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ABSTRACT. The taxonomical structure of the microbial community of shallow coastal areas is closely 
related to environmental conditions, and also changes rapidly in response to changes determined by water 
level fluctuations. The taxonomic structure of microbial communities in the shallow coastal areas of the 
Lake Baikal was studied during the period of high water level in summer months 2021-2022. At the phy-
lum level, Proteobacteria, Actinobacteriota, Bacteroidota, Firmicutes, Cyanobacteria, Verrucomicrobiota and 
Deinococcota were dominant, accounting for 98.55 to 99.46% of the total microbial diversity in water 
microbial community. A significant similarity was revealed in the taxonomic composition of microbial 
communities in the shallow coastal areas of the Lake Baikal during certain summer months of 2021-
2022. Similar water microbial communities formed in June 2021/22; in July 2022 in the Enkhaluk and 
Sukhaya sample sites, as well as at the Goryachinsk and Sukhaya sample sites in August 2022. Sediment 
microbial communities were dominated by Gammaproteobacteria, Bacteroidota, Alphaproteobacteria, 
Actinobacteriota and Verrucomicrobiota.
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1. Introduction

The impact of water level fluctuations on micro-
bial community is one of the poor explored aspects 
in freshwater ecology. Environmental changes associ-
ated with hydrological fluctuations can have a strong 
impact on the composition and functioning of water 
and sediment microbial communities, and therefore 
alter biogeochemical cycles and energy flows in the 
ecosystem (Ren et al., 2019). Littoral zones are particu-
larly affected by increased water level fluctuations and 
the ecological consequences of level changes are likely 
to be greatest in shallow coastal zones (Evtimova and 
Donohue, 2014). Some possible negative changes in 
the of microbial community structure associated with 
water level fluctuations were identified in Lake Baikal 
(Borisova et al., 2022; Zaitseva et al., 2023). The aim of 
this study was to determine the taxonomic diversity of 
microbial communities in shallow water areas of Lake 
Baikal during the high-water period.

2. Material and methods

The studies were carried out in June, July and 
August of 2021-2022, which were characterized as a 
high-water period. Samples were collected from four 
sample sites at the east coast with specific hydrological 
and climatic features. First sample site Gremyachinsk is 
a part of the coast located outside the bays in the mid-
dle basin of Lake Baikal, with conditions characteristic 
of an extended part of the eastern coast of the lake. 
Second site Goryachinsk can be considered a typical 
bay area on the east coast. Sample sites Enkhaluk and 
Sukhaya are typical for deltaic coastal terrace areas. 
Triplicated water samples (1000 mL) were retrieved 
from each sampling site at the 1 m from the water and 
then filtered through membrane filters (pore diame-
ter 0.22 µm) until clogged. DNA isolation, creation of 
DNA libraries for sequencing according to the recom-
mendations of the Illumina Sample Preparation Guide 
and sequencing on the MiSeq platform (Illumina, USA) 
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were carried out on the equipment of the Center for 
Collective Use “Genomic Technologies, Proteomics and 
Cell Biology” of the All-Russian Research Institute of 
Agricultural Meteorology. The QIIME (version 1.9.1) 
pipeline and SILVA programs were used to analyze the 
sequencing data (Quast et al., 2013). Principal coordi-
nate analysis (PCoA) was carried out in MatLab11 with 
samples clustered according to the first two principal 
coordinates.

3. Results and discussion

Over the past five years, water level in Lake 
Baikal was characterized by significant differences 
(Bychkov and Nikitin, 2022). In 2021, a high-water 
period began, the average annual inflow had a supply 
of 3–4%, and in the third ten days of September the 
lake level reached 457.23 m (Bychkov and Nikitin, 
2022). At the same time, negative consequences were 
noted both on the eastern coast of Lake Baikal, and in 
the downstream of the Irkutsk hydroelectric station 
(Plyusnin and Peryazeva, 2022). In 2022, the regula-
tion range according to Decree No. 234 (2001) (456–
457 m) was observed.

