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Для изготовления кисломолочных продуктов используют заквасочные культуры молочнокислых
бактерий и некоторых других микроорганизмов. Для оценки коммерчески доступных стартовых
культур (заквасок для кефира, йогурта, ряженки, наринэ и других ферментированных молочных
продуктов) использован метод высокопроизводительного секвенирования фрагментов генов 16S
рРНК. Из 22 изученных образцов фактический состав только 8 заквасок соответствовал указанному
производителями. Бактериальный состав 63% образцов заквасочных культур отличался от заявлен-
ного. Установлено, что коммерчески доступные заквасочные культуры микроорганизмов могут ли-
бо не содержать заявленных таксонов бактерий, либо иметь таксоны бактерий, не указанные про-
изводителем. Показано, что количественное соотношение бактерий в заквасочных культурах может
сильно варьировать. На основании соотношения прочтений гена 16S рРНК, полученных в ходе се-
квенирования, род Streptococcus значительно преобладал (более 70% всех бактерий в составе иссле-
дованных заквасок, которые содержали не менее 3 родов бактерий) над другими родами бактерий,
обнаруженными в 6 образцах. Кроме того, ряд образцов содержал меньшее количество бактерий ро-
да Bifidobacterium по сравнению с бактериями других родов. Так, относительное содержание Bifido-
bacterium было ниже 20% в 4 заквасках для приготовления йогуртов и ферментированных молочных
продуктов, чей состав характеризовался наличием не менее 3 родов бактерий. Заквасочные культу-
ры бактерий, отличающиеся по своему составу от заявленного производителем, могут привести к
изменению свойств кисломолочных продуктов, приготовленных с использованием этих культур.
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Кисломолочные продукты относятся к важней-
шим источникам многих питательных веществ [1].
Бактерии, связанные с этими продуктами, принад-
лежат к таким родам как Lactobacillus, Lactococcus,
Leuconostoc, Propionibacterium, Streptococcus и Bi-
fidobacterium [2]. Молочная кислота ‒ нелетучее со-
единение без запаха с нейтральным вкладом в раз-
витие аромата при молочной ферментации [3]. Для
приготовления кисломолочных продуктов исполь-

зуют стартовые культуры микроорганизмов. Кри-
терии выбора заквасок должны учитывать сырье,
свойства штамма, требования безопасности пище-
вых продуктов и характеристики качества [4]. Вы-
бор пищевых культур предполагает системный под-
ход, состоящий из нескольких этапов. Он включает
оценку стрессоустойчивости, выработку основных
метаболитов, безопасность и оценку технологиче-
ских параметров [5]. Молочные белки, в частности
казеины, выполняют функцию предшественников
аромата, например для Lactobacillus, используемых
в производстве сыра и йогурта [6]. Молочнокис-

Сокращения: ОТЕ ‒ операционная таксономическая еди-
ница.
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лые бактерии обладают несколькими функцио-
нальными характеристиками, такими как антимик-
робное, антиканцерогенное, антидепрессивное,
антиоксидантное действия и снижающая уровень
холестерина активность [7‒9]. Среди них виды Lac-
tobacillus, такие как Lactobacillus acidophilus, Lactoba-
cillus pentosus, Lactobacillus casei, Lactobacillus rham-
nosus и Lactococcus lactis, наиболее широко рас-
пространены в промышленности [10‒12].

Для приготовления кисломолочных продук-
тов используют стартовые культуры молочно-
кислых бактерий, включая Bifidobacteria spp., по-
скольку исторически бактерии рода Bifodobacteri-
um входят в группу молочнокислых бактерий [13].
В настоящее время для микробиологического кон-
троля качества кисломолочных продуктов исполь-
зуют микробиологические методы, которые осно-
ваны на посеве на питательные среды с последую-
щей оценкой выросших колоний. Недостатками
такого подхода являются длительность анализа и
возможность проверки качества только на целевые
микроорганизмы из-за использования специали-
зированных и селективных питательных сред.

