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РІЗНОМАНІТТЯ МІКРОФЛОРИ 

У ЗРУЙНОВАНОМУ ЧЕТВЕРТОМУ ЕНЕРГОБЛОЦІ ЧАЕС 

 

За допомогою методики секвенування ДНК нового покоління проаналізовано ДНК мікробіому субстрату у 

шести точках 4-го аварійного енергоблока ЧАЕС, в якому потужність дози на мікроорганізми коливається від 

0,007 до 0,12 Гр/год. Установлено, що найбільш різноманітним і стабільним виявився мікробіом зразка, що був 

розташований за межами об’єкта «Укриття» на території проммайданчика (умовний контроль). У ньому 

відсутні домінанти, тобто він є найбільш збалансованим і наближеним за станом до мікробіому ґрунту 

екосистем, що оточують ЧАЕС. Для зразка, потужність обрахованої дози на місці відбору якого була 

найвищою, загальна кількість представлених видів була у 8 разів меншою, проте індекс домінування був 

найвищим, що свідчить про формування мікробіому з чітко вираженими домінантами. 
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РАЗНООБРАЗИЕ МИКРОФЛОРЫ 

В РАЗРУШЕННОМ ЧЕТВЕРТОМ ЭНЕРГОБЛОКЕ ЧАЭС 

 

С помощью методики секвенирования ДНК нового поколения проанализирована ДНК микробиома 

субстрата в шести точках 4-го аварийного энергоблока ЧАЭС, в котором рассчитанная мощность дозы на 

микроорганизмы колеблется от 0,007 до 0,12 Гр/ч. Показано, что наиболее разнообразным и стабильным 

оказался микробиом образца, взятый за пределами объекта «Укрытие» на территории промплощадки (условный 

контроль). В нем отсутствуют доминанты, т. е. он является наиболее сбалансированным и приближенным по 

состоянию к микробиому почвы экосистем, окружающих ЧАЭС. Для образца, мощность дозы на месте отбора 

которого была самой высокой, общее количество представленных видов было в 8 раз меньшим, но индекс 

доминирования был самым высоким, что свидетельствует о формировании микробиома с четко выраженными 

доминантами. 
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DIVERSITY OF MICROFLORA AT THE FOURTH DESTROYED UNIT OF THE ChNPP 

 

DNA of the substrate, sampled from six points in the destroyed 4-th power unit of ChNPP, where the dose rate on 

the microorganisms ranges from 0.008 to 0.12 Gy/h, was analyzed by New Generation Sequencing technology. It was 

found that the most diverse and stable microbiome occurs in sample, located outside of the "Ukryttya" object on the 

industrial site (conditional control). There are no dominants in it, which means that it is the most balanced and 

approximate to the general state of the soil microbiome of ecosystems surrounding the ChNPP. As for the sample, taken 

from the spot, where the dose rate was the highest, total number of species represented appeared eight times smaller, but 

dominance index was the highest, which indicates the formation of distinct microbiome dominants. 

Keywords: ChNPP, the fourth unit, radionuclide contamination, DNA sequencing, microflora. 
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