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Анотацiя. Дослiдження мiкробiому мiського середовища є однiєю з нарiжних про-
блем сьогодення. Через стрiмке набуття та поширення мiкроорганiзмами генiв стiй-
костi до антибiотикiв, особливий iнтерес становлять мiсця великого скупчення людей,
такi як системи громадського транспорту, якi часто є осередком великої кiлькостi па-
тогенних мiкробiв. Широкомасштабнi дослiдження таких мiкробiомiв стали можливи-
ми з розвитком технологiй секвенування й метагеномiки, що дозволило вивчати весь
генетичний матерiал у певному середовищi, а також встановлювати його таксономi-
чний i функцiональний профiлi. Разом з тим, мiкробнi угрупування мiста Києва досi
не були вивченi за допомогою повногеномного секвенування. У данiй роботi представ-
лено результати метагеномного аналiзу зразкiв, зiбраних на п’яти пiдземних станцiях
Оболонсько-Теремкiвської лiнiї київського метрополiтену: було проведено таксономiчну
iдентифiкацiю мiкроорганiзмiв i здiйснено скринiнг генiв антимiкробної резистентностi.
Ми встановили, що зразки мають високу загальну гомогеннiсть i основний мiкробiом,
сформований переважно таксонами, притаманними для людського органiзму. Також
було виявлено гени резистентностi, серед яких найбiльш поширеним є qacG, що ймо-
вiрно пов’язано iз використанням дезiнфекцiйних засобiв. Результати даної роботи мо-
жуть суттєво вплинути на розумiння шляхiв поширення генiв резистентностi, а також
посприяти подальшим дослiдженням середовища мiста Києва.
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1 Вступ

Мiста нагромадженi об’єктами, створеними людьми: житловими, господарчими та громад-
ськими будiвлями, промисловими та iнженерними спорудами. В них створюються унiкальнi,
вiдмiннi вiд природних умови для мiкроорганiзмiв [25]. Як наслiдок, формується мiкробiом
мiського середовища — сукупнiсть мiкроорганiзмiв, що населяють поверхнi рукотворних
об’єктiв та примiщень [5]. Водночас урбанiзацiя все частiше асоцiюється зi зростанням за-
хворюваностi на аутоiмуннi та неiнфекцiйнi хвороби, що частково пов’язують зi змiнами в
мiкробiомi довкiлля [21, 28]. Крiм того, у мiських середовищах спостерiгається зростання
резистентностi до протимiкробних препаратiв [4]. У контекстi стрiмкого збiльшення чисель-
ностi популяцiї мiст дослiдження мiського мiкробiому та його впливу на здоров’я мешканцiв
набуває особливої актуальностi [23].

Завдяки розвитку методiв секвенування наступного поколiння склад мiкробiому можна
вивчати без обов’язкового ранiше етапу культивування [17]. Невiдомi види, якi залишали-
ся поза увагою через обмеження класичних мiкробiологiчних методiв, тепер можуть бути
iдентифiкованi та вивченi в межах галузi знань про колективний геном – метагеномiцi. Мi-
кробiом громадського транспорту, зокрема метрополiтену, певною мiрою вiдображає мiкро-
бiоту мiського населення та довкiлля, а також мiський мiкробiом загалом [10, 23]. У таких
системах створюються сприятливi для розповсюдження мiкроорганiзмiв умови: вони мо-
жуть виступати осередками поширення патогенiв i генiв резистентностi до антибiотикiв,
що потенцiйно загрожує мiльйонам людей [10,13].

Київський метрополiтен — наймасштабнiша транспортна система в Українi, однак до
цього часу мiкробiом його пiдземних станцiй залишався маловивченим. В цьому дослiдженнi
здiйснено описовий метагеномний аналiз зразкiв, зiбраних на п’яти станцiях Оболонсько-
Теремкiвської лiнiї, з метою виявлення основних таксонiв, потенцiйних патогенiв та профi-
лю генiв резистентностi.