The taxonomic diversity of microbial communi-
ties in water and sediment of coastal shallow areas var-
ied significantly in summer months (Fig. 1). At the phy-
lum level, Proteobacteria, Actinobacteriota, Bacteroidota, 
Firmicutes, Cyanobacteria, Verrucomicrobiota and 
Deinococcota dominated in water, accounting for 
98.55 to 99.46% of the total microbial diversity. 
Comamonadaceae were the numerous in June, 2021. 
In addition to them, the microbial communities were 
dominated by gamma-proteobacteria of g. Acinetobacter 
(4-38%), Pseudomonas (up to 17.5%), Polynucleobacter 
(up to 1.9%). In July, 2021, a significant amount of 
unclassified Enterobacteriaceae was noted in water (up 
to 3.75%) indicating intense anthropogenic influence 
on the coastal ecosystem. Sphingomonas was present in 
almost all samples accounted for up to 9% of microbial 
diversity in June, 2021. Brevundimonas accounted for 
10.9% of the microbial community at the Sukhaya site 
in July, 2022 and 4.7% at the Goryachinsk site at the 
end of August, 2022. Actinobacteriota was mainly repre-
sented by unclassified Micrococcaceae (2-22%) and the 
hgcI clade (0.5-5.5%) in 2022. Among Bacteroidota, the 
dominant genera were: Flavobacterium, Pseudarcicella, 
Sediminibacterium and Algoriphagus, but their relative 
abundance varied significantly. In summer 2022, the 
relative abundance of Cyanobacteria varied from 1.8 in 
June to 6.9% in August, reaching maximum diversity 
and abundance in water sample Goryachinsk. Toxic cya-
nobacteria Aphanizomenon NIES81 and Dolichospermum 
NIES41, which are capable of forming abundant cyano-
bacterial blooms, were noted. Dolichospermum NIES41 
bloom in littoral areas in the southern part of Lake 
Baikal in July-August 2019 was previously reported 
(Belykh et al., 2020).

Shannon index ranged from 3.63 to 3.86 in sum-
mer 2021 and from 3.12 to 4.1 in summer 2022 water 
samples. High microbial diversity was revealed in sed-
iment samples. Shannon index varied 3.89-4.18. To 

assess the beta diversity of microbial communities at 
the genus level, principal coordinate analysis (PCoA) 
was performed, clustering samples along the first two 
principal coordinates. The analysis included data from 
43 bacterial genera that represented >1% of total 
microbial diversity in at least one sample (Fig. 2).

Based on the results of the analysis, it can be con-
cluded that similar microbial communities were formed 
in coastal shallow areas in certain summer months: 
June 2021/June 2022; in July 2022 in the Enkhaluk 
and Sukhaya sampling sites; in August 2022 at the 
Goryachinsk and Sukhaya sites; samples ‘Gremyachinsk 
July 2021’ and ‘Goryachinsk2 August 2022’ formed a 
separate cluster on the principal coordinates graph 
(Fig. 2). A similar composition of microbial communi-
ties was detected in June coastal water samples in 2021 
and 2022. High abundance of the potentially toxic cya-
nobacteria Aphanizomenon NIES81, and the dominance 
of Stenotrophomonas, some representatives of which 
are capable of degrading cyanobacterial microcystins 
was identified in the ‘Gor1” and ‘Gor2’ samples 2022. 
In 2014-2017 during low-water period, increasing of 
phytoplankton biomass was detected in shallow coastal 
areas (Borisova et al., 2022). Cyanobacteria distribu-
tion and abundance in microbial communities of Lake 
Baikal coastal water can serve as an indicator of unfa-
vorable changes when the level changes.

4. Conclusions

1. Features of the taxonomic composition of bacterial 
communities in shallow coastal areas of Lake Baikal 
during the high-water period were identified.

2. Comamonadaceae, occupying up to 27% of the 
total microbial diversity, was an important factor 
in water microbial communities during high water 
period.

3. In the summer, 2022, the relative abundance of 
cyanobacteria varied from 1.8 to 6.9%, reaching 
maximum diversity and abundance in ‘Gor 1’ water 
sample, where toxic cyanobacteria Aphanizomenon 
NIES81 and Dolichospermum NIES41 were 
identified.

Fig.1. Relative microbial abundance (%) in water and 
sediment (*) samples in summer months 2021 and 2022. 
Sampling sites: Gre – Gremyachinsk, Gor – Goryachinsk, Enkh 
– Enkhaluk, Sukh – Sukhaya.
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4. Significant similarity in the taxonomic composition 
of microbial communities in the shallow coastal 
areas of Lake Baikal was revealed during summer 
months of 2021-2022.
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Краткое сообщение

Спец. выпуск: «VI Международный 
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Микробные сообщества воды и донных 
отложений в мелководных прибрежных 
экосистемах озера Байкал летом 2021-
2022 гг

Зайцева С.В.*, Дагурова О.П.
Институт общей и экспериментальной биологии СО РАН, ул. Сахьяновой, 6, Улан-Удэ, 670047, Россия

