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Из прибрежной зоны Азовского моря выделен факультативно метилотрофный штамм 2AzMo
(ВКМ Ac-2782). Изолят представлен аэробными грамположительными неподвижными палочками.
Оптимально растет при 1% NaCl, 28°C и pH 7.5 c 1% СH3OH или 0.3% метиламина в качестве источ-
ников углерода и энергии. Использует также широкий спектр полиуглеродных субстратов. Секве-
нирование гена 16S рРНК штамма 2AzMo выявило сходство с представителями рода Rhodococcus:
99.9% с R. wratislaviensis IEGM 1112T (=NCIMB 13082T), 99.4% с R. imtechensis IEGM 940T (=RKJ300T)
и 99.2% с R. koreensis IEGM 962T (=DNP505T). Уровень ДНК‒ДНК гомологии штамма 2AzMo с
R. wratislaviensis IEGM 1112T (=NCIMB 13082T) составил 76%, что указывает на его принадлежность
к данному виду. Однако в отличие от нашего изолята, типовой штамм R. wratislaviensis IEGM 1112T,
а также другие родококки (R. imtechensis IEGM 940T, R. koreensis IEGM 962T, R. opacus IEGM 716T),
не растут на метаноле и метиламине. Окисление метанола у Rhodococcus wratislaviensis 2AzMo ката-
лизируется алкoгольдегидрогеназой, использующей в качестве искусственного акцептора электро-
нов 4-нитрозо-N,N-диметиланилин, тогда как метиламин окисляется метиламиндегидрогеназой и
посредством системы ферментов N-метилглутаматного пути. Ассимиляция образующегося фор-
мальдегида осуществляется во фруктозобисфосфатальдолазном варианте рибулозомонофосфатно-
го пути С1-метаболизма. Аммоний ассимилируется восстановительным аминированием α-кетоглу-
тарата и посредством глутаматного цикла.
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Наземные и морские экосистемы ‒ источники
метанола, метиламина и других С1-соединений,
которые являются субстратами для специализи-
рованной группы аэробных метилотрофных бак-
терий (Троценко и соавт., 2010). Метанол ‒ ши-
роко распространенное соединение, которое об-
разуется в результате деметилирования пектина
клеточных стенок при активном росте клеток
растений и является основным летучим органи-
ческим метаболитом растений, поскольку его
эмиссия в атмосферу составляет более 100 Тг/год
(Федоров и соавт., 2011). Метанол выделяется при
сжигании биомассы, деградации лигнина, в гид-
ротермальных системах морского дна и при вул-
канической деятельности (Dorokhov et al., 2015).
Кроме того, метанол образуется метанотрофны-
ми бактериями при окислении метана и является
одним из метаболитов архей (Троценко, Хмеле-
нина, 2008; Chistoserdova, Lidstrom, 2013; Chistos-
erdova, Kalyuzhnaya, 2018; Enzmann et al., 2018).
Способностью к метилотрофии обладают не

только грамотрицательные, но и грамположи-
тельные прокариоты родов Amicilatopsis, Arthro-
bacter, Mycobacterium, Bacillus. Известно несколь-
ко путей окисления метанола. У большинства
грамотрицательных бактерий ключевую роль в
окислении метанола до формальдегида играют
PQQ-кальций зависимые этанол/метанолдегид-
рогеназы (MxaFI) (Троценко и соавт., 2010). Од-
нако недавно обнаружены метилотрофы, имею-
щие лантанидсодержащую метанолдегидрогеназу
(XoxF) (Vu et al., 2016; Chu, Lidstrom, 2016). У грам-
положительных факультативных метилотрофов
окисление метанола осуществляется либо НАД+-
зависимой формой этого фермента (Bacillus me-
thanolicus C1) (Dijkhuizen, Arfman, 1990, Hektor
et al., 2002), либо метанол: 4-нитрозо-N,N-диме-
тиланилин (НДМА) оксидоредуктазами (нико-
протеиновыми метанолдегидрогеназами), как у
Amicolatopsis methanolica, Mycobacterium gastri
MB19 (Van Ophem et al., 1993, Bystrykh et al., 1993).
Известно, что у представителей рода Rhodococcus,
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растущих на этаноле, также функционируют
НАД(Ф)+- и НДМА-зависимые алкогольдегидро-
геназы (Van Ophem et al., 1993; Schenkels, Duine,
2000), причем НДМА-зависимые ферменты ро-
дококков способны окислять как этанол, так и
метанол (Пирог и соавт., 2008).