2 Результати

2.1 Таксономiчний аналiз

Опис найбiльш розповсюджених видiв. Таксономiчний аналiз мiкробних угруповань,
зiбраних на станцiях метро, виявив значне домiнування клiтинних органiзмiв (𝑛 = 7462)
порiвняно з вiрусами (𝑛 = 215). Серед клiтинних органiзмiв бактерiї становили переважну
бiльшiсть (7 291 таксон), з незначним внеском архей (170 таксонiв) та еукарiотiв (1 таксон).
Хоча вiруснi таксони були iдентифiкованi в ходi аналiзу, в порiвняннi з мiкроорганiзма-
ми їх послiдовностi є вiдносно рiдкiсними (∼70 тис. прочитань, що складає 0,06% вiд усiх
прочитань, що вдалось класифiкувати). Серед усiх таксонiв найбiльш розповсюдженим є
Homo Sapiens, знайдений в усiх зразках iз загальною кiлькiстю прочитань понад 69 мiльйо-
нiв (∼60% класифiкованих прочитань). У видовому складi переважають бактерiї, пов’язанi
з людиною та навколишнiм середовищем. У дослiджуваному мiкробiомi значну частку за-
ймають бактерiї асоцiйованих зi шкiрою, як от Cutibacterium acnes, Micrococcus luteus та
Rothia kristinae, Cutibacterium modestum; складовi мiкробiому кишкiвника Escherichia coli

i Enterobacter cloacae; бактерiї довкiлля, включно з симбiонтами бобових роду Bradyrhi-

zobium, патогеном рослин Xanthomonas euvesicatoria, атмосферною бактерiєю Sphingomonas

aerolata. Прикладами опортунiстичних патогенiв, здатних викликати нозокомiальнi iнфе-
кцiї (такi, що виникають пiд час лiкування або процесу обстеження в лiкарняному за-
кладi) й iдентифiкованих в наборi даних, — є Klebsiella quasipneumoniae та Acinetobacter

baumannii. K. quasipneumoniae вважається менш вiрулентною за патогенного представника
роду K. pneumoniae, все частiше спричиняє серйознi iнфекцiї, тодi як A. baumannii власти-
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ва множинна резистентнiсть до антибiотикiв [16]. Cupriavidus metallidurans, металофiльна
бактерiя, здатна виживати у високих концентрацiях важких металiв завдяки складним ме-
ханiзмом детоксикацiї [24], також увiйшла до найпоширенiших видiв.

Детектованi патогени. Загалом таксономiчний аналiз набору даних виявив прису-
тнiсть 144 патогенiв (первинних та умовно-патогенних), серед яких 6 є спiльними для всiх
зразкiв: Klebsiella pneumoniae, Escherichia coli, Enterobacter cloacae, Acinetobacter baumannii,
Pseudomonas aeruginosa та Stenotrophomonas maltophilia. Крiм того, 22 (умовно)патогеннi
види присутнi щонайменше в 90% зразкiв. Серед них, окрiм згаданих панiвних таксонiв, най-
поширенiшими були Mycolicibacterium fortuitum (присутнiй в 98,5% зразкiв), Methylorubrum

extorquens (98,5%), Prevotella melaninogenica (98,5%) та Haemophilus parainfluenzae (97%).
Також високу поширенiсть в понад 90% демонстрували представники родiв Staphylococcus
(S. epidermidis, S. capitis), Streptococcus (S. oralis, S. sanguinis) та деякi види Pseudomonas

(P. putida, P. fluorescens). Варто зауважити, що використання термiнiв патогенний та умов-
но-патогенний в данiй роботi базується виключно на описi цих видiв в таксономiчних ба-
зах даних та наукових статтях, оскiльки для визначення безпосередньої функцiональної
активностi потрiбно провести додатковi молекулярно-бiологiчнi дослiдження (визначити
метатранскриптом, метапротеом тощо). Дуже важливим є правильне iнформування су-

спiльства щодо результатiв наукових дослiджень, оскiльки наявнiсть таких видiв ще не

є показником погiршення епiдемiологiчної ситуацiї, й неправильна iнтерпретацiя даної iн-

формацiї може призвести до надмiрно негативного уявлення ролi мiкробiому в мiському

середовищi.

