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Несмотря на то, что большинство патогенных бактерий эффективно удаляются из сточных вод при
их биологической очистке, некоторые патогены, в частности, Arcobacter могут сохраняться в очи-
щенной воде. С помощью профилирования по генам 16S рРНК исследован состав микробных со-
обществ коммунальных сточных вод города Москвы до и после биологической очистки на Любе-
рецких очистных сооружениях. В поступающей сточной воде преобладали фекальные загрязнители
родов Acinetobacter, Aeromonas, Arcobacter, Bacteroides, Streptococcus и Veillonella, которые включают па-
тогены человека. После очистки относительное содержание этих бактерий снижалось в 50‒100 раз.
В микробиоме очищенной воды преобладали бактерии, характерные для активного ила, в том чис-
ле, нитрификаторы Nitrospira и Nitrosomonas, а также фосфат- и гликоген-аккумулирующие микро-
организмы. Таким образом, патогенные бактерии, включая Arcobacter, эффективно удаляются на
московских очистных сооружениях.
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Основной функцией очистных сооружений
сточных вод является удаление из сточных вод
органических и неорганических загрязнителей
перед их сбросом в окружающую среду или на-
правлением на повторное использование. Также
очистные сооружения должны обеспечивать уда-
ление из сточных вод фекальных загрязнителей и
патогенных микроорганизмов (Kristensen et al.,
2020). В число таких патогенов входят представи-
тели родов Escherichia, Campylobacter, Salmonella и
Shigella, которые в процессе очистки сточных вод
могут удаляться более чем на 99% (Mølgaard et al.,
2002).

Обычно очистка сточных вод на крупных очист-
ных сооружениях проходит в три этапа. Первый
этап включает физические методы очистки воды
(осветление), второй этап ‒ биологическую очист-
ку в биореакторах с активным илом (АИ), третий
этап – окончательную доочистку воды, включаю-
щую обеззараживание с помощью ультрафиоле-
тового облучения. Консорциум микроорганизмов
АИ, развивающийся в биореакторах, осуществля-
ет окисление органических веществ, удаляет азот
и фосфаты. Поступающие со сточной водой мик-
роорганизмы, в том числе патогены, могут адсор-

бироваться на частицах АИ и удаляться вместе с
избыточным АИ, в результате чего в очищенной
воде их доля оказывается намного более низкой
(Mølgaard et al., 2002).

Обычно выявление фекальных загрязнителей
и бактериальных патогенов проводится с приме-
нением классических методов ‒ посева на селек-
тивные среды, либо с использованием ПЦР в ре-
альном времени на маркерные гены. Скрининг на
основе культивирования был “золотым” стандар-
том в оценке микробиологического качества сточ-
ных вод (Di Cesare et al., 2020). Однако эти методы
обеспечивают детекцию только некоторых инди-
каторных видов, таких как Escherichia coli и другие
энтеробактерии (Koivunen et al., 2003; Frigon et al.,
2013). Поскольку многие патогены трудно культи-
вировать в стандартных условиях, или их присут-
ствие вообще не тестируют, реальная эффектив-
ность их удаления может оставаться неизвестной,
что затрудняет оценку роли очистных сооруже-
ний в защите от попадания патогенных микроор-
ганизмов в окружающую среду (Kristensen et al.,
2020).

Применение молекулярных методов позволи-
ло расширить представления о разнообразии и ге-
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нетическом потенциале микробных сообществ
сточных вод и АИ очистных сооружений, а также
о присутствии в них патогенных микроорганиз-
мов (Hultman et al., 2018; Karaolia et al., 2021). Эти
работы также показали, что, хотя большинство
патогенов эффективно удаляются при биологи-
ческой очистке сточных вод, некоторые из них
(например, Arcobacter) сохраняются и входят в
число доминирующих членов микробного сообще-
ства и в очищенной воде (Kristensen et al., 2020).

