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МИКРОБНЫЕ СООБЩЕСТВА И ПРОБЛЕМА КАЧЕСТВА  

ПРИРОДНЫХ И ПИТЬЕВЫХ ВОД 

Оренбургский федеральный исследовательский центр УрО РАН (Институт клеточного и 

внутриклеточного симбиоза УрО РАН), Оренбург, Россия 

Целью данного обзора является оценка современного данных о состоянии микро-

флоры водоисточников и питьевых вод, включая материалы, полученные с привлечением 

современных молекулярно-генетических исследований.  

В обзоре предпринята попытка обобщить имеющиеся результаты различных ис-

следований, в том числе полученные с привлечением молекулярно-генетических подхо-

дов. Современные данные расширяют представление о численности и структуре микро-

биоценозов воды и систем питьевого водоснабжения, но не определяют новые санитарные 

показатели. По-прежнему востребован бактериологический метод исследования, однако 

применение количественных показателей оценки загрязнения с помощью передовых и 

быстрых технологий не дает полной уверенности в безопасности питьевого водоснабже-

ния. В связи с этим, имеющиеся  предложения по использованию наравне с количествен-

ными параметрами качественных показателей  являются перспективными для более эф-

фективного контроля и регуляции качества питьевой воды. Показано, что при всем значи-

тельном продвижении вперед в области изучения жизни биопленок систем питьевого во-

доснабжения, в целях успешной борьбы с ними, необходимо более глубокое понимание 

внешних/внутренних стимулов, а также молекулярных событий, происходящих внутри 

этого динамичного многовидового консорциума. Представленные данные важны для 

определения вектора дальнейшего научного поиска в плане контроля и поддержания каче-

ства питьевой воды. Привлечение новых знаний к решению проблемы качества питьевой 

воды, несомненно, привнесет существенный вклад в решение данной проблемы.   

Ключевые слова: природные водоемы, питьевые воды, микроорганизмы, санитар-

ные показатели, фекальное загрязнение, биопленки, микробиом, системы питьевого водо-

снабжения. 
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The purpose of this review is to assess current data on the state of the microflora of water 

sources and drinking waters, including materials obtained using modern molecular genetic ap-

proaches. 

The review makes an attempt to summarize the available results of various studies, in-

cluding those obtained using molecular genetic approaches. Modern data expands the under-

standing of the number and structure of microbiocenoses of water and drinking water supply sys-

tems, but does not determine new sanitary indicators. The bacteriological research method is still 

relevant, however, the use of quantitative indicators for assessing pollution using advanced and 

fast technologies does not provide complete confidence in the safety of the drinking water sup-

ply. In this regard, existing proposals for the use of qualitative indicators along with quantitative 

parameters are promising for more effective control and regulation of drinking water quality. It is 
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shown that with all the significant advances in the field of studying the life of biofilms in drink-

ing water supply systems, in order to successfully combat them, a deeper understanding of the 

external/internal stimuli, as well as the molecular events occurring within this dynamic multi-

species consortium, is necessary. The presented data are important for determining the vector of 

further scientific research in terms of monitoring and maintaining the quality of drinking water. 

Attracting new knowledge to solve the problem of drinking water quality will undoubtedly make 

a significant contribution to solving this problem. 

Key words: natural reservoirs, drinking water, microorganisms, sanitary indicators, fecal 

pollution, biofilms, microbiome, drinking water supply systems. 

 

Введение 

Доступ к качественной питьевой воде – это глобальная проблема, кото-

рая давно вызывает серьезную озабоченность международного сообщества и 

является предметом развивающейся международной политики [10].  

По мнению ряда специалистов, процессы продолжающегося роста 

населения, расширения антропогенной деятельности, а также изменчивости 

климата сопровождаются усилением деградации водных ресурсов, что, в 

свою очередь, влечет за собой подрыв экономического роста, вызывая рас-

тущие риски для здоровья населения, продовольственной безопасности, а 

также развития экосистемных услуг [26]. Исходя из доклада Организации 

Объединенных Наций о мировом развитии водных ресурсов, каждый девя-

тый человек в мире использует питьевую воду из небезопасных источников. 