Основний мiкробiом. Основний мiкробiом, або група з видiв, що присутнi в усiх зраз-
ках, складається з 56 бактерiальних видiв i представлений на рис. 1. Отриманi результати
узгоджуються з попереднiми роботами на тему мiкробiому мiста та його транспортної си-
стеми [1,7,10,23]. Мiкробiом станцiй метро формується поєднанням асоцiйованих з людиною
бактерiй, витривалих видiв, здатних виживати в умовах частих збурень та мiських стресiв,
умовно-патогенних та патогенних мiкроорганiзмiв.
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Рис. 1. Таксономiчне дерево основного мiкробiому метро Києва. Кольоровi позначки маркують

бактерiї на поширенi групи за способом життя / характерним середовищем iснування. Види, позна-

ченi як патогеннi, входять у Список Патогенiв Бактерiального Прiоритету вiд Всесвiтньої органiзацiї

здоров’я (Bacterial Priority Pathogens List, WHO BPPL) [27]
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Порiвняння таксономiчних профiлiв груп зразкiв. Для оцiнки впливу таких фа-
кторiв, як станцiя метро, тип поверхнi та матерiал поверхнi, на структуру мiкробного угру-
повання було проведено аналiз дисперсiї на основi вiдстаней (PERMANOVA) з використан-
ням неподiбностi Брея–Кертiса та мiри Жаккара. Аналiз не виявив статистично значущих
вiдмiнностей у складi мiкробiому мiж рiзними станцiями метро (Брей–Кертiс: 𝑅2 = 0,0719,
𝑝 = 0,191; Жаккар: 𝑅2 = 0,0584, 𝑝 = 0,487), типами поверхонь (Брей–Кертiс: 𝑅2 = 0,0510,
𝑝 = 0,628; Жаккар: 𝑅2 = 0,0469, 𝑝 = 0,802) або матерiалами поверхонь (Брей–Кертiс:
𝑅2 = 0,0281, 𝑝 = 0,602; Жаккар: 𝑅2 = 0,0261, 𝑝 = 0,687). Отже, за трьома дослiджувани-
ми факторами, мiкробний склад є гомогенним незалежно вiд географiчного розташування,
фiзичних характеристик поверхнi або її матерiалу.
Аналiз на диференцiйну розповсюдженiсть. Аналiз на диференцiйну розповсю-

дженiсть мiж станцiями, поверхнями та матерiалами також не виявив значних вiдмiнностей
мiж групами як за допомогою глобального так i попарного тесту. Хоча кожен з проведе-
них тестiв в результатi визначав як мiнiмум 3 види диференцiйно-розповсюдженими (англ.
differentially abundant, DA), жоден з видiв не пройшов аналiз на чутливiсть до псевдора-
хункiв (вiд англ. pseudocounts). ANCOMBC2, як i минулi версiї цього пiдходу до аналiзу
на диференцiйну розповсюдженiсть, використовує log-трансформацiї для перетворення та-
блиць розповсюдження до тестування, де нульовi значення замiнюють на псевдорахунок,
зазвичай 0,001. Аналiз на чутливiсть (SS-тест) перевiряє стабiльнiсть результату залежно
вiд змiни псевдорахунку. У глобальному аналiзi ANCOMBC2 на всiх станцiях 13 таксонiв
були оцiненi як диференцiйовано поширенi, з найсильнiшим сигналом для Corynebacterium
diphtheriae (𝑝 = 8,2×105). Однак жоден з цих таксонiв не пройшов SS-тест, що свiдчить про
те, що навiть цi номiнально значущi вiдмiнностi зникають при варiацiях псевдорахунку i,
таким чином, не можуть вважатися надiйними. Парна теплова карта пiдсумовує log-кратнi
змiни (log fold change, або LFC) мiж кожною парою станцiй (рис. 2а). Серед парних по-
рiвнянь Salinicola tamaricis продемонструвала найбiльший розмiр ефекту (LFC = −6,22 на
Мiнськiй порiвняно з Контрактовою площею), що вiдображає сильне номiнальне збiднення
цього таксону у зразках зiбраних на Мiнськiй, тодi як Pseudomonas extremaustralis була
збагачена на Почайнi порiвняно з iншими дiлянками (LFC до +2,31). Rouxiella badensis

