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Аннотация. Быстрый рост индустрии аквакультуры с использованием современных интенсивных мето-
дов выращивания привел к возникновению ряда проблем, связанных с распространением инфекционных 
болезней рыб и качеством воды. Кишечная физиологическая микробиота рыб и окружающая водная среда 
составляют экосистему, баланс которой является ключевым фактором для поддержания здоровья аквакуль-
туры. Тем не менее оптимизация микробиоты по-прежнему является сложной задачей из-за недостатка 
знаний о доминирующих микроорганизмах и о влиянии факторов окружающей среды. Цель – исследова-
ние структуры и таксономического состава культивируемого бактериального сообщества кишечника ра-
дужной форели Oncorhynchus mykiss в условиях садкового фермерского хозяйства «Ярославская форель». 
Методы. Для идентификации выделенных изолятов и характеристики состава общих бактериальных со-
обществ использовались фенотипические и биохимические характеристики, а также амплификация и сек-
венирование фрагментов гена 16S рРНК и последующий филогенетический анализ. Научная новизна. 
Получены данные о таксономическом разнообразии культивируемого микробиома кишечника радужной 
форели. Проведен сравнительный анализ микробиоценозов кишечника рыб и окружающей водной среды. 
Результаты и практическая значимость. В структуре изученных микробных сообществ доминировали 
гамма-протеобактерии. В составе микробиома как кишечника радужной форели, так и окружающей во-
дной среды были обнаружены представители родов Pseudomonas, Stenotrophomonas и Aeromonas, кото-
рые являются условно-патогенными и в стрессовых условиях могут приводить к вспышке бактериальных 
инфекций. Однако исследования показали, что окружающий водный микробиом не отражает микробиом 
водных хозяев. Микробиота кишечника рыб отличалась большим разнообразием. Сравнительный анализ 
микробиомов пресноводной системы и кишечника радужной форели выявил способность организма-хо-
зяина концентрировать полезные пробиотические микроорганизмы даже в условиях патогенной нагрузки. 
Полученная коллекция микроорганизмов в дальнейшем будет использована для скрининга потенциальных 
пробиотических культур.
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Постановка проблемы (Introduction)
Аквакультура является самым быстрорастущим 

сектором производства продуктов питания во всем 
мире. В течение десятилетий исследования физио-
логии питания и поведения животных заложили ос-
новы передовой практики разведения рыбы. В на-
стоящее время рыбная продукция играет большую 
роль в продовольственной корзине населения, так 
как она обеспечивает по меньшей мере 30 % потре-
бления животных белков. Кроме того, рыба состав-
ляет основу для устойчивого производства высоко-

белковых кормов в рационах сельскохозяйственных 
животных [1]. 

Интенсификация технологии разведения, как 
правило, направлена на увеличение производства 
товарной рыбы за счет более высокой плотности 
особей и применения искусственного кормления. 
В данных условиях увеличивается вероятность 
взрывного повышения численности бактерий, что 
может нести негативные последствия, в том числе 
увеличение бактериальной обсемененности орга-
нов рыбы [2]. Возникающие вспышки инфекций 
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препятствуют высокотехнологичному производ-
ству товарной рыбы и устойчивому экономическо-
му развитию предприятий, а также могут оказывать 
потенциальное негативное воздействие на здоровье 
населения [3; 4]. Для многих бактериальных за-
болеваний протоколы вакцинации объектов аква-
культуры отсутствуют, а чрезмерное использование 
антибиотиков и других химических веществ вы-
зывает серьезную озабоченность [5; 6]. Более при-
влекательной выглядит стратегия защиты рыбы от 
возникающих болезней за счет создания и поддер-
жания «здорового» микробиома [7; 8]. 

