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Резюме 
Актуальность. Изучение разнообразия бактериофагов в дикой природе, включая территории, незатронутые че-
ловеческой деятельностью, представляет существенный интерес с точки зрения определения стратегий поиска 
компонентов бактериофаговых препаратов для борьбы с актуальными инфекциями, обусловленными бакте-
риями с множественной лекарственной устойчивостью. Цель исследования. Описать структуру и особенности ви-
ромов, ассоциированных с колониями морских птиц на островах Баренцева моря, в качестве потенциального 
источника вирулентных бактериофагов для фаготерапии инфекционных заболеваний человека и животных. 
Материал и методы. В ходе исследования проведён метагеномный анализ образцов почв, сформировавшихся в 
колониях птиц на острове Северный архипелага Новая Земля и острове Западный Нортбрук архипелага Земля 
Франца-Иосифа, а также эксперименты по выделению бактериофагов Escherichia coli из этих образцов. Метаге-
номное секвенирование проводилось на секвенаторе DNBSEQ-G400 с длиной парноконцевых прочтений 150 п. н. 
Биоинформационный анализ включал в себя сборку сырых ридов в контиги с использованием MEGAHIT v.1.2.9 
и их классификацию при помощи Kraken2 с использованием Refseq базы данных вирусных последовательностей. 
Выделение бактериофагов проводилось с использованием метода накопления на культурах Escherichia coli flora2c 
и OO17. Геномы двух выделенных бактериофагов были секвенированы и проведён филогенетический анализ их 
последовательностей с использованием программы parsnp. Результаты. В структуре метавиромов доминируют 
последовательности хвостатых фагов класса Caudoviricetes, составляя до 78,45% от общего числа последователь-
ностей, классифицированных в качестве вирусных. Анализ метавиромных данных продемонстрировал значи-
тельное разнообразие бактериофагов класса Caudoviricetes, включая семейства Straboviridae и Shitoviridae, рода 
Baikalvirus, Phitrevirus, представители которых могут быть использованы для фаговой терапии. Из образцов ор-
нитогенных почв выделены два вирулентных бактериофага Escherichia coli. По результатам филогеномного ана-
лиза один из них представляет известный вид рода Justusliebigvirus, а второй может быть классифицирован как 
новый вид рода Kagunavirus. Заключение. Результаты настоящего исследования свидетельствуют о значительном 
биологическом разнообразии вирулентных бактериофагов в составе микробиомов, связанных с колониями мор-
ских арктических птиц, и подтверждают перспективность поиска новых бактериофагов, применимых для фаго-
терапии, в орнитогенных субстратах побережий арктических островов.  
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Введение 
Многочисленные исследования, включая 

рандомизированные клинические испытания, 
проведённые к настоящему времени, предостав-
ляют убедительные доказательства безопасности 
и эффективности фаготерапии инфекций, об-
условленных бактериями с множественной ле-
карственной устойчивостью [1, 2]. 

В то же время, в силу узкой (нередко штам-
мовой) специфичности литического действия 
бактериофагов, современные бактериофаговые 
препараты представляют собой терапевтические 
коктейли, состоящие из нескольких десятков 
штаммов вирусов, при этом очевидна необходи-
мость постоянного обновления их состава с учё-
том изменения клональной структуры бактери-
альных популяций. 

Однако доля лизируемых бактериофагами 
культур основных бактериальных госпитальных 
патогенов в целом невысока и варьирует от 11,5 
до 49% для отечественных поливалентных пре-
паратов [3, 4]. 

В данной связи особенно остро стоит вопрос об 
изыскании новых вирулентных бактериофагов, пер-

спективных для лечения и профилактики инфек-
ций, связанных с оказанием медицинской помощи. 