та Chryseobacterium oryzae також демонстрували специфiчнi для станцiй LFC (наприклад,
збагачення в Мiнськiй або на Контрактовiй площi), проте жоден з них не був стiйким до
змiни псевдорахункiв. Глобальний аналiз ANCOMBC2 показав, що iз семи таксонiв, якi за
FDR < 0,05 номiнально вiдрiзняються за розповсюдженням мiж матерiалами (Empedobacter
brevis, Peribacillus frigoritolerans, Neisseria cinerea, Neisseria meningitidis, Citrobacter farmeri,
Haemophilus sp. oral taxon 036 та Haemophilus haemolyticus), жоден не пройшов тест на чу-
тливiсть до додавання псевдорахункiв. Попарний тест (рис. 2б) визначив рекордну кiлькiсть
DA видiв для цього набору даних: 6 для порiвняння пластик-метал, 17 для дерево-метал та
18 для дерево-пластик. Всi порiвняння були чутливими до псевдорахункiв. Аналогiчними
результати є для рiзних поверхонь: хоча 4 види для глобального та 3 для попарного тесту
виявились диференцiйно розповсюдженими, жоден не пройшов SS-тест.

Таким чином, хоча окремi види демонструють номiнальнi вiдмiнностi мiж матерiалами,
поверхнями i станцiями жодна з цих знахiдок не є стiйкою, i загальний мiкробiом метро
Києва залишається однорiдним незалежно вiд трьох дослiджуваних факторiв. Важливо за-
уважити, що всi зразки було зiбрано з поверхонь, що перебувають в контактi з пасажирами,
що гiпотетично робить найбiльший внесок в рiзноманiття мiкробних угруповань. Напри-
клад, в роботi вiд MetaSUB [10] ручки дверей мали мiкробiом бiльш схожий на людський,
в порiвняннi з вiкнами, яких рiдше торкаються вiдвiдувачi. Додатковою причиною схожостi
мiкробiомiв мiж поверхнями, матерiалами та станцiями є вiдносна територiальна близькiсть
точок збору (є в межах 11 км одна вiд одної), вiдносна рiвномiрнiсть пасажиропотоку на
станцiях та їх розташування пiд землею.
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Рис. 2. Тепловi мапи LFC в результатi попарних тестiв мiж (а) станцiями та (б) матерiалами.

Одинарний астериск («*») позначає таксони з визначенi як диференцiйно розповсюдженi з FDR <

0,05, тодi як подвiйний («**») вказує, що DA вид пройшов SS-тест.

2.2 Детекцiя генiв антимiкробної резистентностi

Всього було знайдено 974 гена антимiкробної резистентностi (АМР), що становлять рези-
стом для даного набору зразкiв. Найменше генiв АМР було знайдено на станцiї Майдан
Незалежностi (𝑛 = 401), а найбiльшу кiлькiсть виявили на станцiї Героїв Днiпра (𝑛 = 635).
У зразках зiбраних з пластикових поверхонь було iдентифiковано найбiльшу кiлькiсть АМР
послiдовностей в порiвняннi з iншими матерiалами (𝑛 = 732). Статистично значущої рiзни-
цi мiж матерiалами за кiлькiстю АМР генiв не було виявлено (тест Крускала–Уоллiса,
𝑝-значення = 0,1559). Також, кiлькiсть АМР генiв серед поверхонь сягнула максимуму в
670 генiв для зразкiв з квиткового автомату, тодi як на горизонтальному поручнi вагону
метро склала 127, що є мiнiмумом серед всiх поверхонь.

