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ЭКСТРЕМОФИЛЬНЫЕ ПРОКАРИОТЫ – ОТ КАМЧАТКИ ДО 
АРАЛЬСКОГО МОРЯ 
Е.А. Бонч-Осмоловская1,2* 

1 Федеральное государственное бюджетное образовательное учреждение 
высшего образования «Московский государственный университет имени 

М.В.Ломоносова», Москва, Россия 
2 Институт микробиологии им. С.Н. Виноградского Федеральное государственное 

учреждение «Федеральный исследовательский центр «Фундаментальные основы 
биотехнологии» Российской академии наук», Москва, Россия 

Экстремофильные микроорганизмы развиваются в условиях предельных для 
жизни значениях основных физико-химических параметров среды – температуре, 
рН, солености. Многолетние исследования привели к созданию в Институте 
микробиологии имени С.Н. Виноградского ФИЦ Биотехнологии РАН коллекции 
экстремофильных архей и бактерий, многие из которых представляют новые 
глубокие филогенетические линии, а также могут являться источником ценных 
ферментов для биотехнологии.  
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БАКТЕРИИ ФИЛУМА Acidobacteriota КАК КОМПОНЕНТ 
ПОЧВЕННОГО МИКРОБИОМА: РАЗНООБРАЗИЕ И ФУНКЦИИ 

С.Н. Дедыш1* 
1 Институт микробиологии им. С.Н. Виноградского Федеральное государственное 

учреждение «Федеральный исследовательский центр «Фундаментальные основы 
биотехнологии» Российской академии наук», Москва, Россия 

Бактерии филума Acidobacteriota - это один из непременно присутствующих и 
численно значимых компонентов микробиома различных почв. История 
исследования этих прокариот насчитывает уже более трех десятилетий, однако 
число полученных в культурах и охарактеризованных ацидобактерий остается 
ограниченным. В докладе будут рассмотрены причины «некультивируемости» 
ацидобактерий, а также представлены новые данные о разнообразии и 
функциональном потенциале этих типичных почвенных бактерий. 
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НАУЧНОЕ ОБОСНОВАНИЕ ПРИМЕНЕНИЯ БИОПРЕПАРАТОВ И 
УДОБРЕНИЙ В ЗЕМЛЕДЕЛИИ РОССИИ 

А.А. Завалин1* 
1 Федеральное государственное бюджетное научное учреждение «Всероссийский 

научно-исследовательский институт агрохимии имени Д.Н. Прянишникова», Москва, 
Россия 

Приведены результаты фундаментальных и прикладных исследований по оценке 
эффективности использования микробных препаратов на различных культурах в 
различных почвенно-климатических условиях страны. Их применение повышает 
продуктивность сельскохозяйственных культур до 25 и более процентов, 
вовлекает дополнительное использование растениями 15-20 кг/га 
биологического азота, фиксированного ассоциативными и до 100 кг/га и более 
фиксированного симбиотическими микроорганизмами, увеличивает 
коэффициент использования растениями азота удобрений на 10-15 %, повышают 
устойчивость агроэкосистемы, сводя к минимуму экологические риски. 
Применение биопрепаратов, созданных на основе симбиотических, 
ассоциативных и эндофитных штаммов бактерий, существенно увеличит вклад 
биологического азота в земледелие России, создавая тем самым биологические 
условия для экологической устойчивости агроландшафтов и переход к 
экологически чистому агрохозяйству. 
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ПОЧВЕННЫЙ МИКРОБИОМ. РАЗНООБРАЗИЕ ЭКОЛОГИЧЕСКИХ 
ФУНКЦИЙ ПОЧВ. ВЗГЛЯД В БУДУЩЕЕ 

А.Л. Иванов1* 
1 Федеральное государственное бюджетное научное учреждение Федеральный 

исследовательский центр «Почвенный институт имени В.В. Докучаева», Москва, Россия 

Интерпретация генетического разнообразия почвенного микробиома остается 
одной из ключевых проблем современной почвенной микробиологии. 
Накопление больших массивов данных о таксономическом составе микробных 
сообществ существенно опережает возможности их использования для описания 
и прогнозирования почвенных процессов. В докладе рассматривается концепция 
"генетического паспорта" микробиома и необходимость установления связей 
между генетическим разнообразием микроорганизмов, их функциональной 
активностью и свойствами почв. На основе исследований экстремальных 
экосистем, сукцессионных рядов почвообразования и воздействия различных 
сельскохозяйственных практик обсуждаются подходы по преодолению разрыва 
между описанием генетического разнообразия микробиома и определением его 
вклада в экологические функции почв. 
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КОЛЛЕКЦИИ БАКТЕРИОФАГОВ КАК РЕСУРС ДЛЯ РАЗВИТИЯ 
ФАГОВОЙ ТЕРАПИИ И ИЗУЧЕНИЯ ГОНКИ ВООРУЖЕНИЙ МЕЖДУ 

БАКТЕРИЯМИ И ВИРУСАМИ 
А.Б. Исаев1* 

1 Сколковский институт науки и технологий 
* email: a.isaev@skoltech.ru 

Доклад будет посвящен бурно развивающейся области микробной иммунологии 
и опишет разнообразие бактериальных иммунных систем и вирусных анти-
иммунных стратегий. Также будет сделан акцент на том как создание коллекций 
бактериофагов может способствовать как научным открытиям так и 
практическому применению фагов в терапии. 
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МИКРОБИОЛОГИЧЕСКИЕ ПРЕПАРАТЫ В РАСТЕНИЕВОДСТВЕ: 
ЭФФЕКТИВНОСТЬ, ОГРАНИЧЕНИЯ И ПУТИ ВНЕДРЕНИЯ ЧЕРЕЗ 

РЕГИОНАЛЬНУЮ ПРОИЗВОДСТВЕННУЮ СЕТЬ 
Ю.В. Лактионов1*, Ю.В. Косульников1  

1 Федеральное государственное бюджетное научное учреждение «Всероссийский 
научно-исследовательский институт сельскохозяйственной микробиологии», Санкт-

Петербург, Россия 
* email: laktionov@arriam.ru 

Развитие биоэкономики и повышение требований к экологической устойчивости 
сельского хозяйства способствуют росту интереса к микробиологическим 
препаратам для растениеводства. Особое значение имеют инокулянты на основе 
клубеньковых бактерий, обеспечивающие биологическую фиксацию 
атмосферного азота и повышение продуктивности бобовых культур. 
Исследования показывают, что применение современных инокулянтов позволяет 
увеличивать урожайность зернобобовых культур на 10–40 %, а также повышать 
содержание белка в урожае и улучшать азотный баланс почвы. Благодаря этому 
микробиологические препараты рассматриваются как эффективное дополнение 
к традиционным агротехнологиям и инструмент снижения зависимости от 
минеральных удобрений. Однако широкое внедрение биопрепаратов 
ограничивается рядом факторов. Наиболее значимыми являются 
чувствительность микроорганизмов к условиям хранения и транспортировки, 
воздействию пестицидных протравителей и высыханию на поверхности семян. 
Существенное значение имеют также высокая стоимость отдельных препаратов, 
недостаточная обеспеченность регионов современными формуляциями и 
ограниченная информированность сельхозпроизводителей о технологиях их 
применения. Перспективным механизмом расширения использования 
микробиологических препаратов является формирование региональной 
производственной сети, объединяющей научные организации, производителей 
биопрепаратов и сельхозпредприятия. Такая система позволит сократить 
логистические издержки, повысить доступность препаратов, учитывать 
региональные особенности земледелия и обеспечить агротехнологическое 
сопровождение их применения. Таким образом, эффективность внедрения 
микробиологических препаратов определяется не только качеством самих 
биопрепаратов, но и наличием развитой региональной инфраструктуры их 
производства, хранения и распространения. Создание такой сети позволит 
повысить устойчивость растениеводства, увеличить урожайность культур и 
укрепить продовольственную безопасность страны. Работа поддержана грантом 
РНФ № 25-26-00242 
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НОВЫЕ МЕТАБОЛИЧЕСКИЕ ПУТИ НА МЕСТЕ «БЕЛЫХ ПЯТЕН»: 
ОРГАНОФОСФОНАТЫ НА КАРТЕ БИОЛОГИЧЕСКОГО 

КРУГОВОРОТА ФОСФОРА 
А.А. Леонтьевский1*, А.В. Свиридов1, Д.О. Эпиктетов1, Т.В. Шушкова1 

1 Федеральное государственное бюджетное учреждение науки «Федеральный 
исследовательский центр «Пущинский научный центр биологических исследований 

Российской академии наук», г.о. Серпухов, г. Пущино, Российская Федерация 
* email: leont@pbcras.ru 

В течение долгого времени под круговоротом фосфора – важнейшего для живых 
организмов элемента, понимали, прежде всего, превращения органических и 
неорганических фосфатов. Органофосфонаты (ОФ) – соединения с ковалентной 
связью между углеродом и фосфором (C–P3+), считались 
малораспространенными рудиментами докислородной эпохи развития 
биосферы. За последние два десятилетия продемонстрирована принципиальная 
недооценка распространенности ОФ в биосфере, а также выявлены механизмы 
функционирования основных ферментов метаболизма подобных соединений. 
Показано, что в некоторых морских экосистемах 2-аминоэтилфосфонат и 
метилфосфоновая кислотой составляют основную часть биодоступного фосфора 
и участвуют в полноценном редокс-цикле данного элемента. Эти процессы 
оказывают влияние на биосферный круговорот не только фосфора, но и 
углерода, в частности, на выделение метана. Метаболизм ОФ осуществляется, в 
основном, прокариотами, обладающими необычными ферментными системами. 
Так, механизм функционирования мультиферментного комплекса «С–Р лиаза» 
предполагает участие до 14 различных полипептидов, образующих метаболон, 
интегрирующий транспортную, регуляторную и каталитическую части и 
способный расщеплять разнообразные ОФ. Напротив, С–Р гидролазы узко 
специфичны и требуют наличия «ферментов-помощников», предварительно 
дестабилизирующих С–Р связь путем образования в молекуле ОФ карбоксильных 
или кетогрупп. Наконец, недавно обнаружена группа С–Р диоксигеназ с 
совершенно новым механизмом окислительной атаки ОФ, которые могут 
выполнять функции гидролаз, либо расщеплять ранее неизвестные субстраты с 
С–Р связью. Представления о приуроченности ОФ и ферментов их метаболизма 
к морским экосистемам, в свою очередь, дополняются новейшими данными о 
наличии у почвенных протеобактерий как гомологов С–Р диоксигеназ, играющих 
новую для них роль «помощников» гидролаз, так и ранее неизвестных оксидаз и 
рацемаз, обеспечивающих деградацию не только природных, но и антропогенных 
ОФ. 
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АМИЛОИДНЫЕ БЕЛКИ БАКТЕРИЙ: БИОЛОГИЧЕСКИЕ ФУНКЦИИ, 
РОЛЬ В ПАТОГЕНЕЗЕ И НАДВИДОВЫХ ВЗАИМОДЕЙСТВИЯХ 

А.А. Нижников1,2* 
1 Федеральное государственное бюджетное научное учреждение «Всероссийский 

научно-исследовательский институт сельскохозяйственной микробиологии», Санкт-
Петербург, Россия 

2 Федеральное государственное бюджетное образовательное учреждение 
высшего образования «Санкт-Петербургский государственный университет», Санкт-

Петербург, Россия 
* email: a.nizhnikov@arriam.ru, a.nizhnikov@spbu.ru 

Амилоидами называют белковые фибриллы с особой «кросс-бета» структурой, 
придающей им уникальную стабильность к действию различных физических и 
химических факторов. Амилоиды весьма известны благодаря их роли в развитии 
ряда преимущественно неизлечимых заболеваний человека. В то же время, 
идентифицировано значительное число амилоидов, образующихся «в норме» и 
выполняющих различные биологические функции. Наибольшего разнообразия 
такие амилоиды, называемые функциональными, по-видимому, достигают у 
бактерий. Большинство известных бактериальных амилоидов являются 
структурным компонентом матрикса биопленок, с чем связана их важная роль в 
качестве факторов вирулентности, опосредующих патогенез различных 
бактериальных инфекций. Другим аспектом является то, что бактериальные 
амилоиды способны к гетерологической индукции агрегации ряда 
патологических амилоидов человека. В нашей лаборатории в последние годы 
описано семь новых амилоидных белков у различных бактерий, и весьма 
примечательным является то, что подобные белки были открыты нами не только 
у патогенных, но и у симбиотических клубеньковых бактерий. При этом, амилоиды 
клубеньковых бактерий участвуют во взаимодействиях с растением-хозяином. 
Например, установлено, что амилоидные фибриллы продуцируются 
бактероидами ризобий непосредственно в корневых клубеньках бобовых 
растений. В настоящем докладе будут рассмотрены особенности структурной 
организации амилоидов бактерий, функций амилоидов патогенных и 
симбиотических бактерий, а также их роли в формирований «амилоидных сетей» 
с амилоидными белками организма-хозяина. Работа выполнена при поддержке 
Российского научного фонда, проект 26-16-20075. 
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ВИРУСНЫЕ МИКС-ИНФЕКЦИИ НА ПРИМЕРЕ НЕПАРНОГО 
ШЕЛКОПРЯДА 
С.В. Павлушин1* 

1 Автономная некоммерческая образовательная организация высшего 
образования «Научно-технологический университет «Сириус», Федеральная территория 

«Сириус», Краснодарский край, Россия 
* email: sergey-pavlushin@mail.ru 

Доклад будет посвящён особенностям работы с энтомопатогенными вирусами и 
важности выбора методов детекции при работе с ними, а также результатам, 
включённым в номинацию на Премию Президента, связанным с изучением 
механизмов регуляции вспышек массового размножения насекомых-вредителей 
и их чувствительности к вирусным инфекциям. 
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НАУЧНО-ИННОВАЦИОННЫЙ ПОТЕНЦИАЛ БИОЛОГИЗАЦИИ 
АГРОПРОМЫШЛЕННОГО КОМПЛЕКСА 

В.С. Паштецкий1* 
1 Федеральное государственное бюджетное учреждение науки "Научно-

исследовательский институт сельского хозяйства Крыма", Симферополь, Республика 
Крым, Россия 

В докладе освещены проблемы и предложены решения по биологизации 
агропромышленного комплекса. Рассмотрены основные экологические, 
агрономические и экономические задачи по снижению зависимости от 
химических удобрений и пестицидов, восстановлению плодородия почв, 
повышению устойчивости агроэкосистем и продовольственной безопасности. 
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АЭРОБНЫЕ И АНАЭРОБНЫЕ ПРОКАРИОТЫ В ЦИКЛЕ МЕТАНА 
Н.В. Пименов1* 

1 Институт микробиологии им. С.Н. Виноградского Федеральное государственное 
учреждение «Федеральный исследовательский центр «Фундаментальные основы 

биотехнологии» Российской академии наук», Москва, Россия 

Известно, что основную роль снижения потока метана абиогенной и биогенной 
(продукция метаногенными археями) природы из различных наземных и водных 
экосистем выполняют прокариоты: в аэробных условиях – это аэробные 
метаноокисляющие бактерии (МОБ), в анаэробных – как бактерии (группа NC10), 
так и ANME археи. В последнее десятилетие появилось множество 
экспериментальных свидетельств того, что МОБ не только присутствуют, но и 
активны в бескислородных водах стратифицированных озер и анаэробных 
осадках. До сих пор остается не до конца понятным вопрос о том, как MОБ 
выживают и окисляют CH4 при отсутствии О2, хотя недавно предложено 
несколько механизмов, позволяющих МОБ сохранять активность в гипоксидных 
условиях. В противовес классической парадигме, согласно которой биогенный 
метан продуцируется только метаногенными археями и только в бескислородных 
условиях, в настоящее время активно исследуется феномен «метанового 
парадокса», при котором активное выделение метана наблюдают в аэробных 
поверхностных водах морей и озёр по всему миру. Оценить геохимическую 
значимость «метанового парадокса» еще только предстоит. 
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ОТ ГЕНОТИПА К ФЕНОТИПУ: ИСКУССТВЕННЫЙ ИНТЕЛЛЕКТ В 
ПОИСКЕ ВИРУСНЕЙТРАЛИЗУЮЩИХ АНТИТЕЛ 

С.С. Терехов1* 
1 Федеральное государственное бюджетное учреждение науки Государственный 

научный центр Российской Федерации Институт биоорганической химии им. 
академиков М.М. Шемякина и Ю.А. Овчинникова Российской академии наук, Москва, 

Россия 
* email: sterekhoff@mail.ru 

Пандемия SARS-CoV-2 показала, что решающим фактором борьбы с вирусными 
инфекциями являются вируснейтрализующие антитела. Однако не все антитела 
одинаково эффективны — ключевую роль играет пространственная структура 
распознаваемого эпитопа. Совместно с коллегами из AIRI, Нанькайского и 
Стэнфордского университетов был разработан подход, сочетающий 
микрофлюидику, синтетическую биологию и искусственный интеллект для 
быстрой идентификации высокоэффективных антител. Созданная ИИ-модель 
RBD-AIM позволяет картировать конформационные эпитопы и предсказывать 
структуру комплекса «антиген — антитело». Разработанные технологии 
обеспечивают переход от физической связи «генотип — фенотип» к виртуальной, 
открывая новые возможности в молекулярной иммунологии, вирусологии и 
онкологии. 
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ВЛИЯНИЕ ГРИБКОВО-БАКТЕРИАЛЬНЫХ ВЗАИМОДЕЙСТВИЙ НА 
ЧУВСТВИТЕЛЬНОСТЬ МИКРООРГАНИЗМОВ К 

АНТИМИКРОБНЫМ ПРЕПАРАТАМ 
Л.М. Айзатуллина1*, А.В. Миронова1, Е.Ю. Тризна1, А.Р. Каюмов1 

1 Федеральное государственное автономное образовательное учреждение 
высшего образования "Казанский (Приволжский) федеральный университет", Казань, 

Россия. 
* email: aizatullina14@mail.ru 

Грибково-бактериальные биопленки связаны с развитием тяжелых форм 
заболеваний, что обусловлено повышением устойчивости микроорганизмов к 
антимикробным препаратам. Целью исследования являлась характеристика 
чувствительности микроорганизмов к антимикробным препаратам в составе 
грибково-бактериальных сообществ. Матрикс смешанных биопленок C. albicans с 
S. aureus и E. faecalis характеризовался более низкой проницаемостью для 
ципрофлоксацина, однако восприимчивость бактерий к антибиотику была выше 
в смешанной биопленке по сравнению с моновидовой. Наоборот, в биопленке C. 
albicans с K. pneumoniae, E. coli и P. aeruginosa проницаемость матрикса для 
ципрофлоксацина повышалась, хотя восприимчивость бактерий к антибиотику 
падала. В планктоне, в присутствии E. faecalis и S. aureus рост кандиды 
подавлялся, также резко снижалась МПК флуконазола, наличие 
ципрофлоксацина нивелировала этот эффект. Следовательно, в смешанных 
сообществах микроорганизмы взаимно модулируют чувствительность к 
антимикробным препаратам. Методом количественной ПЦР в реальном времени 
было установлено, что экспрессия генов, ассоциированных с лекарственной 
устойчивостью (CDR1, CDR2, MDR1, ERG11) и вирулентностью гриба (ALS3, 
HWP1, CYR1) в смешанных биопленках C. albicans с S. aureus и P. aeruginosa 
значительно изменяется в сторону подавления вирулентности. Экспрессия генов 
резистентности, наоборот, повышалась, несмотря на сохранение 
фенотипической восприимчивости к флуконазолу. Таким образом, в условиях 
грибково-бактериального сообщества изменяется восприимчивость 
микроорганизмов к противомикробным препаратам, что обусловлено не только 
протекторными свойствами матрикса биопленки, но и взаимодействиями внутри 
смешанного сообщества, влияющими на метаболизм микроорганизмов. Данный 
аспект необходимо учитывать при разработке эффективных стратегий лечения. 
Работа выполнена при финансовой поддержке Российского научного фонда 
(проект № 24-14-00194)  
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СТРУКТУРНЫЕ И ФУНКЦИОНАЛЬНЫЕ ОСНОВЫ УСТОЙЧИВОСТИ 
ФАГОВЫХ ТРНК К БАКТЕРИАЛЬНЫМ ИММУННЫМ СИСТЕМАМ 

М.В. Александрова1,2*, C.Ю. Белухина2, С.Ю. Белухина2, А.Б. Исаев2 
1 Национальный исследовательский университет «Высшая школа экономики», 

Москва, Россия 
2 Сколковский институт науки и технологий, Москва, Россия 

* email: marialekswork@gmail.com 

Фаги и бактерии находятся в состоянии постоянной эволюционной «гонки 
вооружений», при этом бактерии обладают многоуровневыми системами защиты, 
многие из которых подавляют инфекцию, нацеливаясь на тРНК клетки-хозяина. В 
ответ на это фаги изменяют и расширяют наборы своих тРНК как контрмеру, хотя 
механизм того, как именно они восстанавливают трансляцию, до конца не ясен. 
Система PARIS (Phage Anti-Restriction Induced System) является примером такой 
эволюционной стратегии. Она распознаёт кодируемые фагом белки – ДНК-
мимики, которые ингибируют ДНК-направленные защитные системы. 
Активированный эффектор AriB с доменом TOPRIM специфически расщепляет 
тРНК хозяина: Lys (UUU), Thr (UGU) и Asn (GUU). Соответственно, фаги, которые 
кодируют полный набор этих тРНК, могут обходить защиту PARIS. Фаговые тРНК 
накапливают мутации, делающие их устойчивыми к действию AriB. В нашем 
исследовании мы показали, что для возвращения чувствительности к 
расщеплению необходимы множественные мутации в D-петле и антикодоновой 
петле. С помощью создания супрессорных вариантов, восстанавливающих 
экспрессию GFP, также было показано, что фаговые тРНК напрямую участвуют в 
процессе трансляции. Кроме того, были обнаружены фаговые тРНК, способные 
подавлять другую тРНК-специфичную нуклеазу Old. Аннотация тРНК-локусов 
коллекции бактериофагов с помощью tRNAscan выявила класс генов с 
продуктами тРНК Undet – РНК тРНК-подобной структуры без предсказуемого 
антикодона. Иногда их последовательности располагаются на границах HNH-
эндонуклеаз, которые предположительно генерирют делеции и перестройки 
локуса. Биологическая роль Undet-тРНК остаётся неясной; для проверки HNH-
опосредованного механизма их возникновения планируются дальнейшие 
эксперименты.  
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СТРУКТУРА МИКРОБИОМА И ПОКАЗАТЕЛИ ОРГАНИЧЕСКОГО 
ВЕЩЕСТВА ЧЕРНОЗЕМА ОБЫКНОВЕННОГО ПРИ РАЗНЫХ ТИПАХ 

ОБРАБОТКИ 
М.Г. Алексеева1*, М.В. Семенов1 

1 ФГБНУ ФИЦ "Почвенный институт имени В.В. Докучаева", Москва, Россия 
* email: maria_alekseeva999@mail.ru 

Микроорганизмы играют ключевую роль в почвенном цикле углерода. 
Сельскохозяйственное использование почв приводит к изменениям 
микробиологических показателей и структуры микробных сообществ, 
определяющих потоки органического вещества. Технология нулевой обработки 
(no-till) применяется как альтернатива традиционной вспашке для 
предотвращения потерь органического углерода за счет положительного влияния 
на микробиом. В данной работе проводилась оценка влияния типов обработки 
почвы на микробиологические показатели и пулы органического углерода 
чернозема обыкновенного Ростовской области (Haplic Chernozem). Объектами 
исследования являлись почвы при традиционной (отвальная вспашка) и нулевой 
обработке и почва длительной целины. Содержание общего органического 
углерода (Cорг) и размеры пулов дискретного (C-POM) и минерально-
ассоциированного (C-MAOM) органического вещества, выделенных методом 
гранулометрического фракционирования определяли в слоях 0-5, 5-10, 10-20 и 
30-40 см. Для оценки микробиологических показателей, таких как численность, 
биомасса и таксономический состав микробных сообществ использовали 
количественную ПЦР в реальном времени и высокопроизводительное 
секвенирование. Во всех слоях применение no-till сопровождалось снижение 
углерода микробной биомассы, численности копий генов бактерий и грибов 
уменьшались. Индексы видового разнообразия прокариотных и грибных 
сообществ не зависели от типа экосистемы и системы обработки. 
Таксономический состав микробиома в почве целины практически не изменялся 
с глубиной, тогда как сельскохозяйственное использование приводило к 
профильной дифференциации структуры сообществ прокариот и грибов. В 
условиях почвосберегающей технологии no-till не наблюдалось сдвига 
микробного участия в трансформации Cорг в сторону накопления C микробной 
биомассы, усиленной минерализации ПОВ или дополнительной стабилизации С 
в минерально-связанном состоянии (МАОМ). Работа выполнена при поддержке 
РНФ, проект № 25-47-00065. 
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СЛОЖЕНИЕ И ВЫЧИТАНИЕ ГЕНЕТИЧЕСКИХ РЕСУРСОВ 
ПОЧВЕННЫХ МИКРОБИОМОВ РОССИИ: ПОЧВЕННАЯ ДНК-

СУПЕРМАТРИЦА И ПОЧВЕННЫЕ СИГНАТУРЫ ДЛЯ 
КРИМИНАЛИСТИКИ 

Е.Е. Андронов1*, А.Д. Безлепский1,2, Н. Курчак1, А.А. Кичко1, А.А. Иголкина1, А.Г. 
Пинаев1, М.В. Семенов3 

1 ФГБНУ ВНИИСХМ, г. Санкт-Петербург. Пушкин, Россия 
2 Политехнический Университет Петра Великого, Санкт-Петербург, Россия 

3 Почвенный институт имени В. В. Докучаева, Москва, Россия 
* email: eeandr@gmail.com 

Оценка генетических ресурсов почвенных микробиомов России является 
непростой задачей. По причине чрезвычайно высокой населенности почв 
микроорганизмами (более 1 млрд на г почвы), исключительного разнообразия 
(десятки тысяч видов на г почвы), и существенных различий между 
микробиомами различных почв (сотни типов и подтипов), очевидно, что 
совокупный генетический ресурс почв России представляет собой один из самых 
сложных генетических ресурсов, даже формальное описание которого является 
вряд ли выполнимой задачей. Идея, реализуемая в содружестве ВНИИСХМ и 
Почвенного института, имеет весьма неплохие перспективы в реализации 
индикаторного потенциала почвенного микробиома. Речь идет о почвенной 
«суперматрице» – образце ДНК, полученном при сложении ДНК различных почв 
России и содержащей в «концентрированном» виде большую часть 
таксономического и функционального содержания почвенных микробиомов. 
Индексы разнообразия суперматрицы необычайно высоки и, возможно, в 
некоторых случаях достигают предельных значений. Нами было показано, что для 
создания «хорошей» суперматрицы, которая имела бы существенную фракцию 
общих элементов с любым почвенным микробиомом достаточно 50 образцов 
почвенной ДНК. Это не первая работа в области, которую мы назвали 
«арифметикой» микробиомов. Не так давно нами был разработан эффективный 
алгоритм идентификации почвенных образцов для криминалистики с 
использованием высокопроизводительного секвенирования, который позволяет 
весьма точно идентифицировать не только загрязненные и деградировавшие 
образцы, но точно устанавливать состав смешанных образцов почв. Основной это 
метода также стала арифметика – только не сложение, как в случае с 
суперматрицей, а вычитание, которое позволило выявлять для любой почвы 
характеристические «сигнатуры» с использованием которых следы данной почвы 
легко идентифицируются даже в проблематичных образцах. В данном сообщении 
мы продемонстрируем широкий круг проблем, которые связаны с работой в этих 
областях. Работа выполнена при поддержке Государственного задания ФГБНУ 
ВНИИСХМ (FGEW-2024-0005). 
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ИЗУЧЕНИЕ СИМБИОТИЧЕСКОГО РОСТА Agaricus bisporus В 
ПРИСУТСТВИИ АЗОТФИКСИРУЮЩИХ БАКТЕРИЙ 

В.Н. Афонюшкин1,2*, А.В. Брянская3, Р.Е. Субботина4 
1 Институт химической биологии и фундаментальной медицины СО РАН, 

г.Новосибирск, Россия 
2 Сибирский федеральный научный центр агробиотехнологий РАН, п.Краснообск, 

Россия 
3 Институт цитологии и генетики СО РАН, г.Новосибирск, Россия 

4 Сибирский государственный университет инженерии и биотехнологий. 
г.Новосибирск, Россия 
* email: lisocim@mail.ru 

Бактерии присутствуют на каждом этапе производства Agaricus bisporus. Высокая 
продуктивность этих грибов – до 300 кг плодовых тел на 1 тонну субстрата, ставит 
под сомнение обеспечение аминным азотом без участия азотфиксирующих 
бактерий. Симбиотические взаимоотношения представителей азотфиксаторов из 
плодовых тел грибов, таких как: A. borealis, A. bisporus, A. pyriforme, C. cibarius, 
изучали в отношении Agaricus bisporus на среде Эшби с эозином Y и трипановым 
синим в концентрации 1 мкг/мл. Бактерий сеяли радиальными штрихами с 
пересечением зоны роста A. bisporus. Культивирование проводили при 
температуре 21-22оС. Изоляты бактерий №№ 5, 22, 24, 19 отличались 
сокращением активности роста в зоне распространения и метаболической 
активности A. bisporus. По истечении 2-х недель, некоторые культуры 
стимулировали ускоренный радиальны рост гифов гриба. Изолят №2 в зоне роста 
вегетативного мицелия шампиньона сформировал слизистую структуру без 
изменения формы и размеров (в сравнении с интактной зоной посева). Однако в 
толще бактериальной культуры фиксируются нитевидные структуры мицелия 
придающие окраску эозином. Рост изолята №5 был частично подавлен. Изолят 
№19 характеризуется скудным ростом на среде Эшби, с визуализацией колоний 
в зоне роста A. bisporus только при микроскопии. Мицелий A. bisporus активно 
растет в составе колоний изолята 19, формируя петли, хламидоспоры и 
каплевидные утолщения, являющиеся микроколониями культуры 
азотфиксаторов. Изолят 20 – полученый из грибов A. bisporus имеет тенденцию 
формирования множества микроколоний в зоне посева, но его рост не подавлен 
грибом. Взаимодействие с мицелием носит активный характер. Заключение: 
Бактерии с азотфиксирующими свойствами, изолированные из плодовых тел 
ряда видов базидиомицетов, характеризуются широким спектром 
симбиотических взаимодействий с вегетативным мицелием Agaricus bisporus - от 
подавления роста вегетативного мицелия грибов до мутуалистического характера 
взаимоотношений грибов и бактерий. 
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ОСОБЕННОСТИ КИШЕЧНОГО И РЕСПИРАТОРНОГО 
МИКРОБИОМА У БОЛЬНЫХ КОЛОРЕКТАЛЬНЫМ РАКОМ ИЗ 

ЗАПАДНОЙ СИБИРИ 
Е.Д. Баранова1*, В.Г. Дружинин1 

1 Федеральное государственное бюджетное образовательное учреждение 
высшего образования «Кемеровский государственный университет», Кемерово, Россия 

* email: laveivana@mail.ru 

Колоректальный рак (КРР) занимает третье место в структуре онкологической 
заболеваемости, ежегодно становясь причиной более полумиллиона смертей. В 
последние десятилетия особое внимание уделяется роли микробиома в 
канцерогенезе, причем не только локально (в кишечнике), но и системно. Нами 
был изучен состав бактериального микробиома кишечника и мокроты у пациентов 
с первичным КРР для выявления специфических микробных паттернов. 
Проведено NGS секвенирование региона V3-V4 гена 16S рРНК образцов мокроты 
и фекалий 40 пациентов с гистологически подтвержденным КРР и 45 
добровольцев группы контроля. Значения индексов Шеннона, Пиелу и Faith_pd, 
характеризующих альфа-разнообразие, не различались, как в сопоставляемых 
микробиомах кишечника, так и дыхательных путей у больных КРР и контроля. В 
то же время бета-разнообразие имело существенные различия, как для образцов 
кала, так и для образцов мокроты. У больных КРР в дыхательных путях 
превалировали типы Bacteroidetes и Actinobacteria, роды Rothia, Helicobacter и 
Lachnoanaerobaculum. В контрольной группе доминировали Firmicutes, а также 
роды Pseudomonas и Shuttleworthia. В кишечном микробиоме больных КРР 
зафиксировано значимое увеличение филума Proteobacteria, семейств 
Enterobacteriaceae и Sphingobacteriaceae. Одновременно наблюдалось 
достоверное угнетение типичной протекторной флоры: снизилось содержание 
родов Ruminococcus, Lachnospira, Fusicatenibacter и Cloacibacillus. Развитие КРР 
сопровождается глубоким дисбиозом, затрагивающим не только желудочно-
кишечный тракт, но и респираторную систему. Смещение баланса в сторону 
условно-патогенных грамотрицательных бактерий (Proteobacteria, Helicobacter) и 
снижение представительства продуцентов бутирата (Clostridiales) может играть 
роль в патогенезе заболевания и служить дополнительным диагностическим 
маркером. Работа выполнена при финансовой поддержке Российского научного 
фонда (грант № 25-15-20012) и Министерства образования Кузбасса (соглашение 
№ 02/2025). 
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РИЗОБАКТЕРИАЛЬНЫЕ МЕТАБОЛИЗАТОРЫ ФИТОГОРМОНОВ – 
БИОРАЗНООБРАЗИЕ И ВЗАИМОДЕЙСТВИЕ С РАСТЕНИЯМИ. 