Среди широкого спектра С1-соединений био-
генного и абиогенного происхождения можно
выделить также метилированныe амины ‒ вос-
становленные формы органического азота, кото-
рые образуются в природе как побочные продук-
ты разложения белков, аминокислот, некоторых
алкалоидов, азотсодержащих пестицидов, присут-
ствуют в растительных и животных тканях как есте-
ственные продукты азотного обмена. В морской
среде метиламин высвобождается при деградации
четвертичных аминов, таких как бетаин, карнитин,
холин и N-оксид триметиламина, которые ис-
пользуются в качестве осмолитов многими мор-
скими организмами (Nayak et al., 2015; Suleiman
et al., 2016). Метиламин может использоваться
путем прямого окисления до формальдегида с по-
мощью метиламиндегидрогеназы – (МАДГ) или
метиламиноксидазы – (МАО), или через опосре-
дованные пути, включающие перенос метильных
групп на аминокислоты (глутамат, аланин или их
кетоаналоги) с последующим окислением соот-
ветствующих N-метилированных аминокислот.
Этот двустадийный механизм получил название
N-метилглутаматного (N-МГ) пути (Троценко и
соавт., 2010).

Недавно из прибрежной зоны Азовского моря
нами был выделен новый факультативный метило-
троф, отнесенный к роду Rhodococcus. Метилотроф-
ные представители рода Rhodococcus до сих пор были
неизвестны, хотя родококки распространены повсе-
местно, и уже валидно описаны 63 вида (http://
www.bacterio.cict.fr/qr/rhodococcus.htm). Детальное
исследование путей метаболизма метанола и ме-
тиламина у нового метилотрофного родококка
представляется актуальным.

Цель работы – таксономическая и метаболи-
ческая характеристика нового грамположитель-
ного факультативного метилотрофа.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ ИССЛЕДОВАНИЯ
Объекты исследования. Штамм 2AzMo (ВКМ

Ac-2782) был выделен из песка прибрежной зоны
Азовского моря (Крым, Россия) (45°27′25.1′′ с.ш.,
36°27′59.7′′ в.д.). Навеску песка (5 г) помещали в
колбу Эрленмейера (750 мл) с 200 мл среды “К” и
0.5% (об./об.) метанола. Среда “К” содержала
(г/л): KH2PO4 – 2.0; (NH4)2SO4 − 2.0; NaCl – 0.5;
MgSO4 · 7H2O – 0.1; FeSO4 · 7H2O – 0.002; pH 7.4.
Накопительную и чистую культуру получали, как
описано ранее (Kaparullina et al., 2017). Чистоту
культуры проверяли световой микроскопией, а

также по однородности колоний на агаризован-
ных средах “К” с метанолом и Лурия-Бертани. В
качестве референтных использовали типовые
культуры родококков (R. wratislaviensis IEGM
1112T = NCIMB 13082T, R. imtechensis IEGM 940T =
= RKJ300T, R. koreensis IEGM 962T = DNP505T,
R. opacus IEGM 716T), любезно предоставленные
руководителем коллекции, академиком РАН
И.Б. Ившиной (Институт экологии и генетики
микроорганизмов УрО РАН г. Пермь).

Изучение культуральных и физиолого-биохими-
ческих свойств изолята. Для изучения морфологии
и подвижности клеток штамм 2AzMo выращивали
на агаризованных средах “К” и Луриа-Бертани
(2% агар “Difco”, США). Наличие оксидазы опре-
деляли, используя 1% (в./об.) раствор тетраме-
тил-р-фенилендиамин дигидрохлорида. Актив-
ность каталазы выявляли, нанося 3%-ый раствор
перекиси водорода на штрих культуры, выращен-
ной на агаризованной среде.