Ранее показано, что высокопроизводительное
секвенирование фрагментов гена 16S рРНК мо-
жет быть эффективным инструментом в оценке
микробиологического состава пищевых продуктов
[14‒16], в том числе при анализе кисломолочных
продуктов [17‒20]. К преимуществам высокопро-
изводительного секвенирования относится воз-
можность анализировать пищевой продукт сразу на
все таксоны бактерий, что невозможно сделать
классическими микробиологическими методами.
Относительную обильность бактерий обычно оце-
нивают в виде числа копий гена 16S рРНК [21‒23].
Заметим, что до настоящего момента этот метод не
использовали для оценки стартовых культур мик-
роорганизмов для приготовления кисломолочных
продуктов.

Целью работы был анализ коммерчески доступ-
ных на территории России стартовых культур для
приготовления кисломолочных продуктов с помо-
щью высокопроизводительного секвенирования.

УСЛОВИЯ ЭКСПЕРИМЕНТА
Образцы

Объектом исследования служили сухие ком-
мерчески доступные закваски для приготовления
кисломолочных продуктов (табл. 1). Для последу-
ющего выделения ДНК в стерильных условиях
отбирали 500 мг образца.

Выделение ДНК
ДНК экстрагировали с помощью набора

FastDNA™ Spin Kit (MP Biomedicals, США) в соот-
ветствии с инструкцией производителя.

Высокопроизводительное секвенирование

Библиотеки готовили с помощью ПЦР с ис-
пользованием универсальных праймеров к об-
ласти V4 гена 16S рРНК, в соответствии с ранее
описанной методикой [24]. Использованы сле-
дующие пары праймеров: 515F (5'-GTGBCAG-
CMGCCGCGGTAA-3') [25] и Pro-mod-805R
(5'-GACTACNVGGGTMTCTAATCC-3') [26], где
В = С/G/T; M = A/C; N = A/C/T/G; V = A/C/G.
Для каждого образца ДНК готовили две библио-
теки, которые секвенировали параллельно с ис-
пользованием набора реагентов MiSeq Reagent Mi-
cro Kit v2 (300 циклов) MS-103-1002 (Illumina,
США) на секвенаторе MiSeq (Illumina), позволяю-
щем считывать 150 п.н. с каждого конца. После се-
квенирования на выходе получали файлы fastq, со-
держащие информацию о последовательностях
анализируемых участков гена 16S рРНК, а также о
достоверности считывания каждого отдельного
нуклеотида. После предварительной биоинформа-
тической обработки данных, которая заключалась
в объединении прямого и обратного считывания,
фильтрации последовательностей с низкими по-
казаниями отдельных нуклеотидов (если имелись
последовательности с четырьмя и более подряд
нуклеотидами с показателями качества Q < 15),
распределении считываний на основе последова-
тельностей штрих-кода и удалении технических
последовательностей (включая последовательности
праймеров для гена 16S рРНК), было получено
распределение последовательностей по операци-
онным таксономическим единицам (ОТЕ) на ос-
нове их сходства более 97%. Все манипуляции
проводили с помощью соответствующих скрип-
тов программного обеспечения QIIME [27]. По-
лученные ОТЕ биоинформатически идентифи-
цировали с помощью SILVAngs 1.3 [28].

Исходные нуклеотидные последовательности до-
ступны в NCBI BioProject (Acc.No. PRJNA727452).

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
Качественный анализ 

бактериального состава заквасок

В результате проведенного высокопроизводи-
тельного секвенирования идентифицированы роды
бактерий, которые содержались в анализируемых
образцах кисломолочных заквасок. В табл. 2 пред-
ставлен анализ соответствия заявленного бакте-
риального состава заквасок фактическому (относи-
тельное содержание указанных таксонов бактерий
составляло не менее 1% от всех идентифицирован-
ных таксонов бактерий в образце).