А.А. Белимов1*, А.И. Шапошников1, Т.С. Азарова1, О.Ю. Юзихин1, П.В. Гуро1, Н.А. 
Вишневская1, М.И. Лебединский1, В.И. Сафронова1 

1 Федеральное государственное бюджетное научное учреждение «Всероссийский 
научно-исследовательский институт сельскохозяйственной микробиологии» 

* email: belimov@arriam.ru 

Бактерии различных таксономических групп активно колонизируют ризосферу 
растений, и такие микробные сообщества насчитывают тысячи различных видов. 
Ризосферные бактерии (ризобактерии) могут быть полезными и вредными для 
растений, и их роль определяется суммой свойств, которые могут оказывать 
биологическое, биохимическое или химическое действие на растения и 
ризосферу. Широко известна положительная роль ризобактерий в стимуляции 
роста и повышении устойчивости растений к неблагоприятным почвенно-
климатическим факторам и фитопатогенным микроорганизмам. Это во многом 
обусловлено способностью ризобактерий продуцировать биологически активные 
вещества (БАВ), в том числе фитогормоны ауксины, гиббереллины, цитокинины и 
другие. Корневые экссудаты растений содержат многообразные органические 
соединения, в том числе фитогормоны и другие БАВ, и являются основным 
источником питания ризобактерий. Биоразнообразие ризобактерй, 
метаболизирующих фитогормоны, изучено недостаточно. Исключением являются 
бактерии, содержащие фермент 1-аминоциклопропан-1-карбоксилат (АЦК) 
дезаминазу и способные использовать эту аминокислоту в качестве источника 
азота и углерода. Способность АЦК-метаболизирующих ризобактерий различных 
таксономических групп стимулировать рост и устойчивость к стрессам растений 
за счет снижения продукции фитогормона этилена была неоднократно показана. 
Ограниченная информация имеется о таксономическом положении 
метаболизаторов других фитогормонов и о биохимических механизмах 
бактериальной трансформации этих веществ. В докладе будет представлено 
краткое обозрение литературных данных о ризобактериальных метаболизаторах 
различных фитогормонов и их роли во взаимодействии с растениями. Будут 
обсуждены оригинальные результаты о биоразнообразии и таких бактерий и 
механизмах бактериальной метаболизации фитогормонов. Работа выполнена при 
поддержке Российского научного фонда (грант № 24-16-00166).  
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СООБЩЕСТВА ГРИБОВ В ПОЧВАХ ХВОЙНЫХ ЛЕСОВ 
ЕВРОПЕЙСКОЙ ЧАСТИ РОССИИ, ВЫЯВЛЕННЫЕ МЕТОДОМ 

МЕТАБАРКОДИНГА 
Н.М. Бибиков1,2*, А.В. Кураков2 

1 Институт биохимии и физиологии микроорганизмов им. Г.К. Скрябина, Пущино, 
Россия 

2 МГУ имени М.В. Ломоносова, биологический факультет, Москва, Россия 
* email: bibik0808@mail.ru 

За последние десятилетия метабаркодинг прочно вошел в арсенал методов 
исследования биоразнообразия грибов в природных экосистемах. Начиная с 
основополагающей работы Л. Тедерсоо с соавторами (2014), этот метод широко 
применяется для оценки влияния биогенных и абиогенных факторов на грибные 
сообщества, изучения пространственного распространения, выявления 
некультивируемых таксонов и целенаправленный поиск перспективных для 
биотехнологии штаммов грибов. Дерново-подзолистые почвы являются наиболее 
распространенными в лесной зоне европейской части России, и обильные 
данные, накопленные по биоразнообразию грибов этих почв классическими 
методами, требуют актуализации с использованием метабаркодинга. Образцы 
горизонта А1 дерново-подзолистой почвы, собранные в хвойных лесах на 
территории Ленинградской, Московской и Тверской областей, были 
проанализированы методом метабаркодинга по участку ITS2 с целью выявления 
состава грибных сообществ. К преобладающим классам относятся 
Agaricomycetes (порядки Agaricales, Atheliales и Russulales), Leotiomycetes 
(порядок Helotiales) и Eurotiomycetes (порядок Eurotiales). Преобладающей 
трофической группой в исследуемых образцах являются микобионты 
эктомикоризы и сапротрофы на различных субстратах: почве, подстилке и 
древесине. Выявлены таксономические единицы, доминирующие на изучаемых 
территориях по данным метабаркодинга. Среди них обнаружены таксоны, часто 
выявляющиеся в схожих местообитаниях молекулярными методами 
(Archaeorhizomyces sp., Hyaloscypha spp, Oidiodendron spp, Piloderma spp, Russula 
spp), а также виды, для которых имеются данные учета плодовых тел (Cortinarius 
valgus, Hygrophorus olivaceoalbus, Elaphomyces asperulus, E. muricatus, Entoloma 
nitidum, Mycena silvae-nigrae, Tylospora fibrillosa). Данное исследование 
расширяет представления о биоразнообразии грибов в почвах хвойных лесов и 
дает возможность проводить целенаправленные исследования по поиску новых 
и редких видов в исследуемых местообитаниях.  
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Paenibacillus hunanensis КАК НЕТИПИЧНЫЙ ВОЗБУДИТЕЛЬ 
БАКТЕРИАЛЬНОЙ МЯГКОЙ ГНИЛИ ДЕКОРАТИВНЫХ ОРХИДЕЙ 

А.А. Бычкова1*, М.М. Филиппова1, Ю.В. Зайцева1, К.Д. Деснева1 
1 ФГБОУ ВО "Ярославский государственный университет им. П.Г. Демидова", 

Ярославль, Россия 
* email: anasanby98@mail.ru 

Фаленопсисы являются одной из наиболее популярных декоративных культур по 
всему миру, их товарооборот составляет около 400 млн. долларов в год. 
Коммерческое выращивание орхидей значительно осложнено длительным 
сроком развития и высокой восприимчивостью растений к бактериальным 
инфекциям. Целью исследования являлась оценка фитотоксического потенциала 
и разработка метода диагностики пектолитических бактерий Paenibacillus 
hunanensis, выделенных из растений Phalaenopsis Blume (Orchidaceae) с 
признаками бактериальной инфекции. Фитотоксичность штаммов оценивали на 3-
летних растениях Phalaenopsis Blume. Секвенирование генома наиболее 
фитотоксичного штамма было выполнено по технологии Illumina. Аннотация 
генов, кодирующих гидролитические ферменты, выполнялась при помощи 
автоматизированного сервера dbCAN. Праймеры подбирались с помощью ПО 
GeneRanner. Штамм P. hunanunsis PL23 был выделен из листьев фаленопсиса с 
признаками мягкой гнили и демонстрировал активность ферментов, 
разрушающих клеточную стенку растений (PCWDEs). Оценка фитотоксичности 
показала, что штамм вызывает образование некротических мокнущих пятен на 
листьях орхидей, сходных с симптомами данного заболевания. Анализ генома 
штаммов показал, наличие углерод-активных ферментов, в том числе 
эндоглюконазы B, пектатлиазы и рамногалактуронанлиазы. Эти гены были 
выбраны в качестве биомаркеров для разработки диагностической тест-системы 
на основе мультиплексной ПЦР. Оценка специфичности разработанных 
праймеров проводилась на 10 пектолитических штаммах рода Paenibacillus, и 8 
пектолитических бактерий родов Bacillus, Chryseobacterium, Microbacterium, 
Paracidovorax, Paracoccus, Pectobacterium, Pseudomonas, Psychrobacillus. 
Чувствительность тест-системы составила 0,002 нг геномной ДНК. Результаты 
исследования показали, что разработанная тест-система подходит для раннего 
выявления пектолитических штаммов P. hunanunsis в растительном материале. 
Исследование выполнено за счет гранта Российского научного фонда № 25-16-
20136. 
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ИССЛЕДОВАНИЕ СПОСОБНОСТИ И БИОХИМИЧЕСКИХ 
ОСОБЕННОСТЕЙ БИОДЕСТРУКЦИИ АРОМАТИЧЕСКИХ 

СОЕДИНЕНИЙ ШТАММОМ Alcaligenes aquatilis 3803 
А.Р. Васильева1,2*, Д.О. Чесноков1, С.С. Пашинина1, М.А. Демко1, А.А. Шипова1,2, 

А.С. Шипова1,2, С.Е. Пельтек1,2  
1 Институт цитологии и генетики СО РАН, Новосибирск, Россия 

2 Курчатовский геномный центр ИЦиГ СО РАН, Новосибирск, Россия 
* email: vasilieva@bionet.nsc.ru 

Ароматические соединения широко распространены в природе, являются 
компонентами лигнина, угля и нефти. Одна из ключевых ролей в биологической 
деструкции таких соединений как до компонентов основных биологических 
процессов клетки (полная утилизация), так и до получения продуктов с 
добавленной стоимостью принадлежит бактериям. В качестве исходного 
материала был проведен анализ штаммов из коллекции микроорганизмов ФИЦ 
ИЦиГ СО РАН. Геномный анализ проводился с целью выявить генные кластеры, 
отвечающие за гидроксилирование субстрата, разрыв фенильного кольца и его 
последующее расщепление до продуктов центрального метаболизма. В числе 
отобранных для дальнейшей работы выбран штамм Alcaligenes aquatilis 3803. 
Экспериментально проверена способность роста штамма 3803 на различных 
субстратах с ароматическими компонентами в качестве единственных источников 
углерода. Показана способность деструкции ряда мономеров лигнина 
бактериальным штаммом A. aquatilis 3803, наиболее подробно на примере транс-
феруловой кислоты. Проведена качественная и количественная оценка 
метаболитов транс-феруловой кислоты: ванилина и ванилиновой кислоты. 
Определены белки секретов и протеомов образцов штамма A. aquatilis 3803, 
индуцируемые в ответ на использование транс-феруловой кислоты в качестве 
единственного источника углерода. Работа выполнена по гранту Министерства 
науки и высшего образования РФ, проект FWNR-2026-0031.  
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ДОЗОЗАВИСИМЫЕ ЭФФЕКТЫ АНТИБИОТИКА БИОКОНТРОЛЯ 
2,4-ДИАЦЕТИЛФЛОРОГЛЮЦИНА НА ФУНКЦИОНАЛЬНЫЙ 
ПОТЕНЦИАЛ И РЕЗИСТОМ ПОЧВЕННОГО МИКРОБИОМА 

А.С. Васильченко1* 
1 Тюменский государственный университет 

* email: avasilchenko@gmail.com 

2,4-Диацетилфлороглюцин (2,4-ДАФГ) — поликетидный антибиотик, 
продуцируемый Pseudomonas spp., широко используемый в качестве агента 
биоконтроля почвенных фитопатогенов. Несмотря на доказанную эффективность 
в подавлении болезней растений, долгосрочные экологические последствия его 
применения для нецелевых почвенных микробных сообществ остаются 
малоизученными. В данной работе с помощью метагеномного секвенирования 
мы оценили отставленные последствия воздействия 2,4-ДАФГ (1 и 10 мг/кг почвы) 
на функциональный потенциал, резистом и биосинтетическую активность 
микробиома агропочвы через 56 дней после внесения. Высокая доза (10 мг/кг) 
индуцировала обогащение генов стресс-ответа (биогенез клеточной стенки, 
энергетический метаболизм) и подавление генов репликации. Показано 
значительное увеличение разнообразия генов антибиотикорезистентности, 
включая гены, ассоциированные с β-лактамазами, эффлюксными насосами и 
инактивацией антибиотиков, что свидетельствует о ко-селекции и трансформации 
почвенного резистома. Биосинтетический потенциал бактерий перестраивался 
дозозависимым образом: при высокой дозе пул биосинтетических кластеров 
генов (BGCs) увеличивался на 50%, с максимальным обогащением у редкого 
филума Thermoproteota (6-кратное увеличение). Полученные данные 
демонстрируют, что 2,4-ДАФГ оказывает стойкое дозозависимое воздействие на 
функциональный профиль почвенного микробиома, трансформирует резистом и 
стимулирует биосинтетический потенциал редких таксонов. Результаты 
подчеркивают необходимость дозозависимой оценки рисков при использовании 
антибиотик-продуцирующих биопрепаратов в сельском хозяйстве. Данная работа 
была поддержана Министерством науки и высшего образования Российской 
Федерации (FEVZ 2024-0005). 
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СРАВНИТЕЛЬНЫЙ МЕТАГЕНОМНЫЙ АНАЛИЗ КРИОПОЧВЕННЫХ 
И АКВАЛЬНЫХ МИКРОБИОМОВ АНТАРКТИЧЕСКОГО ОАЗИСА 

ХОЛМЫ ЛАРСЕМАНН 
Н.В. Величко1*, Д.Е. Рабочая1 

1 Санкт-Петербургский Государственный Университет, Санкт-Петербург, Россия 
* email: n.velichko@spbu.ru 

С помощью высокопроизводительного секвенирования гипервариабельных 
участков гена 16S рРНК нами дана сравнительная характеристика 
таксономического состава и метаболического профиля 20 сообществ 
микроорганизмов, представленных в вертикальном пространственном градиенте 
аквальных и криопочвенных экотопов. Установлено, что разные типы кор-
микробиомов деятельного слоя псаммоземов (от поверхностных до 
расположенных на глубине 100 см) и находящихся вблизи литоральных альго-
бактериальных сообществ сходны филотаксономически (доминируют 
представители Actinomycetota, Pseudomonadota, Bacteroidota, Cyanobacteriota и 
Chloroflexota), но различаются видовым богатством. Оно более выражено в 
аквальных микробиомах, а также в верхних горизонтах протопочв с органогенным 
поверхностным слоем (с альго-бактериальными и моховыми разрастаниями на 
поверхности). Кроме этого, их микробиомы характеризуются выраженным 
биоразнообразием оксигенных фототрофных бактерий (класс Oxyphotobacteria), 
в то время как в нижележащих преобладают нефотосинтезирующие и 
потенциально паразитические формы класса Vampirovibrionophyceae филы 
Cyanobacteriota. Установлено, что в микробиоте водных и почвенных образцов 
верхних биогенных слоев псаммоземов наиболее часто встречаются нитчатые 
цианобактерии пор. Leptolyngbyales и Nostocales, большинство которых 
составляет основу микробиоты криосферы полярных и приполярных областей. 
Нами впервые показана способность нитчатых цианобактерий рода 
Phormidesmis, доминирующих в альго-бактериальных матах, распространяться в 
глубокие слои криопочв и заселять различные экологические ниши 
амфибиальных антарктических ландшафтов. Полученные данные 
свидетельствуют о вертикальной стратификации исследованных микробиомов, 
которая отражается в переходе доминирования от фотоавтотрофных таксонов к 
хемогетеротрофным и в преобладании гетеротрофно-детритных метаболических 
стратегий в глубоких почвенных горизонтах. 
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ВИДОВОЕ РАЗНООБРАЗИЕ И ПАТОГЕННОСТЬ ГРИБОВ Fusarium, 
АССОЦИИРОВАННЫХ С КЛУБНЯМИ Solanum tuberosum 

О.П. Гаврилова1*, А.С. Орина1, Т.Ю. Гагкаева1 
1 ФГБНУ «Всероссийский научно-исследовательский институт защиты растений» 

(ВИЗР), Санкт-Петербург, Россия 
* email: olgavrilova1@yandex.ru 

В лаборатории микологии и фитопатологии ФГБНУ ВИЗР создана коллекция 
грибов рода Fusarium, выделенных из клубней картофеля с симптомами сухой 
гнили, которая ежегодно пополняется. Видовую принадлежность 70 
репрезентативных штаммов различного географического происхождения 
определяли по сумме морфолого-культуральных признаков и подтверждали 
данными филогенетического анализа комбинированных нуклеотидных 
последовательностей двух-пяти информативных локусов ДНК. Патогенность 
штаммов оценивали в результате инокуляции клубней картофеля и учёта 
симптомов поражения спустя 28 суток хранения при 23 °С. Наиболее 
представительную выборку составили штаммы видов комплекса F. sambucinum: 
F. sambucinum (24 штамма), F. sporotrichioides (4), F. graminearum (2) и F. 
venenatum (1). Следующим по численности являлись представители комплекса 
видов F. oxysporum: F. nirenbergiae (7), F. oxysporum s. str. (4), F. fabacearum и F. 
odoratissimum (по 2); ещё восемь штаммов формировали отдельную кладу с 
высокой бутстреп-поддержкой, в которую не вошли референсные штаммы ни 
одного из известных видов Fusarium, что позволяет идентифицировать их как 
новый для науки вид. Реже были выявлены виды комплекса F. solani: F. 
noneumartii (4), F. stercicola и F. vanettenii (по 2), F. mori (1); виды комплекса F. 
tricinctum: F. avenaceum (4), F. flocciferum и F. torulosum (по 2), F. acuminatum (1); 
виды комплекса F. incarnatum-equiseti: F. equiseti (8), F. clavus и F. flagelliforme (по 
1). К единичным находкам можно отнести штамм F. redolens из одноимённого 
комплекса видов и по два штамма F. commune из комплекса видов F. nisikadoi, а 
также и F. subglutinans из комплекса видов F. fujikuroi. Выявлено достоверное 
влияние видовой принадлежности штаммов Fusarium на размер вызываемых ими 
симптомов повреждения клубней. Отмечены различия агрессивности штаммов 
разных видов, относящихся к одному комплексу Fusarium. Исследование 
выполнено при финансовой поддержке Российского научного фонда (№ проекта 
23-26-00105). 
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СРАВНИТЕЛЬНАЯ ХАРАКТЕРИСТИКА ПРОФАГОВЫХ 
ПОСЛЕДОВАТЕЛЬНОСТЕЙ В ГЕНОМАХ БАКТЕРИЙ РОДА 

Lactococcus 
А.Д. Герасимович1*, А.В. Сидоренко1 

1 Институт микробиологии НАН Беларуси, Минск, Беларусь 
* email: alexandra_88@tut.by 

Интактные профаги лизогенных заквасочных культур бактерий рода Lactococcus 
могут приводить к нарушению процесса ферментации молока из-за способности 
индуцироваться под действием различных стрессовых факторов. Детальный 
анализ профаговых последовательностей в геномах лактококков будет 
способствовать минимизации рисков спонтанного лизиса заквасочных культур и 
выявлению адаптивных механизмов, обеспечивающих их стабильность при 
ферментации. С помощью биоинформатического анализа в геномах бактерий 
Lactococcus lactis БИМ В-425, L. lactis БИМ В-1834 и Lactococcus cremoris БИМ В-
1989 обнаружено от 6 (БИМ В-425) до 7 (БИМ В-1834, БИМ В-1989) 
предполагаемых профаговых последовательностей, интегрированных 
преимущественно в области локализации кластеров генов метаболизма. В 
профаговых последовательностях штаммов, выделенных из бактериальной 
закваски (L. lactis БИМ В-1834) и твердого сыра домашнего приготовления (L. 
cremoris БИМ В-1989), обнаружены гены, предположительно связанные с 
адаптацией к процессам ферментации (метаболизм углеводов, синтез витаминов 
и ароматических соединений, антифаговая защита). При этом профаговые 
последовательности штамма L. cremoris БИМ В-1989 также содержали гены 
устойчивости к тяжелым металлам, большое количество инсерционных 
элементов и дополнительные системы антифаговой защиты. В то же время для 
профагов штамма L. lactis БИМ В-425, выделенного из хвои, было характерно 
наличие генов синтеза бактериоцинов, систем защиты от тяжелых металлов и 
факторов стрессоустойчивости, что может свидетельствовать об их 
потенциальной роли в адаптации бактерии к условиям естественной среды 
обитания. С целью детекции профагов в геномах лактококков на основании 
данных, имеющихся в базе ГенБанк, сконструированы праймеры, позволяющие 
амплифицировать фрагмент гена дезоксиуридинтрифосфатазы (дУТФазы) – 
наиболее консервативного среди фагов группы P335. Полученные данные 
дополняют сведения о генетических особенностях и распространении профагов 
в геномах лактококков. 
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МЕТАНОТРОФНЫЕ БАКТЕРИИ ПОЧВ ЧЕРНЕВОЙ ТАЙГИ И ИХ 
БИОТЕХНОЛОГИЧЕСКИЙ ПОТЕНЦИАЛ 

Л.Г. Гогмачадзе1*, И.К. Кравченко1 
1 Федеральный исследовательский центр «Фундаментальные основы 
биотехнологии» Российской академии наук, Москва, Российская Федерация 

* email: gogmachadzelg@my.msu.ru 

Черневые леса («сибирские джунгли») представляют собой уникальную 
бореальную лесную формацию, ограниченную в своем распространении 
гипергумидными секторами Алтае-Саянской горной области. Однако, работы по 
изучению микробиома этих уникальных почв единичны, а изучение 
метанокисляющих бактерий до настоящего исследования не проводилось. В 
настоящей работе были выделены и охарактеризованы два метанотрофных 
консорциума из образцов почвы Черневой тайги: Т1 из Томской области и Н2-2 
из Новосибирской области. Таксономическое исследование на основе 
профилирования 16S рРНК гена показало, что метанотрофный компонент обеих 
консорциумов представлен бактериями р. Methylocystis. Сопутствующая 
микрофлора была представлена в случае консорциума Т1 Hyphomicrobium, 
Caenimonas, Variovorax, Lysobacter, а консорциума Н2-2 Pseudomonas. 
Pseudoxanthomonas, Mycobacterium. Метанотрофные консорциумы обладали 
способностью к росту в присутствии трихлорэтилена (ТХЭ) и его окислении в 
концентрациях до 0.5 ppm, что значительно превышает значения ПДК для 
природных вод. Анализ геномов бактерий, входящих в состав консорциумов, 
показал наличие генов, отвечающих за синтез ферментов аэробного разложения 
ТХЭ таких как диоксигеназы (todC), алкен-оксигеназы (etnC) и метан-оксигеназы 
(mmoX, pmoA). Кроме того, обнаружены гены анаэробного окисления, включая 
pceA (тетрахлорэтен-редуктивная дегалогеназа), tceA (трихлорэтен-редуктивная 
дегалогеназа), vcrA (хлорэтен- редуктивная дегалогеназа), bvcA 
(винилхлоридредуктаза). На основании полученных данных, консорциумы 
метанотрофных микроорганизмов, изолированные из почвенных образцов 
Черневой тайги, демонстрируют потенциал для применения в качестве 
перспективных биоагентов при разработке биотехнологических стратегий 
очистки природных вод и почв от хлорированных углеводородов. Исследование 
выполнено за счет гранта Российского научного фонда № 25-24-20102, 
https://rscf.ru/project/25-24-20102. 
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ПОИСК И ХАРАКТЕРИЗАЦИЯ ФЕРМЕНТОВ, УЧАСТВУЮЩИХ В 
ДЕГРАДАЦИИ ПОЛИЦИКЛИЧЕСКИХ АРОМАТИЧЕСКИХ 

УГЛЕВОДОРОДОВ И ДРУГИХ КСЕНОБИОТИКОВ 
А.Т. Давлетгильдеева1*, Е.С. Микушина1, А.А. Булыгин1, Ю.А. Косарев1,2, В.В. 

Сагалакова1, Н.А. Кузнецов1,2 
1 Институт химической биологии и фундаментальной медицины СО РАН, 

Новосибирск, Россия 
2 Факультет естественных наук, Новосибирский государственный университет, 

Новосибирск, Россия 
* email: davletgildeeva@1bio.ru 

Загрязнение окружающей среды стойкими органическими соединениями, 
включая полициклические ароматические углеводороды (ПАУ), остается одной 
из актуальных экологических проблем. Подходы к биоремедиация почв, сточных 
вод и других природных резервуаров, загрязненных ПАУ в результате 
промышленной деятельности человека, основанные на использовании 
микроорганизмов или их ферментативных систем, представляют собой 
экологически безопасную и экономически эффективную альтернативу 
распространенным на данный момент физико-химическим подходам. В данном 
исследовании был проведен поиск генов, кодирующих ферменты-участники 
путей деградации различных ПАУ, а также поиск генов лакказ, ферментов, 
проявляющих активность по отношению к таким сложным ксенобиотическим 
соединениям как 2,2'-азино-бис(3-этилбензотиазолин-6-сульфоновая кислота) 
(ABTS). Было получено 10 векторных конструкций, несущих гены отобранных 
оксидаз, для наработки целевых ферментов в клетках-продуцентах E. coli. 
Каталитическая активность продуктов исследуемых генов была оценена по 
отношению к таким субстратам как пирокатехин, галловая кислота, ABTS и 
кверцетин. Эти соединения позволяют оценить активность оксидаз, пероксидаз и 
других ферментов, участвующих в трансформации ароматических соединений. 
Полученные данные выявили несколько перспективных лакказ, а также 
кверцетин-оксидазу и галлат-диоксигеназу, которые обладают выраженной 
каталитической активностью по отношению к использованным субстратам. 
Выявленные гены и штаммы микроорганизмов, послужившие источниками этих 
генов, представляют интерес для дальнейшего изучения механизмов деградации 
ксенобиотиков и отбора перспективных биокатализаторов для биоремедиации 
загрязненных сред. Работа выполнена при финансовой поддержке Министерства 
науки и высшего образования Российской федерации в рамках ФНТП развития 
генетических технологий на 2019-2030 годы (Соглашение № 075-15-2025-473).  
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ПРОБИОТИЧЕСКИЕ МИКРООРГАНИЗМЫ В КОСМИЧЕСКИХ И 
НАЗЕМНЫХ ЭКСПЕРИМЕНТАХ ЦЕЛЕВОЙ РАБОТЫ 

«ПРОКСИБИОТИК» 
Н.К. Жабанос1, Е.Н. Бирюк1, Н.Н. Фурик1, Г.В. Гусаков1, Е.А. Двоежёнова1*, Е.М. 
Шенявская1, А.А. Лабкова1, Н.С. Романович1, Н.С. Кравченко1, В.К. Ильин2, Н.А. 

Усанова2, Ю.И. Смирнов2, С.В. Поддубко2 
1 РУП "Институт мясо-молочной промышленности", г. Минск, Республика Беларусь 

2 ГНЦ РФ - ИМБП РАН, г. Москва, Российская Федерация 
* email: lyso.osome@gmail.com 

Использование микроорганизмов-пробиотиков для получения 
ферментированного молочного продукта в условиях космического полета, для 
использования в рационах питания космонавтов является одним из способов 
стабилизации микробиоты. В рамках ЦР «Проксибиотик» изучены штаммы 
микроорганизмов Республиканской коллекции промышленных штаммов 
заквасочных культур и их бактериофагов РУП «Институт мясо-молочной 
промышленности» (г. Минск, Республика Беларусь): Lb. helveticus 1191 TL-AF и 
2389 TL-AV, Lb. acidophilus 2649 TL-O, Bifidobacterium longum 432 OR, 
Bifidobacterium adolescentis 2627 B-О, Bifidobacterium lactis 1200 OR и 2631 B-О, 
Bifidobacterium bifidum 433 OR, Lb. casei 1188 ML-OF и 1196ML-OFR, Lb. paracasei 
2639 ML-O, Lb. rhamnosus 2637 TL-O и 2641 TL-O, Streptococcus salivarius subsp. 
thermophilus 2113 St-AV, 1145 St-AV, 2101 St-AV. Культуры выделены, 
идентифицированы, комплексно исследованы по технологически-значимым 
характеристикам и прошли медико-биологическую оценку в Республике 
Беларусь. Штаммы в различных комбинациях показали эффективность при 
коррекции микробиоценоза ЖКТ в составе кисломолочных продуктов 
«Бифидобакт», «Бифитат» и др. Микроорганизмы изучались в составе созданных 
экспериментальных образцов при экспонировании в условиях МКС и в наземных 
экспериментах по циклограмме полета. Проанализированы результаты 
экспериментов, включающие данные о хранении лиофилизированных культур 
микроорганизмов в ампулах, экспонировании на агаризованных питательных 
средах в пластиковых пробирках при температурных режимах, близких к 
оптимальным для культур, изготовлении образцов кисломолочных продуктов с 
комбинациями микроорганизмов. Для проведения экспериментов использована 
научная аппаратура «Пробиовит», «Биоэкология». Систематизация и анализ 
результатов экспериментальных исследований позволили определить 
перспективу использования изученных штаммов при создании заквасок 
«ПроксиМилк» и сухих молочных продуктов с пробиотическими 
микроорганизмами для ферментации «Проксибиотик». 
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METAGENOMIC INSIGHTS INTO THE HIGH-ALTITUDE TAMDYKUL 
GEOTHERMAL VENT, TAJIKISTAN: DISCOVERY OF A NOVEL 

HYPERTHERMOPHILIC ARCHAEON 
M.M. Dzhuraeva1*, N.K. Birkeland2, K.I. Bobodzhanova1,  

1 Center of Biotechnology of the Tajik National University, Dushanbe, Tajikistan 
2 Department of Biological Sciences, University of Bergen, Bergen, Norway 

* email: dmunavvara@bk.ru 

This study presents the first metagenomic assessment of microbial diversity in the 
Tamdykul geothermal spring in Tajikistan. Shotgun metagenome sequencing and 
genome-resolution analysis allowed us to reconstruct six high-quality metagenomically 
assembled genomes (MAGs), predominantly belonging to the bacterial families 
Thermaceae (41.2%), Aquificaceae (19.7%), and Halothiobacillaceae (18.1%). Minor 
community members included Schleiferia thermophila (1.6%) and archaeal taxa from 
the families Pyrobaculaceae (1.2%) and Desulfurococcaceae (0.7%). Among the 
reconstructed genomes, one archaeal MAG002 was assigned to the family 
Desulfurococcaceae within the phylum Thermoproteota. Comparative genomic 
analysis revealed only 80.95% average nucleotide identity (ANI) to its closest relative, 
indicating a new taxon. The 1.3 Mb genome comprises 48 contigs, encodes 1,504 
predicted coding sequences, and has a GC content of 41.3%. Genome quality 
assessment revealed high completeness (98.7%) and low contamination (2.6%). 
Phylogenetic reconstruction placed this lineage between Ignisphaera and 
Zestosphaera, while digital DNA-DNA hybridization values with Ignisphaera aggregans 
and Zestosphaera tikiterensis were 33.7% and 19.4%, respectively, supporting its 
designation as a new genus and species. Metabolic reconstruction suggests a 
fermentative lifestyle characterized by a complete gluconeogenic pathway, including 
a bifunctional fructose-1,6-bisphosphate phosphatase/aldolase, and an incomplete 
glycolytic pathway. The presence of enzymes of the ribulose monophosphate pathway 
indicates the potential for pentose biosynthesis. We propose the name 
Zestomicrobium tamdykulense gen. nov., sp. nov. for this archaeon, which represents 
the first thermophilic archaeal genome discovered in Tajikistan. This study expands 
our understanding of microbial diversity in high-altitude geothermal environments.  
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АНТИОКСИДАНТНЫЕ МЕТАБОЛИТЫ ОКСИФИЛЬНЫХ 
МИКРООРГАНИЗМОВ ОЗЕРА БАЙКАЛ И ИХ ВЛИЯНИЕ НА 

ФУНКЦИОНАЛЬНЫЕ ПАРАМЕТРЫ СПЕРМАТОЗОИДОВ 
ЧЕЛОВЕКА 

М.Е. Дмитриева1*, В.Н. Шелковникова1, М.М. Моргунова1, М.К. Колупаева1, Т.Н. 
Вавилина1, Д.В. Аксёнов-Грибанов1 

1 Научно-образовательный центр "Биоорганика" института биологических наук 
Иркутского Государственного Университета, Иркутск, Россия 