Температурный диапазон роста определяли,
выращивая культуру в жидкой среде “К” с мета-
нолом в герметично закрытых флаконах на качал-
ке (120 об./мин) при температуре 4‒43°С. Рост
изолята при различных значениях концентрации
метанола (0.1‒7.0%, об./об.), солености (0‒7%
NaCl) и рН исследовали на среде “К”. Значения
рН устанавливали добавлением 1 М NaOH и 5 н
HCl, оптимум рН определяли по удельной скоро-
сти роста штамма при исходных значениях рН
5.0‒10.0 среды.

При изучении способности изолята использо-
вать различные органические соединения в каче-
стве источника углерода и энергии в минеральную
среду вместо метанола вносили 0.05‒0.3% (в./об.)
испытуемого вещества, инокулировали ночной
культурой и инкубировали 14 сут на качалке при
оптимальной температуре. Все летучие вещества
вносили в количестве 0.5% по объему среды.

Для определения спектра используемых суб-
стратов и выявления некоторых биохимических
свойств исследуемого штамма использовали так-
же API тесты (API 20Е, API 20NЕ; “Biomerieux”,
Франция), следуя инструкции производителя.
Рост в атмосфере метана, дихлорметана или
H2/CO2/O2 и чувствительность к антибиотикам
анализировали, как описано ранее (Kaparullina
et al., 2017). Образование индола из L-триптофана
анализировали с реактивом Сальковского (Gor-
don, Weber, 1951). Калибровочную кривую строи-
ли со стандартными растворами индолилуксус-
ной кислоты.

Микроскопия. Изучение морфологии и по-
движности клеток в режиме фазового контраста
проводили с помощью оптического микроскопа
Nikon Eclipse Ci (“Nikon”, Япония), оснащенного
камерой ProgRes SpeedXT core5 (“Jenoptik”, Гер-
мания).
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Энзимологический анализ проводили в бескле-
точном экстракте, как описано ранее (Доронина
и соавт., 2018). Активность никопротеиновой ме-
танолдегидрогеназы определяли спектрофото-
метрически по восстановлению 4-нитрозо-N,N-
диметиланилина при 440 нм с метанолом в каче-
стве донора электронов (Van Ophemet et al., 1993).
Активность ферментов выражали в наномолях
потребленного субстрата или образованного про-
дукта за 1 мин в пересчете на 1 мг белка. Количе-
ственное определение белка проводили методом
Лоури (Lowry et al., 1951).

RAPD-анализ (метод случайной амплифика-
ции полиморфной ДНК) проводили, используя
праймеры OPQ1, OPQ6 (Balachandar et al., 2008).

MALDI-TOF/MS анализ. Для получения MALDI
спектров бактериальных экстрактов использовали
MALDI-TOF Autoflex Speed масс-спектрометр
(“Bruker Daltonik GmbH”, Германия), согласно ра-
нее описанной методике (Horneffer et al., 2004).

Выделение и анализ ДНК. ДНК выделяли с ис-
пользованием набора ZR Fungal/Bacterial DNA
MiniPrep (“Zymo Research”, США) в соответ-
ствии с рекомендациями фирмы-производителя.
Ген 16S рРНК амплифицировали ПЦР, исполь-
зуя универсальные для прокариот праймеры 27f и
1492r (Lane, 1991). Продукты реакции разделяли
методом электрофореза в 1%-ом агарозном геле.
Выделение и очистку фрагментов ДНК из легко-
плавкой агарозы проводили на колонках с исполь-
зованием набора Zymoclean Gel DNA Recovery Kit
(“Zymo Research”, США), согласно инструкции
фирмы-производителя. Секвенирование ПЦР-
фрагментов проводили с помощью набора реак-
тивов CEQ Dye Terminator Cycle Sequencing kit
(“Beckman Coulter”, США) на анализаторе
CEQ2000 XL (“Beckman Coulter”, США). Опреде-
ление Г + Ц состава ДНК и ДНК‒ДНК гибриди-
зацию проводили, как описано ранее (Doronina
et al., 2013).