Известно, что поверхности слизистых оболо-
чек позвоночных населены невероятно плотными 
и сложными популяциями комменсальной микро-
биоты. Микробиомы играют критически важную 
роль в организме хозяина, включая укрепление 
здоровья и обеспечение «сопротивления» услов-
но-патогенным микроорганизмам [9]. Кишечник 
рыб, как и у млекопитающих, отличается разноо-
бразной микробиотой, способствующей усвоению 
питательных веществ и увеличению веса, различ-
ной метаболической активности хозяев, а также 
помогает функционированию иммунной системы 
и ингибированию патогенов [10–12]. Потенциаль-
ные патогены в основном попадают в организм рыб 
через эпителиальные барьеры их слизистых оболо-
чек. Баланс между членами кишечного микробного 
сообщества, т. е. комменсалами, симбионтами, или 
патогенными бактериальными штаммами, в сово-
купности образующими микробиом, важен для со-
хранения здоровья рыб. Таким образом, изучение 
структуры ассоциированных с рыбой микробных 
сообществ послужит ориентиром для изучения эти-
ологии и патогенеза многих заболеваний.

С другой стороны, корм и вода, в которой вы-
ращивается рыба, играют жизненно важную роль 
в формировании микробиома кишечника [11; 13]. 
Большинство исследований на сегодняшний день 
сосредоточено на микробиомах отдельных организ-
мов, связанных с хозяином, однако лишь в немногих 
исследованиях используется комплексный подход к 
изучению микробиомов водных позвоночных с уче-
том как связанной с хозяином, так и свободноживу-
щей микробиоты в экосистеме. Знание микробного 
разнообразия и химических параметров водоемов 
также важно для понимания экологии водных бак-
терий в аквакультуре и объяснения потенциальной 
роли микроорганизмов в биосфере. Необходимы 
фундаментальные исследования разнообразия и 
пространственно-временной динамики микробных 
сообществ, связанных с рыбами, как молекулярны-
ми, так и классическими методами микробиологии. 

Целью настоящей работы было исследование 
структуры и таксономического состава культиви-
руемого бактериального сообщества кишечника 
радужной форели Oncorhynchus mykiss в условиях 

садкового фермерского хозяйства «Ярославская фо-
рель». 

На сегодняшний день радужная форель пред-
ставляет значительную долю рыбной продукции на 
мировом рынке, поэтому является удобным модель-
ным объектом для исследования разнообразия ми-
кробных сообществ, связанных с данным видом [2].

В практическом приложении полученные ре-
зультаты могут быть использованы для контроля и 
корректировки условий содержания и разведения 
радужной форели в промышленных масштабах. В 
теоретическом аспекте полученные данные могут 
расширить представления о взаимоотношениях ми-
кроорганизмов, хозяина и окружающей среды, что 
очень важно для создания здорового микробиома 
в культивируемых организмах, а также в системах 
аквакультуры.
Методология и методы исследования (Methods)

Объектами исследования являлись культивиру-
емый микробиом кишечника радужной форели, а 
также культивируемый микробиом водной среды, 
в которой выращивалась аквакультура. Десять осо-
бей радужной форели (O. mykiss) были отобраны 
12 апреля 2022 г. на рыбном хозяйстве в Ярослав-
ской области. Средняя длина особей составляла 
38,12 см, средняя масса – 1100 г. Рыбы до отбора 
содержались в садке в открытом водоеме (глубина 
садка – 5 м). Параллельно отбирали пробы воды из 
садка и водоема.

Отбор проб рыбы соответствовал руководящим 
принципам ARRIVE2, директиве ЕС 2010/63/EU и 
законам Российской Федерации о защите живот-
ных. Протокол отбора проб и применяемые проце-
дуры были рассмотрены с этической точки зрения 
и одобрены Ярославским государственным универ-
ситетом (протокол от 01.04.2022).

После изъятия особей из водоема для каждой 
особи применяли анестетик бензокаин (Merck Life 
Science LLC, Германия) и разрушали головной мозг. 
Далее рыбу доставляли в лабораторию и в стериль-
ных условиях проводили вскрытие. После вскры-
тия иссекали кишечник и отбирали содержимое для 
определения бактериальной обсемененности. В об-
щей сложности было отобрано и проанализировано 
20 проб биологического материала, полученного от 
особей O. mykiss. 