Изучение экологии вирусов в различных ре-
гионах Земли, основанное на использовании ме-
тагеномных данных, продемонстрировало высо-
кую степень биологического разнообразия 
вирусов, характерных для микробных сообществ 
различных местообитаний в холодных климати-
ческих областях, таких как арктические почвы 
и многолетнемёрзлые породы, пресноводные 
экосистемы Арктики и Антарктики, высокогор-
ные ледники [5, 6]. Кроме того, продемонстри-
ровано [7], что древние микробиомы, сохраняю-
щиеся в объектах криосферы (ледниках) 
представляют собой резервуар новых ранее нео-
писанных таксонов бактериофагов. 

В данной связи изучение разнообразия бак-
териофагов полярных областей представляет су-
щественный интерес с точки зрения определения 
перспектив их практического использования в 
качестве антибактериальных средств в медицине 
и ветеринарии, средств защиты растений. 

Колонии морских птиц в силу высокой ин-
тенсивности обмена микробиотой рассматри-
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Abstract 
Background. Studying the diversity of bacteriophages in pristine Arctic ecosystems is of significant interest for determining 
strategies for finding viruses that can be used as antibacterial agents against multidrug-resistant bacteria. The aim of the 
study was to describe the structure and characteristics of viromes associated with seabird colonies on the Barents Sea is-
lands as a potential source for virulent bacteriophages that can be used for phage therapy of infectious diseases in humans 
and animals. Material and methods. The study included metagenomic analysis of soil samples collected in the seabird col-
onies on Severny Island (Novaya Zemlya archipelago) and Western Northbrook Island (Franz-Josef Land archipelago), as 
well as isolation and sequencing of Escherichia coli bacteriophage genomes from these samples. Metagenomic sequencing 
was performed on a DNBSEQ-G400 sequencing platform with a paired-end read length of 150 base pairs. Further analysis 
included assembling raw reads into contigs using MEGAHIT version 1.2.9, followed by classification using Kraken2 and the 
RefSeq database of viral sequences. Bacteriophage isolation was achieved through the accumulation method using Esch-
erichia coli flora2c and OO17 cultures. The genomes of the two isolated bacteriophages were sequenced, and their phy-
logenetic relationships were analyzed using the Parsnp program. Results. The structure of metaviromes is dominated by 
sequences of Caudoviricetes-class tailed phages, accounting for up to 78.45% of the total number of classified viral 
sequences. The analysis of metavirome data revealed a significant diversity of Caudoviricetes bacteriophages, including 
Straboviridae and Shitoviridae families and genera such as Baikalvirus and Phitrevirus. Representatives of these genera 
can be used in phage therapy. Two virulent Escherichia coli bacteriophages were isolated from ornithogenic soil samples. 
Based on phylogenomic analysis, one of them represents a known species of the genus Justusliebigvirus, while the second 
can be classified as a novel species of the genus Kagunavirus. Conclusion. The current study reveals a considerable diversity 
of virulent bacteriophage species in the microbiomes associated with Arctic seabird colonies, suggesting that there is po-
tential for finding new bacteriophages applicable for phage therapy. 
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ваются в ряде исследований в качестве «горячих 
точек» микробного биоразнообразия [8, 9]. Учи-
тывая данное обстоятельство, мы предположили, 
что участки побережья арктических островов, на 
которых расположены колонии морских птиц, 
могут быть перспективными локациями для по-
иска вирулентных бактериофагов, в том числе, 
применимых в медицине. Морские колониальные 
птицы многочисленны и широко распростра-
нены на побережьях арктических островов, но в 
то же время метавиромные данные из местооби-
таний, испытывающих орнитогенную нагрузку, 
весьма ограничены. 

Цель исследования — описание структуры и 
особенностей виромов, ассоциированных с коло-
ниями морских птиц на островах Баренцева моря, 
в качестве потенциального источника вирулент-
ных бактериофагов для фаготерапии инфекцион-
ных заболеваний человека и животных 

Материал и методы 
Настоящее исследование включало в себя метагеномный 

анализ образцов орнитогенного субстрата (почв, сформиро-
вавшихся в орнитотрофных условиях колоний морских птиц), 
а также исследования по выделению бактериофагов Escheri-
chia coli из этих образцов. 