Филогенетический анализ. Предварительный
анализ сходства последовательностей гена 16S
рРНК проводили по базе данных GeneBank [NCBI]
с помощью пакета программ BLAST [http://nc-
bi.nlm.nih.gov]. Для более точного определения
филогенетического положения изолята нуклео-
тидные последовательности гена 16S рРНК вы-
равнивали c последовательностями референтных
штаммов с помощью программы CLUSTAL W
(Thompson et al., 1997). Филогенетический ана-
лиз выполнен при помощи программы MEGA 5
(Tamura et al., 2011). Филогенетические деревья
(филограммы) строили методом присоединения
соседей (“neighbor-joining”) (Saitou, Nei, 1987).
Статистическую достоверность ветвления оцени-
вали с помощью “bootstrap-анализа” 100 альтер-
нативных филограмм.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ

Морфологические, культуральные и физиолого-
биохимические свойства изолята. Штамм 2AzMo
представлен грамположительными, неподвиж-
ными прямыми или ветвящимися палочками
(рис. 1). На агаризованной минеральной среде с
метанолом колонии желто-коричневые (на среде
Лурия-Бертани ‒ кремовые), точечные, с выпук-
лым профилем, неровным краем и шероховатой
поверхностью. Штамм 2AzMo рос в жидкой среде
“К” с метанолом или Лурия-Бертани без агрега-
ции клеток и образования пигмента. Строгий
аэроб, каталазо- и оксидазоположительный, в ви-
таминах не нуждается. Не рос в атмосфере
H2/O2/CO2, метана и дихлорметана. Рост наблю-
дался на средах с сахарозой, раффинозой, манни-
том, аланином, цитратом, инозитом, фруктозой,
мальтозой, глюкозой, ацетатом, фенилацетатом,
цитратом, глутаматом, сукцинатом, глюконатом,
лактозой, малатом, α-кетоглутаратом, пирува-
том, метиламином, диметиламином, метанолом,
этанолом, диметилсульфоксидом, глицерином,
формальдегидом, ацетоном, Тween 20, пропано-
лом, бензолом, гептаном, толуолом. Однако
штамм 2AzMo не использовал серин, арабинозу,
ксилозу, формиат, ацетамид и триметиламин.
Исследуемый штамм не способен к нитратредук-
ции. Не имел активностей лизин- и орнитинде-
карбоксилаз, аргининдигидролазы, β-глюко- и
β-галактозидазы. Не гидролизовал желатин, не
образовывал сероводород и ацетоин. Уреазополо-
жителен. Синтезировал 6 ± 1 мкг/мл индолпроиз-
водных из L-триптофана. Рос в диапазоне темпе-
ратур 4‒37°C и при рН 4.0‒9.0, оптимально при
28°C и pH 7.5 в присутствии 0.5‒1% метанола и
1% NaCl, но ингибировался 7% NaCl. Чувствителен
к гентамицину, стрептомицину, линкомицину,
неомицину, тетрациклину, новобиоцину, пени-
циллину, канамицину, хлорамфениколу, эритро-
мицину и устойчив к оксациллину и налидиксовой
кислоте.

Генотипическая характеристика. Филогенети-
ческий анализ нуклеотидных последовательно-
стей гена 16S рРНК показал, что исследуемый
штамм 2AzMo имел наибольшее сходство с пред-
ставителями рода Rhodococcus: 99.9% с R. wratisla-
viensis IEGM 1112T, 99.4% с R. imtechensis IEGM
940T и 99.2% с R. koreensis IEGM 962T (рис. 2). По-
скольку выявлен высокий уровень сходства по
16S рРНК, для определения генотипических раз-
личий между штаммом 2AzMo и R. wratislaviensis
IEGM 1112T использовали также метод случайно
амплифицируемой полиморфной ДНК (RAPD-
анализ). Результаты RAPD-анализа показали, что
штаммы имеют различные паттерны продуктов
амплификации, однако результаты, полученные с
использованием MALDI-TOF/MS, выявили иден-
тичность белковых профилей. Наряду с этим,
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ДНК-ДНК гомология между штаммом 2AzMo и
R. wratislaviensis IEGM 1112T составила 76%, что
дало основание отнести наш изолят к данному
виду.