Из 22 образцов для восьми (№№ 1, 7, 10, 13, 14,
16, 17 и 21) содержание бактерий, указанное про-
изводителем, соответствовало реальному составу.
Однако бактериальный состав 63% образцов за-
квасок отличался от заявленного. Так, в составе
образцов №№ 19, 20 и 22 не обнаружено бакте-
рий рода Streptococcus, заявленного производи-
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Таблица 1. Анализируемые образцы 
Table 1. Analyzed samples

Образец Бактериальный состав* Страна, город 
производства Продукт

Закваска № 1 Streptococcus thermophiles,
Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus,
Lactobacillus acidophilus,
Bifidobacterium lactis

Россия,
Москва

Закваска для греческого 
йогурта

Закваска № 2 Lactococcus lactis,
Leuconostoc sp.,
Lactobacillus sp.,
Streptococcus thermophilus

Россия,
Москва

Закваска для кефира

Закваска № 3 Streptococcus thermophiles,
Bifidobacterium bifidum,
Bifidobacterium infantis,
Bifidobacterium longum,
Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus,
Lactobacillus acidophilus

Болгария,
София

Закваска для йогурта

Закваска № 4 Lactococcus lactis subsp. lactis,
Lactococcus lactis subsp. cremoris,
Lactococucs lactis subsp. lactis biovar diacetylactis,
Leuconostoc mesenteroides subsp. cremoris

Россия,
Москва

Закваска для кефира

Закваска № 5 Lactococcus lactis subsp. lactis,
Lactococcus lactis subsp. cremoris,
Leuconostoc mesenteroides subsp. cremoris

Болгария,
Банкя

Закваска для кефира

Закваска № 6 Lactococcus lactis subsp. lactis,
Lactococucs lactis subsp. lactis biovar diacetylactis,
Lactobacillus brevis,
Leuconostoc sp.

Россия,
Санкт-Петербург

Закваска для кефира

Закваска № 7 Streptococcus termophilus,
Lactobacillus acidophilus

Россия,
Санкт-Петербург

Закваска для наринэ

Закваска № 8 Bifidobacterium bifidum,
Bifidobacterium infantis,
Bifidobacterium longum,
Streptococcus thermophiles,
Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus

Болгария,
София

Закваска для биойогурта

Закваска № 9 Streptococcus termophilus,
Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus,
Lactobacillus acidophilus,
Bifidobacterium animalis

Россия,
Санкт-Петербург

Закваска для биойогурта

Закваска № 10 Streptococcus thermophiles,
Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus

Болгария,
София

Закваска для йогурта

Закваска № 11 Streptococcus termophilus,
Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus

Россия,
Санкт-Петербург

Закваска для йогурта

Закваска № 12 Streptococcus termophilus,
Lactobacillus acidophilus,
Bifidobacterium animalis

Россия,
Санкт-Петербург

Закваска для йогурта
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Закваска № 13 Streptococcus thermophiles,
Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus,
Lactobacillus acidophilus (2 штамма),
Bifidobacterium lactis (2 штамма),
Lactobacillus casei,
Lactobacillus rhamnosus,
Lactobacillus paracasei,
Bifidobacterium infantis

Россия,
Москва

Закваска для пробиойогурта

Закваска № 14 Streptococcus termophilus Россия,
Санкт-Петербург

Закваска для ряженки

Закваска № 15 Lactobacillus casei subsp. rhamnosus,
Lactobacillus gasseri,
Lactobacillus acidophilus,
Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus,
Bifidobacterium bifidum,
Bifidobacterium infantis,
Bifidobacterium longum,
Bifidobacterium breve,
Bifidobacterium adolescentis,
Streptococcus salivarius subsp. thermophiles

Италия,
Монтеротондо

Закваска для йогурта

Закваска № 16 Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus Россия,
Углич