Несмотря на то, что очистные сооружения
Москвы являются одними из крупнейших в мире,
большинство исследований связанных с ними
микробных сообществ было выполнено класси-
ческими методами. Загайновой и соавт. (2022) с
применением методов культивирования на всех
этапах очистки были идентифицированы потен-
циально патогенные бактерии Pseudomonas aeru-
ginosa, E. coli, Raoultella ornithinolytica, Aeromonas
hydrophila, A. caviae, A. molluscorum, Enterococcus hi-
rae, E. faecium, E. faecalis, Clostridium perfringens,
Streptococcus lutetiensis и S. suis. Известно лишь не-
сколько работ, в которых микробные сообщества
сточных вод и активных илов очистных установок
были исследованы с помощью современных мо-
лекулярно-генетических методов. Щеголькова и
соавт. (2016) провели профилирование по генам
16S рРНК составов микробных сообществ сточ-
ных вод и активных илов на очистных сооруже-
ниях, обеспечивающих очистку городских сточ-
ных вод, сточных вод скотобоен и нефтеперера-
батывающего завода. Содержание большинства
известных патогенных микроорганизмов (Strepto-
coccus, Trichococcus и др.), обнаруженных в посту-
пающих на очистку сточных водах, значительно
снижалось в активных илах (Shchegolkova et al.,
2016). Структура микробных сообществ активных
илов 9 крупномасштабных очистных сооружений
коммунальных сточных вод г. Москвы была оха-
рактеризована нами молекулярными методами
(Begmatov et al., 2022). Однако в этих работах не
проводился сравнительный анализ состава мик-
робных сообществ сточных вод до и после очист-
ки, что не позволяет выявить изменения их соста-
ва и определить эффективность удаления пато-
генных микроорганизмов.

Целью данного исследования являлась харак-
теристика состава микробных сообществ сточной
воды до и после биологической очистки на Любе-
рецких очистных сооружениях г. Москвы. Этот
комплекс очистных сооружений, имеющий про-
изводительность 3 млн м3/сут, является крупней-
шим в Европе и обеспечивает прием и очистку хо-
зяйственно-бытовых и промышленных сточных
вод. Объектами исследования являлись образцы
осветленной сточной воды после первичного отста-
ивания и воды, прошедшей биологическую очистку
в биореакторе, использующем трехстадийный анаэ-
робый/анкосидный/аэробный процесс, извест-

ный как технология Кейптаунского университета
(UCT).

Химический состав воды определяли в испы-
тательном центре “МГУЛАБ” с использованием
методик ионной хроматографии и спектрофото-
мерии. Для характеристики состава микробного
сообщества отбирали пробы воды (по 5 л), затем
клетки собирали с помощью центрифугирования.
Суммарную ДНК выделяли с помощью набора
DNeasy Power Soil Pro Kit (“Qiagen”). Вариабельный
V3‒V4 регион гена 16S рРНК амплифицировали с
использованием универсальных праймеров 341F
(5'-CCTAYG GGDBGCWSCAG) и 806R (5'-GGA
CTA CNVGGG THTCTAAT) (Frey et al., 2016).
ПЦР фрагменты секвенировали на Illumina
MiSeq (в формате 2 × 300 нуклеотидов). Пересе-
кающиеся парные чтения объединяли с помощью
FLASH v.1.2.11 (Magoc et al., 2011). Прочтения из
обоих образцов были объединены, исключены
низкокачественные и химерные последовательно-
сти. Прошедшие фильтрацию последовательности
фрагментов гена 16S рРНК были кластеризованы в
оперативные таксономические единицы (ОТЕ) на
уровне 97% идентичности. Для определения доли
ОТЕ в каждом из образцов, на последовательности
ОТЕ были наложены исходные чтения (включая
низкокачественные и синглетоны) с минимальной
идентичностью 97% на всей длине. Для выполнения
всех этих процедур использовался пакет программ
USEARCH v.11 (Edgar, 2010). Таксономическую
идентификацию ОТЕ проводили с использовани-
ем алгоритма VSEARCH v.2.14.1 по базе данных
SILVA v.138 (Rognes et al., 2016). Последовательно-
сти фрагментов гена 16S рРНК депонированы в
базе NCBI Sequence Read Archive (SRA) и доступ-
ны через BioProject PRJNA945245.