6 генiв з усього резистому виявились спiльними для всiх зразкiв, що надалi будемо нази-
вати основним резистомом. Панiвний для цього набору даних АМР ген qacG асоцiюють зi
стiйкiстю до четвертинних амонiєвих сполук, як от бензалконiю хлорид й етидiй бромiд [14].
Згаданi сполуки є катiонними дезiнфектантами i входять до складу очищувальних засобiв,
що посилено використовували протягом пандемiї коронавiрусної хвороби 2019 р. в ходi ре-
жиму посиленої дезiнфекцiї iнфраструктури [29] i, ймовiрно, до неї, в перiод збору зразкiв.
Канонiчний qacG вперше було iдентифiковано в iзолятах бактерiй роду Staphylococcus [14],
а на момент написання цiєї роботи варiанти qacG було знайдено серед секвенованих гено-
мiв та плазмiд важливих первинних та опортунiстичних патогенiв згiдно з анотацiєю вiд
CARD (https://card.mcmaster.ca/), серед яких i тi, що описанi в цiй роботi: Acinetobacter
baumannii, Enterobacter cloacae, Enterobacter roggenkampii, Klebsiella pneumoniae, Klebsiella
quasipneumoniae та iншi.

qacG входить в трiйку генiв за кiлькiстю прочитань, разом з vanY gene in cluster vanV

(vanYM ) та aadA3. До останнього з них було вирiвняно понад мiльйон прочитань (для порiв-
няння для qacG ця цифра складає 5 млн., тодi як для vanYM — 1,5 млн.), попри присутнiсть

https://card.mcmaster.ca/
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у всього 37% всiх зразкiв (qacG — 100%, vanYM — 90%). aadA3 належить до нуклеотидил-
трансфераз родини ANT(''), що здатнi iнактивувати амiноглiкозиднi антибiотики шляхом
їх модифiкацiї [15]. Прикладом амiноглiкозидiв, що чинять широку протимiкробну дiю на
грам-негативнi бактерiї є стрептомiцин. На другому мiсцi за розповсюдженням серед АМР
генiв основного резистому є adeF, що кодує бiлок мембранного злиття трикомпонентного
комплексу виведення AdeFGH. Надекспресiя цього комплексу в штамах A. baumannii на-
дає мультирезистентнiсть до низки антибiотикiв та токсинiв, зокрема до фторхiнолонiв,
тетрациклiн-тигециклiнiв, хлорамфенiколу, бромiд етидiю, сафранiну О [9].

Для подальшого аналiзу загальний список генiв було вiдфiльтровано за критерiями, що
мають справджуватись хоча б для одного зразка: середнє значення MAPQ для прочитань
що вирiвнялись на ген > 100, вiдсоток покриття гену > 70, кiлькiсть прочитань на ген
> 5000. Фiльтрування надає змогу звузити набiр АМР генiв до тих, що з бiльшою ймовiр-
нiстю присутнi в угрупованнi й можуть надавати резистентнiсть бактерiям, перетворюючи
їх на антибiотико-стiйкi. Надалi для позначення цього специфiчного набору генiв буде ви-
користовуватися термiн «субрезистом». Рис. 3 iлюструє розповсюдженiсть АМР генiв, що
пройшли процес фiльтрування. На тепловiй мапi вирiзняються високими значеннями роз-
повсюдженостi передусiм вже згаданi гени qacG, vanYM, aadA3 та adeF. Також рiвномiрно
поширеними є АМР гени AAC(3)-IIb, vanTG та acrB, тодi як OKP-B-4 , ADC-120, OKP-B-6 ,
EBR-4, oleC серед iнших проявили сигнал, що пройшов фiльтрування, є притаманними ли-
ше обмеженому ряду зразкiв.

