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Робота  проводилась  на кафедрі мікробіології, вірусології та біотехнології ОНУ імені І. І. Мечникова. Досліджено рівнь антибіотикорезистентності у спороутворюючих бактерій Чорного моря.
Ідентифікацію спороутворюючих бактерій здійснювали за допомогою морфологічного аналізу. Для оцінки резистентності було застосовано метод Кірбі-Бауера із використанням антибіотиків різних класів (за стандартами EUCAST). На основі аналізу зон інгібування було визначено чутливість тестованих ізолятів до антибактеріальних препаратів та виявлено значну варіабельність у рівнях стійкості. Результати показали високу резистентність до багатьох поширених антибіотиків, зокрема, до ампіциліну та цефалоспоринів, що свідчить про їхню обмежену ефективність. Водночас найбільшу чутливість продемонстровано до ванкоміцину та рифампіцину. Отримані результати показують, що спороутворюючі бактерії, що мешкають у донних відкладеннях Чорного моря, несуть у собі значний пул генів стійкості до антибіотиків.
Роботу викладено на 44 сторінках друкованого тексту, вона містить 5 рисунків, 5 таблиць, 2 діаграм. Список використаних джерел містить 51 найменувань. 
Ключові слова: спороутворюючі бактерії, Bacillus, антибіотикорезистентність, Чорне море.

The work was carried out at the Department of Microbiology, Virology and Biotechnology of the National University named after I. I. Mechnikova. The level of antibiotic resistance in spore-forming bacteria of the Black Sea was investigated.
Spore-forming bacteria were identified using morphological analysis. To assess resistance, the Kirby-Bauer method was applied on the Müller-Hinton nutrient medium using antibiotics of different classes. Based on the analysis of the zones of inhibition, the sensitivity of the tested isolates to antibacterial drugs was determined and significant variability in the levels of resistance was revealed. The results showed high resistance to many common antibiotics, including ampicillin and cephalosporins, indicating their limited effectiveness. At the same time, the greatest sensitivity was demonstrated to vancomycin and rifampicin, which makes these drugs promising for the therapy of infections caused by Bacillus.
The work is presented on 44 pages of printed text, it contains 5 figures, 5 tables, 2 diagrams. The list of sources used contains 51 names.
Ключові слова: spore-forming bacteria, Bacillus, antibiotic-resistance, the Black Sea.
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ВСТУП
Чорне море є однією з найважливіших екосистем Європи, що відзначається унікальними природними умовами, напівзамкненою системою і значним впливом людської діяльності. Його басейн охоплює густонаселені регіони, де активно розвиваються сільське господарство, промисловість і транспорт, що є важливими джерелами економічного зростання. Проте така діяльність сприяє забрудненню моря хімічними речовинами, важкими металами, залишками фармацевтичних препаратів, мікропластиком і органічними сполуками, які здебільшого потрапляють у морські води через великі річки, зокрема Дунай, Дніпро та Дністер. Цю проблему посилює діяльність портів, прибережних міст і курортів, які додають антропогенного навантаження на морське середовище. «Спороутворюючі бактерії, завдяки своїй здатності до утворення спор, можуть зберігатися в агресивних умовах і бути ключовими елементами в екологічних процесах, включаючи переробку органічних речовин та вплив на здоров'я морських організмів. Їх роль у Чорному морі потребує додаткового вивчення, оскільки вони можуть мати як позитивний вплив на екосистему, так і стати носіями потенційно небезпечних факторів» [Іваниця та ін., 2017].
«Зокрема, спороутворюючі бактерії, такі як Bacillus і Clostridium, є важливими переносниками генів стійкості завдяки своїй здатності виживати в несприятливих умовах. Ці бактерії можуть сприяти поширенню резистентності у водних екосистемах, що вимагає більш глибокого моніторингу та розробки ефективних заходів контролю. Відсутність належної очистки стічних вод і неконтрольоване використання антибіотиків у сільському господарстві й медицині є основними факторами, які сприяють поширенню цього явища в Чорному морі» [Іваниця та ін., 2017].
Метою роботи було визначення профілів резистентності спороутворюючих бактерій, виділених з донних осадів Чорного моря.
Для досягнення вказанї мети було сформульовано наступні завдання:

1. Визначити чутливість спороутворюючих бактерій, які виділені з Чорного моря та знаходяться у колекції кафедри мікробіології, вірусології та біотехнології, до антимікробних препаратів.  
2. Розрахувати індекси множинної стійкості (MAR-index) для кожної досліджуваної культури.
3. Визначити поширеність стійкості до окремих антимікробних препаратів. 
4. Дослідити вплив глибини мешкання на формування резистентності до антибіотиків.  
Об’єкт дослідження – мікробна резистентність до антибіотиків.
Предмет дослідження – профілі стійкості до антимікробних препаратів спороутворюючих бактерій з донних осадів Чорного моря. 




ВИСНОВКИ
1. Дослідження профілів резистентності до антибіотиків спороутворюючих бактерій Чорного моря показало, що ці мікроорганізми демонструють високий рівень стійкості до більшості антибіотиків, що використовувалися в дослідженні. Найвищу резистентність було виявлено до цефуроксиму (89%), ампіциліну (86%), амфотерицину (86%) та кетоконазолу (82%), що свідчить про обмежену ефективність цих препаратів у лікуванні інфекцій, спричинених бактеріями цього середовища. Резистентність до цефтазидиму (78%) також підтверджує потребу в альтернативних підходах до терапії.
2. Левофлоксацин виявив часткову ефективність, оскільки резистентність до нього становила 71%. Найбільш перспективним антибіотиком є клотримазол, який показав найнижчий рівень резистентності серед досліджуваних зразків (менше ніж 7%).
3. Індекс множинної антибіотикорезистентності (MAR) у більшості штамів, зокрема Bacillus licheniformis (043A, MAR = 0,9), Bacillus subtilis (033B, MAR = 0,9) та Priestia megaterium (040B, MAR = 0,8), перевищує критичний рівень, що вказує на значну стійкість до багатьох антибіотиків. Штами, ізольовані з великих глибин (1499 м), мають тенденцію до вищих значень MAR, що може бути результатом адаптації до унікальних умов глибоководного середовища Чорного моря.
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