Материал отбирали в ходе экспедиций «Арктический 
плавучий университет» летом 2024 и 2025 гг. В качестве лока-
ций для отбора проб выбрали участки колоний характерных 
и массовых морских птиц Баренцева моря (обыкновенных 
моёвок Rissa tridactyla и толстоклювых кайр Uria lomvia) на 
архипелагах Земля Франца-Иосифа (ЗФИ) и Новая Земля 
(НЗ), расположенных на территории национального парка 
«Русская Арктика». Информация об исследованных образцах 
представлена в табл. 1. 

Метагеномные исследования. Выделение ДНК осуществ-
лялось с использованием набора реагентов «РИБО-преп», согласно 
протоколу производителя (каталожный номер K2-9-Et-100, Рос-
сия). Для подготовки метагеномных библиотек нами исполь-
зовался набор MGIEasy FS DNA Library Prep Set (MGI, Китай). 
Секвенирование проводилось на секвенаторе DNBSEQ-G400 

с длиной парноконцевых прочтений 150 п. н. Сборка сырых 
ридов осуществлялась с помощью MEGAHIT v.1.2.9 (https://gi-
thub.com/voutcn/megahit) [10]. Классификация полученных 
контигов осуществлялась с помощью Kraken2  [11] с ис-
пользованием стандартной Refseq базы данных вирусных 
последовательностей, актуализированной на 15.10.2025 
(https://benlangmead.github.io/aws-indexes/k2). Визуали-
зация результатов классификации проводилась в Pavian 
(https://shiny.hiplot.cn/pavian/).  

Выделение и идентификация бактериальных куль-
тур для поиска бактериофагов. Микробиологические по-
севы проводились на плотных агаризованных дифференци-
ально диагностических питательных средах (агар Эндо, UTI 
хромогенный агар (Oxoid, Великобритания)). Изоляты, обла-
давшие типичной для бактерий группы кишечной палочки 
морфологией (крупные, розовые, выпуклые с гладким или 
шероховатым краем на агаре Эндо и UTI-агаре) использовали 
для последующего определения видовой принадлежности 
методом MALDI-TOF, а также из них проводилось выделение 
ДНК для геномного секвенирования с использованием на-
боров для выделения геномной ДНК из клеток, тканей и 
крови (Биолабмикс, Россия).  

Таксономическая идентификация проводилась методом 
времяпролётной масспектрометрии на приборе MALDI-TOF 
BactoSCREEN (Литех, Россия), при этом колонии тестируемых 
культур, выросших на плотной питательной среде, наносили 
прямо на мишень. Масс-спектры анализировали с использо-
ванием программного обеспечения Biotyper 3.1. 

Выделение бактериофагов. В качестве чувствительных 
культур для выделения бактериофагов использовали штаммы 
Escherichia coli  flora2c, OO17, выделенные от местных морских 
колониальных птиц прижизненно (от отловленной толсто-
клювой кайры) или post mortem (от свежего трупа моевки). 
Характеристика данных культур представлена в табл. 2. 

Выделение бактериофагов осуществлялось следующим 
образом: 1 г изучаемого субстрата смешивали с 10 мл физио-
логического раствора, а затем к полученной суспензии до-
бавляли 240 мл свежей бульонной культуры одного из штам-
мов E. coli (NB12, OO17) после двухчасового проращивания в 
переносном термостате. Тестовые штаммы были выделены 
из образцов биоматериала (смывы из клоаки толстоклювой 
кайры, почва под колонией птиц) непосредственно в полевых 
условиях. Через 18–20 ч проводили фильтрацию бульонных 
культур через бактериальные фильтры (Jet Biofil, КНР) с диа-
метром пор 0,45 мкм. Фильтраты тестировали на присутствие 
вирусных частиц методом спот-теста в 5 десятикратных раз-
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ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНЫЕ СТАТЬИ