* email: marriee.dmitrieva@gmail.com 

Высокое содержание растворенного кислорода в озере Байкал формирует 
выраженный окислительный фон, способствующий развитию у микроорганизмов 
адаптивных механизмов и синтезу биологически активных соединений. 
Оксифильные бактерии Байкала рассматриваются как источник природных 
антиоксидантных метаболитов. Целью работы была оценка антиоксидантной 
активности вторичных метаболитов байкальских микроорганизмов и их влияния 
на функциональные параметры сперматозоидов. Пробоотбор проводили в зонах 
с содержанием кислорода до 21 мг/л. Антиоксидантную активность экстрактов 
оценивали методом DPPH, состав метаболитов анализировали с использованием 
ВЭЖХ-МС и ГХ-МС. Биологическое действие экстрактов изучали при 
концентрациях 2, 5 и 10 мг/мл после 1, 3 и 6 часов инкубации. Из проб воды 
выделено 28 штаммов бактерий родов Flavobacterium, Janthinobacterium, 
Pseudomonas и Bacillus. В составе экстрактов идентифицированы соединения 
Maculosin, Arzanol и N-Acetyl-4-hydroxybenzylamine с антиоксидантными 
свойствами. По данным ГХ-МС выявлены дикетопиперазиновые производные, 
включая Pyrrolo[1,2-a]pyrazine-1,4-dione, hexahydro- и др. Установлено, что 
эффект экстрактов на сперматозоиды носит выраженный дозо и времязависимый 
характер. Для Janthinobacterium sp. при 10 мг/мл через 1 час подвижные формы 
отсутствовали, тогда как при 2 мг/мл увеличивалась доля подвижных клеток и их 
скорость. Экстракт Bacillus sp. через 3 часа при 2 и 5 мг/мл увеличивал процент 
подвижных сперматозоидов. Наиболее выраженный эффект выявлен для 
Flavobacterium sp. при 2 мг/мл, сопровождающийся увеличением подвижности, 
прямолинейной скорости и линейности. Полученные данные свидетельствуют о 
способности бактериальных метаболитов улучшать функциональное состояние 
сперматозоидов и подтверждают перспективность микроорганизмов Байкала как 
источника природных антиоксидантов для коррекции нарушений, связанных с 
окислительным стрессом в репродуктивной системе. Работа выполнена при 
поддержке Минобрнауки России, проект FZZE-2024-0003.  
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ОЦЕНКА БИОРАЗНООБРАЗИЯ МИКРООРГАНИЗМОВ 
ТУНДРОВЫХ ПОЧВ ПОЛУОСТРОВА ЯМАЛ В УСЛОВИЯХ 

ВОЗРАСТАЮЩЕЙ ПАСТБИЩНОЙ НАГРУЗКИ  
О.В. Доманская1*, А.В. Соромотин1, А.С. Васильченко1, А.В. Тесля1 

1 Тюменский Государственный Университет, Тюмень, Россия 
* email: olga-nv@bk.ru 

Почвы арктической тундры полуострова Ямал подвержены интенсивному выпасу 
северных оленей, что ведёт к деградации растительности и изменению 
микробных сообществ. В работе мы оценили влияние разной интенсивности 
выпаса на физико-химические свойства, бактериальное разнообразие, структуру 
сетей ко-встречаемости и ферментативную активность. Проведены отбор проб (3 
участка, 5 повторностей), секвенирование гена 16S рРНК (V4, Illumina MiSeq) и 
ферментный анализ (флуорогенные субстраты). С ростом интенсивности выпаса 
температура почвы повышается на 1 °C, влажность снижается в 3 раза, 
содержание органического углерода и общего азота падает на 66% и 67% 
соответственно. Бактериальное богатство (индекс Chao1) не меняется, но 
разнообразие (индексы Шеннона и Симпсона) возрастает на 38% при переходе 
от слабого к интенсивному выпасу. Доля олиготрофных бактерий типа 
Actinobacteriota снижается с 20,4% до 13,9%, тогда как доля копиотрофных 
бактерий типа Pseudomonadota растёт с 12,9% до 16,0%. Анализ видов-
индикаторов (показал смену олиготрофных таксонов (KD4.96 Chloroflexota, 
Candidatus Koribacter) на копиотрофные (Phenylobacterium, Mucilaginibacter). 
Наиболее выраженные изменения наблюдаются в сетях ко-встречаемости. При 
слабом выпасе сеть сложная, модульная, а при интенсивном, распадается на 
изолированные субмодули, что указывает на нарушение связей и потерю 
функциональной избыточности. Фрагментация сети сопровождается 
разобщением ферментов, где абсолютная активность β-глюкозидазы (на грамм 
почвы) при интенсивном выпасе возрастает в 4 раза, но активность на единицу 
углерода снижается на 42%, что свидетельствует о неэффективном 
расходовании ресурсов копиотрофами. Вызванная выпасом фрагментация 
сообщества из-за дефицита ресурсов может ускорять минерализацию органики 
и повышать уязвимость тундр к потерям углерода. Результаты важны для 
управления пастбищами и сохранения генетических ресурсов почвенных 
микроорганизмов. Работа выполнена при поддержке гранта РНФ № 24-16-00163.  
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ИСПОЛЬЗОВАНИЕ ПОЧВЕННОЙ МИКРОБИОТЫ ДЛЯ УСИЛЕНИЯ 
РОСТА И ЗАЩИТЫ РАСТЕНИЙ 

И.М. Дубовский1 
1 Сибирский государственный университет инженерии и биотехнологий, 

Новосибирск, Россия 

Энтомопатогенные бактерии Bacillus thuringiensis и грибы активно используют для 
создания инсектицидных препаратов для защиты растений. На их долю 
приходится большая часть рынка биологических средств защиты растений в 
России. Кроме основы биоинсектицидов, бактерии B. thuringiensis являются 
основным источником генов для трансгенеза сельскохозяйственных растений, а 
энтомопатогенные грибы рода Metarhizium начинают активно использоваться в 
качестве биоудобрений. В докладе будут представлены механизм действия и пути 
повышения эффективности биологических препаратов на основе бактерий и 
грибов. Современные разработки по генетической трансформации 
энтомопатогенов, РНК интерференции и использование адъювантов будут 
рассмотрены, как стратегии, для увеличения активности биопрепаратов. Будет 
обсуждаться возможность использования энтомопатогенных микроорганизмов и 
их консорциумов в качестве полифункциональных и ростостимулирующих 
препаратов в сельском хозяйстве. Исследование выполнено при поддержке 
гранта РНФ № 26-16-00228. 
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НОВЫЙ ПРЕДСТАВИТЕЛЬ РОДА Pseudomonas ИЗ РИЗОСФЕРЫ 
ТИМЬЯНА ОБЫКНОВЕННОГО (Thymus vulgaris L.) 

Е.К. Жаркова1*, Н.В. Дренова2, Д.А. Никитинский2 
1 ФИЦ «Фундаментальные основы биотехнологии» РАН 

2 Всероссийский центр карантина растений 
* email: e.zharkova@fbras.ru 

Лекарственные растения семейства Яснотковые (Lamiaceae L.) являются 
источниками биологически активных веществ антимикробного действия с 
высоким порогом резистентности для клинически значимых штаммов 
микроорганизмов. Однако в результате их культивирования в почву поступают 
фенольные соединения (как в виде прижизненной экссудации, так и с 
естественным опадом и послеуборочными остатками), оказывающие 
аллелопатическое действие по отношению к последующим видам в севообороте, 
а также воздействующие на структуру и функции почвенной биоты в целом и 
ризосферных микроорганизмов в частности. При этом, большинство 
экономически значимых представителей Lamiaceae L. чувствительны к 
возбудителям корневых гнилей и, при промышленном выращивании, нуждаются 
в обработке экологически безопасными средствами защиты. В связи с этим, 
целью исследования являлось получение чистой культуры микроорганизма, 
способного проявлять росторегулирующую активность по отношению к 
растению-хозяину, антагонизм к возбудителям корневых гнилей и продуцировать 
ферменты, катализирующие деструкцию фенольных соединений. Для изучения 
штаммов-кандидатов из ризосферы Lamiaceae L. были использованы 
культуральные, молекулярно-генетические и биохимические методы. В 
результате анализа 120 ризосферных бактерий и грибов наиболее 
соответствующим цели исследования был признан ранее не описанный 
микроорганизм, отнесенный на основании последовательностей генов 16S rRNA, 
gyrB, rpoD к роду Pseudomonas, причем дальнейший полногеномный анализ 
показал низкую гомологию тестируемого штамма ко всем ранее описанным видам 
данного рода. Для изучаемого микроорганизма были выявлены морфологические 
особенности отдельных клеток и биопленок, охарактеризованы физиологические 
и метаболические параметры, проведен протеомный анализ колоний, 
подвергшихся воздействию фенольных соединений. Поскольку новый вид 
бактерий был получен из ризосферы тимьяна (Thymus vulgaris L.), для него 
предлагается применять название “Pseudomonas thymini” sp.nov. 
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ВЛИЯНИЕ ЗЕМЛЕПОЛЬЗОВАНИЯ И УДОБРЕНИЙ НА 
ПРОКАРИОТНОЕ СООБЩЕСТВО КОПРОЛИТОВ ДОЖДЕВЫХ 

ЧЕРВЕЙ В ДЕРНОВО-ПОДЗОЛИСТОЙ ПОЧВЕ 
Е.А. Иванова1*, Е.М. Данилова-Данильян2, О.В. Кутовая2, М.В. Семенов2 

1 Федеральное государственное бюджетное научное учреждение Федеральный 
Исследовательский Центр Почвенный институт имени В.В. Докучаева 

2 Федеральное государственное бюджетное научное учреждение Федеральный 
Исследовательский Центр Почвенный институт им. В.В. Докучаева 

* email: katriell@mail.ru 

Копролиты дождевых червей представляют собой микрозоны активной 
биохимической трансформации органического вещества и могут служить 
индикатором изменений, обусловленных характером землепользования и 
агротехническими приёмами. Цель работы состояла в сравнительной 
характеристике прокариотного сообщества копролитов, сформированных в 
дерново-подзолистой почве под посевами пшеницы с клевером, картофеля и на 
залежи, при внесении удобрений и без удобрений. Исследование проводили с 
использованием высокопроизводительного секвенирования V4 региона гена 16S 
рРНК с использованием универсальных праймеров f515 и r806 на приборе 
Illumina NextSeq (Illumina, Inc., USA). Обработка результатов проведена с 
использованием пакетов dada2, phyloseq и tidyverse в программной среде R. Во 
всех изученных вариантах в прокариотном сообществе доминировали 
представители Proteobacteria, Actinobacteriota, Planktomycetota, Bacteroidota и 
Firmicutes, однако соотношение указанных таксонов варьировало. Значимые 
различия отмечены между залежью и агроценозами. В варианте залежи 
отмечалось более высокое таксономическое разнообразие и большая 
выровненность сообщества, что, вероятно, связано с разнообразием 
органических субстратов и меньшей интенсивностью антропогенного 
воздействия. В копролитах агроценоза структура сообщества в большей мере 
определялась особенностями культуры: в вариантах с картофелем отмечено 
увеличение доли копиотрофных групп, в посевах пшеницы с клевером 
сообщество отличалось большей выровненностью. Внесение удобрений не 
вызывало резкого снижения общего разнообразия, однако сопровождалось 
перераспределением доминирующих таксонов и усилением различий между 
вариантами. Таким образом, копролиты дождевых червей следует рассматривать 
как информативный объект при оценке микробиологических последствий 
агротехнологических воздействий. Работа выполнена в рамках Государственного 
задания Министерства науки и высшего образования РФ, № FGUR-2025–0011. 
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ПРОБЛЕМА ВЫБОРА ШТАММА ПРИ КОНСТРУИРОВАНИИ 
ЖИВОЙ ВАКЦИНЫ ПРОТИВ КОЛИБАКТЕРИОЗА СВИНЕЙ  

Т.Ю. Измалкова1,2*, В.В. Устинова1,2, Н.В. Зырина1,2, Ю.М. Дуванова1,2, А.В. 
Моторыгин3, А.Н. Фёдоров1, И.Э. Грановский1,2 

1 Федеральное государственное учреждение «Федеральный исследовательский 
центр «Фундаментальные основы биотехнологии» Российской академии наук» (Институт 

биохимии им. А.Н. Баха), Москва, Россия 
2 Федеральный исследовательский центр «Пущинский научный центр 

биологических исследований РАН (Институт биохимии и физиологии микроорганизмов 
им. Г.К. Скрябина Российской академии наук), Московская область, Пущино, Россия 

3 Федеральное государственное бюджетное учреждение «Всероссийский 
государственный Центр качества и стандартизации лекарственных средств для 

животных и кормов», Москва, Россия 
* email: tatiz@pbcras.ru 

Энтеротоксигенные Escherichia coli (ETEC) являются основной причиной диареи 
у новорожденных поросят, поросят-сосунков и особенно у поросят после отъема. 
Это наиболее распространённое заболевание часто заканчивается гибелью, что 
приводит к существенным экономических потерям для свиноводческих хозяйств 
и отрасли в целом. Инактивированные и субъединичные вакцины, применяемые 
в России, часто недостаточно эффективны из-за гетерогенности популяций 
патогенных E. coli. Разработка живых вакцин против колибактериоза, которые 
обладают рядом преимуществ перед другими классами вакцинных препаратов, 
является приоритетной задачей. Первой проблемой является выбор вакцинного 
штамма, который должен содержать необходимые антигенные детерминанты, а 
также обладать серотипом, распространенным на территории РФ. В работе 
проведён сравнительный геномный анализ четырёх штаммов энтеротоксигенных 
E. coli из коллекции ФГБУ «ВГНКИ», изолированных из поросят в разные годы. 
Сравнение проводили по серологическим особенностям, спектру факторов 
адгезии и колонизации, токсинам, вспомогательным факторам вирулентности и 
детерминантам устойчивости к антибиотикам. По результатам анализа два 
штамма E. coli с серотипами O9a:K103:Н21:987P и O141:K99:H32 выбраны для 
дальнейшей работы по конструированию. 
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ВЛИЯНИЕ ДЛИНЫ ЦЕПИ И ЗАМЕСТИТЕЛЕЙ В СОЛЯХ 
ИМИДАЗОЛИЯ НА АНТИБАКТЕРИАЛЬНЫЙ И АНТИФУНГАЛЬНЫЙ 

ЭФФЕКТ 
А.А. Кабанова1*, А.И. Нарыкина2, А.И. Нарыкина2, З.П. Белоусова2, А.С. Юдина3, 

Т.Б. Таджибаева3, Т.Б. Таджибаева3 
1 ФГБОУ ВО «Самарский государственный медицинский университет» 

Министерства здравоохранения Российской Федерации, Самара, Россия 
2 ФГАОУ ВО «Самарский национальный исследовательский университет имени 

академика С.П. Королёва», Самара, Россия 
3 ФГБОУ ВО «Самарский государственный технический университет», Самара, 

Россия 
* email: aakurilova95@yandex.ru 

Быстрый рост резистентности микроорганизмов к антибиотикам признан одной из 
глобальных проблем. Способом решения проблемы резистентности может стать 
синтез новых антибактериальных и антифунгальных веществ. Такими 
соединениями могут стать ароматические гетероциклы, для которых 
предполагается воздействие на несколько «мишеней» бактериальной клетки, в 
связи с чем ожидается низкая вероятность формирования устойчивости к ним 
среди бактерий. К перспективным гетероциклическим соединениям относится 
имидазол. Цель исследования – синтез, характеристика и оценка 
антибактериального и антифунгального эффекта действия новых солей 
имидазолия: 1,3-диоктил-2-этилимидазолий бромида, 1,3-диизоамил-2-
метиоимидазолий бромида, 1,3-диоктил-4,5-дихлоримидазолий бромида и 1,3-
дидодецил-2,4-диметил-1H-имидазол-3-ий бромид. Для синтеза использовали 
исходный имидазол и алкилирующий агент в соотношении 1:2. Структуру 
подтверждали методами FT-IR, данными элементного анализа. 
Антибактериальное и антифунгальное действия оценивали диско-диффузным 
методом. В качестве тестовых штаммов были выбраны следующие: E. coli M17, S. 
aureus ATCC 6538P (209-P), E. cloacae subsp. dissolvens (B-15333) W-4, ICPB 
ED105, A. fumigatus КМ8001, Candida albicans (Y-5218) 132. Для всех образцов 
зоны отсутствия роста были более 15 мм, что говорит о чувствительности 
микроорганизмов к синтезированным вещества. Наибольшая зона отсутствия 
роста была зафиксирована для S. aureus ATCC 6538P (209-P) (более 25 мм) при 
применении вещества 1,3-дидодецил-2,4-диметил-1H-имидазол-3-ий бромид. 
Проводили определение минимальной ингибирующей концентрации (МИК) 
исследуемых веществ методом серийных разведений в бульоне. В результате 
исследований установлена высокая чувствительность исследуемых штаммов 
(значения МИК < 1 мкг/мл). Таким образом, синтезированные соединения 
обладают значительным антибактериальным и антифунгальным эффектом. 
Работа выполнена при поддержке «Фонд поддержки молодых ученых имени 
Геннадия Комиссарова».  
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РОЛЬ НИЗКОМОЛЕКУЛЯРНЫХ ТИОЛОВ В ОТВЕТЕ БАКТЕРИЙ НА 
СТРЕСС, ИНДУЦИРОВАННЫЙ АНТИБИОТИКАМИ 

Т.В. Калашникова1*, Г.В. Смирнова1, О.Н. Октябрьский1 
1 Институт экологии и генетики микроорганизмов УрО РАН - филиал ПФИЦ УрО 

РАН, Пермь, Россия 
* email: tatyana-kalashnikova22@yandex.ru 

Поддержание оптимального уровня и редокс-статуса низкомолекулярных тиолов 
в клетках является одной из стратегий защиты бактерий от стрессовых факторов, 
в т.ч. при воздействии антибактериальных препаратов. Ранее нами было 
показано, что резкая остановка роста бактерий, вызванная различными 
стрессовыми факторами, сопровождается повышением уровня внутриклеточного 
цистеина, который может представлять потенциальную опасность как источник 
активных форм кислорода. Одним из механизмов поддержания гомеостаза 
цистеина является встраивание его излишков в глутатион. Изучение метаболизма 
низкомолекулярных тиолов может способствовать пониманию механизмов 
защиты бактерий от антибиотиков и разработке путей борьбы с 
антибиотикорезистентностью. Целью настоящей работы было оценить уровень 
низкомолекулярных тиолов в клетках Bacillus subtilis и Azotobacter vinelandii при 
действии хлорамфеникола и ципрофлоксацина. В исследовании использовались 
штаммы B. subtilis VKM428 и A. vinelandii VKM B-1273, выращенные на среде М9 
и Burk, соответственно. Измерение концентрации тиолов производили методами 
Tietze и ВЭЖХ. В результате работы было выявлено повышение уровня 
глутатиона в клетках A. vinelandii в ответ на действие обоих антибиотиков. 
Бактерии B. subtilis содержат аналог глутатиона – бациллитиол; при внесении 
антибиотиков его концентрация не изменялась, однако параллельно 
наблюдалось повышение цистеина в клетках и снижение удельной скорости 
роста. Таким образом, в настоящей работе мы сообщаем, что, в отличие от 
глутатиона, бациллитиол, по-видимому, не выполняет функцию буфера цистеина 
при действии антибиотиков. Работа выполнена при поддержке государственного 
задания № 124020500028-4.  
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СОХРАНЕНИЕ И ИЗУЧЕНИЕ БИОРАЗНООБРАЗИЯ 
ЭНДОСИМБИОТИЧЕСКИХ БАКТЕРИЙ СЕВЕРНЫХ БОБОВЫХ КАК 

ОСНОВА УПРАВЛЕНИЯ ПРОДУКТИВНОСТЬЮ ЭКОСИСТЕМ 
АРКТИКИ 

Д.С. Карлов1*, И.Г. Кузнецова1, П.В. Гуро1, А.Л. Сазанова1, Э.А. Сексте1, Н.В. 
Черникова1, Н.Ю. Тихомирова1, А.А. Белимов1, В.И. Сафронова1 

1 ФГБНУ Всероссийский НИИ сельскохозяйственной микробиологии (Санкт-
Петербург, Россия) 

* email: ds.karlov@arriam.ru 

Изучение механизмов и закономерностей адаптации организмов к 
экстремальным высокоширотным условиям Севера, где арктические генотипы 
растений и микроорганизмов могут быть использованы в качестве модельных 
объектов, является перспективным направлением исследований современной 
биологической науки. Одну из главных ролей в экосистемах Арктики играют 
бобовые растения, чьи экологические функции во многом определяются 
симбиотическими связями с клубеньковыми бактериями (ризобии), изучение 
биоразнообразия которых является основополагающим подходом к поиску 
устойчивых к широкому спектру абиотических факторов автохтонных 
симбиотических микроорганизмов. С целью сбора клубеньков и семян 
дикорастущих бобовых сотрудниками ВНИИСХМ были проведены 
многочисленные научно-исследовательские экспедиции в труднодоступные 
районы российской Арктики и Субарктики. Всего была собрана 151 популяция, 
относящаяся к 31 виду бобовых рода Hedysarum, Astragalus, Oxytropis, Trifolium, 
Vicia, Lathyrus и Melilotus. Из клубеньков собранных растений было выделено не 
менее 800 бактериальных штаммов, относящихся к порядку Hyphomicrobiales. 
Штаммы были помещены на долгосрочное хранение в сетевую биоресурсную 
коллекцию в области генетических технологий для сельского хозяйства при 
ВНИИСХМ. Изучение симбиотической эффективности штаммов проводится на 
различных видах дикорастущих и культурных бобовых растениях в условиях 
микровегетационных опытов, а также с помощью анализа их геномов и поиска 
симбиотических (sym) и рост стимулирующих генов, ответственных за 
продуктивность растений. Таким образом, создание и долгосрочное 
поддержание коллекции северных ризобиальных штаммов позволит сохранить 
ценные генетические ресурсы для их последующего использования в сельском 
хозяйстве, а также будет способствовать восстановлению биоразнообразия 
нарушенных экосистем Арктики. Работа выполнена при поддержке Минобрнауки 
России в рамках соглашения № 075-15-2025-472 от «29» мая 2025 г.  
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ИЗУЧЕНИЕ ТЕХНОЛОГИЧЕСКИХ СВОЙСТВ ШТАММОВ 
КЛУБЕНЬКОВЫХ БАКТЕРИЙ, ПЕРСПЕКТИВНЫХ В КАЧЕСТВЕ 

ОСНОВ ИНОКУЛЯНТОВ ДЛЯ БОБОВЫХ КУЛЬТУР 
Ю.В. Косульников1*, А.П. Юрков1, А.А. Крюков1, К.Н. Бердышева1, А.И. 

Косульникова1, Ю.В. Лактионов1 
1 Федеральное государственное бюджетное научное учреждение «Всероссийский 

научно-исследовательский институт сельскохозяйственной микробиологии» (ФГБНУ 
ВНИИСХМ) 

* email: yv.kosulnikov@arriam.ru 

Эффективность микробных биопрепаратов в сельскохозяйственной практике 
лимитируется низкой устойчивостью ризобий к химическому и осмотическому 
стресс-факторам. Соответственно, актуальным направлением поиска новых 
штаммов микроорганизмов становится функциональный скрининг по данным 
технологическим признакам. Была проедена оценка устойчивости перспективных 
штаммов Bradyrhizobium japonicum 634б, 640 и RZ300 из коллекции RCAM к 
пестицидам формуляции микроэмульсия (МЭ) и высыханию на семенах сои. 
Осуществлено выявление генетических детерминант толерантности 
микроорганизмов к стресс-факторам, разработаны технологические регламенты 
применения инокулянтов. Показано, что штамм RZ300 превосходит референсы 
по устойчивости к высыханию, сохраняя несколько десятков тыс. КОЕ/семя через 
неделю после инокуляции. Сравнительный анализ геномов выявил у RZ300 
наличие генов ответа на стресс, отсутствующих у осмочувствительного штамма 
634б, которые могут быть использованы в качестве маркеров при скрининге 
новых перспективных штаммов ризобий. Протравители формуляции МЭ 
проявили высокую токсичность для клубеньковых бактерий всех изученных 
штаммов. Внедрение технологического комплекса (центрифугирование и 
ресуспендирование бактериальных клеток, охлаждение раствора, использование 
полимерно-углеводных протекторов) достоверно повышает устойчивость клеток 
к контакту с ХСЗР и высыханию на семенах. Таким образом, выявленные гены 
ответа на стресс, присутствующие только у штамма RZ300, предложены как 
молекулярный маркер для скрининга новых перспективных штаммов ризобий. 
Разработанные приёмы защиты клеток от химического и осмотического стресс-
факторов позволяют адаптировать ценные микроорганизмы к интенсивным 
агротехнологиям, решая задачу реализации их генетического потенциала в 
сельскохозяйственной практике. Работа выполнена при поддержке Российского 
научного фонда, грант № 25-26-00242. 
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РАЗРАБОТКА ТЕСТ-СИСТЕМЫ ЭФФЕКТИВНОГО СИМБИОЗА 
БОБОВЫХ РАСТЕНИЙ С ГРИБАМИ АРБУСКУЛЯРНОЙ МИКОРИЗЫ 

НА ОСНОВЕ ГЕНОВ-МАРКЕРОВ. 
А.А. Крюков1*, А.П. Юрков1, Т.Р. Вавулина1,2 

1 Всероссийский научно-исследовательский институт сельскохозяйственной 
микробиологии,Санкт-Петербург, Россия 

2 ФГАОУ ВО «Санкт-Петербургский политехнический университет Петра 
Великого», СанктПетербург, Россия 

* email: aa.krukov@arriam.ru 

Большинство наземных растений образуют симбиоз с грибами арбускулярной 
микоризы (АМ). Грибы АМ помогают растениям усваивать минеральные 
вещества, улучшают водное питание растения-хозяина, повышают выживание 
растений. Использование препаратов грибов АМ в сельском хозяйстве может 
значительно повысить урожайность посевов. За рубежом и в России (в меньшей 
степени) на рынке микробных удобрений представлен ряд препаратов грибов АМ. 
Обычно это сухие смеси содержащие споры грибов АМ, которые на практике 
имеют низкую эффективность, или содержащие бактериальные препараты 
вместо грибов. Таким образом, встает вопрос о контроле содержимого таких 
препаратов и их эффективности. Исследовательская группа под руководством 
Юркова А.П. во ВНИИСХМ проводит многолетние исследования по поиску генов-
маркеров эффективного симбиоза грибов АМ и бобовых растений с 
использованием растительно-микробной системы (РМС) "Medicago lupulina + 
Rhizophagus irregularis". В настоящее время с помощью транскриптомного 
анализа и оценки экспрессии генов выявлен ряд генов-маркеров среди 
нескольких семейств различных транспортеров, таких как, фосфорные 
транспортеры, аквапорины и гены транспорта сахаров SWEET-гены. Уровни 
экспрессии генов-маркеров были проанализированы в ключевые стадии 
онтогенеза растения-хозяина при различных условиях (разные уровни фосфора 
в субстрате, недостаток влаги). В будущем планируется использовать ПЦР-РВ 
обнаруженных генов маркеров для оценки эффективности образования АМ 
симбиоза в полевых условиях. Работа по поиску генов-маркеров продолжается. 
Работа поддержана грантом РНФ №22-16-00064-П  
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ПЕРСПЕКТИВЫ И ВОЗМОЖНОСТИ МОЛЕКУЛЯРНОЙ 
ИДЕНТИФИКАЦИИ ВО ВСЕРОССИЙСКОЙ КОЛЛЕКЦИИ 

МИКРООРГАНИЗМОВ НА ПРИМЕРЕ КОЛЛЕКЦИИ 
МИЦЕЛИАЛЬНЫХ ГРИБОВ 
М.О. Крючкова1*, А.В. Стрючкова1 

1 Институт биохимии и физиологии микроорганизмов им. Г. К. Скрябина 
Российской академии наук — обособленное подразделение Федерального 
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наук“», Пущино, Россия 
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Всероссийская коллекция микроорганизмов (ВКМ) была создана в 1980 г. на базе 
Института биохимии и физиологии микроорганизмов им. Г.К. Скрябина. Сейчас 
ВКМ является одной из крупнейших микробиологических коллекций по общей 
численности и видовому разнообразию непатогенных микроорганизмов в России 
и мире. Кроме того, ВКМ является международным органом по депонированию 
штаммов микроорганизмов в связи с патентной процедурой и типовых штаммов 
описываемых новых видов микроорганизмов. В ВКМ хранятся представители всех 
основных надцарств (бактерии, включая актинобактерии, археи, мицелиальные и 
дрожжевые грибы) и физиологических групп (в том числе анаэробы, 
экстремофилы). По количеству штаммов в ВКМ лидирует группа мицелиальных 
грибов, хранящихся методами лиофилизации, криоконсервации, в стерильной 
почве, под вазелиновым маслом и на скошенном агаре. В обширную коллекцию 
ВКМ входят в том числе штаммы, выделенные известными 
советскими/российскими микробиологами из различных уникальных и 
труднодоступных мест обитания и описанные в «домолекулярный» период 
микробиологии, а потому требующие молекулярной верификации в соответствии 
с современной систематикой. Для решения этой задачи с 2022 г. проводится 
таксономическая ревизия объектов фонда ВКМ молекулярными методами – 
секвенирование участков ITS и LSU. Несмотря на то, что участок ITS является 
основным для баркодинга у грибов, он всё же часто недостаточен (как и LSU) для 
идентификации до уровня вида. В последнее время проводится также 
секвенирование и других участков, релевантных для разных таксономических 
групп (TEF, BenA, RPB2, CaM). На сегодняшний день удалось уточнить диагнозы 
более 500 штаммов. Работа по молекулярной идентификации фонда ВКМ 
продолжается. Полученные нуклеотидные последовательности депонируются в 
открытый доступ и являются базой для филогенетических исследований 
проблемных групп грибов, а также помогают сформировать национальный 
коллекционный фонд микробных генетических ресурсов на базе ВКМ. 
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ВЛИЯНИЕ ТЕМПЕРАТУРЫ НА АКТИВНОЕ ОРГАНИЧЕСКОЕ 
ВЕЩЕСТВО ПОЧВЫ И БАКТЕРИАЛЬНОЕ РАЗНООБРАЗИЕ ПРИ 

РАЗЛОЖЕНИИ ЛЕСНОЙ ПОДСТИЛКИ 
Н.А. Ксенофонтова1*, М.В. Семенов1, И.К. Кравченко2 

1 Федеральное государственное бюджетное научное учреждение Федеральный 
исследовательский центр «Почвенный институт имени В.В. Докучаева», Москва, Россия 

2 Институт микробиологии имени С. Н. Виноградского, Федеральный 
исследовательский центр «Фундаментальные основы биотехнологии» РАН, Москва, 

Россия 
* email: n.a.ksenofontova@gmail.com 

Изменение климата приводит к смене температурного режима, что влияет не 
только на почвенное органическое вещество (ПОВ) и его запасы, но и на 
структуру и функции почвенных микробных сообществ. Доступность и тип 
субстрата также выступают важными факторами, определяющими состояние ПОВ 
и почвенных микроорганизмов. В данной работе рассматривалось воздействие 
температуры и растительных остатков на состав и биохимическую стабильность 
ПОВ, а также на таксономическую структуру и активность почвенного 
микробиома. Был проведён инкубационный эксперимент продолжительностью 
365 суток с добавлением в серую лесную почву фрагментов листьев и веток. 
Микрокосмы инкубировали при трёх температурных режимах: 2, 12 и 22 °C. Было 
установлено, что максимальные значения потенциально минерализуемого 
органического вещества, содержания активной фракции ПОВ и индекса 
минерализации соответствовали образцам с внесением листьев. Константа 
скорости разложения и температурный коэффициент Q10 были наибольшими в 
образцах с внесением веток. Температурная чувствительность скорости 
разложения субстратов по увеличению эмиссии CO₂ возрастала в температурном 
диапазоне 2–12 °C. В бактериальном комплексе всех образцов доминировал 
филум Proteobacteria. Структура сообщества прокариот определялась методом 
высокопроизводительного секвенирования, и значительно зависела от 
температуры. Анализ α-разнообразия показал, что листовой опад являлся 
наиболее благоприятным субстратом для увеличения видовой представленности. 
Согласно данным β-разнообразия, температура являлась ключевым фактором, 
определяющим структуру микробного сообщества. Работа выполнена при 
поддержке РНФ, проект № 25-47-00065. 

 



V МЕЖДУНАРОДНАЯ КОНФЕРЕНЦИЯ  

«Сохранение и преумножение генетических ресурсов микроорганизмов»  

г. Санкт-Петербург, 2026 
 

ТЕЗИСЫ СЕКЦИОННЫХ ДОКЛАДОВ 
59 

ЭУКАРИОТНЫЕ МИКРОБЫ ТОЖЕ ВАЖНЫ: ГЕНЕТИЧЕСКИЕ 
РЕСУРСЫ ПРОТИСТОВ И ЗНАЧЕНИЕ КОЛЛЕКЦИЙ КУЛЬТУР 
А.А. Кудрявцев1*, У.Д. Рябушева1,2, М. Палатайкова1, В.А. Полежаева1, Е.Н. 