АННОТАЦИЯ. Структура микробных сообществ мелководных прибрежных участков тесно взаи-
мосвязана с экологическими условиями и быстро меняется в ответ на изменения уровня воды. 
Исследована таксономическая структура микробных сообществ воды и осадков прибрежных мел-
ководных участков оз. Байкал в период повышенной водности. В воде доминировали Proteobacteria, 
Actinobacteriota, Bacteroidota, Firmicutes, Cyanobacteria, Verrucomicrobiota и Deinococcota, составляя от 
98,55 до 99,46% общего микробного разнообразия. Выявлено значительное сходство таксоно-
мического состава микробных сообществ воды прибрежных мелководных участков оз. Байкал 
в определенные летние месяцы 2021-2022 гг. Сходные микробные сообщества формировались 
в июне 2021/22 г.; в июле 2022 г. на участках Энхалук и Сухая; в августе 2022 г. на участ-
ках Горячинск и Сухая. В микробных сообществах осадков доминировали Gammaproteobacteria, 
Bacteroidota, Alphaproteobacteria, Actinobacteriota и Verrucomicrobiota.

Ключевые слова: микробная экология, озеро Байкал, колебания уровня воды

1. Введение

Влияние колебаний уровня воды на микроб-
ное сообщество является одним из малоизученных 
аспектов экологии пресных вод. Изменения окру-
жающей среды, связанные с гидрологическими 
колебаниями, могут оказывать сильное влияние 
на состав и функционирование микробных сооб-
ществ воды и донных отложений и, следовательно, 
изменять биогеохимические циклы и потоки энер-
гии в экосистеме (Ren et al., 2019). Прибрежные 
зоны особенно страдают от повышенных колебаний 
уровня воды, и экологические последствия измене-
ний уровня, вероятно, будут наибольшими именно 
в мелководных прибрежных зонах (Evtimova and 
Donohue, 2014). В озере Байкал выявлены возмож-
ные негативные изменения в структуре микробного 
сообщества, связанные с колебаниями уровня воды 
(Борисова и др., 2022; Зайцева и др., 2023). Целью 
работы было определение таксономического разно-
образия микробных сообществ мелководных участ-
ков оз. Байкал в многоводный период.

2. Материал и методы

Исследования проводились в июне, июле 
и августе 2021-2022 гг. Пробы были отобраны на 
четырех участках восточного побережья со специ-
фическими гидролого-климатическими особенно-
стями. Участок первого пробы Гремячинск пред-
ставляет собой часть побережья, расположенную за 
пределами заливов средней котловины оз. Байкал, 
с условиями, характерными для протяженной части 
восточного побережья оз. Второй участок Горячинск 
можно считать типичной бухтой на восточном побе-
режье. Участки Энхалук и Сухая типичны для дель-
товых прибрежных террас. Пробы воды в трех экзем-
плярах (1000 мл) были отобраны из каждого места 
отбора проб на расстоянии 1 м от воды и затем про-
фильтрованы через мембранные фильтры (диаметр 
пор 0,22 мкм) до тех пор, пока они не засорятся. 
Выделение ДНК, создание библиотек ДНК и секве-
нирование на платформе MiSeq (Illumina, США) 
проводились на оборудовании ЦКП «Геномные тех-
нологии, протеомика и клеточная биология» феде-
рального государственного бюджетного учрежде-
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ния «Всероссийский НИИ сельскохозяйственной 
метеорологии». Для анализа данных секвенирова-
ния использовались конвейер QIIME (версия 1.9.1) 
и программы SILVA (Quast et al., 2013). Анализ 
главных координат (PCoA) проводился в MatLab11 
с образцами, кластеризованными по первым двум 
главным координатам.

3. Результаты и обсуждение

За последние пять лет уровень воды в озере 
Байкал характеризовался значительными перепа-
дами (Бычков и Никитин, 2022). В 2021 г. начался 
многоводный период, среднегодовой приток имел 
запас 3–4%, а в третьей декаде сентября уровень 
озера достиг 457,23 м (Бычков и Никитин, 2022). 
При этом негативные последствия отмечены как 
на восточном побережье озера Байкал, так и в ниж-
нем течении Иркутской ГЭС (Плюснин и Перязева, 
2022). В 2022 году диапазон регулирования 
согласно Постановлению № 234 (2001 г.) соблю-
дался (456–457 м).