Все образцы рыбы были гомогенизированы в 
0,9-процентном растворе хлорида натрия с помо-
щью гомогенизатора Ultra-Turrax T 10 basic (IKA, 
Германия) в соотношении 1/10. Из исходного го-
могената выполняли десятичные разведения в 
0,9-процентном растворе хлорида натрия и аликво-
ты по 0,05 мл высевали на обедненный мясопептон-
ный агар (МПА). Инкубацию чашек Петри прово-
дили в аэробных условиях до 48 ч при 28 °С. Затем 
чашки Петри с посевами извлекали и производили 
подсчет колоний. Полученные данные использо-
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вали для расчета значений КОЕ/мл (для образцов 
воды) и КОЕ/г (для образцов рыбы). Предваритель-
ное определение выделенных бактериальных изо-
лятов проводили по совокупности культуральных, 
морфологических и биохимических признаков [14]. 
Основных представителей всех групп выделяли в 
чистую культуру. Для полученных изолятов опре-
деляли биохимические параметры (отношение к 
O2, наличие каталазной и оксидазной активностей, 
способность к расщеплению желатина и сахарозы). 
Также определялась грампринадлежность выделен-
ных штаммов методом окраски по Граму, способ-
ность к образованию спор методом окраски препа-
рата по Пешкову (для грамположительных микро-
организмов).

Филогенетическую идентификацию выделен-
ных изолятов проводили с помощью секвенирова-
ния фрагментов генов 16S рРНК.

Тотальную ДНК из суточных культур ми-
кроорганизмов выделяли с помощью набора 
ExtractDNA («Евроген», Москва) в соответствии 
с инструкциями производителя. Гены 16S рРНК 
были амплифицированы с использованием уни-
версальных прокариотических праймеров 16S-
9F (5'-GAGTTTGATCCTGGCTCAG), 16S-1512R 
(5'-ACGGCTACCTTGTTACGACTT). ПЦР прово-
дилась с помощью коммерческого набора «БиоМа-
стер HS-Taq ПЦР-Color (2x)», оптимизированного 
для ПЦР с горячим стартом согласно инструкциям 
производителя («Биолабмикс», Новосибирск). Ус-
ловия ПЦР: предварительная денатурация 95 °C – 
4  минуты; затем 30 циклов (денатурация 95  °C  – 
1 минута, отжиг 55 °C – 1 минута, элонгация 
72 °C – 1,5 минуты); финальная элонгация 72 °C – 
5  минут. Детекция результатов ПЦР осуществля-
лась методом электрофореза в 1,5-процентном ага-
розном геле. Выделение и очистка амплифициро-
ванных генов 16S рРНК производились с помощью 
набора CleanupMini («Евроген», Москва) согласно 
инструкциям производителя.

Идентификацию бактерий на основании анализа 
первичной нуклеотидной последовательности гена 
16S рРНК проводили с использованием базы дан-
ных GenBank и программного обеспечения Basic 
Local Alignment Search Tool Nucleotide (BLAST-N), 
расположенного на площадке NCBI (National Center 
for Biotechnology Information) (http://blast.ncbi.nlm.
nih.gov/Blast.cgi). Филогенетическое дерево было 
построено с использованием метода максимально-
го правдоподобия и модели Tamura-Nei [15]. Эво-
люционный анализ проводился с использованием 
программы MEGA11 [16]. Визуализация филоге-
нетических деревьев проводилась с помощью плат-
формы Interactive Tree of Life (iTOL) [17].

Статистическую обработку данных проводили 
с помощью программного обеспечения MS Office 
(Excel).

Результаты (Results)
Исследования проводились в условиях фермер-

ского хозяйства «Ярославская форель», которое 
занимается выращиваем аквакультуры O.  mykiss. 
Водоем технически разделен на две области: садко-
вая часть, занимающая 10 % от площади водоема, в 
которой содержится форель, и открытая часть водо-
ема. На момент отбора проб температура воды сад-
ковой части составила 2,5 °С, pH = 7,9, концентра-
ция растворенного в воде кислорода – 5,2 мг/дм3. 
Температура воды открытой части составила 2,5 °С, 
pH = 7,7, концентрация растворенного в воде кис-
лорода – 5,3 мг/дм3. Гидрохимические показатели 
характеристик воды в пруду находились в пределах 
благоприятного диапазона для разведения пресно-
водных рыб. Температура воды и значения рН как 
садковой, так и открытой части водоема садкового 
хозяйства «Ярославская форель» соответствовали 
оптимальным значениям, необходимым для нор-
мального функционального состояния организма 
рыб в весенний период [18]. 