Метаболическая характеристика. Результаты
энзимологического анализа путей первичного и
промежуточного метаболизма клеток R. wratisla-
viensis 2AzMo, выращенных на метаноле, пред-
ставлены в табл. 1. В экстрактах клеток не были
обнаружены активности классической PQQ-за-
висимой и НАД+-зависимой метанолдегидроге-
наз (МДГ). Вместе с тем выявлено, что исследуе-
мый штамм окислял метанол до формальдегида
НДМА-зависимой алкогольдегидрогеназой, ис-
пользующей в качестве искусственного акцептора
электронов НДМА, что, по-видимому, является
отличительной чертой этих ферментов у актино-
бактерий. Однако на основании анализа генома
типовой штамм R. wratislaviensis NBRC 100605T

(NZ_BAWF01000000) установлено наличие в нем
НДМА-зависимой МДГ (WP_037244517). Нами
показано, что R. wratislaviensis NBRC 100605T,
R. imtechensis IEGM 940T, R. koreensis IEGM 962T,

R. opacus IEGM 716T не росли на метаноле и ме-
тиламине. По аминокислотным последователь-
ностям НДМА-зависимая метанолдегидрогеназа
R. wratislaviensis NBRC 100605T идентична более
чем на 90% с таковым ферментом у представите-
лей родов Rhodococcus, Mycobacterium и только на
66% ферментом у Amycolatopsis methanolica
(AAF21473). У исследуемого нами штамма 2AzMo
выявлены высокие активности дегидрогеназ
формальдегида и формиата с искусственным ак-
цептором электронов феназинметосульфатом
(ФМС). Энзимологический анализ показал, что в
экстрактах клеток отсутствовали активности спе-
цифических ферментов серинового и рибулозо-
бисфосфатного путей, хотя в геномах некоторых
родококков обнаружены последовательности
большой субъединицы рибулозо-1,5-бисфосфат-
карбоксилазы. Исследуемый штамм реализовал
рибулозомонофосфатный путь С1-метаболизма,
о чем свидетельствовало наличие активности
ключевого фермента этого пути – гексулозофос-
фатсинтазы (ГФС). Идентичность аминокислот-
ных последовательностей ГФС типового штамма

Рис. 1. Морфология клеток штамма 2AzMo, выращенного на метаноле. Фазовый контраст, длина масштабной метки
10 мкм.

10 мкм
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R. wratislaviensis NBRC 100605T (WP_037231807)

составляла более 90% с таковыми у штаммов

R. opacus (WP_005242427.1), R. jostii (WP_011600601),

R. koreensis (WP_072949731) и Rh. erythropolis
(WP_094617027). Штамм 2AzMo имел гексокина-

зу, активную с АТФ и ферменты окислительного

пентозофосфатного пути (глюкозо-6-фосфат- и

6-фосфоглюконатдегидрогеназы). Активность

альдолазы 2-кето-3-дезокси-6 фосфоглюконата

(путь Энтнера‒Дудорова) отсутствовала. Обна-

ружена активность альдолазы фруктозо-1,6-бис-

фосфата, следовательно, данный штамм реализо-

вал фруктозобисфосфатальдолазный вариант

РМФ-пути. Штамм 2AzMo ассимилировал аммо-

ний восстановительным аминированием α-кето-

глутарата и посредством функционирования
ферментов глутаматного цикла.