Для порiвняння профiлiв розповсюдження АМР генiв мiж станцiями, матерiалами та
поверхнями було використано пiдхiд, аналогiчний до порiвнянь таксономiчних профiлiв, а
саме аналiз PERMANOVA на матрицях неподiбностi Брея–Кертiса та мiри Жаккара. Ста-
тистично значуща рiзниця в АМР профiлi була виявлена лише для матерiалiв за мiрою
Жаккара (𝑅2 = 0,06837, 𝑝 = 0,007**), тодi як всi iншi порiвняння не пройшли порогове зна-
чення 𝑝 = 0,05. Попарне порiвняння виявило статистично значущу рiзницю мiж металом
та пластиком (𝑅2 = 0,07, 𝑝 = 0,009). Отже, вiдмiнними виявились лише профiлi вiдсутно-
стi/присутностi АМР генiв матерiалiв, тодi як профiлi з урахуванням кiлькостi прочитань
на ген є вiдносно рiвномiрними.

3 Методи

У 2017 роцi в ходi третього Global City Sampling Day консорцiумом MetaSUB в 60 мiстах
по всьому свiту було зiбрано понад 3 тисячi зразкiв з поверхонь транспортної системи.
Серед них для цього дослiдження було вiдiбрано 63 зразки, що походять з п’яти станцiй
Оболонсько-Теремкiвської лiнiї метро Києва. Данi секвенування є у вiльному доступi в Euro-
pean Nucleotide Archive (INSDC accession number: PRJNA732392).

Контроль якостi та попереднє опрацювання сирих прочитань проведено за допомогою
iнструменту fastp [6] (вер. 0.24.0).

Метагеномнi послiдовностi було класифiковано на таксони за допомогою ультра-швид-
кого класифiкатору на основi k-мерiв Kraken2 [19] (вер. 2.1.2) та стандартної референсної
бази даних на 8 Гб, що мiстить геноми архей, бактерiй, вiрусiв, плазмiд i людини, i досту-
пна онлайн [3]. Оскiльки частина прочитань може бути помилково вiднесена до близьких
видiв, було додатково проведено корекцiю отриманих оцiнок вiдносної кiлькостi таксонiв за
допомогою iнструменту Bracken [18] (вер. 2.8.0). Для узагальнення результатiв контролю
якостi та таксономiчного аналiзу по всiх зразках було використано MultiQC [12] – iнстру-
мент, що агрегує вихiднi данi багатьох програм у єдиний звiт. Вiдповiднi скрипти з пакету
KrakenTools [19] (вер. 1.2.0) було застосовано на вихiдних файлах Kraken та Bracken для
отримання комбiнованих OTU (Operational Taxonomic Unit, або ж види, згрупованi на пев-
ному рiвнi таксономiчної iєрархiї) таблиць. Таксономiчну iєрархiю таксонiв з NCBI отрима-
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Рис. 3. Теплова мапа субрезистому п’яти станцiй метро.

но за допомогою TaxonKit [26] (вер. 0.19.0). Прочитання, класифiкованi як людськi, були
використанi виключно для оцiнки їх кiлькостi без подальшого аналiзу.

Для детекцiї АМР генiв використовувався iнструмент Resistance Gene Identifier (RGI, вер.
6.0.3) з референсними базами даних АМР генiв CARD та Resistomes, Variants, & Prevalence
даними, також вiдомими як Wild CARD [2], а саме алгоритм bwt для метагеномних даних
секвенування. Для вирiвнювання прочитань було обрано KMA [8].

