PGM. Из полученных 
данных на MiSeq проводили фильтрацию хи-
мерных ридов при помощи алгоритма Uchime* 
(часть программы Userach v7.0). Анализ филь-
трованных данных секвенирования проводили 
по базе данных Ribosomal Database Project (RDP) 
http://rdp.cme.msu.edu/.

Концентрацию тяжелых металлов определя-
ли атомно-абсорбционным методом на спектро-
фотометре АА-6300 SHIMADZU (Япония). Для 
этого пробы воздушно-сухого активного ила 
смешивали с 5 М азотной кислотой в соотноше-
нии 1 : 5, выдерживали на кипящей водяной бане 
в течение 3 ч, фильтровали, доводили до 50 мл 
дистиллированной водой.

Культивирование активных илов проводи-
ли на минеральной солевой среде состава (г/л): 
KH2PO4 — 1, K2HPO4×3H2O — 3,75, NaCl — 0,5; 
микроэлементы, 0,1 М NH4Cl, 0,05 М бутират 
Na, при 22 °С на шейкере со скоростью враще-
ния 100 об/мин в течение 5 суток. Производили 
4 пересева на свежую питательную среду, отби-
рая надосадочную жидкость. Следующий пере-
сев производили на среду, дефицитную по азоту, 
которая содержала тот же состав солей и микро-
элементов, 0,2 М бутират Na и не содержала ис-
точника азота, культивировали 5 суток, после 
чего делали мазки для микроскопии. 

Включения ПГА в клетках выявляли в свето-
вом микроскопе Leica DM LS при увеличении в 
1000 раз после окраски мазков флуоресцентным 
красителем Nile Blue A (Fluca). Окрашивание 
проводили по методике [23].

Результаты исследования и обсуждение
Проведен метагеномный анализ бактериаль-

ного сообщества образцов активного ила ком-
мунальных (кБОС) и промышленных (ПНОС, 
ПЦБК) БОС. Показано, что основными филума-
ми домена Bacteria, представленными в актив-
ном иле как промышленных, так и коммунально-
бытовых очистных сооружений, являлись 
Proteobacteria, Firmicutes и Bacteroidetes (рис. 1). 
Среди бактериальных филумов активного ила 
как аэробных, так и анаэробных зон муниципаль-
ных БОС и очистных сооружений целлюлозно-
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бумажного комбината преобладал филум 
Proteobacteria, тогда как в активном иле очист-
ных сооружений нефтеперерабатывающего пред-
приятия 45 % всех представителей бактериально-
го сообщества относились к филуму Firmicutes. 
Фирмикуты обладают строением клеточной 
стенки, характерной для грамположительных 
бактерий, что обусловливает их устойчивость к 
ряду неблагоприятных факторов. Относительная 
доля представителей филума Bacteroidetes в ак-
тивном иле БОС нефтеперерабатывающего пред-
приятия составляет 22 %, что вдвое превышает 
долю представителей этого филума в активном 
иле очистных сооружений ПЦБК. Представите-
ли филума Actinobacteria, доля которой составля-
ла 7–10 %, встречались в активном иле очистных 
сооружений коммунально-бытового сектора, но 
не промышленных предприятий. В работе [30] 
было показано, что наиболее распространенным 
филумом среди микробного сообщества актив-
ного ила муниципальных очистных сооружений 
являлись Proteobacteria (30,8575 ридов, 58,20 %), 
за которой следовали Bacteroidetes (68,614 ридов, 
12,94 %), Nitrospirae (63,859 ридов, 12,04 %) и 
Chloroflexi (22,509 ридов, 4,25 %), а Firmicutes 
составляли лишь 1,54 %. По нашим данным к 
филуму Firmicutes принадлежала значительная 

Рис. 1. Филумы домена Bacteria, преобладающие в активных илах различных БОС
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часть представителей микробиоты активного ила 
как муниципальных (8–12 %), так и промышлен-
ных (17–45 %) очистных сооружений, в особен-
ности нефтеперерабатывающего предприятия. 
Есть сведения, что в консорциуме из буровых 
шламов, обогащенном на среде с нефтью, пре-
обладали Firmicutes, что связано со способно-
стью видов, относящихся к порядкам Bacillales, 
Lactobacillales и Clostridiales, разлагать углево-
дороды нефти [12].