Таксономическое разнообразие микробных 
сообществ в воде и донных отложениях прибреж-
ных мелководий существенно различалось в летние 
месяцы (Рис. 1). На уровне филумов в воде доми-
нировали Proteobacteria, Actinobacteriota, Bacteroidota, 
Firmicutes, Cyanobacteria, Verrucomicrobiota и 
Deinococcota, составляя от 98,55 до 99,46% общего 
микробного разнообразия. Наиболее многочислен-
ными в июне 2021 г. были Comamonadaceae. Помимо 
них в микробных сообществах доминировали гам-
ма-протеобактерии родов Acinetobacter (4-38%), 
Pseudomonas (до 17,5%), Polynucleobacter (до 1,9%). 
В июле 2021 г. в воде отмечено значительное коли-
чество неклассифицированных Enterobacteriaceae 
(до 3,75%), что свидетельствует об интенсивном 
антропогенном воздействии на прибрежную экоси-
стему. Sphingomonas присутствовали практически 
во всех пробах и в июне 2021 г. составляли до 9% 
микробного разнообразия. Brevundimonas составлял 
10,9% микробного сообщества на участке Сухая в 
июле 2022 г. и 4,7% на участке Горячинск в конце 
августа в 2022. В 2022 году Actinobacteriota в основ-
ном была представлена неклассифицированными 
Micrococcaceae (2-22%) и кладой hgcI (0,5-5,5%). 
Среди Bacteroidota доминантными родами были: 
Flavobacterium, Pseudarcicella, Sediminibacterium и 
Algoriphagus, но их относительная численность зна-
чительно варьировала. Летом 2022 года относи-
тельная численность цианобактерий колебалась 
от 1,8 в июне до 6,9% в августе, достигая макси-
мального разнообразия и численности в пробе воды 
Горячинска. Отмечены токсичные цианобактерии 
Aphanizomenon NIES81 и Dolichospermum NIES41, 
способные образовывать обильное цианобактери-
альное цветение. Ранее сообщалось о цветении 
Dolichospermum NIES41 на литорали южной части оз. 
Байкал в июле-августе 2019 г. (Белых и др., 2020).

Индекс Шеннона колебался от 3,63 до 
3,86 летом 2021 г. и от 3,12 до 4,1 в пробах воды 
летом 2022 г. В пробах донных отложений выяв-

Рис.1. Таксономическое разнообразие (%) микроб-
ных сообществ воды и донных отложений (*) прибреж-
ных участков. Места отбора проб: Гре – Гремячинск, Гор 
– Горячинск, Энх – Энхалук, Сух – Сухая.

лено высокое микробное разнообразие. Индекс 
Шеннона варьировал в пределах 3,89-4,18. Для 
оценки бета-разнообразия микробных сообществ на 
уровне рода был проведен анализ главных коорди-
нат (PCoA), группирующий образцы по первым двум 
главным координатам. В анализ были включены 
данные 43 родов бактерий, которые составляли 
>1% от общего микробного разнообразия хотя бы в 
одном образце (Рис. 2).

По результатам анализа можно сделать вывод, 
что таксономически сходные микробные сообще-
ства формировались на прибрежных мелководьях в 
отдельные летние месяцы: июнь 2021 г./июнь 2022 
г.; в июле 2022 г. на участках Энхалук и Сухая; в 
августе 2022 г. на участках Горячинск и Сухая; 
пробы «Гремячинск июль 2021» и «Горячинск2 
август 2022» образовали отдельный кластер на 
графике главных координат (Рис. 1). Аналогичный 
состав микробных сообществ был обнаружен в 
июньских пробах прибрежных вод в 2021 и 2022 
годах. В 2022 г. в пробах «Гор1» и «Гор2» выявлена 
высокая численность потенциально токсичных 
цианобактерий Aphanizomenon NIES81 и домини-
рование Stenotropomonas, некоторые представители 
которых способны разлагать микроцистины циа-
нобактерий. В маловодный период 2014-2017 гг. 
отмечено увеличение биомассы фитопланктона на 
мелководных прибрежных участках (Борисова и др., 
2022). Распределение и численность цианобакте-
рий в микробных сообществах прибрежных вод оз. 
Байкал могут служить индикатором неблагоприят-
ных изменений при изменении уровня.

4. Заключение

1. Выявлены особенности таксономического 
состава бактериальных сообществ мелководных 
прибрежных участков оз. Байкал в многоводный 
период.

2. Важным фактором структурных измене-
ний водных микробных сообществ в многоводный 
период были Comamonadaceae, занимавшие до 27% 
общего микробного разнообразия.
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3. Летом 2022 года относительная числен-
ность цианобактерий колебалась от 1,8 до 6,9%, 
достигая максимального разнообразия и числен-
ности в пробе воды «Гор 1», где были идентифици-
рованы токсичные цианобактерии Aphanizomenon 
NIES81 и Dolichospermum NIES41.

4. Значительное сходство таксономического 
состава микробных сообществ мелководных при-
брежных участков оз. Байкал выявлено в летние 
месяцы 2021-2022 гг.
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