Волкова1 
1 Зоологический институт Российской академии наук, Санкт-Петербург, Россия 
2 Санкт-Петербургский государственный университет, Санкт-Петербург, Россия 

* email: alexander.kudryavtsev@zin.ru 

Традиционное понятие «микроорганизмов», применяемое в первую очередь к 
прокариотам и микроскопическим грибам, часто выпускает из поля зрения 
огромное разнообразие эукариотных микробов, также известных как «протисты». 
Между тем они играют важнейшую роль в функционировании самых разных 
экосистем на Земле. Протисты вносят огромный и часто почти не учитываемый 
вклад в первичную продукцию водоемов, в эпизоотии различных, в том числе 
промысловых, животных и в потоки вещества и энергии в экосистемах. В связи с 
этим знание разнообразия и биологии протистов имеет ключевое значение для 
моделирования этих процессов. Однако знания о биоразнообразии, филогении и 
биологии одноклеточных эукариот до сих пор крайне скудны. На организменном 
уровне известна лишь ничтожная фракция ныне живущих видов, и представления 
о структуре разнообразия, распространении и эволюции большинства групп 
находятся в зачаточном состоянии. В этих условиях крайне важен анализ 
разнообразия протистов на основе интегративного подхода, с использованием 
всего набора доступных методов. Это определяет потребность в 
«преемственности» и сохранении исследуемого материала для того, чтобы 
данные, получаемые классическими методами, не терялись и могли бы 
дополняться новыми, полученными на том же самом материале. Ключевую роль 
в достижении этой цели играют специализированные коллекции культур 
протистов, позволяющие длительное время хранить живой, доступный для 
исследования материал. Большое разнообразие протистов и методов их 
культивирования вынужденно делает такие коллекции в основном 
узкоспециализированными. Разнообразие методик доступно лишь крупным 
структурам, примерами которых на международном уровне являются CCAP 
(Великобритания) или ATCC (США). В сообщении будет проведен обзор и анализ 
различных отечественных коллекций культур протистов, в частности, будет 
представлен опыт создания новой коллекции культур гетеротрофных протистов 
на базе Уникальной фондовой коллекции Зоологического института РАН. 
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МИКРОБИОЛОГИЧЕСКИЕ КОЛЛЕКЦИИ РОССИИ И КОНЦЕПЦИЯ 
БИОРЕСУРСНЫХ ЦЕНТРОВ 

М.С. Куликовский1* 
1 ФИЦ ПНЦБИ РАН, Институт биохимии и физиологии микроорганизмов им. Г.К. 

Скрябина РАН, 142290, Московская область, г.о. Серпухов, г. Пущино, пр-кт Науки, д. 5 
* email: max-kulikovsky@yandex.ru 

В докладе обсуждается разнообразие микробиологических коллекций в России, 
включая альгологические коллекции. Будет предложено несколько подходов к 
классификации коллекций и современное состояние дел в поддержании и 
развитии депозитариев. Важной темой является обсуждение концепции 
биоресурсных центров. Несмотря на официальное утверждение списка таких 
центров, важно обсудить их функционирование в современных условиях, 
возможности для проведения своей работы и саму концепцию таковых. Будет дан 
анализ функционирования биоресурсных центров и модели их организации. 
Работа поддержана Министерством науки и высшего образования РФ, 
соглашение номер 075–15–2025–485. 
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ФИТОЗАЩИТНЫЙ И РОСТОСТИМУЛИРУЮЩИЙ ПОТЕНЦИАЛ 
Rhodococcus-БИОСУРФАКТАНТОВ 

М.С. Куюкина1,2*, И.Б. Ившина1,2 
1 Пермский государственный национальный исследовательский университет, 

Пермь, Россия 
2 Пермский федеральный исследовательский центр УрО РАН, Пермь, Россия 

* email: kuyukina@iegm.ru 

Сегодня интенсивно изучается возможность применения в растениеводстве 
комплексных препаратов с синергическим эффектом, однако исследования в 
основном направлены на повышение эффективности химических средств 
защиты растений и разработку новых микробных биопрепаратов. 
Биосурфактанты – это амфифильные соединения, вырабатываемые 
микроорганизмами, которые могут значительно улучшить биодоступность 
гидрофобных соединений, включая пестициды или росторегуляторы. Поэтому 
актуально изучение синергического эффекта при совместном применении 
биосурфактантов и синтетических препаратов с противомикробной или 
ростостимулирующей активностью. Нами получены трегалолипидные 
биосурфактанты, синтезируемые бактериями рода Rhodococcus из Региональной 
профилированной коллекции алканотрофных микроорганизмов (акроним ИЭГМ, 
WFCC # 285, УНУ 73559, ЦКП 480868, http://www.iegmcol.ru), при использовании 
в качестве возобновляемого источника сырья отработанного растительного 
масла. На основе многофакторного анализа с использованием метода 
поверхности отклика (Response Surface Methodology) оптимизирован состав 
питательной среды для повышения выхода биосурфактантов. Разработан 
биопрепарат на основе Rhodococcus-биосурфактантов с фитопротекторными 
свойствами, пригодный для использования в качестве биостимулятора роста 
сельскохозяйственных культур, снижающего фитотоксичность и улучшающего 
кондиционные свойств семян. Показана эффективность совместной 
предпосевной обработки семян продуцируемыми родококками 
биосурфактантами и коммерческими фунгицидами для снижения токсичности 
последних. Полученные данные открывают возможность создания на основе 
биоактивных трегалолипидов серии комплексных препаратов фитоимунного и 
ростостимулирующего действия с синергическим эффектом, соответствующим 
решению актуальной задачи разработки и внедрения системы рационального 
применения средств химической и биологической защиты сельскохозяйственных 
растений. Исследования выполнены в рамках госзадания FSNF-2025-0013. 
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ПСЕВДОГЕНЫ Brucella abortus: ВЫЯВЛЕНИЕ, ХАРАКТЕРИСТИКА 
И РОЛЬ В АТТЕНУАЦИИ ВАКЦИННЫХ ШТАММОВ 

М.С. Лаврухин1*, С.С. Зайцев1, О.С. Ларионова1, В.А. Федорова1 
1 Саратовский государственный университет генетики, биотехнологии и 

инженерии имени Н.И. Вавилова, Саратов, Россия 
* email: lavrukhin.m.s@mail.ru 

Как известно, псевдогены являются нефункциональными аналогами структурных 
генов, не способными кодировать белок и утратившими способность 
экспрессироваться, в том числе, в клетках бактерий. Однако остается неясным 
связано ли появление псевдогенов с аттенуацией и снижением вирулентности 
патогенных бактерий. В рамках настоящего исследования проводили 
сравнительный анализ наличия или отсутствия псевдогенов в геномах 
аттенуированных штаммов (n=3) Brucella abortus (Ba) – основы живых 
бруцеллезных ветеринарных вакцин, относительно референтного дикого штамма 
Ba 2308. Установлено, что общее количество псевдогенов в геномах вакцинных 
штаммов варьировало в диапазоне 5,7-5,9%, в то время как у вирулентного - 5,9% 
от общего количества аннотированных CDS. При этом, почти 50% псевдогенов 
оказались общими для всех вакцинных штаммов, а 53,2-91,0% - идентичными с 
полновирулентным штаммом. Однако у каждого из вакцинных штаммов было 
выявлено от 2,8% до 42,2% уникальных псевдогенов, ассоциированных 
преимущественно с генами вирулентности, что может быть напрямую связано с 
аттенуацией диких полевых родительских изолятов возбудителя бруцеллеза. 
Выявленные различия могут служить основой для изучения механизмов 
аттенуации штаммов Ba. Исследование выполнено при поддержке Российского 
научного фонда (проект № 22-16-00165-П). 
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ОТВЕТНЫЕ РЕАКЦИИ РАСТЕНИЙ С РАЗНОЙ УСТОЙЧИВОСТЬЮ К 
БОЛЕЗНЯМ, ВЫЗЫВАЕМЫМ ФИТОПАТОГЕННЫМИ ГРИБАМИ 

М.И. Лебединский1*, Н.А. Вишневская1, В.Ю. Шахназарова1, О.К. Струнникова1, 
Е.В. Бородина1, А.И. Шапошников1, О.С. Юзихин1, А.А. Белимов1 

1 Всероссийский научно-исследовательский институт сельскохозяйственной 
микробиологии, Санкт-Петербург, Россия 

* email: lebedin21@bk.ru 

Некоторые представители родов Fusarium и Botrytis являются опасными 
фитопатогенными грибами, вызывающими болезни многих 
сельскохозяйственных культур. Важной и актуальной задачей является 
повышение устойчивости растений к фитопатогенам. Для прояснения 
механизмов устойчивости были изучены реакции восприимчивого (k-27652) и 
устойчивого (k-3454) генотипов ячменя (Hordeum vulgare L.) на инфицирование 
Fusarium culmorum 30. Защитные реакции ячменя оценивали по уровню 
экспрессии генов хозяйской защиты ячменя LOX, PAL, PR1, PR4, NPR1, WRKY33, 
WRKY34 методом ПЦР в реальном времени. Было выявлено, что в устойчивом 
генотипе в ответ на заражение грибом F. culmorum 30 гены PR1, PR4, LOX были 
индуцированы раньше, чем в восприимчивом генотипе. Повышение экспрессии 
защитных генов в устойчивом генотипе отмечалось чаще, чем в восприимчивом, 
по сравнению с контролем. Установлено, что устойчивость ячменя к корневой 
гнили в большей степени зависела от скорости индукции и интенсивности 
экспрессии защитных генов, чем от уровня продуцируемых патогеном 
трихотеценовых токсинов и количества ДНК F. culmorum 30 в корнях ячменя. При 
этом маркерными генами устойчивых взаимоотношений являются PR1, PR4, LOX 
и PAL. Изучено воздействие ризобактерии Rhodococcus sp. P1Y, утилизирующей 
абсцизовую кислоту (АБК), на взаимоотношения АБК-продуцирующего 
фитопатогенного гриба Botrytis sp. BA3 и проростков подсолнечника. Показано, 
что Rhodococcus sp. P1Y метаболизировал АБК в присутствии гриба в корневой 
зоне и периодической культуре. Отрицательное влияние фитопатогена на рост 
подсолнечника, обусловленное увеличением концентрации АБК в корнях, 
нивелировалось в присутствии ризобактерий. Таким образом, Rhodococcus sp. 
P1Y осуществляет биоконтроль гриба Botrytis sp. BA3 посредством модуляции 
гормонального статуса растений. Работа поддержана проектом РНФ № 24-16-
00166. 
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РАЗРАБОТКА СПОСОБА ПЦР-ИДЕНТИФИКАЦИИ БАКТЕРИЙ 
РОДА Aeromonas, ВЫЗЫВАЮЩИХ БОЛЕЗНИ РЫБ 

С.И. Леонович1*, А.В. Сидоренко1 
1 Институт микробиологии НАН Беларуси, Минск, Беларусь 

* email: mnemozina176@gmail.com 

Бактерии рода Aeromonas вызывают ряд заболеваний у рыб, выращиваемых в 
условиях аквакультуры, приводя к массовой гибели и ухудшению качества 
рыбной продукции, нанося значительный экономический ущерб рыбоводческим 
хозяйствам. Цель данной работы – разработка способа ПЦР-идентификации 
аэромонад, распространенных на территории Республики Беларусь и 
вызывающих заболевания рыб в рыбоводческих хозяйствах. Молекулярно-
генетическая идентификация 40 штаммов аэромонад, выделенных из рыб с 
признаками инфекционных заболеваний, выявила ряд наиболее 
распространенных видов, циркулирующих в рыбных хозяйствах и вызывающих 
аэромонозы рыб. На основании сравнительного анализа последовательностей 
высококонсервативных генов и генов, кодирующих факторы вирулентности, были 
разработаны видоспецифичные праймеры для их детекции. Для видов A. veronii 
и A. sobria были сконструированы пары праймеров, амплифицирующие участки 
генов β-субъединицы ДНК гиразы и аэролизина; A. salmonicida – α-субъединицы 
ДНК гиразы и аэролизина; A. piscicola – β-субъединицы ДНК гиразы и гемолизина 
ahh1; A. hydrophila – участок гена белка ZipA и энтеротоксина Ast. Тестирование 
специфичности и чувствительности разработанных пар праймеров на 42 штаммах 
аэромонад подтвердили высокую специфичность и воспроизводимость (100%) 
анализа, возможность детекции ДНК бактерий целевых видов в пределах 109-105 
копий генома на мл. Разработанный способ ПЦР-идентификации аэромонад 
апробирован на 44 культурах бактерий, выделенных из крови и органов рыб с 
признаками бактериоза, и 13 образцах воды из водохранилищ рыбоводческих 
хозяйств. Среди выявленных бактерий рода Aeromonas, доминирующими 
возбудителями заболеваний рыб оказались виды A. veronii, A. sobria и A. 
salmonicida. Разработанный способ ПЦР-идентификации аэромонад позволяет 
проводить быструю и точную идентификацию и мониторинг целевых видов.  
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ИЗУЧЕНИЕ ФУНКЦИИ ГЕНА SIX13 У ВОЗБУДИТЕЛЯ ФУЗАРИОЗА 
ЛЬНА Fusarium oxysporum F.SP. LINI 

А.А. Логачёв1*, М.Г. Самсонова1 
1 Санкт-Петербургский политехнический университет Петра Великого 

* email: loga4ov@gmail.com 

Fusarium oxysporum forma specialis lini (Folini) — фитопатогенный гриб из 
семейства Nectriaceae, опасный паразит льна, вызывающий увядание побегов 
(фузариоз), и причиняющий существенный ущерб его разведению по всему 
миру. Folini является почвенным грибом, поэтому заражение растения происходит 
через корни. Одними из факторов вирулентности у F. oxysporum являются SIX 
гены (от Secreted In Xylem). К настоящему моменту известно 14 семейств SIX 
генов распространённых различным образом среди патогенных специальных 
форм F. oxysporum. Ранее нами было показано что экспрессия гена SIX13 у Folini 
практически отсутствует на средах, но сильно возрастает на 3-5 сутки после 
заражения им пророков льна. В настоящем исследовании мы получили штамм с 
нокаутированным геном SIX13, и изучили влияние этой делеции на вирулентность 
гриба. Сильновирулентный штамм MI39 Folini был использован для создания 
нокаута ∆six13 по методу «Split-Marker Recombination». В качестве селективного 
маркера был использован ген устойчивости к гигромицину HPH. Полученный 
нокаут ∆six13 сравнивали с диким типом по скорости роста на разных средах и 
устойчивости к различным абиотическим факторам. Влияние делеции ∆six13 на 
вирулентность Folini проверяли с помощью экспериментов по заражению 
нокаутированным штаммом проростков льна восприимчивого сорта Тост. Для 
этого брали три выборки по 20 растений в каждой: для контроля (без инфекции), 
для дикого типа Folini, и для штамма ∆six13. Мы обнаружили высокую скорость 
роста нокаута по сравнению с диким типом на твёрдых средах с 1M NaCl, что 
может говорить о вовлечённости Six13 в регуляцию осмотического стресса. В 
экспериментах по заражению было показано снижение вирулентности на 80%. По 
сравнению с растениями инфицированными диким типом Folini которые 
демонстрировали симптомы увядания на 15 сутки после заражения, растения 
инфицированные ∆six13 оставались жизнеспособными и на 20 сутки. Таким 
образом мы подтвердили что ген SIX13 имеет влияние на вирулентность.  
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ЖИВЫЕ ГРИППОЗНЫЕ ВЕКТОРЫ С ХИМЕРНЫМ 
ГЕМАГГЛЮТИНИНОМ ДЛЯ ИНДУКЦИИ ЗАЩИТЫ ОТ ВИРУСНО-

БАКТЕРИАЛЬНЫХ РЕСПИРАТОРНЫХ ИНФЕКЦИЙ 
И.В. Майорова1,2*, А.Р. Рекстин1, Д.С. Петрачкова1, П.А. Кударь1, Д.Д. 

Соколовский1, Д.Д. Соколовский1, А.С. Трулев1, Н.В. Копылова1, И.В. Кудрявцев1, 
Ю.А. Дешева1,2 

1 ФГБНУ «Институт экспериментальной медицины», Санкт-Петербург, Россия 
2 Санкт-Петербургский государственный университет, Санкт-Петербург, Россия 

* email: mayorovairina0248@gmail.com 

Актуальность. Вторичные бактериальные осложнения гриппа, прежде всего 
пневмококковая пневмония, остаются важной причиной заболеваемости и 
смертности. Суперинфекция, вызванная Streptococcus pneumoniae, утяжеляет 
течение гриппа за счёт повреждения эпителия дыхательных путей и усиления 
воспаления. Эффективность существующих пневмококковых вакцин ограничена 
серотипическим охватом, что обусловливает необходимость разработки 
комбинированных вакцин, формирующих противовирусный и антибактериальный 
иммунитет на уровне слизистых оболочек. Цель работы. Оценить репликативные 
свойства, иммуногенность и защитную эффективность рекомбинантных живых 
аттенуированных гриппозных вакцин (ЖГВ) A/H1N1pdm09, экспрессирующих 
химерный гемагглютинин с фрагментами бактериальных антигенов (PspA, 
Spr1875, ScaAB). Материалы и методы. Рекомбинантные вирусы получали 
методом обратной генетики. Репликацию оценивали в куриных эмбрионах (EID50) 
и клетках MDCK (TCID50). Генетическую стабильность подтверждали RT-PCR и 
секвенированием. Проводили биоинформатический анализ (структурное 
моделирование, оценка гликозилирования и доступности эпитопов). 
Иммуногенность изучали у мышей BALB/c при интраназальной иммунизации по 
уровням IgG, IgA и ткане-резидентных Т-клеток. Протективную эффективность 
оценивали в модели постгриппозной пневмококковой суперинфекции. 
Результаты. Все штаммы сохраняли температурочувствительный фенотип; H1-
ScaAB демонстрировал признаки холодовой адаптации. Для H1-PspA и H1-
Spr1875 отмечено снижение репликации. Биоинформатический анализ связал 
эти различия с влиянием вставок на структуру гемагглютинина. Вакцины 
индуцировали комплексный иммунный ответ: H1-ScaAB — выраженный IgA, H1-
Spr1875 — высокий IgG, H1-PspA — усиление Т-клеточного ответа. В модели 
суперинфекции вакцинация снижала вирусную нагрузку и летальность. 
Заключение. Рекомбинантные ЖГВ с химерным гемагглютинином обеспечивают 
комбинированный иммунитет и перспективны для профилактики вирусно-
бактериальных инфекций. 
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ГЕНЕТИЧЕСКИЙ ПОТЕНЦИАЛ ГАЛОТОЛЕРАНТНЫХ ГРИБОВ 
РОДА Emericellopsis 

К.В. Малышева1*, В.В. Соколов1, М.Л. Георгиева1,2, В.С. Садыкова1 
1 Федеральное государственное бюджетное научное учреждение «Научно-
исследовательский институт по изысканию новых антибиотиков имени Г.Ф. Гаузе», 

Москва, Россия; 
2 Московский государственный университет имени М.В. Ломоносова, 

Биологический факультет, Москва, Россия. 
* email: malishevaks@yandex.ru 

Род Emericellopsis, относящийся к семейству Bionectriaceae порядка Hypocreales 
отдела Ascomycota, был введён в 1939 году J.F.H. van Beyma. Представители это 
рода населяют как почву, так и донные отложения пресных и соленых водоемов. 
Начало открытия антибиотиков у грибов рода Emericellopsis приходится на конец 
50-х годов прошлого столетия и связано с обнаружением цефалоспорина N у 
Emericellopsis salmosynnemata в 1957 году. Представители это рода производят 
антибиотики следующих классов соединений: β-лактамные антибиотики, 
нерибосомальные пептиды, антибиотики класса цитохалазинов-алкалоидов, 
антибиотики класса терпенов. При исследовании геномов штаммов рода 
Emericellopsis были обнаружены кластеров генов, вовлечённые в синтез 
вторичных метаболитов с антимикробными свойствами, например, NRPS, T1PKS 
и другие. В коллекции ФГБНУ НИИНА содержатся галотолерантные штаммы 
грибов рода Emericellopsis, выделенные из засоленной почвы с высоким pH (10.1) 
с берега содового озера Танатар-2, (Алтайский Край, Россия), а также – из донных 
отложений соленого озера Большой Тамбукан (Северный Кавказ, Россия). Было 
проведено исследование геномов штаммов, E. alkalina E101 (оз. Танатар-2) и 
штамма E. fimetaria р24 (оз. Большой Тамбукан), имеющих наибольшую 
антибиотическую активность. В геноме E. alkalina E101 предсказано 36 BGC, 
среди которых 10 terpene, 9 NRPS, 5 NRPS-like, 5 PKS (4 T1PKS, 1 T3PKS) и 7 
NRPS+T1PKS, также есть BGC, имеющее сходство с BGC лейциностатина А/В. В 
геноме E. fimetaria p24 обнаружено 46 BGC, среди которых 14 terpene, 12 NRPS, 
6 NRPS-like, 5 PKS (4 T1PKS, 1 T3PKS) и 7 NRPS+T1PKS. Мы предполагаем, что в 
геноме E. alkalina E101 один из BGC отвечает за биосинтез эмерициллипсинов 
(пептаиболы, обладающие противогрибковой и цитотоксической активностью). 
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ИЗМЕНЕНИЕ ЭКСПРЕССИИ ГЕНОВ ЛОКУСА CPS И 
СТРУКТУРНЫЕ ПЕРЕСТРОЙКИ МАТРИКСА БИОПЛЕНКИ K. 

pneumoniae ПОД ДЕЙСТВИЕМ МЕТАБОЛИТОВ S. aureus 
А.В. Миронова1*, М.Ю. Фирсова1, М.Ю. Фирсова1, Д.А. Зыкова1, А.Р. Каюмов1 
1 ФГАОУ ВО "Казанский (Приволжский) федеральный университет", Казань, 

Россия 
* email: amironova2019@mail.ru 

Klebsiella pneumoniae — инкапсулированная бактерия, которая в настоящее 
время считается одним из самых опасных патогенов для человека из-за растущих 
показателей смертности и заболеваемости, связанных с тяжёлыми инфекциями, 
вызванными гипервирулентными штаммами. В работе было охарактеризовано 
влияние метаболитов золотистого стафилококка на транскрипцию генов локуса 
капсулообразования (wzi, wza, galF, gnd, rcsB, ugd, wbaP). Отмечено снижение 
экспрессии wzi, продукт которого участвует в сборке капсулы на наружной 
мембране и прикреплении капсульного полисахарида к поверхности клетки. 
Кроме того, происходит повышение уровня экспрессии ugd, который необходим 
для биосинтеза колановой кислоты, играющей важную роль в формировании 
биопленок. Также, наблюдалось повышение уровня транскрипции гена glmM, 
необходимого для синтеза клеточной стенки и поддержания ее морфологии. При 
этом, экспрессия гена wbaP значительно снижалась, что оказывало влияние на 
формирование плотных скоплений в матриксе биопленки. Присутствие 
метаболитов S. aureus вносило морфологические изменения в строение капсулы 
и трехмерную структуру матрикса. Также, отмечено повышение количества α- 
полисахаридов и белков, и снижение β-полисахаридов в матриксе по сравнению 
с контролем. Кроме этого, изменялось процентное соотношение компонентов в 
контроле и в присутствии метаболитов. Так, в контроле около 50% всего матрикса 
биопленки составляют β-полисахариды, в то время как в опытном образце 
главенствующим компонентом становятся белки. В итоге, такие перестройки 
внеклеточного матрикса за счет изменения экспрессии ключевых генов локуса 
cps, оказывают влияние на чувствительность K. pneumoniae к антимикробным 
препаратам. Работа выполнена при финансовой поддержке Российского 
научного фонда (проект № 24-14-00194). 

 



V МЕЖДУНАРОДНАЯ КОНФЕРЕНЦИЯ  

«Сохранение и преумножение генетических ресурсов микроорганизмов»  

г. Санкт-Петербург, 2026 
 

ТЕЗИСЫ СЕКЦИОННЫХ ДОКЛАДОВ 
69 

НОВЫЙ ВИД РИЗОБИЙ С ЭКОЛОГИЧЕСКИ ЗНАЧИМЫМИ 
СВОЙСТВАМИ 

А.Ю. Муратова1*, С.Н. Голубев1, И.Ю. Сунгурцева1 
1 Институт биохимии и физиологии растений и микроорганизмов, ФИЦ 

«Саратовский научный центр РАН», г. Саратов, Россия 
* email: muratova_a@ibppm.ru 

Бактериальный штамм c лабораторным шифром Rsf11, использующий фенантрен 
в качестве единственного источника углерода и энергии, был выделен из 
ризосферы люцерны (Medicago sativa L.), выращенной в загрязненной нефтью 
почве. На основании данных геномной таксономии, а также совокупности 
культуральных, морфологических и физиолого-биохимических характеристик он 
был идентифицирован как представитель нового вида рода Neorhizobium и 
получил название Neorhizobium phenanthreniclasticum. У этого микроорганизма 
были выявлены и охарактеризованы ряд экологически и биотехнологически 
значимых свойств: способность к деградации трехкольцевых полициклических 
углеводородов (ПАУ), устойчивость к присутствию в среде ионов тяжелых 
металлов, стимулирующий рост растений потенциал. Установлено, что 
Neorhizobium phenanthreniclasticum Rsf11 способен помимо фенантрена 
утилизировать флуорен и антрацен. Определена активность ферментов 
фенантренхинон редуктазы и протокатехоат-3,4-диоксигеназы, 
предположительно участвующих в деградации ПАУ. Определен диапазон 
устойчивости N. phenanthreniclasticum Rsf11 к различным концентрациям ионов 
металлов в среде. Показано, что устойчивость штамма к никелю связана с 
адсорбцией металла внеклеточными полимерными веществами. Исследован 
рост и активность N. phenanthreniclasticum Rsf11 в среде с одновременным 
присутствием органического (ПАУ) и неорганического (металла) токсикантов. В 
геноме микроорганизма были выявлены гены, потенциально участвующие в 
катаболизме ПАУ и устойчивости к никелю. N. phenanthreniclasticum Rsf11 
демонстрировал способность к фиксации атмосферного азота, продукции 
фитогормона индолил-3-уксусной кислоты, а также продукции сидерофоров, что 
может свидетельствовать о наличии стимулирующего рост растений потенциала 
этой бактерии. На основании выявленных свойств штамм N. phenanthreniclasticum 
Rsf11 можно рассматривать как перспективного кандидата для использования в 
био- и фиторемедиации почв, загрязненных ПАУ и тяжелыми металлами. 
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БИОАКТИВНЫЕ СВОЙСТВА ЭКСТРАКТОВ ГРИБОВ, 
ВЫДЕЛЕННЫХ ИЗ БОРЩЕВИКА СОСНОВСКОГО 

Н.А. Павлова1*, Е.А. Гусенков1, И.И. Ананьев1,2, Е.Г. Лукина1, А.О. Берестецкий1 
1 ФГБНУ ВИЗР, г. Санкт-Петербург, Россия 

2 СпбПУ им. Петра Великого ( Санкт-Петербургский политехнический университет 
Петра Великого. Институт биомедицинских систем и биотехнологий. Высшая школа 

биотехнологий и пищевых производств) 
* email: n.pavlova@vizr.spb.ru 

Борщевик Сосновского (Heracleum sosnowskyi Manden.) – проблемное заносное 
растение в связи с быстрым распространением и токсичностью. Специфичные к 
нему фитопатогенные грибы могут быть использованы для биологической борьбы 
с ним. В рамках проведения скрининга проанализированы экстракты из 
культуральной жидкости, твердых культур (на перловой крупе) и лиофильно 
высушенного мицелия отобранных изолятов грибов. Оценивали 
фитотоксическую активность комплексов метаболитов в отношении H. sosnowskyi 
и Sonchus arvensis. Исследовали антимикробную активность против Bacillus 
subtilis, Candida albicans, Escherichia coli и энтомотоксическую в отношении 
Galleria mellonella. Анализ компонентного состава экстрактов изолятов грибов 
проведен хроматографическими методами. Из 25 исследованных экстрактов из 
культуральной жидкости шесть проявили фитотоксическую активность в 
отношении H. sosnowskyi, пять - в отношении S. arvensis. Среди экстрактов из 
твердой культуры только один экстракт проявил фитотоксическую активность на 
листьях борщевика Сосновского и два - на осоте полевом. В составе экстрактов, 
продемонстрировавших фитотоксическую активность, у Boeremia exigua 16.1 
аннотирован цитохалазин Б, у Alternaria alternata 12.2 - альтернариол. Экстракты 
из глубинного мицелия изучаемых грибов, который использовался как инокулюм 
при заражении растений, не проявили фитотоксической активности. Из 60 
исследованных экстрактов менее 10% обладали антимикробными свойствами. 
Энтомотоксической активности метаболитов выявлено не было. Таким образом, 
среди грибов филлосферы борщевика Сосновского республики Адыгея и 
Краснодарского края выявлены продуценты фитотоксических и антимикробных 
веществ. Интересно, что экстракты C. complanata обладали низким уровнем 
токсичности для различных организмов, что является положительным признаком 
для разработки микогербицида на основе этого гриба. Работа выполнена при 
поддержке РНФ-NSFC (проект № 24-46-00005)  
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ГЕННЫЕ ТЕХНОЛОГИИ КОНСТРУИРОВАНИЯ ПРОДУЦЕНТОВ НА 
ОСНОВЕ КОЛЛЕКЦИИ ПРИРОДНЫХ ГЕНОВ БАКТЕРИЙ И ГЕНОМА 

ДРОЖЖЕВОГО ГРИБКА Komagataella phaffii 
Пельтек С.Е.1*, Задорожный А.В.1, Богачева Н.В.1, Коржук А.В.1, Шляхтун В.Н.1, 
Уварова Ю.Е.1, Шипова А.А.1, Арбузов Г.Д.1, Чесноков Д.О.1, Банникова С.В.1, 
Готальская Ю.Д.1, Карболина Е.Д.1, Ушаков В.С.1, Бочков Д.В.1, Букатич Е.Ю.1, 

Слынько Н.М.1, Хлебодарова Т.М.1, Васильева А.Р.1 

1 Институт цитологии и генетики СО РАН, Новосибирск, Россия 

Главной задачей настоящей работы является создание конвейера 
конструирования штаммов-продуцентов для микробиологического синтеза 
биокатализаторов (ферментов), необходимых промышленности. Эта задача 
частично реализована на базе Коллекции микроорганизмов биотехнологического 
назначения ФИЦ ИЦиГ СО РАН, в которой содержится более 3000 геномов 
природных штаммов, которые отсеквенированы и аннотированы в настоящее 
время. Нуклеотидные последовательности генов изученных ферментов были 
использованы для направленного ген-специфичного получения штаммов 
продуцентов необходимых ферментов. Методами генной инженерии выполнен их 
перенос в геном дрожжей K. phaffii, показана эффективная экспрессия целевых 
белков в культуральную среду под контролем промотора гена AOX1, разработана 
технология получения препаратов целевых включающая методы мембранной 
фильтрации с поперечным течением. При культивировании полученного на 
основе клеток K. phaffii штамма Т07 – продуцента альфа-амилазы из Bacillus 
licheniformis методами количественной протеомики проведен посуточный анализ 
особенностей экспрессии целевого фермента и генетических систем, 
определяющих его экспрессию и секрецию в культуральную жидкость. 
Эффективность полученного конвейера проверена при проведении 
полупромышленного синтеза в условиях 100-литрового биореактора. Работа 
выполнена при поддержке бюджетного проекта № FWNR-2026-0031 и 
Министерства науки и высшего образования Российской Федерации (соглашение 
№ 075-15-2025-516).  
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ОЦЕНКА ЭФФЕКТИВНОСТИ КЛУБЕНЬКООБРАЗОВАНИЯ 
РИЗОБИЙ — МИКРОСИМБИОНТОВ СОИ ИЗ КОЛЛЕКЦИИ ВКСМ 

В.С. Перцев1*, Е.А. Киричек1, В.Е. Цыганов1 
1 Всероссийский научно-исследовательский институт сельскохозяйственной 

микробиологии, Санкт-Петербург, Россия 
* email: v.pertsev@arriam.ru 

Соя культурная (Glycine max) является важнейшей бобовой культурой в 
Российской Федерации. По данным Росстата, в 2025 году общая посевная 
площадь сои в России составила 4,7 млн. гектаров. Предковый вид сои 
культурной — соя уссурийская (G. soja) — является перспективным объектом для 
выявления генов, ассоциированных с хозяйственно полезными свойствами. 
Создание и использование препаратов клубеньковых бактерий способно внести 
существенный вклад в повышение урожайности сои, так как в полях, где 
возделывается соя, отсутствуют местные популяции ризобий, способные 
формировать симбиотические клубеньки. В данной работе была проведена 
оценка эффективности клубенькообразования у 22 штаммов ризобий – 
микросимбионтов сои культурной и сои уссурийской из коллекции ВКСМ. 
Проанализированы параметры клубенькообразования и сухая масса побегов у 
растений G. max K-5892 Fiskeby V и G. soja K-11570, инокулированных данными 
штаммами. Были выявлены 3 штамма (3301, 3302 и 00575), неспособные 
формировать клубеньки. В то же время 19 штаммов формировали типичные 
детерминированные клубеньки. Для 3-х штаммов (00397, 24116 и 24111), при 
инокуляции которыми растения G. max достигали наибольшей биомассы побегов, 
было проведено полногеномное секвенирование. Первичная таксономическая 
идентификация показала, что все 3 штамма относятся к виду Bradyrhizobium 
japonicum. Также была проведена оценка параметров клубенькообразования и 
сухой массы побегов у G. soja и G. max, инокулированных данными штаммами и 
выращенных в условия пониженной температуры (21°С). Работа выполнена при 
поддержке Минобрнауки России в рамках соглашения № 075-15-2025-472 от 
«29» мая 2025 г. о предоставлении гранта в форме субсидии из федерального 
бюджета на реализацию проекта: «Расширение фонда и развитие геномных 
исследований в коллекции микроорганизмов Сетевая биоресурсная коллекция в 
области генетических технологий для сельского хозяйства (ВКСМ)». 
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АРСЕНАЛ ИЗ СТОЧНЫХ ВОД: ГЕНОМНЫЙ АНАЛИЗ ЛИТИЧЕСКИХ 
ФАГОВ Klebsiella pneumoniae 

С.Е. Платова1*, А.В. Шабалина1, М.В. Безручко1, А.С. Долгова1, Р.Б. Городничев2, 
Е.А. Шитиков2, В.Г. Дедков1,3, Д.Е. Полев1 

1 ФБУН НИИ эпидемиологии и микробиологии имени Пастера, г. Санкт-Петербург, 
Россия 

2 ФГБУ ФНКЦ ФХМ ФМБА России им. Ю.М. ЛОПУХИНА, г. Москва, Россия 
3 Институт медицинской паразитологии и тропической медицины имени Е. И. 

