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Цель: 

Изучение разнообразия лабиринтуломицетов в грунтах литорали Баренцева 
моря

Задачи исследования: 

1) Выделить чистые культуры лабиринтуломицетов из грунтов литорали 
побережья Баренцева моря.  Создать и поддерживать коллекцию 
штаммов.

2) Изучить морфологические и культуральные свойства культур из 
коллекции. Изучить ультраструктурные особенности изолятов.

3) Для каждого штамма выделить тотальную ДНК, амплифицировать участок 
гена 18S rDNA для последующего секвенирования в специализированной 
лаборатории и идентифицировать изолированные штаммы на основании 
полученных последовательностей.
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Филогенетическое родство основных 
эукариотических линий

Филогения страменопил
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Получение 
первичных культур
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Результаты работ по выделению чистых культур: 
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Морфология (светлое поле)
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Дифференциально-интерференционный контраст
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Дифференциально-интерференционный контраст
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Электронная микроскопия
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Трансмиссионная электронная микроскопия
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Молекулярная идентификация:

● Первичная обработка и слияние прочтений производились с помощью библиотеки 
Byopython 1.78 и программного обеспечения DNADynamo v. 1.615

● Таксономическая база последовательностей лабиринтуломицетов была получена на 
основе курируемой базы данных последовательностей гена малой субъединицы 
рибосомы протистов PR2 v4.14.0, после фильтрации лабиринтуломицетных 
сиквенсов с помощью библиотеки Byopython 1.78, объединения полученных 
результатов в операционно-таксономические единицы со сходством > 99% с 
использованием программного обеспечения vsearch 2.7.0 и дальнейшим созданием 
локальной базы данных BLAST нуклеотидных последовательностей при помощи 
утилиты makeblastdb 2.13.0+

● Установление таксономической принадлежности производилось при помощи 
утилиты blastn 2.13.0+ по созданной локальной базе данных
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Таксон BS-01 BS-02 BS-03 BS-04 BS-05

Ulkenia visurgensis - 8 - - -

Thraustochytrium aureum - 4 2 - -

Aurantiochytrium spp. 7 2 5 - -

Thraustochytriidae sp1 - - - - 1

Thraustochytriidae sp2 - - - - 2

Результаты работ по молекулярной идентификации: 
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Таксон BS-01 BS-02 BS-03 BS-04 BS-05

Ulkenia visurgensis - 8 - - -

Thraustochytrium aureum - 4 2 - -

Aurantiochytrium spp. 7 2 5 - -

Thraustochytriidae sp1 - - - - 1

Thraustochytriidae sp2 - - - - 2
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Выводы

1. Из 25 образцов грунтов литорали Баренцева моря, отобранных в 5 точках,  было выделено 40 чистых 
культур лабиринутомицетов. Обнаружено, что  количество выделяемых изолятов больше в условиях 
заиления, повышенного содержания органического углерода и пониженной солёности.

2. Данных о морфологии и ультраструктуре выделенных лабиринтуломицетов недостаточно для их 
идентификации. Использование методов СЭМ и ТЭМ позволяют подтвердить общие свойства 
лабиринтуломицетов, отличающие их от морфологически сходных организмов: наличие 
эктоплазматической сети, чешуйки на поверхности клеток,  развитый аппарат Гольджи и трубчатые 
кристы митохондрий.

3. Молекулярные исследования позволили идентифицировать 14 штаммов до вида: Thraustochytrium 
aureum (6) и  Ulkenia visurgensis (8). Еще 14 идентифицированы до рода (Aurantiochytrium) и 3 до 
семейства (Thraustochytriidae), эти штаммы являются ресурсом для дальнейшего изучения 
биоразнообразия, и, возможно, описания новых видов.
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