Другим С1-соединением, играющим важную

биосферную роль, является метиламин. Результа-
ты энзимологического анализа активностей фер-
ментов путей первичного метаболизма метил-
амина у исследуемого штамма, выращенного на
метиламине, а также на метаноле, представлены в
табл. 2. Показано, что R. wratislaviensis 2AzMo ре-
ализовал прямой путь окисления метиламина до
формальдегида, поскольку имел ФМС-зависи-
мую МАДГ, активность которой в 1.5 раза выше у
клеток, выращенных на метиламине, чем на ме-
таноле. Активность другого фермента – оксидазы
метиламина ‒ была крайне слабой, что, вероятно,

Рис. 2. Филограмма, показывающая положение штамма 2AzMo среди представителей рода Rhodococcus и близких ро-
дов актинобактерий, по результатам сравнения нуклеотидных последовательностей 16S рРНК. Масштаб соответству-
ет 10 нуклеотидным заменам на каждые 100 нуклеотидов (эволюционным расстояниeм). Корень определен включе-
нием последовательности Turicella otitidis 234T (X73976) в качестве внешней группы. Цифрами показана статистиче-
ская достоверность порядка ветвления, определенная с помощью “bootstrap”-анализа 100 альтернативных деревьев.
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исключает существенный вклад этого пути в

окисление метиламина у исследуемого штамма. В

геномах некоторых родококков нами выявлены

аминдегидрогеназы, аминокислотные последо-

вательности которых лишь на 30‒42% идентичны

МАДГ метилотрофных представителей родов

Methylopila и Methylobacterium. Обнаружено, что

активность НДМА-зависимой алкогольдегидро-

геназы с этанолом в клетках, выращенных как на

метаноле, так и на метиламине вдвое превышает

активность фермента с метанолом (табл. 2). Ак-

тивность другого фермента метаболизма метил-

амина, N-метилглутаматдегидрогеназы, катали-

зирующей окислительный распад N-метилглу-

тамата до глутамата и формальдегида, была

выше с ФМС, чем c НАД+. Также обнаружена

активность N-метилглутаматоксидазы наиболее

активной в клетках, выращенных на метиламине.

У исследуемого штамма выявили активность

γ-глутамилметиламидлиазы, которая катализиру-

ет превращение γ-глутамилметиламида до фор-

мальдегида и глутамата. Кроме того, обнаружили

высокие активности γ-глутамилметиламидсинте-

тазы (ГМАС) и N-метилглутаматсинтазы, что

свидетельствовало о реализации N-метилглута-

матного пути. Поиск гена ГМАС в геномах пред-

ставителей рода Rhodococcus показал, что, скорее

всего, этот фермент аннотирован как глутамат-

Таблица 1. Активности ферментов первичного и промежуточного метаболизма в экстрактах клеток штамма
R. wratislaviensis 2AzMo, выращенного на метаноле

* Средние значения результатов трех независимых экспериментов (стандартная ошибка не превышала ± 5%).
** ФМС – феназинметосульфат.

***НДМА ‒ 4-нитрозо-N,N-диметиланилин.

Фермент Кофактор
Активность,

нмоль/мин · мг белка*

Метанолдегидрогеназа НДМА** 26

ФМС*** 0

НАД+ 0

Формальдегиддегидрогеназа ФМС 25

НАД+ 20

Формиатдегидрогеназа ФМС 57

НАД+ 11

Гидроксипируватредуктаза НАДН 0

НАДФН 0

Серин-глиоксилатаминотрансфераза НАДН 0

НАДФН 0

Гексулозофосфатсинтаза 112

Глюкозо-6-фосфатдегидрогеназа НАД+ 7

НАДФ+ 118

6-Фосфоглюконатдегидрогеназа НАД+ 3

НАДФ+ 103

2-Кето-3-дезокси-6-фосфоглюконатальдолаза 0

Фруктозо-1,6-бисфосфатальдолаза 10

Рибулозобисфосфаткарбоксилаза 0

Гексокиназа АТФ 103

Изоцитратдегидрогеназа НАД+ 41

НАДФ+ 9

Глутаматдегидрогеназа НАДН 0

НАДФН 5

Глутаматсинтаза НАДН 0

НАДФН 19

Глутаминсинтетаза АТФ, Mn2+ 12
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аммоний лигаза III типа и имеет 43‒45% иден-
тичности по белку ГМАС c представителями рода
Methylobacterium. В геноме R. jostii RHA1 обнару-
жены ферменты ассимиляции триметиламина и

диметиламина, а также N-метилглутаматсинтаза,
однако непонятно, каким образом может происхо-
дить дальнейшее превращение N-метилглутамата у
данного штамма. На основании результатов на-

Таблица 2. Активности ферментов в экстрактах клеток штамма R. wratislaviensis 2AzMo, выращенного на метил-
амине (1) или метаноле (2)

* Средние значения результатов трех независимых экспериментов (стандартная ошибка не превышала ± 5%). Н.о. – не опре-
деляли.