Недоброкачественная питьевая вода и низкий уровень санитарии негативно 

влияют на социально-экономическое развитие многих стран, приводя к сни-

жению производительности, при этом потери достигают до 5% их валового 

внутреннего продукта [67].   

Проблема санитарного качества воды повсеместно охватывает многие 

страны вне зависимости от их экономического статуса. Недостаток доступа к 

доброкачественной питьевой воде, а также низкие санитарные условия жизни 

в ряде стран Африки стали в 2016 г. причиной 829 000 случаев смерти людей 

от диарейных заболеваний. По данным специалистов, ежегодно от диареи 

умирает более 350 000 детей в возрасте до 5 лет [9]. В США, по сообщению  

национального эпидемиолого-аналитического Центра по контролю и профи-

лактике заболеваний, патогены, передающиеся через воду, ежегодно вызы-

вают 7,15 млн. случаев болезни, а также 6630 смертей, что обходится бюдже-

ту системы здравоохранения более чем в 3,3 миллиарда долларов [6].  

Усугублению проблемы качества питьевых вод способствуют не толь-
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ко глобальные изменения окружающей среды, но и различные социальные 

движения. Например, в последнее время набирает популярность сознатель-

ный отказ многих жителей ряда стран от потребления бутилированной воды 

в пользу водопроводной. В качестве мотивирующего момента в ряде случаев 

указывается забота об окружающей среде, поскольку одноразовая пластико-

вая тара оказывает разрушающее воздействие на экосистемы [24, 56]. С дру-

гой стороны, высказываются опасения, связанные с риском  негативного вли-

яния на здоровье человека микропластика, фторидов и других примесей, по-

всеместно регистрируемых в бутилированной воде [16, 60, 62].  

Исходя из этого, значимость санитарной безопасности водопроводной 

воды увеличивается. Одной из проблем, на решение которой нацелено внима-

ние специалистов, является микробиологическое качество воды. При этом ряд 

исследователей заостряет внимание на том, что даже при хорошей водоподго-

товке, доля риска поступления патогенов в магистральную сеть все же сохраня-

ется [12, 28, 42]. Дополнительная напряженность, связана с возникновением и 

циркуляцией атипичных штаммов бактерий, образованием новых форм микро-

организмов, высокоустойчивых к антимикробным препаратам [8]. 

Отмечено частое обнаружение в водной среде патогенных для человека 

рота-, норо-, астро-вирусов, ответственных за значительную долю заболева-

ний, передающихся через воду [4, 53]. В последнее время появились данные 

об обнаружении в фекалиях больных, а затем и в образцах сточных вод, РНК-

вируса SARS-CoV-2 – возбудителя тяжелого острого респираторного син-

дрома, вызвавшего в 2019 г. пандемию [22, 33, 41, 43, 74]. Высказываются 

опасения по поводу распространения данного вируса в окружающей среде, а 

также оцениваются возможные риски [13, 19].  

Исходя из этого, накопленные к настоящему времени материалы, 

включая полученные данные с привлечением современного молекулярно-

генетического оборудования, способны существенно расширить представле-

ние о микрофлоре питьевых вод и ее значимости для человека. Поэтому в 

данном обзоре предпринята попытка обобщения разрозненных результатов 

исследований для определения вектора дальнейшего научного поиска, 

направленного на решение проблем качества питьевой воды.  

Характеристика состояния и оценка качества водных ресурсов.  

Типичная система питьевого водоснабжения, начинаясь от источника 

водозабора, включает технологическую линию производственного процесса 
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водоподготовки и, следуя далее по распределительной сети, в составе водо-

провода внутри помещения достигает потребителя. Отмечено, что непрерыв-

ный ток воды сопровождается массовой миграцией микробных сообществ, 

являющихся неизбежным компонентом природных экосистем, а также рас-

пределительной сети [68]. Исходя из этого, качество питьевой воды с физи-

ко-химической и микробиологической точек зрения отражает характеристики 

природного источника сырой воды, что и составляет одну из ключевых про-

блем современности.  