Закваска для ферментиро-
ванной молочной продукции

Закваска № 17 Streptococcus termophilus,
Lactobacillus delbrueckii subsp.bulgaricus,
Lactobacillus acidophilus,
Bifidobacterium animalis

Россия,
Санкт-Петербург

Закваска для йогурта

Закваска № 18 Lactococcus lactis subsp. lactis,
Lactococcus lactis subsp. cremoris,
Lactococucs lactis subsp. lactis biovar diacetylactis,
Leuconostoc mesenteroides subsp. cremoris,
Lactobacillus kefir candida kefir

Россия,
Москва

Закваска для кефира

Закваска № 19 Streptococcus thermophiles,
Lactococcus lactis subsp. diacetilactis,
Bifidobacterium bifidum,
Bifidobacterium longum,
Bifidobacterium adolescentis,
Lactobacillus acidophilus,
Lactobacillus fermentum,
Lactobacillus plantarum,
Lactobacillus casei

Россия,
Углич

Закваска для ферментиро-
ванных молочных продуктов

Закваска № 20 Streptococcus thermophiles,
Lactococcus lactis subsp. diacetilactis,
Lactobacillus casei subsp. rhamnosus

Россия,
Углич

Закваска для ферментиро-
ванных молочных продуктов

Образец Бактериальный состав* Страна, город 
производства Продукт

Таблица 1. Продолжение
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телем. Аналогичная ситуация выявлена в образ-
цах №№ 3, 8, 9, 12 и 15 (в их составе отсутствова-
ли бактерии рода Bifidobacterium), 2 и 5 (нет рода
Leuconostoc), 11 и 18 (нет рода Lactobacillus). Об-
разцы №№ 4 и 6, несмотря на соответствие соста-
ва указанному на упаковке, содержали посторон-
ние бактерии (род Streptococcus).

Необходимо отметить, что для 27% всех образ-
цов характерно наличие в составе дополнительных,
не указанных производителем продукции микроор-
ганизмов. Это образцы заквасок №№ 3, 4, 5, 6, 8 и
18. Как правило, это представители родов Lacto-
coccus, Streptococcus и Enterococcus. Однако для об-
разца закваски № 5 этот список оказался шире.
Помимо Streptococcus и Enterococcus, он включал

представителей таких родов как Lactobacillus, Ther-
mus, Acinetobacter, а также Anoxybacillus.

Количественный анализ 
бактериального состава заквасок

В некоторых образцах заквасок выявлены зна-
чительные количества не заявленных производи-
телем родов бактерий. Так, по результатам секве-
нирования фрагментов гена 16S рРНК, в образце
закваски № 4, помимо заявленных и идентифи-
цированных родов Leuconostoc и Lactococcus, 47.5%
всех прочтений приходилось на представителей
рода Streptococcus (рис. 1).

* Примечание: Заявленный производителем состав.
* Note: The composition declared by the manufacturer.

Закваска № 21 Streptococcus thermophiles,
Lactococcus lactis subsp. diacetilactis,
Lactobacillus acidophilus,
Lactobacillus fermentum,
Lactobacillus plantarum,
Lactobacillus casei subsp. rhamnosus

Россия,
Углич

Закваска для ферментиро-
ванных молочных продуктов

Закваска №22 Streptococcus thermophiles,
Lactococcus lactis subsp. diacetilactis,
Bifidobacterium bifidum,
Bifidobacterium longum,
Bifidobacterium adolescentis

Россия,
Углич

Закваска для ферментиро-
ванных молочных продуктов

Образец Бактериальный состав* Страна, город 
производства Продукт

Таблица 1. Окончание

Рис. 1. Распределение таксонов бактерий в закваске № 4 на основании соотношения полученных в ходе секвенирова-
ния прочтений нуклеотидных последовательностей фрагмента гена 16S рРНК для идентифицированных ОТЕ. 
Fig. 1. Distribution of bacterial genera in the starter culture No. 4 based on the ratio of nucleotide sequences of the 16S rRNA
gene fragment obtained during sequencing for the identified OTUs.