Общее количество микроорганизмов в садковой 
части водоема составило 1,9 × 102 КОЕ/мл, в откры-
той части водоема – 5,2 × 102 КОЕ/мл. Известно, что 
104 КОЕ/г является порогом содержания микроор-
ганизмов в водоеме, при его превышении резко воз-
растает обсемененность внутренних органов рыбы 
[19]. В данном исследовании показано, что при по-
лученных значениях гидрохимических параметров 
среды количество микроорганизмов в садковой ча-
сти водоема не превышало данный показатель. 

Обсемененность кишечника у исследованных 
особей радужной форели составляла 8.1 × 103 КОЕ/г. 
Таким образом, плотность бактериальной популя-
ции в кишечнике была в 10 раз выше по сравнению 
с водной средой. Общее количество микроорганиз-
мов в воде и кишечнике рыб сопоставимо с ранее 
полученными результатами для данных темпера-
турных условий [20].

Проведен анализ разнообразия культивируемо-
го микробиома кишечника клинически здоровой 
рыбы. Работа была сосредоточена на доминирую-
щей части микрофлоры, поскольку эти организмы 
могут играть важную роль в естественных услови-
ях. Всего из содержимого кишечника O. mykiss было 
выделено 253 изолята. Проводили учет колоний 
бактерий разных таксономических групп. Кислая 
среда кишечника благоприятствует размножению 
грамотрицательных бактерий [13]. Среди выделен-
ных изолятов абсолютное большинство относилось 
к грамотрицательным микроорганизмам. 

Создана коллекция культивируемых гетеро-
трофных бактерий, выделенных из кишечника ра-
дужной форели. Доминирующие таксоны бактерий 
выделяли в чистую культуру и идентифицировали 
по результатам секвенирования нуклеотидных по-
следовательностей гена 16S рДНК. Сравнение по-
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следовательностей позволило определить таксоно-
мическую принадлежность и расположение штам-
мов кишечной микробиоты на филогенетическом 
древе (рис. 1). Выделенные изоляты были пред-
ставлены филумами Proteobacteria, Actinobacteria, 
Firmicutes и Bacteroidetes. 

Предыдущие исследования показали, что ми-
кробиом рыб видоспецифичен с точки зрения как 
бактериального разнообразия, так и структуры 
бактериального сообщества, демонстрируя высо-
кую изменчивость между особями разных видов. 
Однако в составе микробиоты кишечника рыб до-
минируют несколько филумов, включая Proteo-
bacteria, Firmicutes, Bacteroidetes, Actinobacteria и 
Fusobacteria [21; 22].

Наши исследования показали, что Proteobacteria, 
особенно Gammaproteobacteria, были наиболее рас-
пространенным типом микробиоты кишечника ра-
дужной форели. Филум Proteobacteria представлен 
5 родами бактерий: Psychrobacter, Pseudomonas, 
Moraxella, Aeromonas и Lysobacter (рис. 1). Доми-
нирующим среди всего бактериального сообще-
ства кишечника радужной форели отмечен род 
Psychrobacter (60 %). Psychrobacter представляет 
собой широко распространенный и эволюцион-
но успешный род бактерий, который ранее также 
был обнаружен в большом количестве в кишеч-
ном микробном сообществе различных видов рыб 
[23]. На долю рода Aeromonas приходилось 12 % от 
всего микробиома, а на долю родов Pseudomonas, 
Moraxella – по 1 %. Род Lysobacter был представлен 
в незначительном количестве (0,37 %) (рис. 2). 