Таблица 1. Характеристика исследованных образцов биологического материала 
Table 1. Characteristics of the studied biological material samples 
№ п. п.                 Тип                                Место отбора проб                        Основные                         Количество образцов, 
                  биологического                                                                                    виды птиц,                             протестированных 
                         материала                                                                                       формирующие             на наличие бактериофагов 
                                                                                                                                                колонию                                   Escherichia coli / 
                                                                                                                                                                                       подвергшихся метагеномному 
                                                                                                                                                                                                       секвенированию  
1                  Орнитогенная                        Мыс Желания,                     Обыкновенная                                        4/1 
                             почва                     о. Северный, Новая Земля                  моевка 
                                                                 (76.95447°N 68.57958°E ),             Rissa tridactyla 
                                                                       каменистый пляж 
                                                                   под колонией моевок                                                                                            
2                  Орнитогенная                           Мыс Флора,                         Толстоклювая                                         4/1 
                             почва                        о. Западный Нортбрук,                       кайра 
                                                                  Земля Франца-Иосифа                 Uria lomvia 
                                                               (79.953290°N, 50.171550°E),  
                                                               склон с мохово-злаковым 
                                                             сообществом под скальной 
                                                                стенкой с колонией птиц                                                                                        



ведениях, а затем при выявлении зон лизиса проводили пас-
сирование фаголизатов на тестовом штамме. Фаголизаты, 
очищенные путём фильтрации через шприцевые фильтры с 
диаметром пор 0,22 мкм (Jet Biofil, КНР), использовали для 
выделения ДНК набором для выделения геномной ДНК из 
клеток, тканей и крови DU-250 (Биолабмикс, Россия). 

Секвенирование бактериальных и вирусных геномов. 
Библиотеки для секвенирования готовили из 50 нг геномной 
ДНК с применением набора MGIEasy FS DNA Library Prep Set 
(MGI, Китай), согласно протоколу производителя. Секвени-
рование осуществляли на приборе DNBSEQ-G50 (MGI, Китай) 
с длиной прочтений 2×150 п. н. в НИИ ЭМ им. Пастера. 

Аннотирование полученных черновых бактериальных 
геномов было проведено с использованием ресурса RAST 
(http://rast.nmpdr.org). Поиск генов вирулентности и рези-
стентности, определение серотипов, сиквенстипов по схемам 
MLST и cgST проводили с использованием сервисов ресурса 
Center for Genomic Epidemiology (http://cge.cbs.dtu.dk/services). 
Аннотирование геномов бактериофагов проводилось с ис-
пользованием инструмента pharokka https://github.com/gbou-
ras13/pharokka (https://github.com/gbouras13/pharokka). Для 
проведения филогенетического анализа из базы данных NCBI 
GeneBank были отобраны полногеномные последовательно-
сти бактериофагов, продемонстрировавшие наибольшее 
сходство с описываемыми изолятами по результатам вырав-
нивания с помощью BLAST. Филогенетические древа по-
строены с помощью программы parsnp [12]. 

Результаты и обсуждение 
В результате предподготовки и секвенирова-

ния для образца 1 (почва под колонией моевки 
на мысе Желания, острова Северный, НЗ) полу-
чено 26,6 млн прочтений надлежащего качества 
длиной 110 п. о.; для образца 2 (мыс Флора, остров 
Западный Нортбрук, ЗФИ) — 25,2 млн прочтений 
надлежащего качества длиной 110 п. о. В резуль-
тате сборки данных метагеномного секвенирова-
ния: в образце 1 получено 666306 контигов про-
тяжённостью от 200 до 923 тыс п. о., медианная 
протяжённость 463 (25%–75% перцентили: 
363–695) п. о.; в образце 2 было получено 520745 
коротких контигов протяжённостью от 200 до 
134  тыс. п. о., медианная протяжённость 472 
(25%–75% перцентили: 366–727) п.о. 

В общей сложности в образце 1 в качестве 
вирусных было классифицировано 781 последо-
вательностей (0,12%), в образце 2 — 794 (0,15%). 