В сложившихся условиях исследователями отмечается, что деградация 

пресноводных экосистем из-за различных типов загрязнения привела к со-

кращению примерно на одну треть глобального биоразнообразия гидробио-

ценозов, а в ряде случаев к исчезновению самих водоисточников [26]. Со-

здавшаяся проблема ставит питьевую воду в разряд стратегических ресурсов, 

при этом контроль качества сохраняет свое первостепенное значение. Пони-

мание перемещений микробного сообщества от естественного источника к 

водопроводу, а также  факторов, лежащих в их основе, играет значительную 

роль в обеспечении безопасности питьевого водоснабжения. Правильная 

оценка качества вода являются ключевым фактором для принятия решений 

относительно инфраструктуры систем водоснабжения, выбора наилучших 

методов очистки воды и предотвращения вспышек заболеваний, передаю-

щихся через воду. 

Традиционно качество питьевой воды складывается из ряда показате-

лей, включая микробиологические параметры.  

Поскольку, передающиеся через воду патогены и связанные с ними за-

болевания, являются серьезной проблемой общественного здравоохранения, 

то их прямое обнаружение в питьевой воде является ключевым показателем 

ее качества. В условиях современного уровня водоподготовки показано, что 

ряд гигиенически значимых условно-патогенных микроорганизмов, таких 

как Pseudomonas aeruginosa, Legionella pneumophila, Mycobacteria, Aeromonas 

hydrophila, Klebsiella pneumoniae, Campylobacter sp. обладают способностью 

расти при низких концентрациях питательных веществ в системах распреде-

ления питьевой воды [73].  Отмечена способность к росту в воде систем го-

родского водоснабжения нетуберкулезных микобактерий, колиформ, псевдо-

монад [35, 52]. Показано, что некоторые простейшие (например,  Acanthamoeba, 

Cryptosporidium, Giardia lamblia) или их цисты хорошо сохраняются в систе-
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мах питьевого водоснабжения, представляя опасность для потребителя в ка-

честве самостоятельных патогенов или в качестве хозяев для патогенных 

бактерий, таких как Legionella pneumophila [69]. При этом большое значение 

отводится температурному фактору, способствующему сохранению и разви-

тию патогенов в системах питьевого водоснабжения. Как показывает практи-

ка, повышение температуры воды на каждые 10°C приводит к двукратному 

увеличению микробной активности [15]. 

В настоящее время в мировой лабораторной практике предпринимают-

ся попытки по созданию единого подхода к сбору и анализу проб воды на 

наличие всех представляющих интерес патогенных микроорганизмов. Одна-

ко до сих пор по-прежнему многие патогены, передающиеся через воду, 

трудно изолировать и идентифицировать в лабораторных условиях, посколь-

ку, связанные с этим методы, ограничены своей низкой чувствительностью и 

чрезмерным временем, необходимым для получения надежных результатов 

[59]. Кроме этих причин, указываются следующие: низкая концентрация па-

тогенов в большом объеме воды, что обычно требует обогащения и концен-

трирования проб перед обнаружением, присутствие  в исследуемых пробах 

ингибиторов, а также способность бактерий к существованию в некультиви-

руемом состоянии, что может давать ложноотрицательные результаты [37].  

Следуя нормативным документам ряда стран, в лабораторной практике 

обычно используют не прямые, а косвенные показатели, определяющие фе-

кальное загрязнение, путем регистрации общего микробного числа (ОМЧ), 

колиформных бактерий, таких как общие колиформные бактерии (ОКБ), а 

также E. coli, фекальные стрептококки и энтерококки [34].  

При этом следует понимать, что водные экосистемы, служащие для во-

дозабора, являются одними из самых богатых на Земле с точки зрения био-

разнообразия. Исходя из этого, питьевая вода, добываемая из этих источни-

ков, также не стерильна.  Например,  в соответствии с отечественными нор-

мативами в 1 см3 питьевой воды допускается содержание от 5·101 до 

102 бактериальных клеток.  Считается, что данное микробное число не пред-

ставляет проблемы для здоровья человека [11]. Исходя из этого, следует по-

нимать, что показатель общего микробного числа (ОМЧ), выявляющий об-

щее содержание мезофильных аэробных и факультативно анаэробных мик-

роорганизмов в 1 см3 исследуемой воды, в традиционной лабораторной прак-

тике служит надежным показателем безопасности питьевого водоснабжения.  
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Однако накапливающиеся данные свидетельствуют о несоответствии коли-