Максимальная доля представителей активно-
го ила аэробной зоны коммунально-бытовых и 
промышленных БОС приходилась на семейство 
Moraxellaceae (35 %), относящееся к филуму 
Proteobacteria, классу Gammaproteobacteria, тог-
да как в анаэробной зоне доля этого семейства 
составляла 5,8 % от общего содержания (рис. 2). 
В анаэробной зоне присутствовали представи-
тели семейства Chromatiaceae (28  %) из класса 
Gammaproteobacteria, растущие в бескисло-
родных условиях на свету при использовании 
сульфида как донора электронов для фотосин-
теза [17]. Доминирующим семейством актив-
ного ила ПНОС являлось Peptostreptococcaceae 
(61 % от общего числа ридов), члены которого 
являются анаэробами с ферментативным типом 
метаболизма, многие из которых формируют эн-
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доспоры [29]. Это семейство также было пред-
ставлено и в активном иле ПЦБК (23 %), наряду 
с Helicobacteraceae (16 %). Интересно, что хотя 
представители последнего семейства обычно ас-
социированы с хозяином (человеком или живот-
ными) и колонизируют их пищеварительную си-
стему, ряд видов, отнесенных к этому семейству, 
был выделен из природных сред, включая бога-
тые железом и серой пресные воды, сульфидные 
источники, гидротермы и глубоководные отло-
жения [24].

Метагеномный анализ родовой принадлежно-
сти представителей показал, что доминирующим 
родом в образце активного ила очистных соору-
жений ПНОС являлся Romboutsia sp. (50 % от об-
щего количества ридов), относящийся к семей-
ству Peptostreptococcaceae, порядку Clostridiales, 
классу Clostridia, филуму Firmicutes. Среди 
представителей этого рода обнаружены споро
образующие облигатно анаэробные бактерии, 
в частности новый вид, выделенный из щелоч-
ного соленого озера [32], что может свидетель-
ствовать об адаптивных способностях этих бак-
терий. В активном иле анаэробной и аэробной 

зоны кБОС доминировал обычный представи-
тель водной микробиоты — род Acinetobacter 
(12 и 44 % соответственно), а в очистных со
оружениях ПЦБК — Sulfuricurvum sp., относя-
щийся к семейству Helicobacteraceae, классу 
Epsilonproteobacteria, филуму Proteobacteria. 
В этот род входят факультативно анаэробные хе-
молитоавтотрофные сероокисляющие бактерии 
[18]. Образцы активного ила аэротенка кБОС 
характеризовались наибольшим биоразнообра-
зием — было идентифицировано 24 семейства, 
а в анаэробной зоне — 29 различных родов.

Показатели, измеренные в сточных водах изу
чаемых БОС, представлены в табл. 1. Наиболь-
шее количество нефтепродуктов содержалось в 
сточных водах профилированного предприятия, 
а максимальное значение ХПК было отмечено 
в сточных водах ПЦБК.

Определены концентрации тяжелых металлов 
в активном иле и сточных водах. Показано, что в 
активном иле коммунально-бытовых БОС содер-
жание тяжелых металлов в несколько раз выше, 
чем в таковом ПНОС и ПЦБК (табл. 2).
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Рис. 2. Семейства домена Bacteria, преобладающие в активных илах различных БОС
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удобрений, однако не распространяется на осад-
ки производственных предприятий, в том числе 
целлюлозно-бумажной и нефтехимической про-
мышленности, в сточных водах которых могут 
содержаться токсичные органические вещества 
первого и второго класса опасности в количе-
ствах, превышающих их ПДК в воде [2]. Из-за 
превышения допустимого валового содержания 
кадмия активные илы муниципальных БОС мож-
но отнести к группе II по ГОСТ Р 17.4.3.07–2001.
Такие осадки могут быть внесены под зерновые, 
зернобобовые, зернофуражные и технические 
культуры, в промышленном цветоводстве, зеле-
ном строительстве, лесных и декоративных пи-
томниках, для биологической рекультивации на-
рушенных земель и полигонов твердых бытовых 
отходов. Однако внесение содержащего высокие 
концентрации тяжелых металлов активного ила 
в почвы может повлиять на микробиоценоз по-
чвы. Так, проведенные исследования [11] пока-
зали, что активный ил, загрязненный кадмием 
и цинком, оказывает как кратковременный, так и 
долговременный эффект на структуру микробно-
го сообщества почвы.

В качестве одного из возможных вариантов 
применения избытков активного ила можно рас-
смотреть получение каких-либо полезных ве-
ществ, в том числе ПГА, продуцируемых микро-
организмами. После культивирования на полно-
ценной минеральной среде, содержащей бутират 
натрия, биомасса смешанной культуры микро-
организмов была перенесена на безазотистую 
среду с избытком углеродного субстрата (бутира-
та натрия) с целью индукции синтеза запасных 
углеродных включений в клетке. После культи-
вирования на среде, лимитированной по азоту, 

Из полученных результатов можно заклю-
чить, что тяжелые металлы концентрируются в 
активном иле, тогда как их содержание в сточных 
водах, которые обрабатываются в аэротенках, на 
порядки ниже. По ГОСТ 17.4.1.0283 к первому 
классу опасности относятся высокотоксичные 
Zn, Pb, Cd, ко второму (умеренно опасным ве-
ществам) — Cu и Ni. По свинцу даже в воде от-
мечается превышение ПДК, равное 0,03 мг/дм3. 
Отмечено высокое содержание железа в актив-
ном иле, составляющее 10–12,5 г/кг в образцах, 
полученных как на коммунально-бытовых БОС, 
так и на промышленных предприятиях.