Марциновского, г. Москва, Россия 
* email: seplatova@pasteurorg.ru 

Klebsiella pneumoniae — условно-патогенная бактерия, вызывающая тяжелые 
инфекции человека и характеризующаяся активным развитием 
антибиотикоустойчивости. Бактериофаги рассматриваются как перспективный 
инструмент в борьбе с такими патогенами, и их успешное применение требует 
детального изучения фагового разнообразия в окружающей среде - ключевого 
источника фагов. В данной работе проведен детальный геномный анализ 16 
новых литических бактериофагов K. pneumoniae, выделенных из больничных 
сточных вод в г. Мумбаи (Индия) и г. Каракас (Венесуэла). Выделение фагов 
осуществляли с использованием клинических штаммов K. pneumoniae. Для 
каждого фага провели выделение ДНК и полногеномное секвенирование. 
Выполнили сборку геномов, постобработку, оценку полноты и качества сборок. 
Аннотацию геномов провели с использованием нескольких инструментов. Был 
проведен полногеномный филогенетический анализ и определение фагов до 
уровня вида. Пригодность фагов для терапии оценивали по отсутствию генов 
интеграции в бактериальный геном, антибиотикоустойчивости и вирулентности. В 
результате работы получены высококачественные полногеномные 
последовательности 16 фагов. 8 фагов отнесены к роду Przondovirus, 3 - 
Teetrevirus, 2 - Drulisvirus, 2 - Pseudotenevirus и 1 - Agtrevirus. Анализ геномного 
сходства с известными фагами показал, что 12 фагов имеют сходство менее 95% 
с известными штаммами, что позволяет отнести их к новым видам. Аннотация 
предсказала функцию для большинства открытых рамок считывания, однако 19-
45% предсказанных белков аннотированы как гипотетические. В геномах всех 
фагов не обнаружены гены интеграции в геном бактерии, устойчивости к 
антибиотикам и вирулентности. Выделенные фаги характеризуются 
значительным разнообразием и потенциалом для дальнейшего изучения в 
контексте борьбы с K. pneumoniae. Исследование выполнено при поддержке 
Министерства науки и высшего образования РФ в рамках гранта в форме 
субсидии на создание и развитие ЦГИМУ "Биобез". Соглашение 075-15-2025-524. 
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МОЛЕКУЛЯРНО-ГЕНЕТИЧЕСКИЕ МЕХАНИЗМЫ 
БИОТРАНСФОРМАЦИИ (–)-ИЗОПУЛЕГОЛА КЛЕТКАМИ 

Rhodococcus rhodochrous 
Н.А. Плотницкая1,2*, П.Ю. Мальцева1,2, И.Б. Ившина1,2 

1 Пермский федеральный исследовательский центр УрО РАН, Пермь, Россия 
2 Пермский государственный национальный исследовательский университет, 

Пермь, Россия 
* email: luchnikova.n@mail.ru 

(–)-Изопулегол благодаря доступности и низкой стоимости является одним из 
широко используемых растительных монотерпеноидов для получения 
биологически активных соединений. На основе биоресурсов Региональной 
профилированной коллекции алканотрофных микроорганизмов (официальный 
акроним коллекции ИЭГМ, реестровый номер УНУ/ЦКП 73559/480868, номер 285 
во Всемирной федерации коллекций культур, http://www.iegmcol.ru) отобраны 
штаммы R. rhodochrous ИЭГМ 107 и ИЭГМ 1362, способные к трансформации (–
)-изопулегола с образованием новых гидрокси- и карбоксипроизводных с 
прогнозируемой противоопухолевой и аналептической активностью. 
Представлены результаты проведенного молекулярно-генетического анализа 
штаммов с целью выявления генов, кодирующих ферменты, ответственные за 
биотрансформацию (–)-изопулегола. По данным секвенирования полного генома 
штаммов ИЭГМ 107 и ИЭГМ 1362 обнаружены девять генов, кодирующих CYP450 
гидроксилазы и оксигеназы. С использованием кПЦР-РВ и цифровой ПЦР в 
присутствии (–)-изопулегола экспериментально документирована 
индуцированная экспрессия гена, кодирующего CYP450-зависимую 
гидроксилазу. Полученные результаты создают основу для дальнейшего 
направленного мутагенеза функциональных генов с целью подтверждения их 
роли в процессе биотрансформации (–)-изопулегола. Исследования выполнены 
за счет гранта Российского научного фонда (№ 24-14-20015). 
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ПОТЕНЦИАЛ АНТИМИКРОБНЫХ БЕЛКОВ И ПЕПТИДОВ, 
ПРОДУЦИРУЕМЫХ СТРЕПТОМИЦЕТАМИ, В ЗАЩИТЕ РАСТЕНИЙ 

ОТ БОЛЕЗНЕЙ 
Е.А. Рогожин1,2* 

1 Федеральное государственное бюджетное учреждение науки Государственный 
Научный Центр Российской Федерации Институт биоорганической химии им. 

академиков М.М. Шемякина и Ю.А. Овчинникова Российской академии наук, Москва, 
Россия 

2 Федеральное государственное бюджетное научное учреждение "Всероссийский 
научно-исследовательский институт защиты растений", Санкт-Петербург-Пушкин, 

Россия 

Актиномицеты из рода Streptomyces являются основными продуцентами 
разнообразных антимикробных соединений для нужд биомедицинских 
исследований, в том числе пептидных антибиотиков. При этом в растениеводстве 
потенциал стрептомицетов как основных действующих веществ средств 
биологической защиты растений раскрыт не полностью, в том числе с точки 
зрения взаимосвязи "структура-функция". В рамках данного исследования будет 
уделено отдельное внимание секретируемым стрептомицетами метаболитам 
полипептидной природы; представлено их структурное разнообразие и спектр 
биологической активности по отношению к возбудителям бактериальных, 
грибных и вирусных болезней культурах растений. Отдельно будут представлены 
примеры регуляторной активности метаболитов Streptomyces spp., в том числе 
как активаторов растительного иммунитета. Работа выполнена при поддержке 
Государственного задания Министерства науки и высшего образования РФ 
(проект № FGEU-2025-0013). 
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LONG-READ sbs В МИКРОБИОЛОГИИ И МЕТАГЕНОМИКЕ 
T.A. Родионова1* 

1 Qvadros-Bio, Россия 

В докладе будут рассмотрены основные технологии секвенирования и их 
принципы. Особое внимание будет уделено: ·  

- Преимуществам технологий, использующих секвенировение длинных 
прочтений методом синтеза для метагеномных и микробиологических 
исследований. ·  

- Подробному рассмотрению технологии NSBS и процесса работы с культурами 
микроорганизмов. ·  

- Статистике примеров использования технологии NSBS для микробиологических 
исследований. 
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ВНУТРИЯДЕРНЫЕ СИМБИОТИЧЕСКИЕ БАКТЕРИИ ИНФУЗОРИЙ 
ОТ ХАВКИНА ДО НАШИХ ДНЕЙ 

Е.В. Сабанеева1* 
1 Санкт-Петербургский Государственный университет, Санкт-Петербург, 

Российская Федерация 
* email: e.sabaneeva@spbu.ru 

Инфузории часто вступают в симбиотические ассоциации с микроорганизмами, 
заселяющими различные компартменты клетки-хозяина. К числу симбионтов 
инфузорий относятся как прокариоты (бактерии и археи), так и эукариоты 
(одноклеточные водоросли, дрожжи и микроспоридии). Особое место среди 
эндосимбионтов инфузорий занимают внутриядерные бактерии, впервые 
описанные Хавкиным в 1890 году. Ядерный аппарат инфузорий, включающий 
вегетативное и генеративное ядра, представляет собой уникальную нишу, 
изобилующую пищевыми субстратами и исключающую атаку лизосомных 
гидролаз. Из всего разнообразия эндосимбиотических микроорганизмов 
способность заселять ядерный аппарат инфузорий характерна лишь для 
Альфапротеобактерий, относящихся к родственным порядкам Holosporales 
(семействам Holosporaceae и Caedimonadaceae) и Rickettsiales (семейству 
Rickettsiaceae). Представители этих порядков заметно отличаются как по степени 
специфичности к хозяину и его ядру, так и по механизму передачи 
эндосимбионта в популяции хозяина. В настоящее время жизненный цикл и 
механизм заражения известен лишь для представителей рода Holospora, 
проявляющих строгую хозяинную специфичность, тогда как для бактерий Ca. 
Trichorickettsia mobilis и Ca. Megaira polyxenophila (семейство Rickettsiaceae), 
обладающих широким кругом хозяев, он неизвестен. Поскольку хозяевами 
данных видов являются не близкородственные виды инфузории, очевидно, что 
освоение эндосимбиотическими бактериями клеточного ядра как компартмента 
происходило в эволюции неоднократно и независимо как способ избегания 
неожиданно возникших неблагоприятных условий. Несмотря на долгую историю 
исследований внутриядерного симбиоза, многие вопросы остаются открытыми. 
Так, не расшифрованы тонкие механизмы взаимодействия клетки-хозяина с 
внутриядерным симбионтом; непонятно, какие процессы в клетке-хозяине 
затрагивает постоянное пребывание иждивенцев в ядре и каковы возможные 
последствия внутриядерного симбиоза для клетки-хозяина. Поддержан грантом 
РНФ № 25-24-00763.  
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ГЕНОМНЫЙ АНАЛИЗ Salmonella typhimurium ИЗ САНКТ-
ПЕТЕРБУРГА 

А.Т. Саитова1*, С.Х. Жамборова1, Д.Е. Полев1, М.А. Макарова1,2 
1 ФБУН НИИ эпидемиологии и микробиологии имени Пастера, Санкт-Петербург, 

Российская Федерация 
2 ФГБОУ ВО «Северо-Западный государственный медицинский университет 

имени И.И. Мечникова», Санкт-Петербург, Российская Федерация 
* email: a.t.saitova@gmail.com 

Цель: охарактеризовать структуру специфических паттернов и генетическое 
разнообразие детерминант антимикробной резистентности штаммов Salmonella 
Typhimurium по результатам полногеномного секвенирования. Материалы и 
методы. В работе проанализированы результаты полногеномного 
секвенирования 603 штаммов Salmonella Typhimurium, из них 102 штамма, 
выделенных в Санкт-Петербурге, и 501 геном, опубликованных в NCBI). 
Полногеномное секвенирование проводили на платформе DNBSEQ-G50 (MGI). 
Контроль качества прочтений и сборку de novo осуществляли с помощью 
программного обеспечения Trim Galore! и SPAdes (v.4.0.0). Определение 
сиквенс-типов, антигенной структуры и детекцию генетических детерминант 
резистентности проводили с помощью инструментов MLST 2.0, SeqSero2 и 
AMRFinderPlus. Пангеномный анализ выполняли с использованием программы 
Roary. Результаты. Пангеномный анализ выявил открытый пангеном, состоящий 
из 19522 генов. Консервативное ядро (core genome, ≥95% изолятов) включало 3 
953 генов (20,2%), что подтверждает высокий уровень пластичности генома вида 
Salmonella enterica. Обнаружено 14334 генов accessory genome (cloud genes, 
aadA, aph), β-лактамам (blaTEM-1), тетрациклинам (tet), сульфонамидам (sul) и 
фениколам (floR). Полученные результаты подчеркивают необходимость 
молекулярного эпидемиологического надзора за распространением Salmonella 
Typhimurium и внедрения современных методов геномного анализа в практику 
лабораторного мониторинга возбудителей кишечных инфекций. 
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ОЦЕНКА ВЛИЯНИЯ РАЗЛИЧНЫХ ЭНДОФИТНЫХ БАКТЕРИЙ НА 
ЭФФЕКТИВНОСТЬ СИМБИОТИЧЕСКОГО КОМПЛЕКСА СОИ 

РАЗЛИЧНЫХ ГЕНОТИПОВ 
Р.И. Сафин1* 

1 ФГБОУ ВО Казанский государственный аграрный университет, г. Казань, Россия 
* email: radiksaf2@mail.ru 

В результате лабораторных опытов из семян сои были выделены два новых 
штамма эндофитных бактерий Bacillus velezensis KS63-AU и B. siamensis KS65-
AU, обладающих способностью к подавлению роста фитопатогенов и 
ростостимулирующей активностью в отношении растений сои. Кроме того, 
изучались эндофитные бактерии B. amyloliquefaciens KS25-AU и B. velezensis 
KS38-AU, полученные из семян зерновых культур. В качестве биоудобрений на 
основе клубеньковых бактерий использовался препарат РСХЦ на основе 
Bradyrhizobium japonicum (штамм 24100 (640б)) и биопрепарат Ризовирт (ООО 
НПИ «Биопрепараты»), состав – Bradyrhizobium japonicum 24100 (640 б), 24102 
(645 б),2490 (634 б)). При совместном культивировании эндофитных бактерий и 
ризобий, входящих в состав двух биоудобрений, было установлено, что все 
изучаемые эндофитные бактерии не оказывают антагонистического действия на 
штаммы Bradyrhizobium japonicum. В полевых опытах, на двух сортах сои (Лидия, 
Апис) было установлено, что обработка семян смесью Ризовирт + B. 
amyloliquefaciens KS25-AU стимулирует образование клубеньков на корнях сои. 
На сорте Лидия по количеству клубеньков, формирующихся на корнях, выделялся 
вариант – Ризовирт + B. siamensis KS65-AU. Установлено положительное влияние 
на урожайность сои применения ряда смесей с эндофитными бактериями, в 
сравнении с вариантами с использованием только биоудобрения. Максимальная 
урожайность на сорте Лидия была получена при применении вариантов Ризовирт 
+ B. amyloliquefaciens KS25-AU и РСХЦ + B. velezensis KS38-AU , а на сорте Апис 
– РСХЦ + B. amyloliquefaciens KS25-AU, РСХЦ + B. velezensis KS38-AU, Ризовирт 
+ B. velezensis KS38-AU. На обоих сортах применение смесей с B. siamensis KS65-
AU снижало урожайность. Полученные результаты показали перспективность 
применения смесей эндофитных бактерий с биоудобрениями на основе ризобий 
для обработки семян с целью повышения симбиотической активности.  
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ИНТЕГРАЦИЯ ГЕНЕТИЧЕСКИХ И ФУНКЦИОНАЛЬНЫХ 
ПОДХОДОВ В АНАЛИЗЕ ПОЧВЕННОГО МИКРОБИОМА 
М.В. Семенов1*, И.П. Пинчук1, М.Г. Алексеева1, А.К. Тхакахова1, Н.А. 

Ксенофонтова1 
1 Лаборатория почвенного углерода и микробной экологии, ФИЦ "Почвенный 

институт им. В.В. Докучаева" 
* email: semenov_mv@esoil.ru 

Генетическое разнообразие почвенного микробиома представляет важный 
ресурс для повышения плодородия почв и разработки микробных препаратов. 
Методы высокопроизводительного секвенирования тотальной ДНК расширили 
возможности его изучения, однако проблема интерпретации этого разнообразия 
остается нерешенной. Если при традиционных методах основным ограничением 
являлась некультивируемость 80–95% микроорганизмов, то при анализе 
тотальной ДНК ключевой проблемой становится преобладание покоящихся и 
мертвых форм: 95–99% микроорганизмов большую часть времени метаболически 
неактивны. Это приводит к разрыву между выявляемым генетическим 
потенциалом и активной частью микробиома. На основе длительных полевых 
опытов с разными системами удобрения проведен сравнительный анализ 
почвенного и ризосферного микробиома с использованием генетических и 
физиологических методов. По данным анализа тотальной ДНК растения почти не 
влияли на структуру ризосферного микробиома, тогда как система удобрения 
определяла его разнообразие. При этом функциональная характеристика 
сообществ, основанная на утилизации субстратов, показала, что при сходном 
таксономическом составе поступление легкодоступных субстратов в ризосфере 
стимулирует активность микроорганизмов и усиливает разложение 
органического вещества за счет кометаболизма и прайминг-эффекта. 
Полученные результаты демонстрируют ограничения интерпретации анализа 
тотальной ДНК и необходимость интеграции генетических и функциональных 
подходов. В работе предложен комбинированный метод, включающий 
культивирование сообществ на селективных средах с последующим 
секвенированием ДНК соскобов. Он позволяет снижать влияние покоящихся 
форм и фокусироваться на активной части микробиома, включая медленно 
растущие и подавляемые формы, что является необходимым условием для 
потенциального использования генетических ресурсов микроорганизмов почв. 
Работа выполнена в рамках Государственного задания Министерства науки и 
высшего образования РФ, № FGUR-2025–0011. 
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КОНКУРЕНТНОЕ ТИТРОВАНИЕ КАК ИНСТРУМЕНТ СЕЛЕКЦИИ 
СУПЕРПРОДУЦЕНТОВ ГЛЮКОАМИЛАЗЫ Aspergillus niger  

А.С. Середа1*, В.М. Гостеева1, И.Г. Синельников1 
1 Федеральный исследовательский центр «Фундаментальные основы 

биотехнологии» Российской академии наук, Москва, Россия 
* email: as.sereda@gmail.com 

Создание промышленных штаммов-продуцентов на основе Aspergillus niger 
требует анализа мутантных библиотек объемом более 10⁷ вариантов. Для 
промышленного применения и генетической инженерии необходимы штаммы с 
высокой экспрессией глюкоамилазы. Классический отбор по диаметру зон 
гидролиза на крахмальном агаре малопригоден для поиска суперпродуцентов 
глюкоамилазы: присутствие α-амилазы и диффузионные ограничения стирают 
различия между клонами. Мы предлагаем метод первичной селекции, 
основанный на конкурентном титровании ферментативной активности. Акарбоза 
— псевдотетрасахарид, обратимо связывающийся с активным центром 
глюкоамилазы (EC 3.2.1.3) с Kd ≈ 10⁻¹² М, что на девять порядков превышает 
сродство субстрата. Внесение акарбозы (200 мг/л) в агаризованную крахмальную 
среду создает стехиометрический барьер. Штаммы со стандартным уровнем 
секреции не способны титровать ингибитор и демонстрируют задержку роста, 
тогда как штамм, секретирующий избыток фермента, насыщает акарбозу в 
локальной зоне вокруг колонии - свободные молекулы глюкоамилазы 
гидролизуют субстрат и обеспечивают опережающий рост. Обратимость и 
конкурентный характер ингибирования принципиальны для работы метода: при 
молярном избытке фермента равновесие смещается в сторону свободного 
активного центра, что делает процесс титрования прогнозируемым. После 
мутагенеза споры высевают на чашки с акарбозой. Лидерные колонии выявляют 
по размеру и спороношению уже через 48–72 ч без дополнительных реагентов. 
Фоновый рост на свободных сахарах крахмала не мешает визуальной детекции 
лидеров, что обеспечивает высокую пропускную способность. Метод успешно 
апробирован для поиска мутантов с повышенной глюкоамилазной активностью. 
Ограничением метода является невозможность определения точного механизма 
усиления продуктивности, изменение удельной активности фермента или 
мутации в сайте связывания ингибитора - поэтому анализ ферментативной 
активности отобранных клонов обязателен. 
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ПРОФИЛИРОВАНИЕ РЕПЕРТУАРА Т-КЛЕТОЧНЫХ РЕЦЕПТОРОВ У 
ПАЦИЕНТОВ С ВОСПАЛИТЕЛЬНЫМИ ЗАБОЛЕВАНИЯМИ 

КИШЕЧНИКА 
К.В. Сикамов1,2*, А.С. Есьман1 

1 ФБУН Центральный НИИ Эпидемиологии Роспотребнадзора, Москва, Россия 
2 Московский физико-технический институт (НИУ), Москва, Россия 

* email: sikamov2000@gmail.com 

Актуальность. Болезнь Крона (БК) и язвенный колит (ЯК) принадлежат к группе 
воспалительных заболеваний кишечника (ВЗК). В основе патогенеза ВЗК лежит 
аутоиммунный ответ на микробиоту кишечника, усиливающийся генетической 
предрасположенностью и внешними факторами. Профилирование же 
репертуара Т-клеточных рецепторов (TCR) у пациентов с ВЗК позволит понять 
этиологические факторы, лежащие в основе данных заболеваний, и создать 
новые таргетные фармакотерапевтические препараты для их лечения. Цель. 
Анализ α/βTCR репертуаров пациентов с диагностированной болезнью Крона и 
язвенным колитом в нескольких временных точках. Материалы и методы. 
Образцы крови собраны от пациентов с дифференциально-диагностированными 
БК и ЯК в течении обострения и ремиссии, а также от условно-здорового людей. 
Мононуклеарные периферические клетки изолировали из крови при помощи 
фиколла, РНК выделяли фенол-хлороформным методом. Синтез кДНК 
осуществляли с использованием Mint-ревертазы. Для добавления технических 
последовательностей — адаптеров для секвенирования на платформе MGISEQ-
2000 — применялись «Template Switching» и ПЦР. Секвенирование проводили в 
режиме PE-150. Данные обрабатывали при помощи Trimmomatic и FastQC, 
последовательности TCR собирали MiXCR. Анализ данных проводили в языковой 
среде R. Результаты. Анализ исследуемых TCR репертуаров показал их 
олигоклональный характер, в которых определены перепредставленные 
клонотипы, ассоциированные с антигенами человека (SEC24A) и пшеницы 
(глютен). Выявлены отдельные кластеры TCR репертуаров для групп сравнения: 
ВЗК и условно-здоровый контроль, а также уникальные для пациентов с БК V и J 
сегменты генов TCR. Было выявлено снижение уровня перепредставленных 
клонотипов между фазой активного и неактивного воспаления у пациентов с ВЗК. 
Заключение. У пациентов с ВЗК выделяется особая группа клонотипов Т-клеток, 
обладающих уникальными последовательностями в регионе CDR3 мРНК генов 
TCR, что связано с аутоиммунной составляющей данных заболеваний. 
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ГЕНОМНЫЙ АНАЛИЗ И РОСТОСТИМУЛИРУЮЩИЙ ПОТЕНЦИАЛ 
Bacillus subtilis GMG1288 ПРИ ИНОКУЛЯЦИИ ПШЕНИЦЫ В 

УСЛОВИЯХ АБИОТИЧЕСКИХ СТРЕССОВ 
Е.А. Соколова1*, И.В. Хлистун1, Е.В. Чуманова1, О.В. Мишукова1, И.Н. 

Троменшлегер1, Е.Н. Воронина1 
1 Федеральное государственное бюджетное учреждение науки Институт 

химической биологии и фундаментальной медицины Сибирского отделения Российской 
академии наук, Новосибирск, Россия 

* email: sokolovaea2608@yandex.ru 

Аннотация генома Bacillus subtilis GMG1288 выявила ряд генов, определяющих 
потенциал колонизации ризосферы и взаимодействия с растением. Полный 
комплекс генов жгутикового аппарата, хемотаксиса и формирования биоплёнки 
обеспечивает предпосылки для эффективной эндоризосферной колонизации. 
Среди генов вторичного метаболизма идентифицированы кластеры биосинтеза 
сурфактина, фенгицина, субтилозина A и бацилизина — липопептидов и 
пептидных антибиотиков, являющихся доказанными элиситорами 
индуцированной системной устойчивости растений. Полный кластер 
бациллибактина обеспечивает синтез и транспорт железо-хелатирующего 
сидерофора, что особенно значимо в условиях загрязнения тяжёлыми металлами 
(ТМ), конкурирующими с железом за связывание. Собственная 
стрессоустойчивость штамма обусловлена транспортными системами 
осмопротектантов (высокая осмо- и галотолерантность), генами антиоксидантной 
защиты, полный шаперонный комплекс (ответ на тепловой и холодовой стресс). 
В тепличном эксперименте зарегистрировано достоверное увеличиние длины 
проростков пшеницы. Наиболее выраженный эффект наблюдался при засухе и 
стрессе ТМ — до +20,5% и +19,6% соответственно. Выявлена зависимость 
оптимальной стратегии инокуляции от типа стресса. В нестрессовых условиях и 
при стрессе ТМ наиболее эффективной оказалась обработка семян в сочетании 
с однократным поливом суспензией на 21-й день. При засухе наилучшие 
результаты показали однократные поливы в фазу активного роста (14–21 день) 
без предварительной инокуляции семян, тогда как многократные обработки 
преимуществ не давали. При засолении инокуляция семян оказалась 
неэффективной; достоверный положительный эффект был достигнут лишь при 
повторных поливах в более поздние фазы вегетации (21+28 и 14+28 дни, +15–
16%). Схема «инокуляция семян + полив на 21-й день» стабильно входила в число 
лучших вариантов при трёх из четырёх условий стресса и может рассматриваться 
как базовая рекомендация при неопределённом типе ожидаемого стресса. 
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BIOCORE: ПРОГРАММНАЯ ЭКОСИСТЕМА ДЛЯ ЦИФРОВИЗАЦИИ 
И ВЫСОКОПРОИЗВОДИТЕЛЬНОГО УПРАВЛЕНИЯ 

КОЛЛЕКЦИЯМИ МИКРООРГАНИЗМОВ  
Т.С. Соколова1*, И.Р. Акбердин1 

1 Научный центр генетики и наук о жизни, Научно-технологический университет 
«Сириус», Сириус, Россия 

* email: sokolova.ts@talantiuspeh.ru 

В условиях стремительного развития биотехнологий эффективное управление 
коллекциями микроорганизмов требует перехода от пассивного учета к созданию 
систем управления данными. Традиционные подходы не обеспечивают 
необходимой скорости поиска, глобальной верификации таксономии и 
интеграции с современными аналитическими протоколами. Создание и 
внедрение информационной системы (LIMS) BioCore, гарантирует полную 
автоматизацию жизненного цикла генетических ресурсов. Платформа 
разработана с использованием технологий индустриального стандарта. 
Серверная часть реализована на базе FastAPI, обеспечивающего асинхронную 
обработку данных и высокую отказоустойчивость. Пользовательский интерфейс 
построен на библиотеке React с применением принципов адаптивного дизайна. В 
качестве ядра системы хранения используется СУБД PostgreSQL с поддержкой 
JSONB. Это позволило внедрить гибкую структуру данных, способную 
адаптироваться к специфическим параметрам любых групп микроорганизмов. 
Развернута программная среда, реализующая трехуровневую иерархию данных 
“Образец - Аликвота - Штамм”, что гарантирует прослеживаемость ресурсов. 
Внедрена система верификации таксономии: интеграция с NCBI Entrez API 
позволяет в реальном времени синхронизировать локальные записи с 
глобальной базой данных, исключая ошибки в номенклатуре. Система BioCore 
оснащена модулем автоматической генерации расширенных паспортов 
штаммов, интегрированным сервисом управления хранением в криобанках и 
поддержкой штрихкодирования. Реализована многоуровневая модель 
безопасности и контроля доступа. Ознакомиться с функционалом системы можно 
в демонстрационном режиме по адресу: http://155.212.143.207, пароль для 
доступа к редактированию admin123 Платформа BioCore стандартизирует 
процессы цифрового биобанкирования и минимизирует операционные риски. 
Текущая архитектура подготовлена к интеграции биоинформатического модуля 
для хранения геномных данных. Исследование поддержано грантом ФТ«Сириус» 
соглашение №18-03 от 10.09.2024 
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НОВЫЙ ВЗГЛЯД НА СТРУКТУРНО-ФУНКЦИОНАЛЬНЫЕ 
СВОЙСТВА N-АЦЕТИЛ-L-ГЛУТАМАТКИНАЗ 

ФОТОСИНТЕЗИРУЮЩИХ МИКРООРГАНИЗМОВ 
В.Р. Статинов1*, Т.В. Лапина1, Д.С. Мусаелян1, Е.В. Ермилова1 

1 Санкт-Петербургский государственный университет, Санкт-Петербург, Россия 
* email: st067882@student.spbu.ru 

Изучение метаболизма аргинина (Arg) крайне важно, поскольку эта незаменимая 
для биосинтеза белков аминокислота также является предшественником в 
образовании полиаминов и оксида азота, которые, в свою очередь, играют 
важную роль в развитии микроорганизмов и их адаптации к стрессовым условиям. 
Ключевой фермент в контроле биосинтеза Arg - N-ацетил-L-глутаматкиназа 
(NAGK) - у цианобактерий и большинства растений регулируется сигнальным 
белком из семейства PII. Пиководоросль Prasinoderma coloniale, сопоставимая по 
размеру с бактериями, принадлежит к Prasinodermophyta, группе, описываемой 
как третий тип в пределах Viridiplantae. В этой связи P. coloniale представляет 
особый интерес для понимания многих процессов, происходивших в эволюции 
организмов с оксигенным типом фотосинтеза. В последовательности РсNAGK нет 
трех аминокислотных остатков (Arg, Ala, Gln), которые вовлечены у других NAGK 
во взаимодействие с белком PII, который отсутствует у P. coloniale. PcNAGK 
обладает уникальной особенностью: его активность не ингибируется 
внутриклеточными уровнями аргинина (IC50, 9,5 мМ). В двух участках РсNAGK, 
ответственных за связывание Arg, произошли замены консервативных 
аминокислот Gln24 и Glu282 на Lys24 и Ile282, соответственно. В полученном в 
работе рекомбинантном белке с заменами Lys24 и Ile282 на Gln24 и Glu282 было 
зафиксировано восстановление чувствительности фермента к действию Arg. В 
условиях in vivo активность PcNAGK не ингибировалась экзогенным Arg. 
Полученные данные свидетельствуют о том, что отсутствие белка PII у P. coloniale 
компенсировалось низкой чувствительностью NAGK к Arg. Эти результаты не 
только указывают на то, что свойства NAGK могут различаться у 
фотосинтезирующих организмов в большей степени, чем считалось ранее, но и 
расширяют наше понимание метаболической адаптации микроорганизмов к 
глубоководным олиготрофным средам. 
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МЕХАНИЗМ РЕДОКС-ГОМЕОСТАЗА КАК МИШЕНЬ ДЛЯ 
МОДУЛЯЦИИ ЧУВСТВИТЕЛЬНОСТИ БАКТЕРИЙ К 

АНТИБИОТИКАМ 
Л.В. Сутормина1*, Г.В. Смирнова1, О.Н. Октябрьский1 

1 Институт экологии и генетики микроорганизмов УрО РАН – филиал ПФИЦ УрО 
РАН, Пермь, Россия 