Данные химического анализа сточных вод по-
казали, что применяемая технология UCT позволя-
ет эффективно удалить из сточных вод органиче-
ские вещества (характеризуется биологическим и
химическим потреблением кислорода), азот и
фосфор (табл. 1).

Для характеристики состава сообществ было
использовано 19750 и 14930 прошедших фильтра-
цию последовательностей фрагментов гена 16S
рРНК для образцов сточной воды до и после
очистки соответственно. На уровне вида в образ-
цах было детектировано 1186 и 1467 ОТЕ. О более
высоком разнообразии микробного сообщества
очищенной воды свидетельствует и индекс Шен-
нон (5.45, в воде до очистки – 4.81).

Как и ожидалось, составы микробных сооб-
ществ сильно отличались. После очистки воды
относительная численность 307 родов уменьши-
лась более чем в 2 раза, доли 306 родов увеличи-
лись более чем в 2 раза, а для 45 родов доли в со-
обществах существенно не изменились (измене-
ния численности менее чем в 2 раза). В табл. 2
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приведены данные об относительной численно-
сти родов, составлявших не менее 1% микробио-
ма, в образцах осветленной сточной воды до био-
логической очистки (ОСВ) и в очищенной воде
(ОЧВ).

Среди бактерий, преимущественно детектиро-
ванных в ОСВ, преобладали представители фе-
кальной микробиоты, которых часто обнаружи-
вают в сточных водах: Collinsella (Azcarate-Peril et al.,
2021), Bacteroides, Prevotella, Arcobacter (Fisher et al.,
2014) и близкие к нему рода семейства Arcobacter-
aceae, Blautia (Koskey et al., 2014), Faecalibacterium,
Veillonella и др. К потенциальным патогенам от-
носятся представители Bacteroides, Arcobacteraceae,
Streptococcus, Acinetobacter, Aeromonas и Veillonella
(Altwegg et al., 1989; Wexler, 2007; Collado et al.,
2011; Antunes et al., 2014), суммарная доля которых
в ОСВ составляла 44.5% микробиома. Все эти
бактерии эффективно удалялись при очистке и
составляли лишь 1.2% сообщества в ОЧВ. В част-
ности, эффективность удаления Arcobacter со-
ставляла более 98%, хотя ранее сообщалось о низ-
кой эффективности удаления этого патогена из
сточных вод (Kristensen et al., 2020). Ранее прове-
денные исследования 14 установок по очистке
коммунальных сточных вод в Дании показали,
что доля Arcobacter в поступающей на очистку воде
составляла от 0.9 до 15%, а в полностью очищенной
воде – от 1.6 до 13%, причем в их числе были обна-
ружены патогенные для человека A. cryaerophilus и
A. butzleri. Поэтому распространение патогенных
представителей рода Arcobacter со сточными вода-
ми может быть серьезной проблемой (Kristensen
et al., 2020). Вероятно, АИ в Московских очист-
ных сооружениях хорошо адсорбирует клетки Ar-

cobacter, в отличие от АИ установок, исследован-
ных Kristensen et al. (2020).

В микробиоме очищенной воды преобладали
бактерии, характерные для активных илов очист-
ных сооружений и играющие важную роль в уда-
лении азота (Nitrospira и Nitrosomonas) и фосфора
(Dechloromonas), а также гликоген-аккумулирую-
щие бактерии Ca. Competibacter. Многочислен-
ность этих функциональных групп согласуется с
высокой эффективностью удаления азота и фос-
фора. Также были обнаружены микроорганизмы
филумов Bacteroidota (env.OPS_17), Chloroflexi (1-
20, A4b класса Anaerolineae), Proteobacteria (Chitini-
vorax), Nanoarchaeota и Patescibacteria, входившие
в число доминирующих групп в ранее охаракте-
ризованных микробиомах активных илов мос-
ковских очистных сооружений (Begmatov et al.,
2022). По-видимому, эти бактерии размножаются
в активном иле и, частично вымываясь из него,
поступают в очищенную воду.