Рис. 1. Филогенетическое дерево, построенное по результатам сравнения последовательностей фрагментов гена 
16S рРНК штаммов, изолированных из кишечника O. mykiss

Fig. 1. Phylogenetic tree constructed based on the results of comparing the sequences of fragments of the 16S rRNA gene of 
strains isolated from the intestine of O. mykiss
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Рис. 2. Состав микробного сообщества кишечника O. mykiss:
А – сравнительное обилие доминирующих филумов прокариот;

B – разнообразие микробных сообществ на уровне родов
Fig. 2. Composition of the intestinal microbial community of O. mykiss:

A – comparative abundance of dominant phylum of prokaryotes;
B – diversity of microbial communities at the level of genera

Примечательно, что актинобактерии также за-
нимали значительную долю микробного сообще-
ства кишечника радужной форели, около 18 %. Воз-
можно, это обусловлено составом используемых 
кормов. Ранее были обнаружены модулирующие 
эффекты муки из насекомых и растительных ком-
понентов на микробиом кишечника выращиваемой 
рыбы [24; 25]. Основные сдвиги в сообществах ха-
рактеризовались увеличением относительного оби-
лия Actinobacteria и Firmicutes. В нашем исследова-
нии филум Actinobacteria был представлен родами 
Micrococcus (16 %), Microbacterium (2 %) и Rhodo-
coccus (0,37 %) (рис. 2). Бактерии типа Actinobacteria 
включают таксоны, которые считаются полезными 
для здоровья рыб и могут продуцировать широкий 
спектр экзоферментов и вторичных метаболитов. В 
частности, сообщалось об использовании бактерий 
родов Micrococcus и Rhodococcus в качестве проби-
отиков в аквакультуре [26; 27].

Филумы Firmicutes (4 %) и Bacteroidetes (3 %) 
составляли небольшую часть бактериальных сооб-
ществ кишечника радужной форели (рис. 2). Филум 
Firmicutes был представлен единственным родом 
Staphylococcus, доля которого в микробиоме состав-

ляла 4 % (рис. 1, 2) Представителей данного рода 
относят к аллохтонным видам в составе микробио-
ты кишечника рыб [28], имеются предположения 
о возможной роли бактерий рода Staphylococcus в 
развитии различных кишечных инфекций [29].

Филум Bacteroidetes был представлен родами 
Kaistella (3 %) и Chryseobacterium (0,37 %), отно-
сящимися к семейству Flavobacteriaceae. Пред-
ставители этого семейства являются типичными 
микроорганизмами, колонизирующими рыб, часто 
их признают опасными патогенами животных [8].

Живые организмы невозможно рассматривать в 
отрыве от окружающей их среды, поэтому логич-
но было бы предположить, что микробиом среды 
способен оказывать влияние на состав микробиома 
организма. Кроме того, хорошо известно, что такие 
факторы, как диета, качество воды, сезонность, фи-
зиология хозяина, инфекции и стресс, могут форми-
ровать состав микробиомов рыб и влиять на баланс 
микробных экосистем [30]. Однако окружающий 
водный микробиом не всегда отражает микробиом 
водных хозяев. В предыдущих исследованиях мы 
продемонстрировали, что микробиом кожи форели 
отличался от микробиома водной среды [31]. 
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В данном исследовании мы провели анализ вза-
имосвязи бактериологического профиля кишечника 
рыб с бактериальным составом водной среды. В на-
шем случае кишечный микробиом был значительно 
более разнообразным, чем в образцах воды. 

Культивируемое микробное сообщество воды в 
садке было представлено всего двумя филумами – 
Proteobacteria и Bacteroidetes (рис. 3). 

Протеобактерии были наиболее многочислен-
ным типом как в кишечнике радужной форели, так и 
в пробах воды. Подавляющее большинство водных 
бактериальных изолятов (90 %) относилось к фи-
луму Proteobacteria, классу Gammaproteobacteria, 
который был представлен родами Aeromonas, 
Pseudomonas, Stenotrophomonas, Rahnella. До-
минирующими были аэробные бактерии рода 
Pseudomonas (52 % от всего бактериального со-
общества) и факультативно-анаэробные бактерии 
рода Aeromonas (35 %) (рис. 4). Бактерии аэромо-
надно-псевдомонадного комплекса являются ус-
ловно-патогенными и в стрессовых условиях могут 
приводить к вспышке бактериальных инфекций. 
Кроме того, некоторые из них являются зоонозны-
ми патогенами и могут вызывать инфицирование 
человека [3; 4]. 