Результаты классификации последователь-
ностей вирусов в изученных метагеномах пред-
ставлены на рис. 1, 2. 

Как видно из данных, представленных на 
рис.  1 и 2, подавляющее большинство последо-
вательностей (619 из 789 и 585 из 795) в обоих об-
разцах соответствует классу Caudoviricetes, пред-
ставленных хвостатыми бактериофагами. Таким 
образом, доля представителей этого класса от об-
щего количества классифицированных вирусных 
последовательностей составляет 78,45 и 73,58% 
соответственно. 

Среди родов хвостатых вирусов в структуре 
обоих метагеномов наиболее значительные доли 
составляют бактериофаги рода Baikalvirus. Бакте-
риофаги этого рода, лизирующие бактерии рода 
Pseudomonas, ранее были обнаружены в воде озера 
Байкал [13]. К числу других групп псевдомонадных 
бактериофагов, последовательности которых были 
обнаружены в исследуемом материале, относятся 
бактериофаги рода Phitrevirus. Бактериофаги дан-
ного рода ранее было предложено использовать в 
качестве компонентов терапевтических коктейлей 
для терапии синегнойной инфекции [14]. 

С точки зрения использования в качестве 
агентов фаготерапии вызывает интерес иденти-
фикация в образце с острова Западный Нортбрук 
(ЗФИ) последовательностей бактериофагов мико-
бактерий Anayavirus [15]. Кроме того, метавиромы 
содержали последовательности вирусов, раннее 
определённых в качестве фагов флавобактерий 
(Immutovirus sp. — в образце 1 и Peternellavirus sp. 
в образце 2) [16, 17], а также последовательности 
гигантских джамбо-вирусов Polybotosvirus. Среди 
вирусов данного рода известны бактериофаги фи-
топатогенных агробактерий и ризосферных бак-
терий рода Sinorhizobium [18, 19]. В обоих образцах 
представлены также последовательности бакте-
риофагов рода Ampunavirus — вирулентных бак-
териофагов ральстоний [20].  

Необходимо отметить, что в метагеномах 
были идентифицированы последовательности 
семейств бактериофагов энтеробактерий Strabo-
viridae и Shitoviridae, неклассифицированные до 
уровня рода. Представители данных семейств 
обладают антибиоплёночной активностью и мо-
гут быть использованы для фаготерапии инфек-
ционных заболеваний, вызываемых эшерихиями 
и клебсиеллами [21]. 
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Таблица 2. Характеристика культур Escherichia coli, использованных для выделения бактериофагов 
Table 2. Characteristics of Escherichia coli cultures used for bacteriophage isolation  
Наименование               Источник                   Серотип     ST         cgST                       Основные                                      Гены 
штамма                              выделения                                                                                                   гены                                 устойчивости 
                                                                                                                                                                  вирулентности                  к антибиотикам 
OO17                             Смыв из клоаки            O15:H18      69         2377                            Гены                                         dfrA5 
                                   толстоклювой кайры                                                               иерсиниабактинового 
                                 о. Восточный, Большие                                                           кластера сидерофоров, 
                                  Оранские острова, НЗ                                                                   гемолизины E и F                                  
flora2c                        Кишечник моевки,          O22:H14    4448    192210            usp, vat, ibeA, hlyF,                ampC-подобная 
                                мыс Флора, о. Западный                                                        остров патогенности HPI,       бета-лактамаза 
                                         Нортбрук, ЗФИ                                                                                 fdeC, papC                                    blaEC 
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Рис. 1. Метавиром образца орнитогенной почвы под колонией обыкновенной моевки Rissa tridactyla, мыс 
Желания, остров Северный, Новая Земля.  
Примечание. Цифрами обозначено количество классифицированных последовательностей соответствующего 
таксономического ранга: K — Kingdom (царство); P — Phylum (филум); С — Class (класс); O — Order (порядок); 
F — Family (семейство); G — Genus (род); S — Species (вид). 
Fig. 1. Metavirome of a sample of ornithogenic soil from a colony of black-legged kittiwake (Rissa tridactyla), on Cape 
Zhelaniya, Severny Island, Novaya Zemlya. 
Note. The numbers indicate the number of classified sequences of the corresponding taxonomic rank: K — Kingdom; P —
Phylum; C — Class; O — Order; F — Family; G — Genus; S — Species.
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Рис. 2. Метавиром образца орнитогенной почвы под колонией толстоклювой кайры Uria lomvia, мыс мыс 
Флора, остров Западный Нортбрук, Земля Франца-Иосифа. 
Fig. 2. Metavirome of a sample of orntogenic soil from a colony of thick-billed murre Uria lomvia, on Cape Flora, West 
Northbrook Island, Franz Josef Land. 

