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химические и органолептические показатели готового творога соответ-

ствуют требованиям СТБ 315-2017.  
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Оптимизация известных молекулярно-генетических методик ин-

дикации и точной видовой идентификации бактерий рода Lactobacillus 

является актуальной, практически значимой и своевременной задачей, 

которой уделяется большое внимание как отечественными, так и зару-

бежными исследователями. Однако, несмотря на углубленное изучение 

этого вопроса, на настоящий момент еще отсутствует оптимальная 

унифицированная лабораторная методика на основе ПЦР, позволяю-

щая проводить индикацию и идентификацию видов рода 

Lactobacillus [1].   

Согласно литературным данным, зачастую для дизайна родо- и 

видоспецифичных праймеров используют нуклеотидные последова-

тельности генов 16S и 23S rRNA и гипервариабельный интерспейсер-

ный регион (ITS), который разделяет вышеуказанные локусы [2].  

Цель исследований – изучить возможность использования нук-

леотидной последовательности гена 16S rRNA в качестве молекуляр-

ной мишени для конструирования видоспецифичных праймеров для 

бактерий Lb. brevis, Lb. buchneri, Lb. fermentum, Lb. reuteri. 

 Объектами исследования являлись нуклеотидные последователь-

ности гена 16S rRNA четырех видов лактобацилл: Lb. brevis, Lb. 

buchneri, Lb. fermentum, Lb. reuteri. Поиск референтных последователь-

ностей осуществляли в биоинформационной базе данных NCBI 

GenBank [3]. Список референтных последовательностей и номера, под 

которыми они были депонированы, приведен в таблице. 
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Таблица – Референтные штаммы из базы данных GenBank 

Код доступа Видовая принадлежность 

NC_008497.1, NC_020819.1, NZ_CP015338.1, 

NZ_CP024635.1, NZ_CP033885.1 
Lb. brevis 

NC_NC_015428.1, NC_018610.1 Lb. buchneri 

NC_010610.1, NC_017465.1, NC_021235.1, 
NZ_AP017973.1, NZ_CP011536.1 

Lb. fermentum 

NC_009513.1, NC_010609.1, NC_015697.1, 

NC_021494.1, NZ_LN906634.1 
Lb. reuteri 

Выравнивание нуклеотидных последовательностей осуществляли 

в программе MEGA6 с последующей ручной корректировкой. Было 

выявлено несколько участков, обладающих наибольшей гетерогенно-

стью: 70-114, 198-362, 469-526, 1025-1070, 1293-1299, 1476-1520 п. н. 

Данные области являются перспективными при конструировании 

праймеров для вышеуказанных видов бактерий.  

Филогенетическое дерево построено с использованием Neighbor-

Joining кластерного метода расчета генетических расстояний и 

bootstrap анализа, отражающего достоверность кластеризации (рису-

нок). Значения бутстрапа вычислены на основании анализа 500 деревь-

ев.  

 
Рисунок – Филогенетическое дерево, основанное на анализе 

фрагментов гена 16S rRNA, отражающее родственные связи штаммов 

бактерий рода Lactobacillus 

Как видно из представленных данных, все 4 вида бактерий фор-
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мируют отдельные филогенетические кластеры с высоким уровнем 

бутстрапа (100), что свидетельствует о возможности использования 

последовательности гена 16S rRNA в качестве молекулярной мишени 

для конструирования видоспецифичных праймеров для бактерий 

Lb. buchneri, Lb. brevis, Lb. reuteri, Lb. fermentum. 
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Концентрированные закваски являются востребованными, функ-

ционально необходимыми  компонентами для изготовления молочных 

продуктов [1]. Срок годности заквасок при соблюдении условий хра-

нения может достигать 8-18 мес. Гарантированное качество и надеж-

ность заквасок вне зависимости от срока хранения служат залогом ста-

бильности качества и конкурентоспособности продукции [2]. Поэтому 

выявление закономерностей изменения основных показателей, харак-

теризующих качество и стабильность заквасок на различных сроках 

хранения, не теряют актуальности. 

Объектами исследований являлись сухие концентрированные за-

кваски вида ТВ-М для изготовления творога и вида СМ-Мв для изго-

товления сметаны, содержащие лактококки (ТУ BY 00028493.394), 

изготовленные РУП «Институт мясо-молочной промышленности», 

хранившиеся в течение 8 мес при температуре минус (18±1)ºС. Опре-

деление активной кислотности молочного сырья, ферментируемого 

исследуемыми заквасками, проводилось с помощью системы для кон-

троля ферментации iCinac (AMC, France). В ходе исследований фер-

ментацию проводили при температуре (30±1)ºС. Графические зависи-
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