Lactococcus
48% Streptococcus

47.5%

Leuconostoc
4%
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Таблица 2. Заявленные и фактически идентифицированные роды бактерий 
Table 2. Declared and actually identified bacterial genus

Образец
Род бактерий Посторонние

микроорганизмызаявленный идентифицированный

1 Streptococcus Streptococcus

ОтсутствуютLactobacillus Lactobacillus

Bifidobacterium Bifidobacterium

2 Lactococcus Lactococcus

Отсутствуют
Leuconostoc Отсутствует

Lactobacillus Lactobacillus

Streptococcus Streptococcus

3 Streptococcus Streptococcus

EnterococcusBifidobacterium Отсутствует

Lactobacillus Lactobacillus

4 Lactococcus Lactococcus
Streptococcus

Leuconostoc Leuconostoc

5 Lactococcus Lactococcus Streptococcus
Lactobacillus
Thermus
Acinetobacter
Anoxybacillus
Enterococcus

Leuconostoc Отсутствует

6 Lactococcus Lactococcus

StreptococcusLactobacillus Lactobacillus

Leuconostoc Leuconostoc

7 Streptococcus Streptococcus
Отсутствуют

Lactobacillus Lactobacillus

8 Bifidobacterium Отсутствует

EnterococcusStreptococcus Streptococcus

Lactobacillus Lactobacillus

9 Streptococcus Streptococcus

ОтсутствуютLactobacillus Lactobacillus

Bifidobacterium Отсутствует

10 Streptococcus Streptococcus
Отсутствуют

Lactobacillus Lactobacillus

11 Streptococcus Streptococcus
Отсутствуют

Lactobacillus Отсутствует

12 Streptococcus Streptococcus

ОтсутствуютLactobacillus Lactobacillus

Bifidobacterium Отсутствует

13 Streptococcus Streptococcus

ОтсутствуютLactobacillus Lactobacillus

Bifidobacterium Bifidobacterium
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14 Streptococcus Streptococcus Отсутствуют

15 Lactobacillus Lactobacillus

ОтсутствуютBifidobacterium Отсутствует

Streptococcus Streptococcus

16 Lactobacillus Lactobacillus Отсутствуют

17 Streptococcus Streptococcus

ОтсутствуютLactobacillus Lactobacillus

Bifidobacterium Bifidobacterium

18 Lactococcus Lactococcus

StreptococcusLeuconostoc Leuconostoc

Lactobacillus Отсутствует

19 Streptococcus Отсутствует

Отсутствуют
Lactococcus Lactococcus

Bifidobacterium Bifidobacterium

Lactobacillus Lactobacillus

20 Streptococcus Отсутствует

ОтсутствуютLactobacillus Lactobacillus

Lactococcus Lactococcus

21 Streptococcus Streptococcus

ОтсутствуютLactococcus Lactococcus

Lactobacillus Lactobacillus

22 Streptococcus Отсутствует

ОтсутствуютLactococcus Lactococcus

Bifidobacterium Bifidobacterium

Образец
Род бактерий Посторонние

микроорганизмызаявленный идентифицированный

Таблица 2.  Окончание

В составе закваски № 6 также идентифициро-
ваны бактерии рода Streptococcus, но в гораздо мень-
шем соотношении (2.5% от общего числа про-
чтений гена 16S рРНК). В этом образце 89.5%
прочтений нуклеотидных последовательностей
фрагмента гена 16S рРНК приходилось на пред-
ставителей рода Lactococcus, 7.0% ‒ на Lactobacil-
lus и 1.0% ‒ на Leuconostoc, каждый из которых
был заявлен производителем в бактериальном со-
ставе закваски № 6 (рис. 2).