чественных нормативов качественным показателям. Опубликованные ре-

зультаты современных исследований убедительно показывают, что метод 

определения ОМЧ с  высевом аликвот исследуемых проб воды  на чашки с 

мясопептонным агаром позволяет выявлять лишь культивируемые бактерии, 

доля которых составляет около 1% от всей микробиоты воды [69]. Поэтому 

постоянно ведется поиск альтернативных параметров качества воды [30, 47]. 

Одновременно с этим ведется сбор данных, позволяющих оценить со-

став микробного сообщества исследуемого водоема, влияние на него биотиче-

ских и абиотических факторов, чему в последнее время придается ключевое 

значение [18]. В данном контексте, совокупность микробов в питьевой воде 

предложено рассматривать, как  микробиоту питьевой воды, или «микро-

биом», когда речь идет о связанной с ней генетической информацией [36].  

С применением современных молекулярно-генетических технологий 

секвенирования установлено, что, несмотря на высокое качество и безопас-

ность питьевых вод, обнаруженные в них микробные сообщества гораздо бо-

лее многочисленны и сложны, чем это представлялось по результатам тради-

ционных методов микробиологии [29, 39, 65, 70]. Опираясь на результаты 

недавнего метаанализа, существующих и доступных наборов данных Illumina 

16S рРНК, полученных из источников питьевой воды, систем очистки питье-

вой воды и систем распределения питьевой воды, удалось выявить в общей 

сложности 22 754 уникальных таксона [68]. 

Сегодня, поступающие сведения носят, преимущественно, описатель-

ный характер и временами противоречивы. Так, по утверждению одних ис-

следователей, основной микробиом питьевых вод независимо от происхож-

дения и наличия/отсутствия дезинфектантов остаточного типа представлен в 

основном Proteobacteria, среди которых господствующее положение повсе-

местно занимают альфа- и бета-протеобактерии, что составляет более 80% 

последовательностей, в то время, как присутствие гамма-протеобактерий, а 

также Nitrospirae, Planctomycetes, Acidobacteria, Bacteroidetes и Chloroflexi 

менее значительно  [14, 40, 61, 75]. Другими учеными показано доминирова-

ние  Proteobacteria  во всей системе водоснабжения. При этом также отмече-

но присутствие в воде, прошедшей водоподготовку, типичных  для микро-

биома речной воды представителей типов Bacteroidota, Actinobacteria  и  Ver-

rucomicrobiota [71]. Также имеются сообщения о том, что Proteobacteria и 

https://sciprofiles.com/profile/1334213


Бюллетень Оренбургского научного центра УрО РАН, 2023, №3 

DOI: 10.24411/2304-9081-2023-13005   7 

Bacteroidota преобладали в речной воде и на протяжении всего процесса во-

доподготовки, но в конечной питьевой воде сильное селективное давление 

хлорирования уменьшало разнообразие, позволяя преобладать на этом фоне 

цианобактериям [57].  

В недавних обзорных статьях со ссылкой на результаты мониторинго-

вых исследований рядом авторов указывается, что чаще всего различные 

природные источники воды отличаются по микробному составу. Это приво-

дит к формированию разнообразных бактериальных сообществ в произве-

денной питьевой воде [18, 76]. Описаны существенные различия состава 

микробиомов между  образцами питьевых вод, полученными из поверхност-

ных и подземных  источников [85]. В частности, показано, что подземные 

воды содержат микроорганизмы, принадлежащие к классу Candidate Phyla 

Radiation, и даже сверхмалые бактерии [17, 49]. Напротив, в поверхностных 

водах не замечено преобладание этих некультивируемых, новых для науки 

микроорганизмов. Одновременно установлено присутствие цианобактерий, 

Actinobacteria, Bacteroidetes и Proteobacteria в водах, полученных как из по-

верхностных, так и подземных источников [76]. Показано, что разнообразие 

микробиоты существенно снижалось в сильно загрязненной воде. Воды с вы-

соким антропогенным фекальным загрязнением продемонстрировали низкое 

разнообразие микробиоты [55, 66]. В итоге, все новые и новые исследования 

представляют собой довольно пестрое полотно.  Полученные результаты по-

рой противоречивы, однако многие авторы сходятся во мнении, что таксоно-

мический состав микробного сообщества питьевых вод существенно зависит 

от качества самого водоисточника, материала и состояния трубопроводов, 

температурного режима, природы применяемых дезинфектантов [45, 58].  