Колибактериоз птиц – бактериальная инфекция на птицефабриках, которая из-за 
высокой смертности наносит огромный экономический ущерб отрасли во всем 
мире. Возбудителями колибактериоза являются патогенные для птиц штаммы 
Escherichia coli (APEC). Многочисленные исследования установили, что данная 
группа E. coli обладает зоонозным потенциалом, поскольку штаммы APEC 
относятся к группе внекишечных патогенных для человека E. coli (ExPEC). Кроме 
того, штаммы APEC характеризуются множественной лекарственной 
устойчивостью. Поиск новых стратегий борьбы с резистентностью штаммов APEC 
является актуальной задачей современных исследований в области 
сельскохозяйственной микробиологии. Поддержание редокс-гомеостаза 
является одним из защитных механизмов бактерий при стрессах, включая 
действие антибиотиков. Важными компонентами системы редокс-гомеостаза 
являются тиолы глутатион, цистеин и H2S. Данный механизм интересен как 
мишень для модуляции чувствительности бактерий к антибиотикам. Цель 
исследования – изучить влияние искусственного изменения редокс-статуса на 
выживаемость и скорость роста бактерий E. coli при действии антибиотиков. В 
работе использовали штаммы APEC L-5859 и L-5876, выделенные из птиц, 
больных колибактериозом, на птицефабриках Пермского края. Модуляцию 
редокс-ситуации производили путем внесения в среду цистина. Проведено 
сравнение чувствительности исследуемых штаммов к канамицину при 
культивировании в среде с цистином и без него. В тесте на выживаемость 
показано, что присутствие цистина в среде снижало чувствительность обоих 
штаммов APEC к антибиотику. Предполагается, что результаты связаны с 
активным выделением H2S клетками при избыточном содержании цистина в 
среде, что может рассматриваться, как защитный механизм бактерий при 
стрессах. Требуются дальнейшие исследования влияния метаболизма тиолов и 
редокс-гомеостаза на чувствительность бактерий к антибиотикам. Работа 
выполнена при поддержке государственных заданий № 124020500028-4 и № 
124021900006-5. 
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РАЗРАБОТКА СОВРЕМЕННЫХ БАЗ ДАННЫХ КРУПНЫХ 
МИКРОБИОЛОГИЧЕСКИХ КОЛЛЕКЦИЙ (НА ПРИМЕРЕ ВКМ) 

С.В. Тарлачков1*, М.С. Куликовский1 
1 Всероссийская коллекция микроорганизмов (ВКМ), Институт биохимии и 
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Всероссийская коллекция микроорганизмов (ВКМ) является стратегическим 
фундаментом для биотехнологии и фундаментальной науки. За более чем 45 лет 
деятельности ВКМ аккумулирован колоссальный массив данных о 
таксономических, генетических и биохимических характеристиках 
депонированных культур. Кроме того, ВКМ выступает центральным звеном 
Консорциума российских микробных коллекций, объединяющего ресурсы 
UNIQEM и ИЭГМ. Масштаб информации и необходимость сетевого 
взаимодействия обусловили потребность в создании единой и современной 
цифровой экосистемы для повышения эффективности работы коллекций и 
расширения возможностей их использования. Разрабатываемая система 
базируется на следующих ключевых принципах: 1. Мультимодальность данных: 
хранение гетерогенной информации – от структурированных таблиц до бинарных 
объектов, например, данные NGS, фотографии культур, спектры MALDI-TOF. 2. 
Методологическая преемственность: унификация стандартных операционных 
процедур и форматов описания, что гарантирует сопоставимость данных, 
полученных в разное время и в разных коллекциях. 3. Прозрачность: реализация 
механизмов внутренней (для сотрудников) и внешней открытости, позволяющих 
эффективно управлять потоками информации на всех уровнях. 4. Интеграция: 
бесшовное объединение данных коллекций-участников в едином контуре для 
формирования целостной картины доступного биоразнообразия. 5. Доступность: 
обеспечение удобного интерфейса доступа к накопленным данным для широкого 
круга заинтересованных лиц – от академических ученых до представителей 
наукоемкого бизнеса. В разработанной парадигме база данных коллекции – это 
не просто каталог, а инструмент анализа, позволяющий выявлять скрытые 
закономерности и ускорять поиск ценных биоресурсов. Внедрение такой системы 
способствует росту цитируемости и востребованности российских коллекций в 
глобальном научном пространстве. 
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ВЛИЯНИЕ АГРОГЕННОГО ВОЗДЕЙСТВИЯ НА ПРОФИЛЬ 
ГИДРОЛИТИЧЕСКИХ ФЕРМЕНТОВ В СУБАРКТИЧЕСКИХ ПОЧВАХ 

А.В. Тесля1*, А.С. Васильченко1, А.В. Яшников1 
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Актуальность. В субарктических почвах микробная гидролитическая активность 
лимитируется низкими температурами и кислой реакцией среды. 
Сельскохозяйственное освоение трансформирует пулы элементов питания, что 
напрямую влияет на ферментативный профиль микробиоты. Объекты и методы. 
Исследование проведено на территории Надымского района (Ямало-Ненецкий 
автономный округ). Сравнивали поверхностные горизонты почв естественного 
ценоза (подзол иллювиально-железистый) и агроценоза (агротемногумусовая). 
Активность β-глюкозидазы (βG), целлобиогидролазы (CBH), к β-ксилозидазы (βX), 
N-ацетилглюкозаминидазы (NAG), лейцинаминопептидазы (LAP), фосфатазы 
(AP) и арилсульфатазы (ARS) определяли флуорогенным методом с 
использованием MUF- и AMC-меченых субстратов. Результаты исследования. 
Активность βX (в 1,2 раза), NAG (в 1,4 раза), AP (в 2,6 раза) и ARS (в 3,5 раза) 
была выше в подзоле, чем на пашне. Активность LAP оказалась выше на пашне. 
Активность βG и CBH между объектами значимо не различалась. Выводы. 
Внесение удобрений на пашню увеличивает содержание белков и пептидов, 
стимулируя LAP. Удобрения повышают концентрацию фосфора и снижают 
кислотность, что подавляет продукцию AP и ARS в пашне. Снижение NAG на 
пашне связано с доступностью легких источников азота, тогда как в подзоле 
микроорганизмы используют хитин и бактериальные стенки. Отсутствие различий 
по βG и CBH указывает на сходную доступность целлюлозы. Агрогенное 
воздействие не снижает ферментативную активность тотально, а 
перераспределяет её между циклами в зависимости от доступности элементов 
питания.  
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НОВЫЕ БАКТЕРИОФАГИ В КАЧЕСТВЕ ВОЗМОЖНОЙ ТЕРАПИИ 
ИНФЕКЦИЙ, ВЫЗЫВАЕМЫХ Pseudomonas aeruginosa 

М.С. Федорова1* 
1 Казанский (Приволжский) федеральный университет, Казань, Россия 

* email: masfedorova97@mail.ru 

На сегодняшний день снижение эффективности противомикробной терапии 
инфекционных заболеваний вызвано быстрым развитием и распространением 
бактериальной устойчивости к антимикробным препаратам. Одним из 
распространенных условных патогенов, обладающих множественной 
лекарственной устойчивостью, является бактерия P. aeruginosa. В настоящее 
время в качестве возможных альтернативных подходов противомикробной 
терапии синегнойных инфекций может стать использование бактериофагов: как 
самостоятельный препарат, так и в качестве адъюванта с традиционными 
антимикробными средствами. В данной работе проводились поиск и выделение 
новых бактериофагов из различных водоемов Поволжья с последующей 
характеристикой морфологии, вирулентных свойств, а также оценкой сочетанного 
действия антимикробных препаратов при комбинировании с данными 
бактериофагами. Далее проводился анализ генома для возможного 
использования выделенных бактериофагов на моделях in vivo с последующей 
оценкой повышения эффективности традиционных антибиотиков с помощью 
бактериофагов на модели инфицирования глазной поверхности у кроликов 
(Работа выполнена с одобрения локального этического комитета КФУ - протокол 
№50 от 26.09.2024г.). Так, после заражения глаз синегнойной инфекцией, 
проводилось лечение отдельных групп кроликов различными подходами: 
антибиотиками; комбинированными препаратами (антибиотик + бактериофаг). 
Лечение инфекции происходило до полной элиминации возбудителя инфекции у 
одной из групп. По окончании эксперимента проводились: визуальная оценка 
глазной поверхности, а также анализ гистологических срезов роговицы глаз. В 
результате полученных данных комбинированный препарат 
(антибиотик+бактериофаг) показал высокую эффективность для лечения 
синегнойного кератита на моделях in vivo. Работа выполнена за счет средств 
субсидии, выделенной Казанскому федеральному университету для выполнения 
задания в сфере научной деятельности. Проект № FZSM-2025-0003. 

 



V МЕЖДУНАРОДНАЯ КОНФЕРЕНЦИЯ  

«Сохранение и преумножение генетических ресурсов микроорганизмов»  

г. Санкт-Петербург, 2026 
 

ТЕЗИСЫ СЕКЦИОННЫХ ДОКЛАДОВ 
90 

МОЛЕКУЛЯРНО-ГЕНЕТИЧЕСКАЯ ХАРАКТЕРИСТИКА ШТАММА 
Brucella abortus, ПРИМЕНЯЕМОГО В КАЧЕСТВЕ ЖИВОЙ 

ВЕТЕРИНАРНОЙ ВАКЦИНЫ 
В.А. Федорова1*, М.С. Лаврухин1, С.С. Зайцев1, О.С. Ларионова1 

1 ФГОУ ВО Саратовский государственный университет генетики, биотехнологии и 
инженерии им. Н.И. Вавилова, Саратов, Россия 

* email: feodorovav@mail.ru 

Brucella abortus (Ba) — возбудитель бруцеллеза крупного рогатого скота, 
вызывающий аборты, бесплодие и значительный экономический ущерб. Ba 
является также патогеном человека, способным вызывать тяжелые хронические 
формы заболевания с поражением опорно-двигательного аппарата, нервной и 
сердечно-сосудистой систем. Для контроля бруцеллеза используют живые 
аттенуированные вакцины, однако геномные различия между вакцинными и 
вирулентными штаммами изучены недостаточно. Цель исследования - 
сравнительный анализ геномов вакцинного (Ba 82SCC) и референтного 
полновирулентного (Ba 2308) штаммов. Биоинформатический анализ показал 
выраженные отличия между вирулентным и вакцинным штаммами, которые 
принадлежали к разным сиквенс типам (ST5 и ST2, соответственно), а уровень 
идентичности CDS индивидуальных геномов не превышал 80%. В целом 
изменения в геноме Ba 82SCC затронули более 600 генов, а 21 ген вообще не 
был аннотирован. В докладе будут приведены данные о мутациях в конкретных 
генах вакцинного штамма, связанные с аттенуацией. Отдельное внимание будет 
уделено факторам вирулентности, аннотированным в геноме Ba 82SCC 
относительно Ba 2308, а также возможной взаимосвязи с остаточной 
вирулентностью вакцинного штамма и потенциальными поствакцинальными 
осложнениями в организме целевых животных после иммунизации живой 
бруцеллезной вакциной. Результаты исследования являются ключевыми для 
разработки эффективных безопасных противобруцеллезных ветеринарных 
вакцин нового поколения. Исследование выполнено при поддержке РНФ (проект 
№ 22-16-00165-П). 
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Paenibacillus polymyxa RCAM04926 УВЕЛИЧИВАЕТ 
ПРОДУКТИВНОСТЬ ПШЕНИЦЫ ЗА СЧЁТ ФОРМИРОВАНИЯ 

ДОПОЛНИТЕЛЬНЫХ ПОБЕГОВ И ПРЕДАДАПТАЦИИ К СТРЕССУ 
Н.В. Цветкова1*, П.А. Зыкин1, Е.А. Андреева1, А.Н. Буланов2, В.Е. Творогова1, Л.А. 

Лутова1 
1 Федеральное государственное бюджетное образовательное учреждение 

высшего образования «Санкт-Петербургский государственный университет», г. Санкт-
Петербург, Россия 

2 Федеральное государственное бюджетное учреждение науки Институт общей 
генетики им. Н.И. Вавилова Российской академии наук, г. Москва, Россия 

* email: n.tswetkowa@spbu.ru 

Биомодифицированные удобрения, в состав которых входят штаммы бактерий, 
активно используют в сельскохозяйственной практике для увеличения 
урожайности. Штаммы Paenibacillus polymyxa являются частым компонентом 
биоудобрений, поскольку проявляют широкий спектр свойств, улучшающих рост 
и развитие растений: азотфиксация, фосфатсолюбилизация, синтез 
фитогормонов, биоконтроль патогенной флоры, индукция растительных 
защитных механизмов. В работе было оценено влияние штамма P. polymyxa 
RCAM04926 (11 19) (патент WO2024136701) в сочетании с карбамидом на 
урожайность яровой пшеницы Дарья на дерново-подзолистой почве (поле 
СПбГУ, г. Петергоф) в 2021 году. Растения выращивали на делянках 1 м2, норма 
высева 3,3 млн/га, при посеве внесены удобрения (200 кг/га карбамида или 200 
кг/га карбамида со штаммом). Каждая комбинация эксперимента и контроль без 
добавления удобрений представлена тремя повторностями. Анализ структуры 
урожайности пшеницы показал увеличение массы всех зёрен и увеличение числа 
дополнительных продуктивных побегов при использовании карбамида со 
штаммом. Для выявления механизма действия штамма был проведён 
транскриптомный анализ тканей узла кущения на стадии кущения растений, 
выращенных в фитокомнате на той же почве с добавлением идентичных доз 
удобрений. Анализ выявил для варианта карбамид + штамм повышенный уровень 
экспрессии генов, участвующих в процессах роста и деления клеток, перестройки 
клеточных стенок, липидной модификации белков, ответе на неправильно 
свернутые белки, клеточном метаболизме сахаров, росте меристемы корня и 
симбиотических взаимодействиях. Полученные данные показывают, что штамм P. 
polymyxa RCAM04926 действует как биостимулятор и умеренный стресс-фактор, 
что положительно влияет на урожайность пшеницы. Работа выполнена с 
использованием оборудования ресурсного центра «Биобанк» и проведена в 
рамках Договора от 28.04.2021 № 01/1-55-41-СПбГУ с ООО «Евробиохим», НЦМУ 
«Агротехнологии будущего» (соглашение от 22.04.2022 № 075-15-2022-322). 
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МУТАНТ ГОРОХА Pisum sativum L. E107(BRZ) – МОДЕЛЬ ДЛЯ 
ИЗУЧЕНИЯ РАСТИТЕЛЬНО-МИКРОБНЫХ ВЗАИМОДЕЙСТВИЙ В 

УСЛОВИЯХ АБИОТИЧЕСКИХ СТРЕССОВ 
А.И. Шапошников1*, Т.С. Азарова1, О.С. Юзихин1, Н.А. Вишневская1, М.И. 
Лебединский1, Э.А. Сексте1, П.В. Гуро1, В.И. Сафронова1, А.А. Белимов1 

1 Федеральное государственное бюджетное научное учреждение «Всероссийский 
научно-исследовательский институт сельскохозяйственной микробиологии», Санкт-

Петербург, Россия 
* email: ai.shaposhnikov@arriam.ru 

Растения взаимодействуют и образуют симбиозы с почвенными 
микроорганизмами, которые являются ключевым звеном в транслокации 
биогенных и абиогенных элементов в почве и играют важную роль в минеральном 
питании и адаптации растений к абиогенным стрессовым факторам, в частности 
токсичным металлам. Высокую актуальность имеют фундаментальные 
исследования, направленные на расшифровку механизмов устойчивости и 
аккумуляции металлов растениями, а также изучение химических и 
микробиологических процессов в ризосфере, определяющих доступность 
токсичных элементов для растений. Объектом наших исследований являлась 
генетическая модель на основе чувствительного к алюминию (Al) мутанта гороха 
Е107(brz), который активно подкисляет ризосферу и аккумулирует Al в корнях и 
побегах, а также штаммы ризобактерий, специально селектированные по 
признаку иммобилизации Al. В результате проведенных исследований впервые 
показано, что плейотропный мутант гороха E107(brz) отличается от родительского 
сорта Sparkle по концентрациям фитогормонов при отсутствии и воздействии 
токсичной концентрации алюминия. Обнаруженное свойство проявилось для 
разных групп фитогормонов, таких как абсцизовая и салициловая кислоты, 
цитокинины и этилен. Мутант Е107(brz) обладает повышенной корневой 
экссудацией органических кислот, аминокислот и сахаров, в том числе в 
присутствии алюминия, а штамм – иммобилизатор алюминия Cupriavidus sp. D39 
активно утилизирует компоненты корневых экссудатов и колонизирует корневую 
поверхность Е107(brz), особенно в присутствии Al. Полученные результаты 
делают мутант гороха E107(brz) интересной моделью для изучения роли 
фитогормонов и корневой экссудации в устойчивости растений к алюминию, а 
также механизмов взаимодействия растений с микроорганизмами в стрессовых 
условиях. Работа выполнена при поддержке Российского научного фонда (грант 
№ 24-16-00166). 

 



V МЕЖДУНАРОДНАЯ КОНФЕРЕНЦИЯ  

«Сохранение и преумножение генетических ресурсов микроорганизмов»  

г. Санкт-Петербург, 2026 
 

ТЕЗИСЫ СЕКЦИОННЫХ ДОКЛАДОВ 
93 

КАТАБОЛИЗМ АБК РИЗОБАКТЕРИЯМИ: ОСНОВНЫЕ ПУТИ И 
ПРОДУКТЫ 

О.С. Юзихин1*, А.И. Шапошников1, К.Н. Белорусов2, Н.Б. Викторов2, Ю.В. Гоголев3, 
А.А. Белимов1 

1 Федеральное государственное бюджетное научное учреждение «Всероссийский 
научно-исследовательский институт сельскохозяйственной микробиологии» 

2 Федеральное государственное бюджетное образовательное учреждение 
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3 Федеральное государственное бюджетное учреждение науки «Федеральный 

исследовательский центр «Казанский научный центр Российской академии наук» 
* email: yuzikhin@gmail.com 

Абсцизовая кислота (АБК), накапливаясь в почве, может оказывать негативное 
влияние на прорастание семян, на рост растений, кроме того, этот фитогормон 
повышает чувствительность растений к болезням. В отличие от других 
фитогормонов, таких как ауксины, цитокинины, жасмоновая и салициловая 
кислоты, пути биодеградации которых ризосферными микроорганизмами хорошо 
изучены, механизмы биодеструкции АБК до недавнего времени не изучались. 
Однако сравнительно недавно были выделены ряд штаммов ризосферных 
бактерий, способных утилизировать АБК, используя её в качестве единственного 
источника углерода, что может приводить к снижению негативного влияния этого 
фитогормона на растения. Авторским коллективом были проведены 
исследования путей катаболизма АБК ризосферными бактериями Rhodococcus 
sp. P1Y и Novosphingobium sp. P6W. Было установлено, что утилизация АБК 
Rhodococcus происходит путём последовательного укорачивания боковой цепи 
молекулы через стадию образования дегидровомифолиола вплоть до 
родококковой кислоты, после чего наблюдается трансформация 
циклогексенонового цикла через стадии окисления до оксародококковой кислоты 
и последующего гидрирования до дигидрооксародококковой кислоты. 
Родококковая кислота и два продукта её метаболизма были выделены авторами 
и структурно идентифицированы впервые. По-видимому, последующий гидролиз 
молекулы дигидрооксародококковой кислоты приводит к образованию 
гликозидоподобного циклического тетраола и дальнейшему раскрытию цикла. У 
Novosphingobium sp. P6W реализуется альтернативный путь метаболизма АБК, 
начинающийся с окисления АБК до фазеевой кислоты и дальнейшим её 
гидрированием до дигидрофазеевой кислоты. То есть, в отличие от стратегии, 
установленной для штамма Rhodococcus sp. P1Y, у Novosphingobium sp. P6W 
происходит предварительное раскрытие цикла молекулы с последующим 
поэтапным укорочением ациклической молекулы. Работа выполнена при 
поддержке Российского научного фонда (грант № 24-16-00166).  
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ПРИМЕНЕНИЕ ЛЮЦЕРНЫ ХМЕЛЕВИДНОЙ ДЛЯ ВЫЯВЛЕНИЯ И 
ИЗУЧЕНИЯ ХОЗЯЙСТВЕННО ЦЕННЫХ ГРИБОВ АРБУСКУЛЯРНОЙ 

МИКОРИЗЫ 
А.П. Юрков1*, А.А. Крюков1, Т.Р. Кудряшова1, Ю.В. Косульников1, А.И. 

Косульникова1, А.И. Беляева1 
1 Всероссийский научно-исследовательский институт сельскохозяйственной 

микробиологии, Санкт-Петербург, Россия 
* email: ap.yurkov@arriam.ru 

Грибы арбускулярной микоризы (АМ) имеют широкие перспективы для создания 
инокулянтов для усиления роста, развития, питания широкого спектра 
сельскохозяйственных культур. Приходит осознание актуальности и 
неизбежности их применения в природоподобных технологиях, при 
почвозащитном и ресурсосберегающем земледелии, нулевой обработке почвы, 
при рекультивации нарушенных земель. Во ФГБНУ ВНИИСХМ создается первая 
в России коллекция грибов АМ, а также проведен широкий спектр исследований 
в модельной тест-системе “Medicago lupulina + Rhizophagus irregularis”, включая 
использование омиксных технологий (геномики, транскриптомики и 
метаболомики), – исследований, направленных на выявление механизмов 
развития эффективной АМ. Задачи исследований: 1) выявить контрастные по 
симбиотической эффективности штаммы грибов АМ; 2) определить особенности 
в развитии эффективной АМ в сравнении с неэффективной (при инокуляции 
неэффективным штаммом гриба АМ) на отзывчивой линии MlS-1 (от “M. lupuina 
Spring-1”) люцерны хмелевидной; 3) выявить различия во влиянии на метаболом 
и транскриптом люцерны. Анализ метаболитных профилей тканей люцерны 
проведен методом ГХ-МС на хроматографе Agilent 6850, анализ транксриптомных 
профилей тканей люцерны проведен методом RNA-Seq в ключевые фазы 
развития растения-хозяина в условиях недостатка доступного фосфора. 
Результаты показали значительный полиморфизм грибов АМ по симбиотической 
эффективности. Контрастные штаммы были использованы для формирования 
эффективной и неэффективной АМ. Результаты исследования метаболома и 
транскриптома люцерны при различной микоризации впервые позволили 
охарактеризовать метаболитный и транскриптомный профиль эффективной АМ 
против неэффективной. Эффективная АМ позитивно регулировала гомеостаз 
белков, биосинтез РНК, модификацию белков, транспорт растворенных веществ, 
метаболизм липидов. Выявлены гены и метаболиты – как позитивные, так и 
негативные регуляторы эффективной АМ. Работа поддержана грантом РНФ №22-
16-00064-П. 
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НАЛИЧИЕ ГЕНЕТИЧЕСКИХ МАРКЕРОВ 
АНТИБИОТИКОУСТОЙЧИВОСТИ БАКТЕРИЙ ГРУППЫ ESKAPEE С 

ФЕНОТИПИЧЕСКОЙ ТОЛЕРАНТНОСТЬЮ К АНТИМИКРОБНЫМ 
ПРЕПАРАТАМ 

Л.Л. Ядыкова1*, Л.Т. Баязитова2, Д.А. Зыкова1, И.И. Задорина1 
1 Казанский (Приволжский) Федеральный Университет, Казань, Россия 

2 Казанский научно-исследовательский институт эпидемиологии и микробиологии, 
Казань, Россия 

* email: milayesyad@gmail.com 

Одни из самых частых возбудителей внутрибольничных инфекций бактерии 
группы ESKAPEE в большинстве случаев имеют множественную устойчивость к 
антимикробным препаратам препаратам. При этом резистентность может быть как 
фенотипической, обусловленной адаптацией метаболизма клетки к преодолению 
негативных условий, так и генетической. Последняя детерминирована наличием 
генов, кодирующих инструменты для выживания в присутствии антибиотика – 
эффлюкс насосы, гидролазы антибиотиков, мутантные гены молекул мишеней, 
которые передаются дочерним клеткам и другим бактериям сообщества за счет 
горизонтального переноса. В работе исследовали клинические изоляты P. 
aeruginosa, K. pneumonia, E. coli, S. aureus из Казанского научно-
исследовательским институтом эпидемиологии и микробиологии. 
Фенотипическую оценку чувствительности изолятов к различным классам 
антибиотиков проводили с помощью методов диффузии в агар и серийных 
микроразведений по рекомендациям МАКМАХ и EUCAST. Результаты 
интерпретировали с помощью платформы AMRcloud.net. Наличие генетических 
маркеров устойчивости проводили с помощью ПЦР. Присутствие генов 
устойчивости к антибиотикам наблюдалось у большинства исследуемых изолятов 
с подтвержденным статусом резистентности. При этом количество толерантных к 
бета-лактамам, фторхинолонам и аминогликозидам изолятов данных бактерий 
превышало 60%. Также были обнаружены образцы с МЛУ. Вместе с тем мы 
наблюдали долю образцов с генетическими маркерами резистентности и 
фенотипической чувствительностью к антибиотикам. В данном случае наличие 
детерминант устойчивости выявляет генетический потенциал резистентности 
бактерий, который может реализоваться при лечении инфекций и увеличить 
период терапии. Работа выполнена за счет средств субсидии, выделенной 
Казанскому федеральному университету для выполнения государственного 
задания в сфере научной деятельности. Проект № FZSM-2025-0003.  
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БАКТЕРИИ, АССОЦИИРОВАННЫЕ С РАСТЕНИЯМИ АРИДНЫХ 
ЭКОСИСТЕМ – БИОРАЗНООБРАЗИЕ И ПЕРСПЕКТИВНЫЕ 

ОБЪЕКТЫ БИОТЕХНОЛОГИИ 
А.Ш. Бареева1*, О.Б. Сопрунова1, А.Р. Гальперина1, С.В. Еремеева1, А.В. 

Ерофеева1 
1 Федеральное государственное бюджетное образовательное учреждение 

высшего образования «Астраханский государственный технический университет», 
Астрахань, Россия 

* email: vsemdobra2014@mail.ru 

Аридная зона характеризуется выраженным дефицитом влаги, ограничивающим 
жизнедеятельность организмов. Для растений этих регионов характерны 
сложные адаптационные стратегии по смягчению биотических и абиотических 
стрессов. Помимо приспособительных функций самих растений в аридных 
условиях возрастает значимость ассоциированной с ними микробиоты, также 
прошедшей эволюционный отбор на оптимальное функционирование и 
взаимодействие с макроорганизмом. Именно она является природным 
резервуаром для выделения штаммов с широким спектром биотехнологически 
значимых свойств. В рамках данного исследования проведена комплексная 
работа по выделению, систематизации, идентификации микроорганизмов, 
ассоциированных с растениями аридных экосистем Астраханской области и 
изучению их физиолого-биохимических и хозяйственно-ценных свойств. В ходе 
экспериментальных исследований создана и постоянно пополняется коллекция 
микроорганизмов ризосферы и филлосферы растений аридных экосистем 
Нижнего Поволжья. Выделены бактерии, синтезирующие индолил-3-уксусную 
кислоту (ИУК), как в дикорастущих растениях (из их подземных и надземных 
частей), так и в ризосфере культурных растений. Выделенные микроорганизмы 
идентифицированы как представители родов Enterobacter, Mixta, Pseudomonas, 
Paenibacillus, Bacillus, Agrobacterium. Исследуемые штаммы обладают 
устойчивостью и сохранением свойств в лабораторных условиях (in vitro). 
Установлено, что исследуемые штаммы способны солюбилизировать 
неорганические фосфаты, повышая концентрацию свободного фосфора до 6 
мкмоль/мл. Обладают стимулирующей активностью в отношении семян томатов 
различных сроков созревания, обеспечивая всхожесть семян на уровне 95-100%, 
стимулирование увеличения роста корневой системы до 283,3%, надземной 
части до 201% и биомассы проростков до 449%. Демонстрируют выраженный 
фунгистатический антагонизм в отношении региональных фитопатогенных 
микромицетов родов Alternaria и Fusarium.  
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МЕТОД ПРЯМОГО СЕКВЕНИРОВАНИЯ ДНК Coxiella burnetii  
М.В. Безручко1*, О.А. Фрейлихман1, Д.Е. Полев1 

1 Федеральное бюджетное учреждение науки «Санкт-Петербургский научно-
исследовательский институт эпидемиологии и микробиологии имени Пастера» 

* email: felantalion@gmail.com 

Coxiella burnetii – грамотрицательная внутриклеточная бактерия, возбудитель 
лихорадки Ку, относящаяся к особо опасным патогенам. Особую сложность 
представляет полногеномное секвенирование C. burnetii из клинических 
образцов и образцов из внешней среды. Низкое содержание бактериальной ДНК 
на фоне доминирующей эукариотической ДНК хозяина ограничивает 
эффективность секвенирования. Цель – Разработка и апробация метода 
обогащения ДНК для прямого полногеномного секвенирования Coxiella burnetii В 
работе использовали препараты ДНК (N=6), в которых ранее в рамках 
мониторинга лихорадки Ку на эндемичных территориях Российской Федерации 
была обнаружена ДНК Coxiella burnetii методом ПЦР-РВ с применением набора 
реагентов «Ампли-Сенс Coxiella burnetii FL». Данные препараты были 
приготовлены с помощью набора реагентов для выделения РНК/ДНК «РИБО-
преп» из промывной жидкости шерсти овец. К каждому образцу был применён 
метод обогащения ДНК, включавший селективную полногеномную 
амплификацию исходного препарата, приготовление библиотек ДНК для NGS и 
гибридизацию библиотек со специфичными ДНК-зондами. Подготовку библиотек 
осуществляли с использованием набора NadPrep EZ DNA Library Preparation Kit 
v2. Для гибридизации использовали набор SeqCap EZ HyperCap. Секвенирование 
проводили на платформе MiSeq в парноконцевом режиме с длиной прочтений 
250 нуклеотидов. По результатам секвенирования проводили 
биоинформатический анализ с использованием программ: Trim_galore!, BWA, 
Mosdepth, SPAdes, PGAP, Quast, CheckM. Применение метода обогащения ДНК 
позволило получить геномные сборки с полнотой от 45% до 100%, доля генома с 
покрытием >30× составляет от 35% до 97%. Среднее нуклеотидное сходство (ANI) 
сборок с референсной последовательностью генома Coxiella burnetii составило 
более 95%. Метод обогащения ДНК C. burnetii был успешно применен для 
полногеномного секвенирования. Данные показатели обеспечивают возможность 
проведения филогенетического анализа и молекулярно-эпидемиологических 
исследований. 
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ПОДБОР ОПТИМАЛЬНОГО СОСТАВА ПИТАТЕЛЬНОЙ СРЕДЫ ДЛЯ 
КУЛЬТИВИРОВАНИЯ КЛУБЕНЬКОВЫХ БАКТЕРИЙ СОИ С ЦЕЛЬЮ 

ПОВЫШЕНИЯ ТИТРА БИОПРЕПАРАТА 
К.Н. Бердышева1*, Ю.В. Косульников1, А.И. Косульникова1 