Содержание закваски № 5 значительно отли-
чалось от состава, представленного производите-
лем продукта. Так, в составе заявлено наличие двух
штаммов: Lactococcus lastis subsp. lastis и Lactococcus
lactis subsp. cremoris, ‒ а также Leuconostoc mesenteroi-
des subsp. cremoris. Однако на основании соотно-
шения прочтений нуклеотидных последователь-

ностей фрагмента гена 16S рРНК выявлено от-
сутствие в закваске видов рода Leuconostoc, а
процентное содержание видов рода Lactococcus
составило лишь 10.5% от общего числа видов. Та-
ким образом, в образце № 5 порядка 90% почте-
ний приходилось на виды, которые не указаны
производителем в перечне ингредиентов. Содер-
жание представителей рода Streptococcus состави-
ло 72.5%, Lactobacillus ‒ 7.5%, Thermus ‒ 1.0%, Acine-
tobacter ‒ 2.0%, Anoxybаcillus ‒ 1% и Enterococcus ‒
2.5% (рис. 3).

В целом, в основной состав (>99% всех родов
бактерий) всех заквасок входили молочнокислые
бактерии (табл. 3).

Можно отметить, что такие роды, как Leucono-
stoc и Bifidobacterium, встречались реже других.
Их относительная обильность (на основании
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полученных прочтений нуклеотидной последо-
вательности фрагмента гена 16S рРНК) в образ-
цах №№ 1, 13, 17, 19 и 22 для Bifidobacterium и в
№№ 4, 6 и 18 для Leuconostoc не превышала 20%.

Наиболее часто встречающимся родом бакте-
рий был Streptococcus ‒ представители этого рода
обнаружены в 17 из 22 образцов. В составе 40%
заквасок содержание Streptococcus, по данным

Рис. 2. Распределение таксонов бактерий в закваске № 6 на основании соотношения полученных в ходе секвенирова-
ния прочтений нуклеотидных последовательностей фрагмента гена 16S рРНК для идентифицированных ОТЕ. 
Fig. 2. Distribution of bacterial genera in the starter culture No. 6 based on the ratio of nucleotide sequences of the 16S rRNA
gene fragment obtained during sequencing for the identified OTUs.

Lactobacillus
7%

Lactococcus
89.5%

Streptococcus
2.5%

Leuconostoc
1%

Рис. 3. Распределение таксонов бактерий в закваске № 5 на основании соотношения полученных в ходе секвенирова-
ния прочтений нуклеотидных последовательностей фрагмента гена 16S рРНК для идентифицированных ОТЕ. 
Fig. 3 Distribution of bacterial genera in the starter culture No. 5 based on the ratio of nucleotide sequences of the 16S rRNA gene
fragment obtained during sequencing for the identified OTUs.

Lactobacillus
7.5%

Enterococcus
2.5%

Acinetobacter
2%

Thermus
1%

Anoxybacillus
1%

Lactococcus
10.5%

Streptococcus
72.5%
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Таблица 3. Роды бактерий, наиболее представленные в исследованных заквасках, на основании данных высоко-
производительного секвенирования 
Table 3. The most abundant bacteria genera in the starter cultures based on high-throughput sequencing data

