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АНОТАЦІЯ
Проведено дослідження морфологічних і фізіолого-біохімічних характеристик активно антагоністичного штаму Bacillus subtilis 231, а також аналіз компонентного складу його екзометаболому. Виявлено, що даний штам помірно відрізняється від Bacillus subtilis за морфологічними, але досить значно за патерном утилізації цукрів. 
В спектрі екзометаболітів штаму надійно виявлено ряд циклічних діпептидів та ліпопептидів. Останні представлені сурфактинами та гагеотетринами, та бациломіцинами). Також в екзометаболомі виявлено ряд молекулярних йонів, що неможливо ідентифікувати за допомогою сучасних баз даних.
Роботу викладено на 47 сторінках, вона містить 6 таблиць та 2 рисунки. Наведено посилання на 73 джерела літератури.
Ключові слова: Bacillus subtilis, екзометаболом, глибоководні відкладення, антагоністична ативність

A study of the morphologicalб physiological and biochemical characteristics of the actively antagonistic strain Bacillus subtilis 231 as well as an analysis of the composition of its exometabolome. It was found that this strain differs moderately from Bacillus subtilis in terms of morphology, but quite significantly in the pattern of utilization of sugars. 
A number of cyclic dipeptides and lipopeptides were reliably detected in the spectrum of exometabolites of the strain. The latter are represented by surfactins and gageotetrins, and bacillomycins. Also, a number of molecular ions were found in the exometabolome, which cannot be identified using modern databases. 
The work is laid out on 47 pages, it contains 6 tables and 2 figures. References to 73 literature sources are given. 
Key words: Bacillus subtilis, exometabolome, deep-sea sediments, antagonistic activity
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Вступ
Актуальність даного дослідження зумовлена проблемою антимікробної резистентності, тому що більшість об’єктів дослідження мають резистентну мікробіоту. У 2014 році Світова організація охорони здоров’я, офіційно оголосила про загострення кризи, пов'язаної з резистентністю мікроорганізмів до антимікробних препаратів. Понад 70% мікроорганізмів, викликаючи внутрішньолікарняні інфекції, виявили стійкість до принаймні одного антибіотика.
Мікроорганізми, ізольовані з ґрунту, традиційно вважаються перспективним джерелом антибіотиків, але їхній потенціал у суходольних біотопах виснажується. Тому зараз увага дослідників поступово зсувається у напрямку мікроорганізмів недостатньо вивчених середовищ, таких як моря та океани, з метою пошуку нових антибіотиків. Працюють великі програми, спрямовані на вивчення мікробіот морських осадів і води, гіддробіонтів. включаючи губок, коралів тощо.
Результативність цього напрямку вже показанна відкриттям нових класів біологічно активних сполук, представлених морськими актинобактеріями 
У морських споротвірних бактерій виявлені не тільки вже відомі для суходольних антібіотики, але й унікальні антимікробні сполуки, які раніше не були вивчені. 
Штам Вacillus subtilis 231 було ізольовано на кафедрі мікробіології, Вірусології та біотехнології ОНУ ім. І.І. Мечникова і визначено до виду за результатами аналізу жирно кислотного профілю та показано його високу антагоністичну активність, що включала пригнічення росту всіх використаних тест-штамів. Природа даної активності і таксономічне положення штаму, виходячи з лабільності результатів аналізу профілю жирних кислот, лишалися, відповідно, невідомою і не уточненою.

Мета і завдання дослідження : 
Обрана тема дипломної роботи присвячена вивченню фізіолого-біохімічної та екзометаболічної характеристики особливостей бактерій Bacillus subtilis 231, ізольованих з глибоководних донних відкладень Чорного моря. 
Для досягнення поставленої мети вирішували такі завдання:
-   Дослідити культуральні, тинкторіальні та цитоморфологічні властивості клітин Bacillus subtilis 231 з використанням методів класичної мікробіологі
· Дослідити спектр утилізації хімічних речовин клітинами штаму Bacillus subtilis 231 з використанням тест-системи АРІ 50СН-В
· Дослідити спектр екзометаболітів Bacillus subtilis 231 з використанням рідинної хроматографії - мас-спектрометрії з електроспрей-іонізацією
Об’єкт дослідження
Властивості бактерії Bacillus subtilis 231.
Предмет дослідження:
Тинкторіальні, культуральні, цитоморфологічні і фізіологічні ознаки бактерій штаму Bacillus subtilis 231 та спектр їх екзометаболатів

	Висловлюю щиру подяку доктору філософії Лужецькому Андрію  Миколайовичу за допомогу у організації та проведенні хромато-маспектрометричного дослідження.











Висновки
1. За тинкторіальними, культуральними та цитоморфологічними данимии штам Вacillus subtilis 231 є майже ідентичним до представників виду Вacillus subtilis.
1. За особливостями спектру утилізації низькомолекулярних сполук, даний демонструє найбільшу подібність до неідентифікованого до виду ізоляту Вacillus sp. з бурових відходів. За патерном утилізації цукрів штам Вacillus subtilis 231 не наближається до типових значень для Вacillus subtilis.
1. В метаболомі Вacillus subtilis 231 виявлено ряд похідних 2,5‑дікетопіперазину, та представників двох серій ліпопептидних антибіотиків - сурфактинів та ітуринів. Зокрема, виявлено гагеостатини - рідкісні варіанти сурфактинів, відомі для деяких морських бацилл. Також у метаболомі Вacillus subtilis 231 виявлено ряд йонів, що за значеннями молекулярних мас та патерном іонізації відповідають ліпопептидам, але не ідентифікуються за значеннями m/z сучасними базами.
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