Представители филума Bacteroidetes составля-
ли лишь 10 % бактериальной популяции водной 
среды. Филум Bacteroidetes был представлен един-
ственным семейством Flavobacteriaceae, родами 
бактерий Flavobacterium (3 %) и Kaistella (6 %) 
(рис. 4). Известно, что некоторые представители 

этого семейства вызывают болезни у пресноводных 
рыб [8]. Например, Flavobacterium psychrophilum 
является распространенным патогеном лососевых.

Таким образом, водная среда может являть-
ся источником патогенных и условно-патогенных 
комменсальных микроорганизмов. В дополнение к 
этому используются интенсивные методы выращи-
вания рыбы, часто водоем зарыбляется с высокой 
плотностью, что способствует развитию инфекций. 

Микробные сообщества кишечника тесно связа-
ны с иммунитетом, разнообразный микробиом ки-
шечника рыб в аквакультуре важен для предотвра-
щения неблагоприятной микробной колонизации, 
и, хотя механизмы полностью не изучены, некото-
рые ключевые процессы были идентифицированы. 
Например, некоторые обитатели кишечника рыб 
могут проявлять ингибирующую активность в от-
ношении патогенов [13]. Сообщалось, что бактерии 
рода Psychrobacter, доминирующего в бактериаль-
ном сообществе кишечника радужной форели, мо-
гут улучшать автохтонное микробное разнообразие 
вдоль желудочно-кишечного тракта, пищеварение и 
врожденный иммунитет рыб [23]. Некоторые пред-
ставители рода Psychrobacter демонстрировали ан-
тагонистическую активность против патогенных 
видов Vibrio anguillarum, Tenacibaculum maritimum 
и Aeromonas salmonicida, что свидетельствует о 
дальнейших перспективах использования этих бак-
терий в качестве пробиотиков, способных оказы-
вать положительное влияние на общее состояние 
здоровья рыб, тем самым повышая их устойчивость 

Рис. 3. Филогенетическое дерево, построенное по результатам сравнения последовательностей 
фрагментов гена 16S рРНК штаммов, изолированных из садковой воды

Fig. 3. A phylogenetic tree constructed based on the results of comparing sequences of fragments 
of the 16S rRNA gene of strains isolated from cage water
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к патогенам [32–34]. Пробиотические бактерии, ис-
пользуемые в аквакультуре, также способны стиму-
лировать экспрессию воспалительных цитокинов 
в кишечнике рыб, увеличивать количество слизи-
стого слоя и повышать фагоцитарную активность. 
Кроме того, в некоторых исследованиях было про-
демонстрировано, что колонизирующие микробы 
также могут модулировать экспрессию генов-хозя-
ев для создания благоприятной среды в кишечнике, 
тем самым ограничивая инвазию патогенов, одно-
временно способствуя экспрессии генов противо-
воспалительных и противовирусных медиаторов 
[5]. Понимание и управление взаимодействием ми-
кробов, хозяина и окружающей среды и связанные 
с этим функциональные возможности в этих обла-
стях могут внести существенный вклад в создание 
более устойчивой отрасли аквакультуры. Использо-
вание пробиотиков в аквакультуре является привле-
кательным биологически безопасным методом сни-
жения воздействия инфекционных заболеваний, но 
до сих пор не является широко распространенной 
практикой [7; 13; 32].
Обсуждение и выводы (Discussion and Conclusion)

Микроорганизмы играют важную роль в круго-
вороте питательных веществ, поддержании каче-
ства воды и здоровье сельскохозяйственных живот-

ных. Все больше фактов указывает на тесную связь 
между нестабильной микробной средой и возник-
новением болезней в аквакультуре. 

В данной работе было исследовано состояние 
водоема, определен уровень бактериальной нагруз-
ки, а также проведен анализ структуры и таксоно-
мического состава культивируемых микробных со-
обществ воды и кишечника радужной форели в ус-
ловиях садкового хозяйства Ярославской области. 