Для оцiнки вiдмiнностей у складi мiкробних спiльнот мiж групами зразкiв було вико-
ристано пермутацiйний багатовимiрний дисперсiйний аналiз (PERMANOVA) за допомогою
функцiї adonis iз пакету vegan [20] (вер. 2.6-10). PERMANOVA це непараметричний аналiз,
що використовується для порiвняння декiлькох груп на основi матриць несхожостi. Для
виявлення таксонiв, чия вiдносна чисельнiсть вiдрiзнялася мiж визначеними групами зраз-
кiв, застосовано метод ANCOM-BC2 [22] (Analysis of Composition of Microbiomes with Bias
Correction 2). ANCOM-BC2 — новiтнiй пiдхiд до диференцiйного аналiзу композицiї мiкро-
бiому, який розширює оригiнальний метод ANCOM-BC для випадку бiльше двох груп та
враховує коварiати i повторнi вимiрювання.

Для обробки даних було використано менеджер робочих процесiв, що широко застосо-
вується в бiоiнформатицi — Nextflow [11].

4 Висновки

Мiкробiом київського метрополiтену виявився стабiльним, однорiдним i переважно сфор-
мованим бактерiями, пов’язаними з людиною та навколишнiм середовищем. Таксономi-
чний аналiз виявив 56 видiв, що складають основний мiкробiом п’яти станцiй Оболонсько-
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Теремкiвської лiнiї метро, в який увiйшли 6 умовно та первинно-патогенних мiкроорганi-
змiв, загальна ж кiлькiсть патогенiв склала 144 види. Порiвняльний аналiз таксономiчних
профiлiв груп зразкiв за станцiями, матерiалами та окремими поверхнями на станцiях ви-
явив незначну кiлькiсть диференцiйно розповсюджених видiв, жоден з яких не пройшов
тест на чутливiсть до псевдорахункiв. Аналiз PERMANOVA не виявив статистично важли-
вих вiдмiнностей мiж дослiджуваними групами зразкiв, що вказує на гомогеннiсть видового
складу набору даних. В роботi описано результати бiоiнформатичної детекцiї генiв анти-
мiкробної резистентностi, найпоширенiшим з яких був qacG, ймовiрно пов’язаний iз по-
силеним використанням дезiнфектантiв. Аналогiчно до таксономiчного профiлю, профiль
субрезистому був вiдносно рiвномiрним за своїм складом.

Таким чином, основним результатом цiєї роботи є перший iнтегративний огляд таксоно-
мiчної та резистомної структури мiкробiому метро Києва. Отриманi данi можуть слугувати
базисом для оцiнки екологiчних змiн, ризикiв поширення резистентностi та розробки про-
токолiв санiтарного монiторингу. Подальшi дослiдження за використання метатранскри-
птомiки та з розширенням географiї зразкiв дозволять уточнити метаболiчну активнiсть
мiкробiоти та її потенцiйний вплив на здоров’я населення.
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Abstract. One of the pressing issues of today is the study of the microbiome of the urban
environment due to the rapid acquisition of antibiotic resistance by pathogenic microbes,
especially in public mass transit systems. Large-scale studies of microbial communities
became possible with the development of sequencing technologies and metagenomics, a study
of all genetic material in a given environment, which provides insight into its taxonomical and
functional profiles. At the same time, locations in Kyiv have not been studied for pathogenic
microorganisms using whole-genome sequencing. This work presents a metagenomic analysis
of samples collected at five underground stations of the Obolonsko-Teremkivska line of the
Kyiv subway. Microorganisms were taxonomically identified, along with the core microbiome
and potentially pathogenic species, and antimicrobial resistance genes were screened. We
found that the samples have a high overall homogeneity, and a core microbiome is formed
mainly by taxa inherent to the human organism. Resistance genes were identified, the most
common of which was qacG, probably associated with the use of disinfectants. The results
of this work can significantly affect the understanding of how resistance genes spread, as
well as contribute to further research into the environment of the city of Kyiv.

Keywords: microbiome; transit systems; Kyiv metro; metagenomics; urban environment;
antimicrobial resistance; bioinformatics
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