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АНОТАЦІЯ 

Проведено дослідження виділених з Чорного моря спороутворюючих 

бактерій щодо здатності до деградації ситетичих полімерів. Динаміку 

активності визначали методом скринінгу на агарових пластинах з додаванням 

тестових сполук. У геномах найбільш активних штамів проведено пошук за 

допомогою прихованої марковської моделі з метою виділення послідовностей 

ферментів, відповідальних за деградацію. 

Виявлено 52 культури, здатні до розкладання синтетичних полімерів in 

vitro. Найвищу розкладаючу активність щодо імпранілу показали штами B. 

velezensis  та B. halotolerans (B103), щодо БГЕТ – два штами B. atrophaeus (B82, 

B86). Установлено, що розкладання імпранілу активніше відбувалося при 30 

℃, на розкладання біс(2-гідроксіетил)терефталату впливу температури не 

зафіксовано. У геномах активних культур виявлено 45 потенційних ПЕТаз, що 

належать до надродини α/β гідролаз.  

Кваліфікаційну роботу викладено на 59 сторінках, вона містить 10 

таблиць та 10 рисунків. Наведено посилання на 50 джерел літератури (1 

кирилицею та 49 латиницею). 

Ключові слова: синтетичні полімери, біодеградація, спороутворюючі 

бактерії, Чорне море, прихована марковська модель.  

A study was conducted on the ability of spore-forming bacteria isolated from 

the Black Sea to degrade synthetic polymers. The dynamics of activity was 

determined by screening on agar plates with the addition of test compounds. The 

genomes of the most active strains were searched using hidden Markov model in 

order to isolate the sequences of enzymes responsible for degradation. 

A total of 52 cultures capable of degrading synthetic polymers in vitro were 

identified. The highest degradative activity toward Impranil was demonstrated by 

the strains B. velezensis and B. halotolerans (B103), while two B. atrophaeus strains 

(B82 and B86) showed the strongest activity towards BHET. It was established that 

Impranil degradation proceeded more actively at 30 °C, whereas no temperature-

dependent effect was observed for bis(2-hydroxyethyl) terephthalate degradation. A 

total of 45 potential PETases belonging to the α/β-hydrolase superfamily were 

identified in the genomes of the active cultures. 

The qualification thesis comprises 59 pages, and includes 10 tables and 10 

figures. The reference list contains 50 source (1 in Cyrillic and 49 in Latin script). 

Key words: synthetic polymers, biodegradation, spore-forming bacteria, 

Black Sea, hidden Markov model 
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ПЕРЕЛІК УМОВНИХ ПОЗНАЧЕНЬ ТА АБРЕВІАТУР 

БГЕТ - біс(2-гідроксиетил)терефталат  

ЕГ – етиленгліколь  

КЕС – карбоксилестераза  

ПЕТ (ПЕТФ) – поліетилентерефталат 

ПНБ естераза – пара-нітробензил естераза  

МАГ ліпаза – моноацилгліцерол ліпаза 

МГЕТ – моно(2-гідроксіетил)терефталат   

ТК – терефталева кислота 
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ВСТУП 

Поліетилентерефталат або ПЕТ є одним з найважливіших синтетичних 

полімерів, що використовуються сьогодні. Хоча пластики є корисними, через 

свою стійкість та інертність  вони накопичуються в різноманітних природних 

середовищах існування, створюючи екологічну загрозу. Механічні та хімічні 

методи обробки пластмас, що існують на даний момент, мають перелік 

недоліків, включаючи великі енерговитрати чи утворення забруднюючих газів 

[Martín-González et al., 2024].  

Тому потрібні нові технології для покращення переробки пластмас та 

зменшення споживання невідновлюваних викопних ресурсів. Наразі багато 

досліджень зосереджені на концепції біодеградації пластиків. Однак пошук 

нових ферментів з достатньою гідролітичною активністю є достатньо 

складним викликом, що створює багато труднощів. Добре охарактеризована 

лише невелика кількість ефективних ферментів, що розкладають ПЕТ 

(ПЕТаз). Потрібні додаткові дослідження для розробки ефективних стратегій 

біодеградації [Méndez-Zamora et al., 2024].  

Хоча традиційні методи мікробіологічного культивування і показують 

певні результати, вони не дозволяють виділяти ПЕтази з мікроорганізмів, що 

важко піддаються культивуванню в лабораторних умовах та не дають 

уявлення про розповсюдження ПЕТаз у глобальних екологічних нішах. Тому 

використовуються підходи на основі прихованих марковських моделей, що 

відіграють важливу роль у пошуку гомологічних послідовностей. Цей метод 

доводить свою ефективність у виявленні ПЕТаз після перевірки на 

лабораторному рівні [Méndez-Zamora et al., 2024]. 