На микробиомы обитающих в воде животных 
оказывает влияние состав микробиома окружаю-
щей среды. В микрофлоре Oncorynchus mykiss и 
воды были обнаружены условно-патогенные виды 
бактерий, которые могут представлять потенциаль-
ную опасность для рыб. Необходим дальнейший 
мониторинг изменений экологической ситуации и 
санитарно-эпизоотического состояния водоема, что 
позволит своевременно принять меры по сниже-
нию микробного загрязнения тканей рыб и окружа-
ющей среды.

Однако микробиомы водных животных не яв-
ляются прямым отражением микробиома окружа-
ющей воды. Сравнительный анализ микробиомов 
пресноводной системы и кишечника радужной 
форели выявил способность организма-хозяина 
концентрировать полезные микроорганизмы даже в 

Рис. 4. Состав микробного сообщества садковой воды:
А – сравнительное обилие доминирующих филумов прокариот;

B – разнообразие микробных сообществ на уровне родов
Fig. 4. Composition of microbial community of cage water:

A – comparative abundance of dominant phylum of prokaryotes;
B – Diversity of microbial communities at the level of genera
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условиях патогенной нагрузки. Полученная коллек-
ция микроорганизмов в дальнейшем может быть 
использована для скрининга потенциальных про-
биотических культур. Пробиотики из автохтонного 
источника имеют больше шансов конкурировать с 
резидентными микроорганизмами, способны ак-
тивно размножаться и быстро становятся преобла-
дающими в составе микрофлоры, что может значи-
тельно улучшить устойчивость к болезням, рост и 
выживаемость рыбы. 

Таким образом, мониторинг и манипулирование 
микробными сообществами в системе аквакуль-

туры имеют большой потенциал не только в под-
держании качества воды, но и в борьбе с инфек-
ционными микробными патогенами. Это поможет 
сократить использование химикатов и антибио-
тиков в системе аквакультуры. Однако успешное 
управление аквакультурой путем манипулирования 
микробиомом в настоящее время затруднено из-за 
недостатка знаний о соответствующих микробных 
взаимодействиях и общей экологии этих систем.
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Abstract. The rapid growth of the aquaculture industry using modern intensive farming methods has led to a num-
ber of problems related to water quality and the spread of infectious diseases in fish. The intestinal physiological 
microbiota of fish and the surrounding aquatic environment forming an ecosystem, the balance of which is a key 
factor in maintaining the health of aquaculture. However, optimizing the microbiota is still a challenging task due 
to a lack of studies about the dominant microorganisms in aquacultures and the influence of environmental factors 
on it. The aim of this work was to study the structure and taxonomic composition of the cultivatable bacterial gut 
community of the rainbow trout Oncorhynchus mykiss under the conditions of the “Yaroslavskaya Trout” cage 
farm. Methods. To identify the isolated strains and characterize the composition of common bacterial communi-
ties were used phenotypic and biochemical characteristics, as well as amplification and sequencing of 16S rRNA 
gene fragments and subsequent phylogenetic analysis. Scientific novelty. Data on the taxonomic diversity of the 
cultivated rainbow trout gut microbiome have been obtained. A comparative analysis of fish intestinal microbio-
cenoses and the surrounding aquatic environment was carried out. Results and practical significance. Gamma-
proteobacteria was the most abundant bacteria in the structure of the studied microbial communities. Bacteria of 
the genera Pseudomonas, Stenotrophomonas, and Aeromonas were found in the microbiome of both the rainbow 
trout intestines and the surrounding aquatic environment, which are opportunistic pathogens and can lead to an 
outbreak of bacterial infections under stressful conditions. However, studies have shown that the surrounding 
aquatic microbiome does not always reflect the microbiome of aquatic organisms. A comparative analysis of the 
freshwater microbiomes and the gut microbiome of rainbow trout revealed the ability of the host organism to con-
centrate beneficial probiotic microorganisms even under conditions of pathogenic presure. The resulting collection 
of microorganisms can be further used for screening potential probiotic cultures.
Keywords: aquaculture Oncorhynchus mykiss, rainbow trout, microbiome, intestines, probiotics.
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