1 Всероссийский научно-исследовательский институт сельскохозяйственной 
микробиологии, Санкт-Петербург, РФ 
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Клубеньковые бактерии являются ценным генетическим ресурсом 
сельскохозяйственной микробиологии, обеспечивая биологическую фиксацию 
азота в симбиозе с бобовыми культурами. Поддержание высокой 
жизнеспособности и типичных свойств штаммов ex situ напрямую зависит от 
состава сред для культивирования. Эффективность промышленных инокулянтов 
коррелирует с количеством жизнеспособных клеток, накопление которых в 
процессе ферментации лимитируется составом питательной среды и режимом 
культивирования. Целью работы являлся подбор источников углеродного питания 
и ростовых факторов для максимального выхода биомассы ризобий сои B. 
japonicum штамма RZ300. В ходе исследования были составлены и 
протестированы пять вариантов рецептуры питательных сред. В качестве 
контролей использовали обедненную среду и среду TY. В экспериментальных 
рецептурах варьировали источник углерода, как ключевого энергетического 
субстрата: маннит, глицерин и сахароза. Концентрация дрожжевого экстракта 
оптимизировалась для каждого варианта среды для обеспечения 
сбалансированного соотношения C:N. Культивирование проводили в колбах на 
качалке (180 об/мин, 28°C) в течение 10 суток. Для обеспечения достоверности 
полученных данных эксперимент включал 5 биологических и 2 технические 
повторности для каждого варианта. Учет численности клеток осуществляли 
методом предельных разведений. Анализ динамики роста показал, что 
наибольший титр микроорганизма достигался на средах, содержащих маннит и 
глицерин, что связано с их метаболической предпочтительностью для 
медленнорастущих бактерий рода Bradyrhizobium. Наименьшие показатели 
выхода биомассы зафиксированы на минимальной среде (из-за дефицита 
ростовых факторов) и на среде TY (избыток пептона вызывал закисление и 
ранний лизис клеток). Полученные данные позволяют рекомендовать 
оптимизированную глицерин-дрожжевую среду для промышленного 
наращивания биомассы инокулянта B. japonicum RZ300. Работа выполнена при 
поддержке Российского научного фонда, грант № 25-26-00242. 
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МОЛЕКУЛЯРНЫЕ МЕХАНИЗМЫ АНТАГОНИЗМА 
ДРОЖЖЕПОДОБНОГО ГРИБА Geotrichum candidum К 
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Использование антагонистических микроорганизмов является перспективным 
направлением биологической защиты растений от фитопатогенов. Среди них 
особый интерес представляют дрожжеподобные грибы, включая Geotrichum 
candidum, обладающие выраженной антагонистической активностью и 
экологической безопасностью. Целью настоящего исследования являлась 
оценка антагонистической активности G. candidum в отношении грибов рода 
Fusarium, а также анализ экспрессии генов, потенциально вовлечённых в 
механизмы антагонизма. Антагонистическую активность оценивали методом 
двойных культур in vitro. Установлено, что G. Candidum подавляет радиальный 
рост мицелия Fusarium solani и F. equiseti, что свидетельствует о наличии 
выраженных антагонистических свойств. Для выяснения молекулярных 
механизмов взаимодействия был проведён анализ экспрессии ряда генов. 
Показано, что ген bgl2, кодирующий β-1,3-глюканазу, демонстрирует 
значительное повышение экспрессии (до 14 раз), что указывает на активное 
участие гидролитических ферментов в разрушении клеточной стенки патогена. 
Гены rim101, bna2 и rpn2 также характеризуются стабильной повышенной 
экспрессией (в среднем в 2–5 раз), что свидетельствует об активации механизмов 
адаптации к стрессу, ремоделировании клеточной стенки и усилении белкового 
обмена. Ген bna2 может быть связан с биосинтезом вторичных метаболитов, 
обладающих антифунгальной активностью. В то же время гены atg15, taf10 и tfc1 
не показали выраженных изменений экспрессии, что указывает на их 
вспомогательную роль в условиях антагонистического взаимодействия. Таким 
образом, полученные результаты свидетельствуют о том, что G. candidum 
реализует комплексный механизм антагонизма, включающий продукцию 
литических ферментов, перестройку клеточного метаболизма и синтез 
биологически активных соединений и может быть эффективным агентом 
биологического контроля фитопатогенных грибов рода Fusarium. Наиболее 
перспективными маркерами антагонистической активности являются гены bgl2, 
rim101 и rpn2.  
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ПЕРСПЕКТИВНЫЕ ШТАММЫ СТАРТОВЫХ КУЛЬТУР ДЛЯ 
ФЕРМЕНТИРОВАННЫХ МЯСНЫХ ПРОДУКТОВ 

Е.Н. Бирюк1*, Н.С. Романович1, Л.А.Чернявская1, А.А.Лабкова1, Н.К. Жабанос1, С. 
А. Гордынец1 

1 РУП "Институт мясо-молочной промышленности", Минск, Республика Беларусь 
* email: biohimbel@yandex.by 

Использование стартовых культур в технологии производства мясных продуктов 
существенно влияет на изменение величины pH, что снижает риск развития 
нежелательной микрофлоры, обеспечивает направленность процесса 
ферментации и ускоряет процесс созревания готового продукта. Культуры Lb. 
sakei, Lb. curvatus, Lb. reuteri из Республиканской коллекции промышленных 
штаммов заквасочных культур и их бактериофагов РУП «Институт мясо-молочной 
промышленности» обладают антагонизмом к технически вредным бактериям 
(Pseudomonas aeruginosa, Bacillus subtilis, Escherichia coli, Staphylococcus aureus, 
Listeria monocytogenes), к дрожжам (Kluyveromyces marxianus, Candida albicans, 
Candida mesenterica, Candida famata) и плесеням (Fusarium oxysporum и Alternaria 
alternata). В лабораторных условиях отдела технологий мясных продуктов 
изготовлены образцы изделий колбасных сыровяленых и продуктов из свинины 
сыровяленых с использованием культур Lb. sakei, Lb. curvatus, Lb. reuteri. При 
оценке изделий колбасных сыровяленых установлено, что лучший результат 
показал образец со штаммом 2899 TL-O (Lb. reuteri), с начальным количеством 
клеток в фарше 1×107 КОЕ/г. В образцах отмечено плавное снижение pH и 
формирование плотной структуры в готовом продукте. Образцы с Lb. curvatus 
(2789 МL-О) имели приятный вкус и аромат, хороший внешний вид, плотную 
консистенцию. С культурой Lb. sakei (2800 ML-O) хороший результат отмечен в 
образцах с начальным титром 1×106 КОЕ/г. В образцах из свинины сыровяленых, 
изготовленных с применением культуры 2801 ML-О (Lb. sakei), отмечено 
формирование интенсивного вкусоароматического букета. При использовании 
культуры 2789 МL-О (Lb. сurvatus) отмечено гармоничное протекание процессов 
кислотообразования и протеолиза в мясном сырье, обеспечивающее 
формирование сбалансированного вкуса. Установлено, что использование 
исследуемых культур позволяет сократить процесс созревания мясных изделий 
на 25-30 %, обеспечивая хорошие органолептические характеристики продукта. 
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ХАРАКТЕРИСТИКА РИЗОСФЕРНОГО ИЗОЛЯТА Bacillus subtilis 
IV3 КАК ПРОДУЦЕНТА ЦИКЛИЧЕСКИХ ЛИПОПЕПТИДОВ И 

АГЕНТА БИОКОНТРОЛЯ ФИТОПАТОГЕНОВ 
Ю.А. Васильева1*, Ю.В. Данилова1, М.Р. Шарипова1 

1 Федеральное государственное автономное образовательное учреждение 
высшего образования «Казанский (Приволжский) федеральный университет», Казань, 

Россия 
* email: vasileva891@mail.ru 

Бактерии рода Bacillus синтезируют различные циклические липопептиды (цЛП), 
такие как сурфактины, итурины и фенгицины. Благодаря амфифильности и 
поверхностной активности цЛП встраиваются в липидный бислой фитопатогенов. 
Экспериментально установлено, что данное взаимодействие нарушает 
целостность мембран и способствует выходу внутриклеточного содержимого, 
проявляя эффективность против рода Fusarium. Данные микромицеты являются 
одними из наиболее опасных патогенов в сельском хозяйстве и вызывают 
глобальные потери урожая. Поиск и характеристика новых цЛП-продуцирующих 
штаммов Bacillus в качестве агентов биоконтроля актуальны в связи с 
распространением резистентных форм фитопатогенов к химическим пестицидам. 
Цель исследования — характеристика ризосферного изолята Bacillus subtilis IV3 
как продуцента циклических липопептидов и агента биоконтроля фитопатогенов. 
На основании мультилокусного анализа последовательностей генов 16S рРНК, 
gyrA и gyrB изолят IV3 идентифицирован как Bacillus subtilis. 
Биоинформатический анализ выявил наличие кластеров цЛП: сурфактина, 
фенгицина и итурина. Способность синтезировать цЛП оценивали по индексу 
эмульгирования (E24) с использованием гексадекана. Эмульгирующая 
активность (E24) штамма B. subtilis составила 43±1.4%. Антагонистическую 
активность в отношении фитопатогенных грибов Fusarium sp. (выделенный из 
заражённых клубней картофеля) и Alternaria sp. (выделенный из заражённых 
семян ячменя) исследовали методом агаровых блоков в течение 7 суток. В 
результате исследования обнаружено, что B. subtilis IV3 подавляет рост 
микромицетов на 63±0.2% и 51±0.5% соответственно. Капельным методом 
оценили антагонистическую активность штамма против фитопатогенных 
бактерий: Pectobacterium sp. (возбудитель мягкой гнили), Xanthomonas sp. 
(возбудитель бактериоза) и Erwinia sp. (возбудитель мокрой гнили). Зоны 
задержки роста составили 3.6±0.3 мм, 3.4±0.6 мм и 1.6±0.1 мм соответственно. 
Работа выполнена за счет средств гранта РНФ №25-16-00143.  
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НЕЙРОСЕТЕВОЙ АНАЛИЗ МЕТРИЧЕСКИХ ДАННЫХ ОЗИМОЙ 
РЖИ ДЛЯ ОЦЕНКИ ВЛИЯНИЯ АГРОТЕХНОЛОГИЙ НА 

ФИТОПАТОГЕННУЮ АКТИВНОСТЬ ПОЧВЕННЫХ 
МИКРООРГАНИЗМОВ 

Н.И. Воробьев1*, В.К. Чеботарь1, В.Н. Пищик1, Е.С. Волкова2, Р.С. Ростовцев2 
1 Федеральное государственное бюджетное учреждение Всероссийский научно-
исследовательский институт сельскохозяйственной микробиологии, Санкт-Петербург, 

Россия 
2 Федеральное государственное бюджетное учреждение «Федеральный научный 

центр лубяных культур» ОП Псковский НИИСХ 
* email: Nik.IvanVorobyov@arriam.ru 

Разработка новейших комплексных удобрительных агротехнологий, включающих 
в себя предпосевную обработку микробиологическими препаратами семян 
зерновых культур и некорневую растений по вегетации, и изучения их влияние на 
фитопатогенную активность почвенных микроорганизмов стало актуальной 
задачей. Основным препятствием решения этой задачи является большое 
количество вариантов полевых экспериментов и измеряемых признаков 
сельскохозяйственных культур, проводимых по ходу длительных аграрных 
экспериментов. Для решения поставленной задачи потребовалось применение 
новейшей информационной технологии DataMining, использующей 
вычислительные искусственные нейронные сети. Предлагаемая оригинальная 
вычислительная нейросеть настроена на выполнение необходимых вычислений, 
используя классические статистические процедуры корреляционного, 
кластерного и дискриминантного анализов цифровых данных и выполняющая 
преобразование методом «многое-к-одному» эмпирических данных в 
температур-подобный индекс интенсивности иммунно-адаптационных 
внутренних биохимических процессов растений CSI=0…10 (Cognitive Salience 
Index), вызванных фитопатогенной активностью почвенных микроорганизмов. 
Поэтому увеличение индекса CSI сигнализирует о возрастании фитопатогенной 
активности почвенных микроорганизмов. Перед обработкой цифровые данные 
растениеводческого опыта Псковского НИИСХ были сгруппированы в 
электронную двумерную таблицу BigData(варианты агротехнологии & признаки 
растений), содержащую в строках морфометрические данные растений в 
вариантах опыта с различными агротехнологиями. Затем данные таблицы BigData 
преобразовывались нейросетью в значения индекса CSI. В результате удалось 
выбрать агротехнологию, обеспечивающую полноценное развитие растений при 
искусственно сниженной фитопатогенной нагрузке растений озимой ржи. Работа 
выполняется при финансовой поддержке Госзадания ВНИИСХМ «Разработка 
концепции вычислительной Интернет-платформы «Endosymbiosis» (FGEW-2024-
0009). 
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АНАЛИЗ НОРМАЛЬНОЙ МИКРОБИОТЫ СЛЕПОЙ КИШКИ 
ПЕРЕПЕЛОВ ПОРОДЫ ТЕХАССКИЙ БЕЛЫЙ В УСЛОВИЯХ 
ЛАБОРАТОРИИ И ВЛИЯНИЕ НА НЕЁ ПРОБИОТИЧЕСКОГО 

ПРЕПАРАТА 
Е.А. Гаврилова1*, А.М. Ежкова2, В.О. Ежков2, Д.Р. Хуснутдинова1, М.И. Маркелова1, 

Д.Р. Яруллина1, А.Р. Каюмов1 
1 ФГАОУ ВО "Казанский (Приволжский) федеральный университет", Казань, 

Россия 
2 Казанский государственный аграрный университет, Казань, Россия 

* email: Alalila@yandex.ru 

Микробиота кишечника играет ключевую роль в поддержании здоровья, 
иммунитета и продуктивности макроорганизмов. Понимание функций и 
механизмов действия бактерий, населяющих кишечный тракт 
сельскохозяйственных животных и птиц, важно для подбора сбалансированных 
кормов, условий содержания и контроля за здоровьем поголовья. Поэтому целью 
работы являлось охарактеризовать состав нормальной микробиоты слепой кишки 
перепелов породы техасский белый и её изменения при добавлении в рацион 
пробиотической кормовой добавки. В течение девяти недель птиц выращивали в 
условиях вивария, для кормления использовали комбикорм ДК-52 для перепелов. 
Характеристику микробиоты проводили путем секвенирования вариабельных 
участков V3 и V4 гена 16S рРНК на платформе MiSeq (Illumina, США). Анализ 
данных производили с помощью программы QIIME2 и базы данных Silva138. 
Оценили процентное содержание бактерий на разных таксономических уровнях. 
При нормальном кормлении и содержании в условиях вивария альфа 
разнообразие слепой кишки самок и самцов перепелов характеризовалось 
индексами биоразнообразия (observed features), индексом Шеннона и Симпсона 
и Chao1. Ещё одним важным показателем стабильности сообщества является 
соотношение Bacillota/Bacteroidota. Наиболее представленными семействами в 
слепой кишке перепелов были представители семейств Ruminococcaceae, 
Prevotellaceae и Bacteroidaceae. Также оценили изменение состава и структуры 
микробиоты слепой кишки под влиянием кормовой добавки с пробиотическими 
бактериями. Происходило увеличение разнообразия сообщества, а также 
увеличение представленности таксонов «полезной» микробиоты: Bacteroidaceae, 
Lachnospiraceae и Bifidobacteriaceae. Таким образом, понимание нормальной 
микрофлоры кишечника перепелов позволяет своевременно оценить влияние 
внешних факторов на здоровье поголовья. Работа выполнена в 
Междисциплинарном ЦКП КФУ для обеспечения клеточных, геномных и 
постгеномных исследований в Приволжском регионе и финансовой поддержке 
проекта FZSM-2026-0005  
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ВОПРОСЫ ДИАГНОСТИКИ ФИТОПАТОГЕННЫХ БАКТЕРИЙ РОДА 
Agrobacterium 

Э.М. Гайсина1, А.Н. Игнатов1 
1 Федеральное государственное автономное образовательное учреждение 
высшего образования «Российский университет дружбы народов имени Патриса 

Лумумбы», Москва, РФ 

Бактерии группы видов Agrobacterium tumefaciens (син. Rhizobium radiobacter) 
занимают особое место в фитопатологии: они вызывают заболевания 
«корончатый галл» и «бородатость корней» (в зависимости от типа плазмиды — 
Ti или Ri), а также широко используются в генетической инженерии растений. В 
условиях интенсивного гидропонного овощеводства агробактерии с Ri-плазмидой 
вызывают избыточное разрастание корневой системы, нарушают поступление 
воды и питательных веществ, что приводит к снижению урожайности. Длительная 
латентная фаза инфекции (до 5 недель) и наличие близкородственных 
непатогенных форм затрудняют диагностику, что требует разработки 
стандартизированных методов. Цель работы — анализ методов выделения, 
идентификации и оценки патогенности Agrobacterium spp. В исследовании 
использовали коллекцию изолятов, полученных из поражённых растений 
различных регионов, а также референтные штаммы. Выделение проводили 
дифференцированно: из растений — после поверхностной стерилизации и из 
тканей; из жидких проб — центрифугированием и фильтрацией; из почвы — 
методом серийных разведений. Оптимизация показала, что при работе с 
растениями наиболее эффективна комбинация окислительной стерилизации 
(KMnO₄ → NaClO → H₂O₂) и диффузии в PBS. Для дренажных вод оптимально 
двухэтапное центрифугирование. Микробиологическая идентификация 
затруднена сходством признаков с другими почвенными бактериями. 
Дифференциация возможна по тестам: на 3-кетолактозу (положителен у A. 
tumefaciens), растворение мела (у A. rhizogenes), пектолитическую активность (у 
A. vitis). Идентификацию подтверждали ПЦР с праймерами к генам rol и galls. 
Биотестирование показало, что классический тест на моркови выявляет симптомы 
через 14–21 сутки, тогда как гидропонная система позволяет фиксировать 
гипертрофию корней уже на 7 сутки, ускоряя оценку вирулентности. Комплексный 
подход, включающий дифференцированные методы выделения, 
фенотипические тесты и биопробу, повышает точность диагностики вирулентных 
штаммов. 
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ГУМИНОВЫЕ КИСЛОТЫ – МЕДИАТОРЫ ПЕРЕНОСА ЭЛЕКТРОНОВ 
ПРИ РАЗЛОЖЕНИИ ОРГАНИЧЕСКИХ ВЕЩЕСТВ СООБЩЕСТВАМИ 

МИКРООРГАНИЗМОВ 
А.С. Галушко1* 

1 Федеральное государственное бюджетное научное учреждение 
"Агрофизический научно-исследовательский институт", Санкт-Петербург, Россия 

* email: galushkoas@inbox.ru 

Гуминовые кислоты (ГК) представляют собой высокомолекулярные полимерные 
органические вещества. Они являются многофункциональными веществами, 
имеют сложное строения, в них присутствует значительное количество 
разнообразных функциональных групп. Вследствие присутствия в них хинон 
подобных структур ГК способны обратимо переносить электроны, действуя как 
доноры или акцепторы в зависимости от условий среды. Известно, что большое 
количество микроорганизмов способно использовать окисленные ГК в качестве 
терминального акцептора электронов, восстанавливая хиноидные группы. Из-за 
того, что содержание ГК в природных системах часто является небольшим, вклад 
ГК-зависимого окисления органического вещества микроорганизмами является 
небольшим. Исследование посвящено изучению возможности стимуляции 
разложения органических веществ сообществами микроорганизмов за счет 
межвидового переноса электронов гуминовыми кислотами (ГК), когда 
восстановленные одними микроорганизмами ГК окисляются другими 
организмами. В экспериментах использовали штамм GS-15 хемотрофной 
бактерии Geobacter metallireducens, способный восстанавливать окисленные ГК 
за счет окисления бензоата, и фототрофную бактерию штамм E3P рода Thiocystis, 
не способный использовать бензоат, но имеющий свойство окислять 
восстановленные ГК в присутствии света. Проведенные исследования показали, 
что ассоциация использованных микроорганизмов росла за счет разрушения 
бензоата на свету, в темноте рост не наблюдался. Таким образом, впервые 
показана возможность окисления органического вещества сообществом 
микроорганизмов за счет межвидового переноса электронов гуминовыми 
кислотами (ГК). 
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ВЛИЯНИЕ ВЛАЖНОСТИ ВОЗДУХА И КОНЦЕНТРАЦИИ 
ИНОКУЛЮМА НА ЗАРАЖЕНИЕ САЛАТА Pseudomonas cichorii 

О.Е. Глушенкова1*, А.Н. Игнатов1 
1 Федеральное государственное автономное образовательное учреждение 
высшего образования «Российский университет дружбы народов имени Патриса 

Лумумбы», Москва, Россия 
* email: glushenkovaolga@mail.ru 

Вызываемая Pseudomonas cichorii бактериальная гниль черешка салата (Lactuca 
sativa L.) усиливается в условиях защищенного грунта при высокой влажности 
воздуха. Целью работы являлось изучение влияния влажности и концентрации 
инокулюма на развитие бактериоза салата сорта «Лалик» (Райк Цваан, 
Голландия). Растения выращивали до фазы 6-8 настоящих листьев в системе 
гидропонной культуры на верховом нейтрализованном торфе «Агробалт-Н» 
(фракция до 20 мм) при EC питательного раствора 1,4-1,6 mS/cm. Использовали 
штамм P. cichorii, выделенный ранее из салата (Тешич С., и др. 2021), в 
концентрациях суспензии 10⁴, 10⁵ и 10⁶ КОЕ/мл. Заражение проводили 
однократно путем инъекции 50 мкл суспензии бактерий в черешок нижнего листа. 
После заражения растения содержали при относительной влажности воздуха 60 
(вариант 1) и 80% (вариант 2), температуре и освещенности, предусмотренной 
промышленной технологией. Первые симптомы появлялись в виде локального 
потемнения тканей в месте инокуляции. При влажности 60%, поражение чаще 
всего ограничивалось зоной инокуляции. При влажности 80% развитие 
симптомов происходило значительно быстрее: при 10⁵ и 10⁶ КОЕ/мл начало 
распространения некроза наблюдали уже на вторые сутки, при 10⁴ КОЕ/мл - на 
третьи. При концентрации 10⁴ КОЕ/мл поражение чаще развивалось в виде 
тонких поднимающихся темных полос, тогда как при более высоких 
концентрациях формировались крупные слитные участки поражения. У 
контрольных растений, находившихся в общих боксах с зараженными при 10⁵-10⁶ 
КОЕ/мл, в конце опыта отмечалось побурение и отмирание нижних листьев 
розетки, вызванное распространением инфекции в гидропонной системе, что 
было подтверждено ПЦР анализом по ранее описанному методу (Воронов Е.В. и 
др. 2024). Таким образом, повышенная влажность воздуха усиливала скорость 
развития симптомов, а повышенная концентрации инокулюма ускоряла 
распространение бактериального поражения салата через корневую систему. 
Исследование поддержано грантом Минобрнауки РФ (проект FSSF-2024-0063) 
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БАКТЕРИИ КЛУБЕНЬКОВ БОБОВЫХ КАМЧАТКИ: РАЗНООБРАЗИЕ 
И ПЕРСПЕКТИВЫ ДЛЯ СЕВЕРНОГО ЗЕМЛЕДЕЛИЯ 

П.В. Гуро1*, И.Г. Кузнецова1, А.Л. Сазанова1, Н.В. Черникова1, Д.С. Карлов1, А.А. 
Белимов1, В.И. Сафронова1 

1 ФГБНУ Всероссийский научно-исследовательский институт 
сельскохозяйственной микробиологии, Санкт-Петербург, Россия 

* email: guro.pv@arriam.ru 

Бобовые растения играют ключевую роль в северных экосистемах благодаря 
симбиозу с азотфиксирующими бактериями, что особенно важно в условиях 
короткого лета и низких температур. Камчатка с её субарктическим климатом 
(июль +11-13°C) и эндемичными видами бобовых является уникальным регионом, 
однако адаптационный потенциал микросимбионтов к холоду практически не 
изучен. Из клубеньков 6 видов Astragalus и Oxytropis выделено 126 изолятов с 
доминирующим родом Mesorhizobium (31 штамм); штаммы депонированы в 
коллекции ВКСМ. На основе геномного анализа (ANI, dDDH) и 
мультисубстратного тестирования (Biolog GENIII) идентифицировано 9 новых 
видов рода Mesorhizobium. Северные штаммы достоверно превосходили южные 
по способности к росту при +1°C, устойчивости к pH 9–10 и 1% NaCl. В 
микровегетационных опытах штаммы-лидеры формировали эффективный 
симбиоз при 10-15°C на A. inopinatus, O. adamsiana и Onobrychis arenaria, тогда 
как южные штаммы нодуляцию утрачивали. Для характеристики симбиотического 
потенциала северных изолятов Mesorhizobium проведен анализ симбиотических 
генов (nodC,nifH). Показано, что эти штаммы (40 изолятов из Камчатки, Якутии, 
Чукотки, Воркуты, Полярного Урала, Канады и Швеции) принадлежат к 
симбиовару oxytropidis, который характеризуется высококонсервативными 
генами нодуляции (идентичность nodC 95.8-100%) и ассоциирован с бобовыми 
триб Galegaeae и Hedysareae в арктических регионах. Это впервые показывает 
циркумполярное распространение симбиовара-от российской Арктики до 
Северной Америки и Скандинавии. Таким образом, выявленные холодостойкие 
штаммы Mesorhizobium циркумполярного симбиовара oxytropidis эффективны на 
ряде бобовых при 10-15°C и перспективны как основа инокулянтов в зонах 
рискованного земледелия, где поздние заморозки и низкие летние температуры 
снижают продуктивность бобовых, особенно при изменении климата и 
расширении ареала земледелия на север. Работа выполнена при поддержке 
Минобнауки России в рамках соглашения № 075-15-2025-472 от “29” мая 2025г.  
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ХАРАКТЕРИСТИКА ШТАММА Bradyrhizobium barranii RCAM1614, 
ВЫДЕЛЕННОГО ИЗ КЛУБЕНЬКОВ ЛЮПИНА УЗКОЛИСТНОГО 

(Lupinus angustifolius L.) 
Е.Ю. Денисова1*, Е.А. Киричек2, А.В. Цыганова2, В.Е. Цыганов2 

1 Санкт-Петербургский государственный университет, Санкт-Петербург, Россия 
2 Всероссийский научно-исследовательский институт сельскохозяйственной 

микробиологии, Санкт-Петербург, Россия 
* email: denisova225de@gmail.com 

Симбиоз между бобовыми растениями и азотфиксирующими бактериями — 
ризобиями — является важным компонентом в биогеохимическом цикле азота. 
При интродукции бобовых культур в новые ареалы обитания часто возникает 
проблема отсутствия в аборигенной микрофлоре подходящих симбиотических 
партнеров, способных к установлению функционального симбиоза. Штамм 
Bradyrhizobium sp. RCAM1614 был ранее выделен из эффективных клубеньков 
Lupinus angustifolius L. в Ленинградской области и депонирован в ВКСМ. В данном 
исследовании было показано, что RCAM1614 индуцировал на люпине 
узколистном клубеньки люпиноидного типа с характерной латеральной 
меристемой, клетки которой были инфицированы ризобиями. В зоне 
азотфиксации неинфицированные интерстициальные клетки отсутствовали. 
Инфекционные нити не были обнаружены, а в межклеточных пространствах 
присутствовали одиночные бактерии. Клубеньки люпина, индуцированные 
штаммом RCAM1614, показали наиболее высокую нитрогеназную активность по 
сравнению с другими штаммами коллекции. По данным полногеномного 
секвенирования установлено, что штамм RCAM1614 относится к виду 
Bradyrhizobium barranii. В геноме выявлены nod и nif гены. Филогенетическое 
положение штамма RCAM1614 оценено в контексте глобального разнообразия 
брадиризобий-симбионтов люпина с использованием методов генной ортологии 
и последовательностей из базы GenBank. Было показано, что гены nifH 
кластеризуются преимущественно по географическому положению штаммов, а 
кластеризация генов nodABC ассоциирована с растением-хозяином. Таким 
образом, штамм RCAM1614 является перспективным штаммом с высоким 
азотфиксирующим потенциалом. Работа выполнена при поддержке Минобрнауки 
России в рамках соглашения № 075-15-2025-472 от «29» мая 2025 г. о 
предоставлении гранта в форме субсидии из федерального бюджета на 
реализацию проекта: «Расширение фонда и развитие геномных исследований в 
коллекции микроорганизмов Сетевая биоресурсная коллекция в области 
генетических технологий для сельского хозяйства (ВКСМ)». 
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СОВМЕСТИМОСТЬ ИНОКУЛЯНТОВ С ХИМИЧЕСКИМИ И 
БИОЛОГИЧЕСКИМИ СРЕДСТВАМИ ЗАЩИТЫ РАСТЕНИЙ 

А.И. Косульникова1*, Ю.В. Косульников1, А.П. Юрков1, А.А. Крюков1, К.Н. 
Бердышева1, Ю.В. Лактионов1 

1 Федеральное государственное бюджетное научное учреждение "Всероссийский 
научно-исследовательский институт сельскохозяйственной микробиологии", г. Санкт-

Петербург, г. Пушкин, Россия 
* email: a.kovalchuk@arriam.ru 

Актуальной задачей в сельскохозяйственной практике остается совмещение 
инокулянтов с химическими и биологическими средствами защиты растений. В 
вегетационном опыте оценено влияние совместной обработки семян сои сортов 
ЭН Аргента и Пруденс инокулянтами Bradyrhizobium japonicum (штаммы 634б, 
640, RZ300) и фунгицида «Бенефис, МЭ» (0,1%), а также влияние протектора и 
смеси защитных биопрепаратов (Bacillus amyloliquefaciens шт. S-21, Trichoderma 
viride шт. Tv1). При обработке сорта ЭН Аргента смесью штамма RZ300 с 
пестицидом наблюдалось достоверное снижение длины надземной части в 
сравнении с обработкой только инокулянтом. Обработка семян обоих сортов 
смесями штаммов 634б и 640 с защитными бипрепаратами приводила к 
увеличению длины надземной части в сравнении с инокуляцией только 
монокультурами клубеньковых бактерий. В варианте без протектора 
(инокуляция B. japonicum 634б, 640, RZ300 + «Бенефис, МЭ») высота растений 
сои сорта Пруденс была ниже относительно варианта с протекторным 
компонентом. Отмечалось снижение числа клубеньков при обработке сортов 
смесями 634б и 640 с Бенефис, МЭ относильно обработки только смесью 
штаммов, что указывает на токсическое воздействие пестицида на бактерии. 
Штамм RZ300 продемонстрировал повышенную устойчивость к химическому 
стрессу. В варианте «B. japonicum 634б + фунгицид + протектор» у сорта Пруденс 
количество и масса клубеньков в фазе формирования бобов увеличились в 1,7 и 
1,2 раза соответственно относительно варианта без протектора, обеспечив 
наибольшую массу клубеньков среди всех вариантов. Таким образом, 
проведенные исследования подтвержают токсичность пестицидов формуляции 
микроэмульсия для ризобий, что выражается в снижении морфометрических 
показателей инокулированных растений, снижении количества клубеньков. 
Применение протектора позволяет сохранять жизнеспособность инокулянта на 
семенах и обеспечивает продуктивное клубенькообразование. Работа выполнена 
при поддержке Российского научного фонда, грант № 25-26-00242. 
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СОЗДАНИЕ БАЗЫ МАСС-СПЕКТРОВ СЕЛЬСКОХОЗЯЙСТВЕННЫХ 
МИКРООРГАНИЗМОВ ДЛЯ ЭКСПРЕСС-ИДЕНТИФИКАЦИИ 
ШТАММОВ С ПОМОЩЬЮ АНАЛИЗАТОРА BACTOSCREEN 

И.Г. Кузнецова1, П.В. Гуро1, Н.В. Черникова1, А.Л. Сазанова1, Э.А. Сексте1, Н.Ю. 
Тихомирова1, В.И. Сафронова1, Д.С. Карлов1 

1 ФГБНУ Всероссийский научно-исследовательский институт 
сельскохозяйственной микробиологии, Санкт-Петербург, Россия 

Времяпролетная масс-спектрометрия с матрично-активированной лазерной 
десорбцией-ионизацией (MALDI-TОF MS) - высокоскоростной метод 
идентификации микроорганизмов (бактерий, грибов) по их белковому профилю 
(преимущественно рибосомальным белкам 2–20 кДа). Однако имеющиеся базы 
данных масс-спектрометров микроорганизмовориентированы на медицинскую 
сферу и характеризуются ограниченным количеством родов и видов, 
относящихся к сельскохозяйственной отрасли. Цель данной работы заключается 
в создании Пользовательской базы масс-спектров сельскохозяйственных 
микроорганизмов для расширения возможностей экспресс-идентификации 
штаммов с помощью анализатора BactoSCREEN (Литех). В настоящее время, в 
создаваемой Пользовательской Базе находится 54 масс-спектра штаммов, 
принадлежащих 23 бактериальным родам порядка Hyphomicrobiales (ранее 
Rhizobiales): Rhizobium, Neorhizobium, Pararhizobium, Tardiphaga, Bradyrhizobium, 
Rhodopseudomonas Mesorhizobium, Phyllobacterium, Paraburkholderia, 
Sinorhizobium, Bosea, Microvirga, Ferranicluibacter, Kaistia и Shinella , а также 
другим практически ценным таксономическим родам (Rhodoferax, Cryobacterium, 
Ochrobactrum, Paeniglutamicibacter, Streptomyces, Lactobacillus, Microbacterium, 
Caballeronia). Наиболее представленными группами являются Rhizobium, 
Mesorhizobium, Phyllobacterium и Bosea. Пользовательская База масс-спектров 
создается и пополняется за счет штаммов Сетевой биоресурсной коллекции в 
области генетических технологий для сельского хозяйства (ВКСМ). Источниками 
выделения бактериальных штаммов являются, преимущественно, корневые 
клубеньки дикорастущих (Astragalus, Oxytropis, Hedysarum) и культурных бобовых 
растений (Lathyrus, Vicia, Trifolium, Glycine), произрастающих в различных 
регионах РФ, а также их ризосферный микробиом. Работа выполнена при 
поддержке Минобрнауки России в рамках соглашения № 075-15-2025-472 от «29» 
мая 2025 г.  
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ПРОБИОТИЧЕСКИЙ ПРЕПАРАТ ДЛЯ КОРМЛЕНИЯ МОЛОДНЯКА 
КРУПНОГО РОГАТОГО СКОТА 

Е.В. Лиманская1*, Ю.Г. Пушкарева1, И.Н. Гришаева1 
1 ФГБНУ «Федеральный алтайский научный центр агробиотехнологий», Барнаул, 