Фермент Кофактор

Активность*,

нмоль/мин·мг белка

1 2

Метиламиндегидрогеназа ФМС 45 27

N-метилглутаматдегидрогеназа ФМС 79 57

НАД+ 3 1

Никотинопротеин-метанол дегидрогеназа НДМА 21 26

Никотинопротеин-этанол дегидрогеназа НДМА 55 60

Метиламиноксидаза 5 1

N-метилглутаматоксидаза 37 11

γ-Глутамилметиламидлиаза Mn2+ 50 Н.о.

γ-Глутамилметиламидсинтетаза АТФ, Mg2+ 110 Н.о.

N-метилглутаматсинтаза НАД+ 321 Н.о.

Рис. 3. Схема окисления метанола и метиламина у Rhodococcus wratislaviensis 2AzMo. 1 – НДМА метанолдегидрогеназа;
2 – формальдегиддегидрогеназа; 3 – формиатдегидрогеназа; 4 – моноаминооксидаза или метиламиндегидрогеназа;
5 – гексулозофосфатсинтаза; 6 – γ-глутамилметиламидсинтетаза; 7 – N-метилглутаматсинтаза; 8 – N- метилглутамат-
дегидрогеназа; 9 – γ-глутамилметиламидлиаза.
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ших исследований представлена схема метабо-
лизма метанола и метиламина у R. wratislaviensis
2AzMo (рис. 3).

Таким образом, нами впервые представлено
доказательство способности родококков к мети-
лотрофии. Исследованные пути метаболизма ме-
танола и метиламина у метилотрофного предста-
вителя рода Rhodococcus позволяют раскрыть важ-
ную биосферную роль этого микроорганизма и
его перспективность в будущем для применения в
различных биотехнологиях, в том числе для со-
здания биофильтров и биосенсоров для разложе-
ния и детекции поллютантов.
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Abstract—A facultative methylotroph, strain 2AzMo (VKM Ac-2782), was isolated from the coastal zone of
the Sea of Azov. The cells of the isolate are aerobic gram-positive nonmotile rods. Optimal growth occurs at
1% NaCl, 28°C, and pH 7.5 with 1% СH3OH or 0.3% methylamine as the carbon and energy sources. A
broad spectrum of polycarbon substrates is also utilized. Sequencing of the 16S rRNA gene of the strain re-
vealed its similarity to Rhodococcus species: 99.9% to R. wratislaviensis IEGM 1112T (=NCIMB 13082T),
99.4% to R. imtechensis IEGM 940T (=RKJ300T), and 99.2% to R. koreensis IEGM 962T (=DNP505T). The
level of DNA–DNA homology of strain 2AzMo with R. wratislaviensis IEGM 1112T (=NCIMB 13082T) was
76%, supporting its identification as a strain of this species. However, unlike strain 2AzMo, the type strain
R. wratislaviensis IEGM 1112T, as well as other members of this genus (R. imtechensis IEGM 940T, R. koreensis
IEGM 962T, and R. opacus IEGM 716T), do not grow on methanol and methylamine. Methanol oxidation
by R. wratislaviensis 2AzMo is catalyzed by alcohol dehydrogenase, which uses 4-nitroso-N,N-dimethylani-
line as an artificial electron acceptor. Methylamine is oxidized by methylamine dehydrogenase and the en-
zymes of the N-methylglutamate pathway. Formaldehyde is then assimilated via the fructose bisphosphate
aldolase variant of the ribulose monophosphate pathway of C1 metabolism. Ammonium is assimilated by α-
ketoglutarate reductive amination and via the glutamate cycle.

Keywords: Rhodococcus, methylotroph, metabolism, methanol, methylamine
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