Серед джерел виділення майбутніх ПЕТаз, перспективним для пошуку 

вважається морське середовище, оскільки його умови створюють унікальне 

середовище, що сприяє еволюції мікроорганізмів з унікальними 

метаболічними профілями. До того ж, значна кількість ПЕТ потрапляє в 

світовий океан, що сприяє розповсюдженню генів біодеградації [Jacquin et al., 

2019]. 
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Представники роду Bacillus, крім широкого метаболічного профілю, є 

стійкими до несприятливих умов навколишнього середовища. Також 

потенціал штамів Bacillus у біодеградації пластиків підтверджується високою 

швидкістю поділу клітин, секрецією багатьох активних білків поза клітиною, 

відсутністю токсичності та патогенності цих штамів. Роди Bacillus мають 

гарну здатність до деградації і можуть адаптуватися до різних типів 

мікропластику [Dąbrowska et al., 2021]. 

З огляду на вищесказане, метою роботи було вивчення здатності 

спороутворюючих бактерій, виділених з Чорного моря, до біодеградації 

синтетичних полімерів.  

Для досягнення вказаної мети вирішували такі задачі: 

1. Визначити досліджуваних культур до біодеградації імпранілу та біс(2-

гідроксіетил)терефталату.  

2. Дослідити залежність активності від умов культивування. 

3. Виявити відповідальні за біодеградацію ферменти за допомогою 

прихованих марковських моделей. 

4. Дослідити поширеність цих ферментів у різних видів. 

Об'єкт дослідження – мікробна біодеградація синтетичних полімерів. 

Предмет дослідження – біодеградація поліетиентерефталату та 

імпранілу морськими споротвірними бактеріями. 

 

Щиро вдячний наступним особам та організаціям, завдяки яким була 

проведена ця робота: 

к.б.н., доц. Зінченко О.Ю. 

к.б.н. Штеніков М.Д. та. Сащук О.В. 

Germans Trias i Pujol Research Institute (IGTP), Бадалона, Іспанія 

проф. Рут Шмітц-Штрайт, Christian Albrecht University of Kiel, 

Німеччина. 
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ВИСНОВКИ 

1. Серед 56 культур спороутворюючих бактерій, виділених з Чорного 

моря, 52 були здатні до розкладання імпранілу та 

біс(гідроксіетил)терефталату. Найвищу розкладаючу активність щодо 

імпранілу показали штами B. velezensis (B98) та B. halotolerans (B103), щодо 

БГЕТ – два штами B. atrophaeus (B82, B86).  

2. Майже для всіх культур з плином часу на середовищі з імпранілом 

незалежно від температури культивування спостерігали помітне збільшення 

зон просвітлення, але нових активних штамів з’являлося значно менше. На 

середовищі з БГЕТ, навпаки, з часом все більше нових культур починали 

проявляти активність, проте у вже активних культур розміри зон просвітлення, 

в основному, зростала незначно. 

3. Протягом обох тижнів більшість високо- та середньоактивних 

культур проявляли значно вищу активність щодо імпранілу, тоді як активних 

щодо БГЕТ було у 2–2,5 раза менше. Натомість кількість низькоактивних 

штамів, більш активних до БГЕТ, на другому тижні зростала вдвічі порівняно 

з імпранілом. Для імпранілу температурний режим не впливав на активність у 

перший тиждень, але на другому при 30 °C активних штамів було у чотири 

рази більше, ніж при 37 °C. Для БГЕТ упродовж обох тижнів температурний 

ефект не виявлено; високоактивні штами демонстрували ту саму тенденцію. 

4. Здатність до розкладання пластиків проявили представники п’яти 

родів мікроорганізмів (Bacillus, Shouchella, Neobacillus, Peribacillus та 

Priestia). Найбільш кількість високоактивних та середньоактивних штамів 

належала до роду Bacillus. Найчастіше активність проявляли представники 

видів B. atrophaeus та P. frigoritolerans.  

5. У геномах активних культур виявлено 45 потенційних ПЕТаз. Усі 

знайдені в результаті пошуку ПММ та анотації PlasticDB ферменти мають α/β 

гідролазну складку, відносяться до надродини α/β гідролаз та двох родин. 

Родина естераз/ ліпаз включає шість груп: КЕС BACSU, КЕС GEOSE, МАГ 

ліпази, ліпази EstA, естерази EstB, ПНБ естерази. Родина MenH включає 
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СГЦГК синтази. Найбільша кількість потенційних ПЕТаз (15) була виявлена у 

представників виду B. halotolerans. Найбільш розповсюдженою потенційною 

ПЕТазою є КЕС BACSU – гени її синтезу зустрічаються серед представників 

шести видів.  
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