На фоне большого объема полученного материала предпринимаются 

попытки сконцентрировать внимание на основных компонентах сложных 

микробных сообществ питьевых вод, что явилось побудительным мотивом 

для предложения нового термина: «основной микробиом», включающего по-

нятие микробиоты таксонов, являющихся общими для микробных консорци-

умов из аналогичных местообитаний  [64].  

Однако попытки определения универсальных представителей основно-

го микробиома на уровне рода или вида в различных системах водоснабже-

ния оказались довольно затруднительны, в силу выявления значительных 

расхождений в источниках водоснабжения, используемых дезинфицирую-
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щих средствах (хлор, хлорамин, озон), а также в технологических особенно-

стях, способствующих постоянной экологической сукцессии. По этим же 

причинам оказались затруднительны попытки определения активного ядра 

основного микробиома питьевых вод, предпринятые рядом исследователей 

[44, 45]. Тем не менее, специалистов привлекает направленный поиск зако-

номерностей между изменением условий окружающей среды и динамикой 

структуры нативного микробного сообщества, прошедшего все этапы водо-

подготовки и транспортировки и дошедшего с питьевой водой до потребите-

ля [23, 38, 50].   

Выявление фекального загрязнения как в нативных природных, так и в 

питьевых водах является одной из важных составляющих санитарного кон-

троля. Регистрация ОКБ, определяемых как «грамотрицательные, не образу-

ющие спор палочки, сбраживающие лактозу с образованием кислоты и газа 

при температуре  37+0,5 °С в течение 24-48 ч», позволяет судить об уровне  

фекального загрязнения воды. Однако в результате практического использо-

вания, выявлены аспекты, свидетельствующие о недостаточной надёжности 

качества питьевой воды в эпидемическом отношении, контролируемой по 

данному показателю. Подтверждением тому служат материалы Государ-

ственных докладов «О состоянии санитарно-эпидемиологического благопо-

лучия населения в Российской Федерации главного государственного сани-

тарного врача Российской Федерации» (2001–2019 гг.) [2, 3]. Установлено, 

что количество нестандартных проб по бактериологическим показателям с 

2001 по 2010 гг. снизилось с 9,4 до 5,1%, однако, за это же время доля не-

стандартных проб с обнаружением возбудителей инфекционных заболеваний 

возросла в 2 раза [5]. Недавно в отечественной практике вместо термина 

«общие колиформные бактерии» был предложен - «обобщенные колиформ-

ные бактерии» с сохранением аббревиатуры ОКБ. Ожидается, что данный 

показатель, опирающийся на регистрацию, выросших на чашке грамотрица-

тельных, оксидазоотрицательных колоний, способных ферментировать глю-

козу до кислоты и газа, позволит выявлять все фекальные колиформы, вклю-

чая патогенные бактерии, что даст возможность своевременно выявлять фе-

кальное загрязнение воды, представляющее эпидемическую опасность. Од-

нако практическую ценность данного показателя еще предстоит определить.  

Кроме широко применяемых при определении загрязнения фекальных 

вод категорий группы колиформ (общие колиформы, фекальные колифор-
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мы, E. coli), также используются кишечные стрептококки и спорообразую-

щие бактерии (например, Clostridium perfringens). Тем не менее, в нескольких 

исследованиях были рассмотрены требования к оптимальным микробным 

индикаторам, которые отражают распространенность патогенов в пресновод-

ных экосистемах с учетом специфичности хозяина, степени связи с фекаль-

ным загрязнением, устойчивости в окружающей среде [44]. Авторы приходят 

к выводу о том, что методы, основанные на культуре, склонны недооцени-

вать риски для здоровья.  