Как один из возможных способов утилизации 
активного ила указывается его компостирование с 
целью удобрения почв [3], однако в соответствии 
с гигиеническими нормативами ГН 2.1.7.2041–06 
«Предельно допустимые концентрации (ПДК) 
химических веществ в почве» ПДК свинца в по-
чве составляет 6, никеля 4, меди 3, цинка 23 мг/кг 
[4]. По нашим данным содержание свинца в ак-
тивном иле как муниципальных, так и промыш-
ленных БОС, составляет от 25 до 50 мг/кг. Госу-
дарственный стандарт (ГОСТ Р 17.4.3.07–2001) 
устанавливает основные требования к осадкам 
сточных вод при использовании их в качестве 

Таблица 1
Показатели содержания органического 

вещества и загрязненности сточных вод 
нефтепродуктами (мг/л)

Показатели
 Образцы ХПК БПК Нефтепродукты

кБОС 324,67 189,56 5,7
ПНОС 317,24 – 156,3
ПЦБК 2846,00 760,00 –

Таблица 2
Содержание тяжелых металлов в сточных водах (мг/л) и активном иле (мг/кг)

Очистные 
сооружения Вид образца Zn Pb Cd Cu Ni Fe

кБОС, аэробная 
зона

Активный ил 1251,35 32,49 29,48 241,61   88,58 11896,01
Сточная вода       0,04   0,15   0,005     0,005     0,03         0,18

кБОС, анаэробная 
зона

Активный ил 1648,76 50,09 30,09 248,63 100,06 12554,23
Сточная вода       0,02   0,16   0     0,01     0,02         0,26

ПНОС Активный ил  461,37 30,90   2,12   68,22   26,27 11467,35
Сточная вода       0,02   0,17   0     0,02     0,005         2,51

ПЦБК Активный ил  502,89 25,16   1,8186   59,34   25,98 10185,39
Сточная вода       0,03   0,18   0,004     0,02     0,01         0,16
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клетки были окрашены флуоресцентным краси-
телем нильским голубым и исследованы в свето-
вом микроскопе с эпифлуоресценцией. Показа-
но, что бактериальные клетки из всех изученных 
образцов активного ила содержали оранжевые 
флуоресцирующие включения ПГА (рис. 3).

Известно, что Acinetobacter sp. является ти-
пичным продуцентом ПГА [19]. По нашим дан-
ным представители этого рода доминировали в 
активном иле муниципальных БОС, тогда как в 
образцах из очистных сооружений предприятий 
ПНОС и ПЦБК преобладали Romboutsia sp. и 
Sulfuricurvum sp. Данных о накоплении ПГА у 
представителей этих родов обнаружено не было, 
хотя это может быть следствием их недостаточ-
ной изученности, так как новые виды, принад-
лежащие к этим родам, описаны относительно 
недавно [18, 32]. Включения ПГА были обна-
ружены в клетках всех изученных смешанных 
культур после выращивания на лимитированной 
по азоту среде, следовательно, такой вариант ис-
пользования избытков активного ила может быть 

рассмотрен как для муниципальных, так и про-
мышленных источников.

Выводы 
Таким образом, при изучении биоразнообра-

зия активных илов коммунально-бытовых и про-
мышленных БОС методом метагеномного секве-
нирования было показано, что доминирующими 
филумами во всех исследуемых образцах явля-
лись Proteobacteria, Firmicutes и Bacteroidetes, 
с преобладанием протеобактерий во всех об-
разцах, за исключением активного ила БОС не-
фтехимического предприятия, в котором доми-
нировали Firmicutes. Acinetobacter sp., типичный 
представитель водной микрофлоры, доминиро-
вал в активном иле кБОС, тогда как в образцах 
из БОС целлюлозно-бумажного и нефтеперера-
батывающего предприятия — Sulfuricurvum sp. 
и Romboutsia sp. соответственно. Методом эпи
флуоресцентной микроскопии было подтверж-
дено, что смешанные бактериальные культуры 
активных илов из различных источников после 
выращивания на среде, лимитированной по азоту 
и избыточной по источнику углерода — бутирату 

Рис. 3. Смешанная бактериальная культура, полученная из активного ила кБОС (а, б) и ПНОС (в, г) 
при выращивании на минеральной среде с бутиратом натрия: а, в — окраска внутриклеточных включений ПГА 

флуоресцентным красителем нильским голубым; б, г — фазово-контрастная микроскопия.
Масштабная линейка соответствует 15 мкм

а) б)

в) г)
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натрия, накапливают ПГА в клетках, что может 
рассматриваться как вариант использования из-
бытков активного ила.
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