Таким образом, анализ состава микробных со-
обществ сточных вод на Люберецких очистных
сооружениях показал, что все наиболее много-
численные в поступающей на очистку воде по-
тенциальные патогены, включая представителей
рода Arcobacter, удаляются с высокой эффектив-
ностью, их доли в микробиоме воды снижаются в
50‒100 раз. Поскольку общая концентрация мик-
роорганизмов в очищенной воде, как правило, на
2 порядка ниже, чем поступающих на очистку
стоках (Kristensen et al, 2020), эффективность уда-
ления патогенов оказывается еще выше.

Таблица 1. Основные характеристики сточных вод

Показатель,
единица измерения Осветленная сточная вода Очищенная сточная вода

Биохимическое потребление кислорода
(за 5 сут инкубации), мг/дм3 183 ± 26 1.31 ± 0.18

Химическое потребление кислорода, мг/дм3 343 ± 51 58 ± 12

Ионы аммония, мг/дм3 52.6 ± 4.2 <0.05

Нитрат ионы, мг/дм3 <0.1 <0.1

Нитрит ионы, мг/дм3 <0.1 0.17 ± 0.02

Сульфат ионы, мг/дм3 53.3 ± 6.9 72.6 ± 9.4

Фосфат ионы, мг/дм3 8.4 ± 1.1 0.74 ± 0.10
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Таблица 2. Изменение относительной численности доминирующих представителей микробных сообществ в ре-
зультате очистки сточных вод

* Отдельный род семейства Arcobacteraceae в таксономии SILVA v.138.

Филум Род Доля в ОСВ (%) Доля в ОЧВ (%)

Рода, доля которых уменьшилась в очищенной воде

Actinobacteriota Collinsella 1.52 0.04

Bacteroidota Bacteroides 2.23 0.05

Cloacibacterium 1.04 0.15

Macellibacteroides 1.69 0.07

Prevotella_9 1.11 0.03

Campylobacterota Arcobacter 13.89 0.23

Arcobacteraceae* 3.42 0.15

Pseudarcobacter 1.66 0.05

Sulfurospirillum 1.19 0.05

Firmicutes Blautia 2.22 0.06

Faecalibacterium 1.53 0.01

Streptococcus 12.30 0.23

Trichococcus 2.33 0.12

Veillonella 1.68 0.02

Fusobacteriota Hypnocyclicus 1.94 0.03

Proteobacteria Acinetobacter 6.71 0.35

Aeromonas 2.59 0.16

Tolumonas 1.26 0.01

Итого 60.30 1.80

Рода, доля которых увеличилась в очищенной воде

Bacteroidota env.OPS_17 0.03 1.02

Chloroflexi 1-20 0.06 1.39

A4b 0.02 1.45

Cyanobacteria Ancylothrix_8PC 0.00 1.23

Tychonema_CCAP_1459-11B 0.00 2.98

Nanoarchaeota Woesearchaeales 0.11 7.01

Nitrospirota Nitrospira 0.18 3.68

Patescibacteria Ca. Nomurabacteria 0.09 2.71

Proteobacteria Ca. Competibacter 0.51 11.30

Chitinivorax 0.01 1.32

Dechloromonas 0.77 1.90

Nitrosomonas 0.03 2.57

Итого 1.80 38.55
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Abstract—While most pathogenic bacteria are efficiently removed from wastewater during biological treat-
ment, some pathogens, notably Arcobacter, may be abundant in the purified water. Using 16S rRNA gene
profiling, the composition of microbial communities of municipal wastewater in the city of Moscow was stud-
ied before and after biological purification at the Lyubertsy wastewater treatment plant. Fecal contaminants
of the genera Acinetobacter, Aeromonas, Arcobacter, Bacteroides, Streptococcus, and Veillonella, which include
human pathogens, predominated in the influent wastewater. After treatment, the relative abundance of these
bacteria decreased by 50‒100 times. Predominant organisms in the microbiome of the eff luent water were
bacteria characteristic of activated sludge, including the nitrifiers of the genera Nitrospira and Nitrosomonas,
as well as phosphate- and glycogen-accumulating microorganisms. Thus, pathogenic bacteria, including Ar-
cobacter, are effectively removed at the Moscow wastewater treatment plant.
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