Нефаговая часть вирома в обоих образцах была 
представлена, главным образом, группой гигант-
ских вирусов класса Megaviricetes. Данные вирусы, 
паразитирующие в клетках простейших, часто об-
наруживаются в экстремально холодных местооби-

таниях, включая арктические многолетнемёрзлые 
породы и мумии ископаемых животных, сохраняю-
щиеся в них [22]. Предполагается потенциальная 
патогенность по отношению к человеку некоторых 
представителей данного класса [23]. 



Таким образом, метавиромные данные проде-
монстрировали значительное разнообразие бак-
териофагов класса Caudoviricetes, вирулентные 
представители которого могут быть использованы 
для фаговой терапии инфекций человека и жи-
вотных, а также защиты культурных растений.  

Учитывая это обстоятельство, мы предпри-
няли попытку оценить принципиальную воз-
можность выделения вирулентных бактерио-
фагов из изучаемых образцов орнитогенного 
биоматериала. В качестве тестовых культур для 
поиска бактериофагов мы использовали две 
культуры Escherichia coli, выделенные от птиц 
и обладающие типичным для APEC (avian patho-
genic Escherichia coli — птичьих патогенных Esche-
richia coli) набором факторов патогенности. При 
выборе целевого вида бактерий для поиска бак-
териофагов мы исходили из установленного ра-
нее факта широкого распространения патоген-
ных для птиц Escherichia coli в биологическом 
материале и почвах, ассоциированных с их ко-
лониями на островах Баренцева моря [24]. Сле-
дует отметить, что эшерихии группы APEC рас-
полагают эпидемическим потенциалом, 
который определяется генетически сходством 
данного патотипа кишечной палочки с челове-
ческими ExPEC (уропатогенными эшерихиями 
(UPEC) и эшерихиями, ассоциированными с ме-
нингитом новорождённых (NMEC)) [25]. Данное 
обстоятельство, по нашему мнению, актуализи-
рует востребованность поиска бактериофагов, 
способных к специфическому лизису штаммов 
эшерихий данной группы. 

В результате проведённых исследований 
было выделено два бактериофага. 

Из орнитогенной почвы в пределах колонии 
морских птиц на на мысе Флора (остров Западный 
Нортбрук, ЗФИ) выделен бактериофаг, активный 
в отношении тестового штамма Escherichia coli 
flora 2c. Данный фаг (обозначенный как «flora») 
образовывал прозрачные бляшки с небольшим 
количеством колоний вторичного роста на газоне 
восприимчивой культуры и поддерживался при 
пассировании на ней в титре 108 к. о. е. на мл.  

Геном бактериофага был секвенирован. На 
основании отсутствия генов фаговых интеграз, 
установлено, что бактериофаг является вирулент-
ным. Размер генома составил 148197 п. н.  

В результате выравнивания с использова-
нием алгоритма BLAST, установлено, что выде-
ленный бактериофаг относится к роду Justuslie-
bigvirus. Нуклеотидная последовательность 
генома бактериофага обнаруживает 95% уровень 
сходства (идентичность — 96%, покрытие — 
98,5%) к ближайшему представителю данного 
рода — бактериофагу Justusliebigvirus VEcB (Gen-
bank Acc. № OZ035773.1). Филогения наиболее 
близких к данному фагу вирусов, построенная на 

основании учёта однонуклеотидных полимор-
физмов (single nucleotide polymorphism, SNP) в ко-
ровом геноме, представлена на рис. 3. 