Россия 
* email: kolodina_99@mail.ru 

Развитие агропродовольственного сектора экономики России становится 
первостепенной государственной задачей в условиях складывающихся 
геополитических реалий, что способствует повышению требований к интенсивно 
развивающемуся сельскому хозяйству, где основной задачей является получение 
максимального выхода продукции с сохранением продуктивного здоровья 
животного. Разработан экспериментальный пробиотический препарат на основе 
2-х штаммов Lactobacillus plantarum и 3-х штаммов Propionibacterium 
freudenreichii spp. из Сибирской коллекции микроорганизмов. Установлено, что 
совместное развитие лактобацилл и пропионовокислых бактерий протекает без 
проявления ингибирующего действия, о чем свидетельствует зона задержки 
роста в пределах 0,0 – 1,0 мм. Бактерии культивировались совместно на 
питательной среде, состоящей из деминерализованной молочной сыворотки и 
отрубного отвара в соотношении 50:50%, доза внесения микроорганизмов 
составила 1,0%. Активная кислотность препарата варьировала в пределах от 5,0 
до 5,1 ед. рН, а количество пробиотических микроорганизмов составило не менее 
1,0х108 КОЕ/см3. Определено содержание витамина В12 в количестве от 
0,70±0,01 до 0,82±0,03 мкг/мл, отмечена выраженная антагонистическая 
активность в отношении тест-культур E. coli из СКМ – от 71,4% до 85,7% тест-
штаммов. При оценке эффективности применения биопрепарата на телятах 
черно-пестрой породы установлено увеличение живой массы телят на 3,0% 
(р<0,05), среднесуточного прироста на 27,7 г (р<0,001), абсолютного прироста на 
6,8 кг. В сыворотке крови подопытных животных установили достоверное 
превышение альбуминов на 2,3% (р<0,01), α-глобулинов на 3,2% (р<0,01), β-
глобулинов на 4,2% (р<0,05), остальные показатели находились в пределах, а 
количество γ-глобулинов превышало референсные значения. Прибыль при 
выращивании молодняка с применением пробиотического препарата 
увеличилась на 2,9% на голову в сравнении с контрольной группой. 
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СКРИНИНГ БИОТЕХНОЛОГИЧЕСКИХ СВОЙСТВ ДРОЖЖЕЙ, 
ВЫДЕЛЕННЫХ ИЗ ХЛЕБОПЕКАРНЫХ ЗАКВАСОК 

М.Н. Локачук1*, О.А. Савкина1, М.С. Бурыкина1, В.В. Мартиросян2 
1 Санкт-Петербургский филиал федерального государственного автономного 

научного учреждения «Научно-исследовательский институт хлебопекарной 
промышленности» , г. Санкт-Петербург, Россия 

2 Федеральное государственное автономное научное учреждение "Научно-
исследовательский институт хлебопекарной промышленности", г. Москва, Россия 

* email: m.lokachuk@gosniihp.ru 

Главную роль в брожении заквасок для хлебопекарной промышленности играют 
молочнокислые бактерии и дрожжи. Дрожжи выполняют роль разрыхлителей 
теста, оказывая существенное влияние на объем хлеба и пористость мякиша. Для 
разработки новых отечественных микробных консорциумов является актуальной 
селекция штаммов дрожжей с высокой бродильной активностью. Из 27 образцов 
заквасок, отобранных в разных регионах РФ, выделено 38 штаммов дрожжей. На 
основании секвенирования ITS региона ДНК установлено, что 22 штамма 
относятся к виду Saccharomyces cerevisiae, 15 штаммов-к виду Kazachstania 
humilis. Скрининг бродильной активности дрожжей осуществляли с помощью 
реоферментометра F3 фирмы Chopin (Франция) в соответствии с разработанным 
протоколом исследования. Установлено, что общий объем выделенного газа при 
брожении образцов пшеничного теста, приготовленных с применением штаммов 
вида S. cerevisiae, был в 2,3-3,5 раз больше по сравнению с образцами теста на 
штаммах вида K. humilis. Подъем теста варьировал от 31,8 до 37,5 мм в 
зависимости от штамма. Кривая газовыделения достигала максимума при 
применении штаммов S. cerevisiae через 9-11 ч, штаммов K. humilis-через 4,5-5,5 
ч. Показано, что общий объем выделенного газа при брожении в образцах 
ржаного теста на штаммах K. humilis и S. cerevisiae был сопоставим. Однако 
подъем теста был ниже, чем у пшеничного, и варьировал от 7,8 до 11,5 мм у 
разных штаммов. Показано, что кривая газовыделения достигала максимума в 
случае применения дрожжей вида S. cerevisiae через 10-12 ч, вида K. humilis 
через 6-9 ч. Полученные данные по скорости и интенсивности газообразования 
открывают возможности для целенаправленной селекции заквасочных культур с 
заданными свойствами и разработки новых микробных консорциумов, 
позволяющих стандартизировать процесс брожения и контролировать качество 
конечного продукта, обеспечивая устойчивое развитие и импортонезависимость 
хлебопекарной отрасли. Исследование выполнено в рамках выполнения гос. 
задания №1025013100006-7-4.4.1.  
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МИКРОБИОЛОГИЧЕСКИЕ ИНДИКАТОРЫ ДЛЯ ОЦЕНКИ 
СОДЕРЖАНИЯ УГЛЕРОДА МИКРОБНОЙ БИОМАССЫ 

СУХОСТЕПНЫХ ПОЧВ ЮГА РОССИИ 
И.В. Могилевская1*, А.В. Федотова1, А.Е. Архипов1 

1 Федеральное государственное бюджетное научное учреждение «Федеральный 
научный центр агроэкологии, комплексных мелиораций и защитного лесоразведения 

Российской академии наук» (ФНЦ агроэкологии РАН), Волгоград, Россия 
* email: mogilevskaya-i@vfanc.ru 

Одним из важных индикаторов экологического состояния экосистем является 
микробиологическая активность почв. В условиях аридизации и изменения 
состояния почв важно оценивать ее биологическую устойчивость. Степные 
ландшафты и почвы под защитными лесонасаждениями требуют глубокого 
изучения микробного сообщества и их биомассы. Целью нашего исследования 
был сравнительный анализ микробной активности, а также биологической 
устойчивости почв степной зоны и под лесными насаждениями. В ходе 
исследования были измерены показатели базального дыхания, субстрат-
индуцированного дыхания, углерода микробной биомассы, а также 
метаболического коэффициента. Для проведения анализа использовали метод 
субстрат-индуцированного дыхания с применением газоанализатора LI-COR 850. 
В результате сравнения почв постагрогенной сухой степи и под защитными 
лесонасаждениями подтверждены достаточно высокие значения микробной 
активность почв и углерода микробной биомассы для степных биогеоценозов. 
Исследования показали, что защитные лесные насаждения на данной территории 
не обеспечивали устойчивый высокий уровень микробной биомассы.  
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ХАРАКТЕРИСТИКА ИЗОЛЯТОВ Bacillus ИЗ РИЗОСФЕРЫ 
КАРТОФЕЛЯ 

А.А. Николаева1*, Г.Ф. Лутфуллина1, А.М. Долаева1, А.М. Марданова1 
1 Казанский (Приволжский) федеральный университет, Казань, Россия 

* email: azazel1212@rambler.ru 

Картофель является важной продовольственной культурой. Нарушение 
гомеостаза почвенных экосистем в результате накопления в почве патогенной 
микрофлоры приводит к потерям урожая картофеля. В связи с этим актуальным 
является поиск и характеристика штаммов с высоким ростостимулирующим 
потенциалом и биоконтрольными свойствами как биопрепаратов для защиты 
картофеля. Из ризосферы картофеля были выделены 5 изолятов Bacillus sp. 
Молекулярно-генетическую идентификацию штаммов бактерий проводили 
методом секвенирования гена гиразы субъединицы B. Для исследования 
фунгистатической активности бактерий использовали метод блоков c 
использованием фитопатогенных микромицетов (Fusarium oxysporum (4 изолята), 
F. solani, F. redolens и Alternaria alternata) в качестве тест-культур. Продукцию 
ауксинов определяли колориметрическим методом с использованием реактива 
Сальковского. Исследовали способность к продукции сидерофоров катехолового 
типа методом Арноу на минимальной среде М9 с добавлением 2.2-бипиридила 
(БИП). Методом ПЦР-скрининга исследовали наличие генов, кодирующие 
синтетазы вторичных метоболитов: bacА (бактериомицин), fenD (фенгицин), srfA 
(сурфактин), bmyВ (бацилломицин), ituC (итурин). Из ризосферы картофеля были 
выделены 5 изолятов, идентифицированные как B. subtilis, B. spizizenii и B. 
velezensis /amyloliquefaciens. Фунгистатическая активность изолятов была 
наиболее выражена (62-72% ингибирования роста) против A. alternata и менее 
выражена и варьировала среди штаммов в отношении F. oxysporum (18-71%), F. 
solani (30-55%) и F. redolens (6-33%). Исследуемые изоляты являются 
продуцентами ИУК и сидерофоров. В геномах всех штаммов идентифицированы 
хотя бы один ген синтетазы исследуемых липопептидов. Таким образом, 
отобранные ризосферные изоляты Bacillus обладают высоким потенциалом для 
разработки в качестве биопрепаратов для защиты и стимулирования роста 
растений. Исследование выполнено за счет гранта Российского научного фонда 
№ 25-76-20010, https://rscf.ru/project/25-76-20010/.  
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ЭПИТОПНЫЙ АНАЛИЗ ЛИСТЕРИОЛИЗИНА О Listeria 
monocytogenes 

Д.Г. Оглодина1*, С.С. Зайцев1, В.А. Федорова1 
1 Федеральное государственное бюджетное образовательное учреждение 

высшего образования «Саратовский государственный университет генетики, 
биотехнологии и инженерии имени Н.И. Вавилова», Саратов, Россия 

* email: oglodinadaria@gmail.com 

Listeria monocytogenes (Lm) — внутриклеточный, грамположительный и 
психротрофный пищевой патоген, возбудитель листериоза как человека, так и 
сельскохозяйственных животных (СХЖ). Опасность участившихся вспышек 
листериоза, нередко сопровождающихся высокой смертностью (до 30-40%), 
подчеркивает необходимость повышения эффективности профилактических мер 
по сокращению, контролю и/или устранению Lm, а также совершенствованию 
ветеринарных противолистериозных вакцин. Разработка мультиэпитопной 
вакцины является перспективным и современным методом в области 
вакцинологии, поскольку может стимулировать более сильный иммунный ответ, 
чем полноразмерные белки, а также обеспечить длительный перекрестный 
иммунитет у разных видов животных. В рамках проведенного исследования 
методами биоинформатики и молекулярной иммунологии были предсказаны 
конформационные В-клеточные эпитопы, локализованные на молекуле 
листериолизина О штамма Lm AUF-2. В общей сложности отобраны 53 эпитопа, 
для которых с помощью предиктивного анализа были определены 
иммуногенность, антигенность, аллергеность и токсичность. Установлено, что 
только 23/53 предсказанных эпитопов (43,4%) обладали иммуногенными 
свойствами, 11/23 из них (47,8%) являлись антигенами, из которых у 7/23 (30,4%) 
не было выявлено аллергенных характеристик. При этом стоит отметить, что все 
иммуногенные эпитопы оказались атоксичными. Таким образом, методом in silico 
было определено 7 В-клеточных эпитопов, обладающих иммуногенными, 
антигенными, неаллергенными и нетоксичными свойствами. Данные результаты 
могут быть использованы для совершенствования методов вакцинопрофилактики 
листериоза СХЖ. Работа выполнена при поддержке проекта РНФ №-22-16-00165-
П. 
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ГЕНОМНАЯ ХАРАКТЕРИСТИКА ШТАММОВ Pseudomonas 
aeruginosa И Staphylococcus aureus, ВЫДЕЛЕННЫХ ИЗ 

ДЫХАТЕЛЬНЫХ ПУТЕЙ ПАЦИЕНТОВ С МУКОВИСЦИДОЗОМ 
Е.Е. Пославская1*, В.И. Соломенцев1, М.В. Афанасьева2, А.А. Сизова1, С.А. 

Красовский2, М.В. Фурсов1 
1 ФБУН «Государственный научный центр прикладной микробиологии и 

биотехнологии» Роспотребнадзора, п. Оболенск, Российская Федерация 
2 ФГБУ «НИИ пульмонологии» Федерального медико-биологического агентства, 

Москва, Российская Федерация 
* email: evgenia.posl@mail.ru 

Целью работы является комплексный анализ вируломов и резистомов штаммов 
Pseudomonas aeruginosa и Staphylococcus aureus, выделенных из образцов 
мокроты пациентов с муковисцидозом. Образцы мокроты были получены от 31 
пациента ГКБ им. Д.Д. Плетнёва (Москва). Культивирование изолятов P. 
aeruginosa и S. aureus осуществляли на питательной среде ГРМ-агар (ФБУН ГНЦ 
ПМБ, Оболенск). ДНК выделяли с использованием набора DNeasy UltraClean 
Microbial Kit (Qiagen, Германия), фрагментацию — на приборе BioRuptor 
(Diagenode, Бельгия). Библиотеки подготавливали с применением MGIEasy 
Universal DNA Library Prep Set (MGI, Китай), секвенирование — на платформе 
DNBSEQ-G400 (MGI, Китай). В ходе исследования выделено 11 штаммов P. 
aeruginosa. Анализ вирулома выявил гены, ассоциированные с 
биопленкообразованием, продукцией токсинов и ферментов, компонентами 
систем секреции и эффекторных токсинов, а также с биосинтезом сидерофоров. 
Анализ резистома показал, что большинство штаммов являются множественно 
лекарственно-устойчивыми (МЛУ). MLST-типирование позволило выявить 11 
различных сиквенс-типов. Параллельно проведена молекулярно-генетическая 
характеристика 31 штамма S. aureus. Установлено наличие генов, кодирующих 
факторы патогенности, включая эксфолиативные токсины, факторы 
суперантигенной активности, адгезивные белки и иммуномодулирующие 
молекулы. Пять штаммов отнесены к МЛУ. Филогенетический анализ в сочетании 
с MLST-типированием выявил 16 различных сиквенс-типов. Полученные 
результаты свидетельствуют о значительном генетическом разнообразии 
штаммов P. aeruginosa и S. aureus и могут быть использованы для 
совершенствования терапевтических подходов и повышения точности прогноза 
течения заболевания у пациентов с муковисцидозом. Финансирование: 
отраслевая программа Роспотребнадзора. 
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ЛИОФИЛИЗАЦИЯ ПРОБИОТИЧЕСКОГО КОРМОВОГО ПРЕПАРАТА 
ДЛЯ СЕЛЬСКОХОЗЯЙСТВЕННЫХ ЖИВОТНЫХ 

Ю.Г. Пушкарева1*, Е.В. Лиманская1, И.Н. Гришаева1 
1 ФГБНУ «Федеральный Алтайский научный центр агробиотехнологий», Барнаул, 

Россия 
* email: yuliya.afanaseva.9718@mail.ru 

Существенным требованием к кормовым пробиотикам является неизменность их 
полезных свойств в процессе производства, при длительном хранении и 
транспортировке. Одним из вариантов долгосрочного хранения кормовых 
пробиотических препаратов является лиофилизация. Работа заключалась в 
создании сухого многоштаммового пробиотического препарата кормового 
назначения. Объектами служили 2 штамма Lactobacillus plantarum и 3 штамма 
Propionibacterium freudenreichii spp. из Сибирской коллекции микроорганизмов 
ФГБНУ ФАНЦА. Препарат получали путем совместного культивирования 
Lactobacillus plantarum и Propionibacterium freudenreichii spp. до ранней 
стационарной фазы. Лиофильное высушивание проводили с применением 
криопротектора на установке LGJ-6S при температуре 30°С. Количество 
жизнеспособных микроорганизмов в жидком препарате находилось не ниже 
терапевтически значимого уровня: Lactobacillus plantarum – 7,98х108 КОЕ/см3, 
Propionibacterium freudenreichii spp. – 6,54х108 КОЕ/см3, после лиофилизации с 
применением криопротектора составляло: Lactobacillus plantarum – 3,50х109 и 
Propionibacterium freudenreichii spp. – 2,71х109. Биологическая оценка кормового 
пробиотического препарата по степени чувствительности микроорганизмов к 
желудочному соку, показала снижение выживаемости клеток в модельном 
желудочном соке: лактобактерий и пропионовокислых бактерий – на 1 порядок. 
Антагонистическая активность сухого кормового пробиотического препарата 
проявлялась к трем штаммам бактерий рода E. сoli – РВ-6, дикий и Enterobacter. 
Количество полезной микрофлоры сухого кормового пробиотического препарата 
было не менее 108КОЕ/см3 на протяжении 180 дней в условиях морозильной 
камеры (-18°С). Дальнейшие исследования направлены на определение 
эффективности биопрепарата в условиях животноводческого комплекса. 
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ТАТ-ФИМБРИИ (TAFI) У ПРОКАРИОТОВ: ВЫЯВЛЕНИЕ И 
ИССЛЕДОВАНИЕ БЕЛКОВЫХ КОМПОНЕНТОВ TAFI-ПОДОБНЫХ 

СТРУКТУР СРЕДИ АРХЕЙ И БАКТЕРИЙ 
С.Ю. Щеголев1, М.Ю. Топилина2, М.Г. Пятибратов2* 

1 Институт биохимии и физиологии растений и микроорганизмов – обособленное 
структурное подразделение Федерального государственного бюджетного учреждения 

науки Федерального исследовательского центра «Саратовский научный центр 
Российской академии наук» 

2 Федеральное государственное бюджетное учреждение науки Институт белка 
Российской академии наук 

* email: bratov@vega.protres.ru 

В результате физиолого-биохимических, молекулярно-генетических и 
биоинформатических исследований экстремофила, галофильной археи 
Haloarcula hispanica, в работе (Galeva et al., 2025) выявлен новый для прокариотов 
тип нитевидных поверхностных структур с твин-аргининовым путем транслокации 
(Tat) полностью свернутых белков. В работе (Sonania et al., 2025) методом 
криоэлектронной микроскопии подтверждено образование tafi у галоархеи 
Natrinema sp. J7-2. В статье (Galeva et al., 2025) приведены свидетельства в пользу 
предположения, что tafi галофильных архей принадлежат более широкому классу 
нитевидных структур прокариотов, формирующихся путем обмена донорными 
цепями между их основными белковыми компонентами. К таковым относятся 
белки TafA (Galeva et al., 2025) и TafE (Sonania et al., 2025). В 
биоинформатическом поиске гомологов и структурно-функциональных аналогов 
белков tafi, к TafA нами была добавлена высококонсервативная сигнальная 
пептидаза TafD, в генном окружении которой нередко оказываются другие 
компоненты tafi-подобного кластера. Известно, что во многих белковых 
семействах в ходе эволюции их члены могут существенно расходиться на уровне 
последовательностей, сохраняя при этом свою структуру и функцию. Поэтому мы 
использовали 3D-структуры белков, полученные методом AlphaFold3, и 
соответствующий поиск против многомиллионных баз данных с помощью 
технологии Foldseek (search.foldseek.com/search). В результате в базах данных 
PDB и AlphaFold DB для архей и бактерий были получены десятки и сотни 
попаданий для TafA и TafD, среди которых обнаружены генные кластеры с tafi-
подобными белками с Tat и Sec транслоконами. Galeva A.V. et al. (2025) Tat-
fimbriae (‘‘tafi’’): An unusual type of haloarchaeal surface structure depending on the 
twin-arginine translocation pathway. iScience 28(2):111793. Sonania R.R. et al. (2025) 
Tat-dependent bundling pilus of a halophilic archaeon assembles by a strand donation 
mechanism and facilitates biofilm formation. PNAS 122(31):e2514980122.  
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БАКТЕРИАЛЬНЫЕ ИЗОЛЯТЫ, ВЫДЕЛЕННЫЕ ИЗ МИКРОБИОМА 
АБОРИГЕННЫХ ВИДОВ НЕЧЕРНОЗЕМНОЙ ЗОНЫ РОССИИ И 

ПЕРСПЕКТИВНЫЕ ДЛЯ АГРОПРОИЗВОДСТВА 
И.И. Рассохина1* 

1 ФГБУН «Вологодский научный центр Российской академии наук», Вологда, 
Россия 

* email: rasskhinairina@mail.ru 

Нечерноземная зона России характеризуется малоблагоприятными природно-
климатическими и непостоянными погодными условиями, что существенно 
затрудняет агропроизводство. Микробиом аборигенных видов, которые 
адаптированы к росту в условиях региона, может быть интересен для поиска 
агрономически ценных бактериальных изолятов. С целью поиска таких изолятов, 
в 2025 году был осуществлен выезд в типичное луговое сообщество 
(Вологодская область, Череповецкий округ), сбор растительных образцов 
аборигенных видов (Anthriscus sylvestris, Cirsium arvense и Dactylis glomerata) и 
выделение бактериальных изолятов. Всего за первый год исследований из ризо- 
и филлосферы растений было выделено и изучено с точки зрения наличия 
агрономического потенциала 74 бактериальных изолята. Среди полученных 
бактериальных изолятов 89% были способны синтезировать индоил-3-уксусную 
кислоту (16% синтезировал ИУК в количестве 50 мг/л и выше), 62% – фиксировать 
молекулярный азот, 23% – трансформировать фосфаты. Наибольший интерес 
для агропроизводства представляли те изоляты, которые проявляли все 
перечисленные свойства и/или какое-то из свойств имело сильную степень 
проявления. К таким изолятам можно отнести следующие: ЕР-11-25, ЕР-12-25, ЕФ-
01-25, БодФ-01-25, КР-08-25 и КФ-01-25. Результаты по изучению антагонизма в 
отношении Trichoderma показали наибольшую эффективность изолятов БодФ-
01-25, БодФ-10-25, Бод-01-25, БодР-03-25, БодР-05-25, БодР-07-25 и КР-04-25, 
Fusarium – ЕФ-08-25, ЕР-06-25, ЕР-12-25, БодФ-01-25, БодФ-06-25, БодР-03-25, 
БодР-07-25, БодР-12-25, КФ-01-25 и КР-04-25, Erwinia – ЕР-11-25, БодФ-06-25, 
БодР-04-25 и КФ-10-25. Таким образом, наиболее эффективно в отношении 
стимуляции роста и развития растений себя проявили изоляты ЕФ-01-25, ЕР-11-
25, ЕР-12-25, БодФ-01-25, КФ-01-25, КР-08-25, а для защиты растений от 
фитопатогенных организмов – БодФ-01-25, БодФ-06-25, БодР-03-25, БодР-07-25 и 
КР-04-25. Именно с данными изолятами в первую очередь будет продолжена 
дальнейшая работа лаборатории.  
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ГЕНОТИПИРОВАНИЕ И ТАКСОНОМИЧЕСКАЯ РЕВИЗИЯ 
ШТАММОВ Chlorophyta КОЛЛЕКЦИИ МИКРОВОДОРОСЛЕЙ И 

ЦИАНОБАКТЕРИЙ IPPAS ИФР РАН 
Е.М. Мессинева1, А.Ю. Козлова1, И.А. Ярутич1,2, А.А. Крапивина1, М.А. Синетова1* 

1 Институт физиологии растений им. К.А. Тимирязева РАН, Москва, Россия 
2 Биологический факультет Московского государственного университета им. М.В. 

Ломоносова, Москва, Россия 
* email: maria.sinetova@mail.ru 

Коллекция IPPAS основана в 1958 г. к.б.н. М.Г. Владимировой в Институте 
физиологии растений АН СССР. Изначально коллекция создавалась для задач 
космической биологии, но вскоре её научные направления охватили регуляцию 
метаболизма, фотосинтез и биотехнологический потенциал микроводорослей. В 
настоящее время коллекция насчитывает около 500 штаммов (250 штаммов 
зеленых микроводорослей, 50 штаммов других отделов эукариотических 
микроводорослей и 200 штаммов цианобактерий), поддерживает генофонд 
высокопродуктивных и модельных штаммов, ведёт их таксономическую 
идентификацию и оценку биотехнологического потенциала. Критерии 
депонирования штаммов в коллекцию IPPAS ориентированы на биотехнологию: 
высокая фотосинтетическая активность на минеральных средах, толерантность к 
высокой освещённости, термофильность/термотолерантность, устойчивость к 
контаминации, простота жизненного цикла (преимущественно вегетативное 
размножение). В коллекции представлены уникальные экстремофилы: 
термофилы, психрофилы, галофилы, ацидотермофилы, галоалкалифилы, что 
делает эти штаммы ценными объектами для фундаментальной и прикладной 
науки. Таксономическая идентификация необходима для понимания 
биотехнологического потенциала штаммов. В коллекции используется 
интегративный подход для определения таксономического положения 
(последовательности маркерных генов 18S рРНК и ITS-регионов, морфология, 
ультраструктура, физиология и биохимия). Проведена таксономическая ревизия 
порядка ста штаммов зелёных микроводорослей (Chlorophyta). Для 
подавляющего большинства штаммов, полученных из других коллекций в 60–90-
е годы XX века, подтверждена аутентичность, что свидетельствует о высокой 
сохранности генетического материала в коллекции на протяжении десятилетий 
культивирования и хранения. У всех исследованных штаммов пересмотрен и 
уточнён таксономический статус в соответствии с современными данными 
систематики. Работа выполнена при поддержке гранта РНФ 21-74-30003-П  
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«БИОПЛАНТ-ФОРТЕ» – СУХОЙ БИОКОНСЕРВАНТ НА ОСНОВЕ 
ГЕТЕРОФЕРМЕНТАТИВНЫХ МОЛОЧНОКИСЛЫХ БАКТЕРИЙ 
Е.Н. Бирюк1, Н.К. Жабанос1, Н.Н. Фурик1*, А.Л. Зиновенко2, Е.П. Ходарёнок2 

1 РУП "Институт мясо-молочной промышленности", г. Минск, Республика Беларусь 
2 РУП «НПЦ НАН Беларуси по животноводству», Жодино, Минская обл., 

Республика Беларусь 
* email: furik.nn@yandex.by 

Создание достаточных запасов качественных кормов является одним из 
важнейших условий продуктивного животноводства. В настоящее время основу 
кормового рациона КРС составляют сенаж и силос. Силосование, как метод 
сохранения кормов, основано на развитии и метаболизме молочнокислых 
бактерий, которые вырабатывают органические кислоты, подавляющие 
деятельность гнилостных и плесневых микроорганизмов, а также вырабатывают 
вещества, улучшающие вкусовые и питательные свойства силосуемого корма. 
Один из факторов увеличения аэробной стабильности силоса – использование 
облигатно-гетероферментативных микроорганизмов, которые в анаэробных 
условиях способны преобразовывать молочную кислоту в эквимолярные 
количества 1,2-пропандиола и уксусной кислоты, а также небольшое количество 
этанола. Биологический консервант «Биоплант-форте» включает 
гомоферментативные лактококки (Lactococcus lactis ssp.) и 
гетероферментативные молочнокислые палочки (Lactobacillus plantarum и 
Lactobacillus fermentum) из Республиканской коллекции промышленных штаммов 
заквасочных культур и их бактериофагов с высокой активностью 
кислотообразования, осмотолерантные, обладающие антагонистической 
активностью по отношению к дрожжам и кишечной палочке. Комплекс 
исследований по оценке эффективности биоконсерванта «Биоплант-форте» 
осуществлен при закладке производственной партии силосованных кормов из 
кукурузы. С использованием биоконсерванта получены корма с высокой 
питательной ценностью (10,13-10,14 МДж в 1 кг сухого вещества) и оптимальным 
соотношением органических кислот, обеспечивающих аэробную стабильность 
при длительном хранении. Включение в состав рационов КРС силосов, 
заготовленных с биоконсервантом «Биоплант-форте», способствовало 
повышению молочной продуктивности коров на 5,28-6,15%. При пересчете на 
молоко базисной жирности разница по сравнению с контрольной группой 
составила 6,45-7,89%.  
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СОЗДАНИЕ БИОТЕХНОЛОГИЧЕСКОЙ КОЛЛЕКЦИИ ШТАММОВ 
Saccharomyces cerevisiae – ПРОДУЦЕНТОВ ЛИЗИНА  

О.В. Шуленина1*, П.А. Малафеева1, К.С. Бобров1, Б.Ф. Яровой1, Е.В. Полесскова1,2, 
А.Л. Коневега1,2,3 

1 ФГБУ «Петербургский институт ядерной физики им. Б. П. Константинова 
Национального исследовательского центра «Курчатовский институт», Гатчина, Россия 

2 Санкт-Петербургский политехнический университет Петра Великого, Санкт-
Петербург, Россия 

3 Национальный исследовательский центр «Курчатовский институт», Москва, 
Россия 

* email: shulenina_ov@pnpi.nrcki.ru 

Лизин является незаменимой аминокислотой, используемой в пищевой и 
фармацевтической промышленности [1]. При производстве лизина применяют 
биотехнологический подход, который включает этап микробной ферментации. В 
качестве микроорганизмов-продуцентов лизина используют бактерии, 
мицелиальные грибы, высшие растения, а также дрожжи [2]. Целью данной 
работы является создание биотехнологической коллекции производственных 
штаммов дрожжей Saccharomyces cerevisiae – продуцентов лизина. В НИЦ 
«Курчатовский институт» – ПИЯФ под руководством Ярового Б.Ф. получены 
мутантные штаммы дрожжей, резистентные к тиолизину – токсичному аналогу 
лизина. Способность полученных мутантов выделять лизин во внеклеточную 
среду подтверждена с помощью штамма – лизинового ауксотрофа [3]. Получение 
коллекционных штаммов, несущих мутации сверхпродукции лизина, 
производится с использованием методики обратного скрещивания. В рамках 
работы по созданию коллекции продуцентов лизина отдельной 
исследовательской задачей являлась разработка методик качественного и 
количественного определения лизина в среде. Для качественной оценки 
содержания аминокислоты в культуральных жидкостях продуцентов применяли 
микробиологический подход и методику определения аминов с помощью 
нингидриновой реакции. Для количественной оценки лизина в культуральных 
жидкостях использовали хроматографический анализ и метод капиллярного 
электрофореза. Способность выделять лизин в среду была подтверждена у 53 из 
76 проанализированных коллекционных штаммов. Наибольшая концентрация 
лизина составляла 85 мг/л в культуральных жидкостях двух штаммов. Работа 
выполнена в рамках государственного задания Министерства науки и высшего 
образования Российской Федерации (№1024011100004-4-1.6.8;1.6.4;1.6.7;1.6.1). 
1. Becker J. and Wittmann C., Current Opinion in Microbiology. 23(5), 2012. 2. Félix 
F.K. do C. et al., Critical Reviews in Biotechnology. 39(8), 2019. 3. Степанова В.П. и 
др., Генетика. 37(4), 2001.  
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С использованием набора белковых последовательностей системы диоксигеназы 
Риске класса IIB штамма Achromobacter insolitus LCu2, способного разлагать 
поллютанты (Kryuchkova et al., 2024), проведены крупномасштабные 
биоинформатические оценки потенциала Achromobacter как эффективного 
инструмента биоремедиации (Shchyogolev et al., 2026). Среди совокупности 
видов рода Achromobacter идентифицированы более 100 гомологов и изоформ 
белков данной системы. С помощью программы AlphaFold 3 установлена 
воспроизводимость и стабильность их 3D-структур с ионами и коферментами, 
несмотря на значительные изменения в белковых последовательностях с 
попарной идентичностью 20–99% в пределах рода. С применением программы 
DeepPeptide и с учетом экспериментальных 3D-структур белков диоксигеназы 
Риске различных классов бактерий из базы данных PDB, на N- и C-концах 
белковых предшественников впервые для ахромобактерий идентифицированы 
предполагаемые пропептиды. Их известные из литературы функции включают 
участие в фолдинге, созревании, стабилизации белков и регуляции их активности. 
Геномный контекст изучаемых белков в типовых штаммах видов Achromobacter 
выявил картину консервативной кластеризации. Наряду со стабильностью 3D-
структур белков, это может способствовать сохранению функциональной 
активности ферментов по мере адаптации штаммов к разнообразным 
экологическим нишам. Взаимодействие субстратов с ферментом и 
изоферментом в каталитическом домене диоксигеназы, охарактеризованное с 
помощью программы AutoDock Vina, показало неизменность их субстратной 
специфичности. В целом, идентифицирован широкий спектр штаммов 
Achromobacter, пригодных для биоремедиации. Kryuchkova E.V. et al (2024) 
Degradation of cinnamic acid by the rhizospheric strain Achromobacter insolitus LCu2. 
Microbiology 93(5):576-584. Shchyogolev S.Yu. et al. (2026) The Rieske dioxygenase 
system in Achromobacter: in silico studies of the protein structure and substrate 
interactions. Arch. Microbiol. 208:330. 
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