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Изучению Южно-Китайского моря (ЮКМ) посвящены работы российских, вьетнамских, 

немецких, французских, японских и других международных научных и производственных ор- 

ганизаций. Микробиологические исследования донных отложений ЮКМ сосредоточены, как 

правило, на изучении таксономического разнообразия микроорганизмов в донных осадках в 

целом, и в местах выхода газа [2, 3, 4, 5]. 

Основная цель настоящего исследования – изучить группы микроорганизмов – сульфатре- 

дуцирующие, нефтеокисляющие, метанотрофные, населяющие донные отложения с использо- 

ванием традиционных и молекулярных методов, а также проследить их связь с образованием 

аутигенной минерализации в осадках. 

Нами проведены геомикробиологические исследования донных отложений 56 станций кон- 

тинентального шельфа ЮКМ трех мало изученных до настоящего времени районов: бассейна Нам 

Кон Сон (район 1), бассейна Фу Хань (район 2) и бассейна Красной реки (район 3). 

В результате проведенных геомикробиологических исследований в акватории ЮКМ было 

установлено присутствие в донных отложениях сульфат-редуцирующих, нефтеокисляющих и 

метанотрофных бактерий. 

Район 1. На станции LV88-03GC наблюдалась наибольшая численность метанотрофных 

микроорганизмов (2×104 кл/г), отмечено присутствие сульфат-редуцирующих микроорга- 

низмов [1]. Ген, кодирующий β-субъединицу диссимиляционной (би) сульфит-редуктазы (dsrB) 

– ключевой фермент метаболизма всех сульфат- и сульфит-редуцирующих микроорганизмов, 

отвечающий за превращение сульфита в сульфид, обнаруживался в пробах четырех станций: LV88-

01GC, LV88-02/1GC, LV88-03GC, LV88-08GC. 

Район 2. На станции LV88-20/1GC было отмечено наличие сульфат-редуцирующих мик- 

роорганизмов по всей длине отобранного керна; их максимальная численность составила 3 × 

104 –5 × × 104 кл/г. На станции LV88-42GC в керне осадка обнаружены сразу три исследу- 

емые группы микроорганизмов: метанотрофные, нефтеокисляющие и сульфат-редуцирующие [1]. 

Метанотрофы встречались на глубинах больше 800 м. Гены – индикаторы сульфат-редуцирующих 

микроорганизмов (dsrB) отмечены в пробах донных отложений станций: LV88- 20/1GC, LV88-

27GC, LV88-46GC. 

Район 3. На станциях LV88-55GC и LV88- 56GC отмечается присутствие сульфат-редук- торов, 

но с небольшой численностью (10 кл/г), в сравнении с вышеописанными районами [1]. В пробах 

донных отложений этого района, гены dsrB были обнаружены на станциях: LV88- 50GC, LV88-

53GC, LV88-55GC. Присутствие указанных групп бактерий в различных сочетаниях указывает 

на разные условия генезиса и накопления органического вещества. Это позволяет изучать, в 

частности, процессы интенсивного восстановления сульфата и выделения сероводорода, который, 

в свою очередь, вступая в реакцию с ионами железа, образует сульфиды железа. 
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Полученные данные подтверждают активное участие сульфат-редуцирующих сообществ в про- 

цессах образования аутигенных сульфидов в осадочных отложениях. На станциях LV88-23GC, 

LV88-25GC, LV88- 32GC, где были получены положительные величины δ34S в пирите, присут- 

ствие сульфат-редуцирующих сообществ не установлено. Представленные результаты требуют 

продолжения геомикробиологических исследований. 
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