Следует отметить, что бактериофаги данного 
рода рассматриваются в качестве перспективных 
компонентов препаратов для фаготерапии инфек-
ционных заболеваний человека, в частности ин-
фекций мочевыводящих путей, вызванных уропа-
тогенныными штаммами Escherichia coli (UPEC) [26]. 

Из образца орнитогенной почвы из колонии 
моевки на мысе Желания (остров Северный, НЗ) 
на культуре Escherichia coli OO17 был выделен вто-
рой бактериофаг, названный нами «Mzh1». Фаг 
формировал прозрачные бляшки с небольшим ко-
личеством колоний вторичного роста на газоне вос-
приимчивой культуры и культивировлся на ней в 
титре 106 к. о. е. на мл. Геном данного бактериофага 
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Рис. 3. Филогенетическое дерево бактериофагов рода 
Justusliebigvirus, построенное на основании анализа 
SNP в коровом геноме. 
Fig. 3. Phylogenetic tree of bacteriophages of the genus 
Justusliebigvirus, constructed based on SNP analysis in 
the core genome. 



размером 43606 также не содержал генов фаговых 
интеграз и проявил наибольшее сходство (93% сход-
ства при покрытии 81%) с геномом бактериофага 
vB_EcoS_GZMU_E2010 (Genbank Acc. № PV845598.1) 
из рода Kagunavirus. Полученные данные позво-
ляют классифицировать данный бактериофаг в ка-
честве нового вида вирусов данного рода. 

Филогенетические взаимоотношения бакте-
риофагов, наиболее близких фагу Mzh1 по ре-
зультатам SNP анализа в коровых генах, представ-
лены на рис. 4. 

Фаги, отнесённые к данному роду, как пока-
зано ранее [27], также могут быть применены для 
терапии инфекций мочевыводящих путей, обу-
словленных уропатогенными штаммами кишеч-
ной палочки.  

Таким образом, результаты культуральных ис-
следований демонстрируют возможность выделе-
ния новых видов бактериофагов из местообита-
ний, ассоциированных с колониями арктических 
морских птиц, и подтверждают полученные в ре-
зультате метагеномного секвенирования данные о 
значительном биологическом разнообразии виру-
лентных бактериофагов орнитогенных субстратов, 
в т. ч. применимых в качестве компонентов препа-
ратов для фаготерапии. Следует отметить, что по-
лученные результаты согласуются с результатами 
ранее проведённого исследования, показавшего 
существенное таксономическое разнообразие бак-
териофагового вирома в водных экосиcтемах ар-
хипелага Шпицберген [28]. 

Заключение 
В исследовании с использованием методов 

метагеномного анализа и классических культу-
ральных методов получены данные, подтвер-
ждающие перспективность поиска новых бакте-
риофагов в орнитогенных субстратах островов 
Арктики. В частности, один из двух выделенных 
нами бактериофагов Escherichia coli, по результа-
там филогеномного анализа, может быть отнесён 
к новому виду рода Kagunavirus. 

Перспективы применения арктических бакте-
риофагов в качестве антибактериальных средств 
в настоящее время могут быть существенно рас-
ширены с учётом появившихся в последние годы 
исследований, свидетельствующих о полигосталь-
ности ряда бактериофагов, позволяющей им ин-
фицировать представителей различных видов и 
даже родов бактерий [29]. 
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Рис.  4. Филогенетическое дерево бактериофагов, род-
ственных Mzh1, построенное на основании анализа 
SNP в коровом геноме. 
Fig. 4. Phylogenetic tree of bacteriophages related to Mzh1, 
constructed based on SNP analysis in the core genome. 
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