Образец
Род бактерий, %

Bifidobacterium Lactobacillus Lactococcus Leuconostoc Streptococcus

1 18.5 31.0 ‒ ‒ 50.5 

2 ‒ 2.0 65.5 ‒ 31.5 

3 ‒ 17.5 ‒ ‒ 73.5 

4 ‒ ‒ 48.0 3.5 47.5 

5 ‒ 7.5 10.5 ‒ 72.5 

6 ‒ 7.0 89.5 1.0 2.5 

7 ‒ 66.0 ‒ ‒ 33.5 

8 ‒ 16.5 ‒ ‒ 78.0 

9 ‒ ‒ ‒ ‒ 99.5 

10 ‒ 20.0 ‒ ‒ 79.0 

11 ‒ ‒ ‒ ‒ 99.0 

12 ‒ 1.0 ‒ ‒ 98.0 

13 9.5 22.0 ‒ ‒ 68.5 

14 ‒ ‒ ‒ ‒ 99.0 

15 ‒ 4.5 ‒ ‒ 94.5 

16 ‒ 99.5 ‒ ‒ ‒

17 10.0 79.5 ‒ ‒ 10.0 

18 ‒ ‒ 87.5 1.0 10.0 

19 3.5 14.0 81.5 ‒ ‒

20 ‒ 4.5 94.5 ‒ ‒

21 ‒ 28.5 68.0 ‒ 1.0 

22 9.0 ‒ 89.0 ‒ ‒

секвенирования, превышало 70% от общего чис-
ла бактерий.

Относительная обильность родов Lactobacillus
и Lactococcus, на основании данных секвениро-
вания, в исследованных образцах заквасок ва-
рьировала в широком диапазоне. Из 16 заква-
сок в 10 содержание Lactobacillus не превышало
20%, в четырех ‒ 70%, а в двух было более 71%.
Представители рода Lactococcus обнаружены в 9 об-
разцах. В пяти из девяти заквасок относительная
обильность Lactococcus превышала 70%.

В проведенном исследовании мы применили
метод высокопроизводительного секвенирова-
ния для анализа бактериального состава ком-
мерчески доступных стартовых культур микроор-
ганизмов, предназначенных для приготовления
кисломолочных продуктов. К главным преиму-
ществам этого метода относится возможность

проводить анализ сразу на все таксоны бактерий,
а не только на целевые группы, как это происхо-
дит при классическом микробиологическом ана-
лизе. Кроме того, по соотношению прочтений гена
16S рРНК в ходе секвенирования можно судить о
соотношении различных таксонов бактерий в об-
разце. Необходимо отметить, что у этого подхода
имеются и недостатки. Так, число копий гена
16S рРНК может варьировать между различны-
ми таксонами бактерий, что приводит к иска-
жению реального паттерна их содержания в об-
разце [29‒31]. Кроме того, важно иметь ввиду,
что метод секвенирования не позволяет оценивать
жизнеспособность бактериальных клеток, так как
выявляет только геномную ДНК, которая присут-
ствует не только в живых, но и в мертвых клетках.

Показано, что коммерчески доступные стар-
товые культуры микроорганизмов иногда либо не



БИОТЕХНОЛОГИЯ  том 38  № 1  2022

ХАРАКТЕРИСТИКА СОСТАВА СТАРТОВЫХ КУЛЬТУР БАКТЕРИЙ 89

содержат заявленные производителем таксоны бак-
терий, либо несут неуказанные микроорганизмы.
Несмотря на то, что среди не заявленных произво-
дителем таксонов бактерий нами не идентифици-
рованы опасные микроорганизмы (в большинстве
случаев это молочнокислые бактерии), наличие до-
полнительных родов бактерий может привести к
изменению свойств кисломолочных продуктов,
которые готовят на основе стартовых культур. От-
сутствие указанных производителем таксонов
бактерий может приводить к снижению каче-
ства и полезных свойств кисломолочных про-
дуктов. Свойства ферментированного молока
зависят от метаболической активности бактерий,
которые в процессе роста взаимодействуют с ком-
понентами среды и тем самым преобразуют опре-
деленные продукты метаболизма, в частности ор-
ганические кислоты [32]. Кроме того, виды бак-
терий, которые используют при производстве
кисломолочных продуктов, влияют на физиче-
ские характеристики продукта. Молочнокислые
бактерии играют важную роль в ферментации мо-
лока с образованием кислоты, которая выступает
в роли консерванта и придает продуктам вкусо-
вые характеристики. Кроме того, молочнокислые
бактерии оказывают детоксицирующее действие
на молоко [33].