Не стоит также забывать, что при ряде вспышек кишечных заболеваний 

среди населения, связанных с употреблением питьевой воды, санитарно-

микробиологические показатели были в норме. Поэтому с учетом значимости  

биобезопасности питьевой воды, особенно важна оценка ее санитарного со-

стояния на всех этапах в совокупности, то есть от «водоисточника до крана».  

В настоящее время ряд исследователей от количественных показателей 

обращается к качественным характеристикам. Наметилась тенденция к фор-

мированию  экологического подхода, при котором системы водоснабжения 

рассматриваются как сложные микробные экосистемы, где микроорганизмы 

разных видов взаимодействуют в многоуровневых трофических сетях.  Сле-

дуя этой тенденции, осуществляются попытки применения к микробным эко-

системам питьевой воды концепции r/K-стратегии, заимствованной из макро-

экологиии [31]. В приложении к данной концепции, авторы считают, что в 

питьевой воде, присутствующее сообщество, состоит из K-стратегов, тогда 

как патогены и организмы-индикаторы скорее классифицируются как r-стратеги. 

Исходя из этого, направление бактериального сообщества в сторону K-

стратегов за счет ограничения питательных веществ может способствовать 

достижению нормализации санитарных показателей воды. Это означает, что 

в рамках данной концепции необходимо стремиться к приведению микроб-

ного сообщества воды в состояние, устойчивое к инвазии и/или росту неже-

лательных микроорганизмов, и не обнаруживающее чрезмерного повторного 

роста во время распределения [21].  

Другие исследователи предлагают опираться на трофические особен-

ности микробиоценоза. Например, известно, что гетеротрофные представи-

тели составляют большинство в питьевой воде и черпают энергию за счет 

разложения органических соединений углерода. Показано, что  концентрация 

органического углерода всего 1 мкг C/л достаточна для стимулирования/ 
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обеспечения роста 103 –104 клеток/мл [72]. Таким образом, органический уг-

лерод, чаще всего является субстратом, лимитирующим рост микрофлоры, и 

потому особенно важен для биологической стабильности микробного сооб-

щества. С учетом способности патогенов конкурировать за органический уг-

лерод, контроль доступного органического вещества может способствовать 

ограничению их роста [58].  

На основании собственных исследований нами были предложены па-

раметры, отражающие персистентные характеристики водной микрофлоры, 

описанные в работе [1]. По результатам проведенных исследований показа-

но, что персистентные свойства микроорганизмов,  позволяющие им пережи-

вать неблагоприятные условия и сохраняться  на всех этапах водоподготовки, 

участвуют в регуляции сложного ансамбля симбиотических взаимодействий 

с микроорганизмами, а также водорослями и простейшими [7]. С одной сто-

роны, это свидетельствует о высокой адаптивной пластичности микроорга-

низмов, обладающих подобными свойствами, а с другой – определение по-

добных признаков у водных изолятов микроорганизмов может служить более 

надежным критерием качества  водоподготовки и подаваемой воды по срав-

нению с количественными показателями.  

Определенный интерес представляют исследования с привлечением 

искусственного интеллекта, направленные на обогащение информацией о 

функционировании микробных сообществ в реальном времени на основании 

данных метагеномики, а также на разработку прогностических моделей во-

доочистки, водоподготовки и транспортировки по разводящим сетям. На ре-

зультаты подобных исследований возлагаются надежды, связанные с выяв-

лением закономерностей для совершенствования процессов обеспечения би-

обезопасности питьевой воды [50].   

Серьезной проблемой, влияющей на качество обеспечения безопасно-

сти питьевого водоснабжения, является способность микроорганизмов к био-

пленкообразованию. Биопленки существенным образом изменяют состав 

микрофлоры воды, не позволяя реально оценить количественное распределе-

ние таксонов основного микробиома. В недавних работах показано, что си-

стемы распределения питьевой воды содержат биопленки даже при условии 

непрерывного присутствия дезинфицирующего средства [32].  

Подобные образования являются источником планктонных бактерий, 

которые сохраняются, накапливаются и доходят до потребителя при подаче 
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воды через кран. По мнению ряда исследователей, качество воды из-под крана 

отражает историческую динамику популяции внутри сообщества, транспорт 

которой сопряжен со сложной сетью взаимодействий с окружением [54]. 