Важно отметить, что в исследованных нами ком-
мерчески доступных стартовых культурах бактерий,
для которых указано более 3 родов, количественное
соотношение последних может сильно отличать-
ся. Например, в 6 образцах стартовых культур, ко-
торые содержали как минимум 3 рода бактерий, от-
носительная обильность Streptococcus значительно
преобладала (свыше 70% всех полученных про-
чтений) над другими родами. И наоборот, содер-
жание бактерий рода Bifidobacterium в комплекс-
ных стартовых культурах было ниже, чем других
родов. Так, в четырех стартовых культурах, кото-
рые содержали как минимум 3 рода бактерий, от-
носительная обильность Bifidobacterium была ниже
20%. Известно, что соотношение микроорганизмов
в заквасках ‒ важный фактор при производстве
кисломолочных продуктов. Необходимо учиты-
вать возможные взаимодействия между штамма-
ми, входящими в состав молочного продукта. Это
позволяет оптимизировать состав и технологиче-
ские характеристики продукта, как в процессе
производства, так и хранения [34, 35]. Это относит-
ся, например, к симбиотическим отношениям меж-
ду Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus и S. thermo-
philus [36]. Совместное использование этих бакте-
рий может сократить время ферментации [37]. Не
все штаммы совместимы и может возникать дис-
баланс роста бактерий в процессах ферментации

стартовыми культурами, состоящими из несколь-
ких таксонов бактерий. Ранее, при анализе совме-
стимости пробиотических культур, показано, что
Lactobacillus acidophilus подавляется другими видами
(такими как Lactobacillus casei и Bifidobacterium sp.)
[38]. Отрицательные и положительные взаимо-
действия, изменяющие метаболизм и рост молоч-
нокислых бактерий или дрожжей, могут влиять
на формирование аромата изделия и/или время
созревания [39]. Так, пробиотические бактерии
Bifidobacterium spp. и Lactobacillus plantarum плохо
растут в молоке из-за отсутствия необходимой про-
теолитической активности [40, 41], а практиче-
ский подход заключается в культивировании этих
видов вместе со Streptococcus thermophilus. В резуль-
тате в процессе ферментации сокращается время и
увеличивается жизнеспособность пробиотиче-
ских бактерий [42, 43].

В целом, на основании полученных результа-
тов можно говорить о том, что необходим строгий
контроль стартовых культур микроорганизмов, ко-
торые предназначены для производства кисломо-
лочной продукции. И высокопроизводительное се-
квенирование ‒ вполне подходящий современ-
ный инструмент для такого контроля.
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Abstract—Starter cultures of lactic acid bacteria and some other microorganisms are used for the preparation
of fermented dairy products. To assess the commercially available starter cultures (starter cultures for kefir,
yogurt, fermented baked milk, narine, and other fermented products), the method of high-throughput se-
quencing of 16S rRNA gene fragments was used. Only 8 of 22 samples actually had a bacterial composition
that matched the one declared by the manufacturer. It was shown that the bacterial population of 63% sam-
ples of the starter bacterial cultures differed from the indicated composition: the microbial cultures may either
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not contain the declared bacterial taxa, or have bacterial taxa not specified by the manufacturer. The quanti-
tative ratios of bacteria in the starter cultures can vary significantly. According to the 16S rRNA gene reads
obtained, the Streptococcus genus markedly prevailed in 6 samples over other bacterial genera found (more
than 70% of all bacteria in the starter cultures that contained at least 3 bacterial genera). In addition, the start-
er cultures contained fewer bacteria of the Bifidobacterium genus compared to other bacterial genera; for in-
stance, the relative content of Bifidobacterium was lower than 20% in 4 starter cultures for yoghurts and fer-
mented dairy products that contained at least 3 bacterial genera. Starter cultures that differ in their composi-
tion from those declared by the manufacturer can lead to changes in the properties of fermented milk products
that are prepared using them.

Keywords: fermented milk products, starter cultures, lactic acid bacteria, high-throughput sequencing, bac-
terial composition, quality control
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