Механизмы, особенности существования микрофлоры в биопленках в 

системах питьевого водоснабжения изложены в подробном обзоре [47], где 

представлена обновленная информация в области развития биопленок, фор-

мирования устойчивости к антибиотикам, а также об участии механизмов 

quorum sensing (QS). В данном контексте имеет значение то, что функцио-

нальное исследование, в том числе с использованием маркеров гена 16S, вы-

явило участие сообществ биопленок в различных метаболических путях, та-

ких как метаболизм азота, биодеградация ксенобиотиков, а также бактери-

альная секреция [20]. Рядом исследователей показано, что микробные сооб-

щества, которые образуют биопленки на поверхностях инфраструктуры, 

управляют критическими процессами, существенно влияющими на качество 

воды [25]. Представленные факты подразумевают различные функциональ-

ные возможности микробных биопленок систем питьевого водоснабжения, 

которые еще предстоит изучить. 

Важно отметить, что биопленки по-прежнему являются одним из триг-

геров, позволяющих большинству кишечных патогенов существовать в раз-

водящей сети, приводя к микробному загрязнению питьевой воды патоген-

ными микроорганизмами, ответственными за ряд заболеваний, передаваемых 

через воду. При этом для активации вирулентности и развития устойчивости 

к антибиотикам патогенные микроорганизмы используют механизмы QS, что 

подробно рассмотрено в работе [63]. Использование современных подходов 

мониторинга биопленок и контроля, включающих использование проточной 

цитометрии, генетических методов, позволило выявить постоянную адапта-

цию биопленки к различным факторам окружающей среды, например, темпе-

ратуре, остаткам дезинфицирующих средств, гидравлическим режимам, хими-

ческому составу воды и др. [27]. Тем не менее, ни одна практика до сих пор не 

представила достаточно эффективных подходов борьбы с биопленками.  

Заключение 

Таким образом, недостаток наличия чистой питьевой воды в мире вы-

зывает растущую озабоченность, поэтому поиск подходов поддержания  ее 

санитарной безопасности сохраняет свою актуальность.  

Качество питьевой воды напрямую связано с состоянием природных 
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водных ресурсов, которое может быть обеспечено различными типами си-

стем управления, включая: защиту водоисточников, уменьшение их загряз-

нения, поддержание и мониторинг стандартов качества воды, а также реали-

зацию директив по обеспечению соблюдения соответствующих правил и 

норм. Исходя из этого, обеспечение качества воды нуждается в постоянном 

обновлении нормативной базы и институциональном процессе. 

Имеющиеся к настоящему моменту материалы (в том числе, получен-

ные с привлечением молекулярно-генетических методов исследования), рас-

ширяют представление о численности и структуре водных микробиоценозов 

и систем питьевого водоснабжения, но не определяют новые санитарные по-

казатели. Культуральные методы лабораторной диагностики сохраняют свою 

востребованнось. При этом применение количественных показателей оценки 

отслеживания загрязнения с помощью передовых и быстрых технологий не 

дает полной уверенности в безопасности питьевого водоснабжения. В связи с 

этим имеющиеся предложения по использованию наравне с количественны-

ми параметрами качественных показателей являются перспективными для 

более эффективного контроля и регуляции качества питьевой воды.  

На основе анализа имеющихся материалов можно заключить, что при 

всем значительном продвижении вперед в области изучения жизни биопле-

нок систем питьевого водоснабжения в целях успешной борьбы с ними необ-

ходимо более глубокое понимание внешних/внутренних стимулов, а также  

молекулярных событий, происходящих внутри данного динамичного много-

видового консорциума.  

Применительно к системам водоснабжения наметилась тенденция к 

формированию экологического подхода к оценке водной микробиоты, при 

котором она рассматриваются как сложное микробное сообщество, где мик-

роорганизмы разных видов взаимодействуют в многоуровневых трофических 

сетях. Привлечение новых знаний к решению проблемы качества питьевой 

воды, несомненно, привнесет существенный вклад.   
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