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Изучены последовательности геномов двух представителей рода Escheriсhia: производственного
штамма E. coli M-17 и вновь выделенного высокотехнологичного штамма E. coli BM. Подтверждено
что штамм E. coli M-17 обладает характерным для вида биохимическим профилем, показано, что в
его геноме не представлены трансмиссивные гены антибиотикорезистентности, гены патогенно-
сти, вирулентности и интегрированные плазмиды. Впервые был определен сиквенс-тип штамма ‒
ST141. Обнаружено, что штамм E. coli ВM обладает сниженной ферментативной активностью, в его
геноме выявлены детерминанты антибиотикорезистентности (strA, strB, sul2, aadA1), ряд детерми-
нант патогенности и вирулентности, транспозон Tn7, фрагменты встроенных плазмид – IncFIB и
Col156, установлена принадлежность штамма к десятому сиквенс-типу – ST-10. Полученные дан-
ные свидетельствуют, что E. coli M-17 отвечает всем современным требованиям, предъявляемым
к штаммам-продуцентам пробиотиков, тогда как выявленные особенности генома штамма E. coli
ВM не позволяют рассматривать его как производственно-перспективный и использовать для со-
здания пробиотических препаратов, несмотря на то, что штамм обладает хорошими технологиче-
скими характеристиками. Полногеномные последовательности штаммов E. coli M-17 и E. coli ВM
депонированы в Международной базе данных GenBank под номерами NZ_LBDD00000000 и
NZ_LBDC00000000 соответственно.
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Для производства колисодержащих пробиоти-
ков в России используется штамм Escherichia coli
М-17, автором которого является Л.Г. Перетц (Пе-
ретц, 1955). Данный штамм характеризуется ши-
роким спектром полезных свойств и используется
в биотехнологии уже более 70 лет, однако облада-
ет относительно невысокой технологичностью,
что выражается в низкой скорости накопления
биомассы. Это обусловливает необходимость поис-
ка альтернативных производственно перспектив-
ных штаммов этого вида, пригодных для использо-
вания в технологических целях. В настоящей работе
представлены результаты исследования геномов
двух штаммов рода Escherichia – традиционно ис-
пользующегося при производстве пробиотиков
E. coli M-17 и нового штамма E. coli BM, выделен-
ного из кишечника здорового человека и характе-
ризующегося хорошей технологичностью.

Согласно современным нормативным доку-
ментам безопасность штаммов-продуцентов про-
биотиков должна быть подтверждена отсутствием у
них трансмиссивных генов антибиотикорезистент-
ности, генов вирулентности, островов патогенно-
сти, интегрированных плазмид и транспозонов
(МУ № 2.3.2.2789-10, 2010; МУК № 4.2.2602-10,
2011). Биологические свойства и технологические
характеристики обоих штаммов были изучены
ранее, однако углубленное исследование их гено-
мов не проводилось (Гайдеров, 2007; Ладыгина и
соавт., 2009). В рамках настоящей работы было
проведено изучение полногеномных последова-
тельностей штаммов с применением следующих
ресурсов, доступных в режиме он-лайн: Между-
народной базы данных последовательностей ге-
номов Escherichia и Shigella “EnteroBase” при уни-
верситете Уорика (Warwick Medical School, UK,
http://enterobase.warwick.ac.uk) и сервисов, до-
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ступных на сайте Центра геномной эпидемиоло-
гии (Center for Genomic Epidemiology, Denmark,
http://www.genomicepidemiology.org/). Это позво-
лило проанализировать геномы на наличие детер-
минант патогенности, антибиотикорезистентности,
вирулентности, а также провести их молекулярное
типирование с использованием метода мультило-
кусного сиквенс типирования (MLST).

Цель работы – изучение геномов штамма E. coli
M-17 и штамма E. coli BM на наличие детерми-
нант антибиотикорезистентности, патогенности,
вирулентности, интегрированных плазмид и
транспозонов.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ ИССЛЕДОВАНИЯ

Объекты исследования. В работе использовали
штаммы Escherichia coli M-17 и E. coli BM. Штамм
E. coli M-17 получен из коллекции маточных куль-
тур ФГУП НПО “Микроген” Минздрава России,
г. Нижний Новгород, Нижегородское предприя-
тие по производству бактерийных препаратов
“ИмБио”; штамм зарегистрирован в коллекции
Научного центра экспертизы средств медицин-
ского назначения (ГКПМ № 240418). Штамм
E. coli BM, полученный из коллекции лаборатории
микробиома человека и средств его коррекции
ФБУН ННИИЭМ им. академика И.Н. Блохиной
Роспотребнадзора, выделен из кишечника здоро-
вого человека и охарактеризован как высокотех-
нологичный. Штаммы получены в лиофильно
высушенном состоянии.

Восстановление штаммов проводили с исполь-
зованием мясо-пептонного бульона “HiMedia”
(Индия). Подрощенную культуру титровали в
диапазоне разведений 10–1–10–7 и проводили вы-
севы по 0.05 мл на среду Эндо (питательная среда
для выделения энтеробактерий – агар Эндо ГРМ,
Оболенск, Россия), посевы инкубировали при
37 ± 1°С в течение 24 ч. Выросшие колонии мик-
роорганизмов оценивали по морфологии и отбира-
ли для расширенного изучения биохимических
свойств с использованием пластин биохимических,
дифференцирующих энтеробактерии (ПБДЭ) “Ди-
агностические системы” (Россия), систем инди-
каторных бумажных для идентификации микро-
организмов (СИБ) – набор № 2 для межродовой
и видовой дифференциации энтеробактерий (АО
НПО “Микроген” МЗ РФ, Россия) а также сред
“HiMedia” (Индия).

Геномную ДНК выделяли с использованием
коммерческого набора QIAamp DNA Mini Kit
(“Qiagen”, Германия), фрагментацию производили
с использованием системы ультразвуковой фраг-
ментации Covaris E210 (“Applied Biosystems”, США)
согласно инструкции производителя. Очистку
смеси и отбор фрагментов 300‒500 п.н. проводи-
ли при помощи магнитных частиц Agencourt

AMPure beads (“Beckman Coulter”, США). Для
подготовки библиотек использовали набор
TrueSeq (“Illumina Inc.”, США), секвенирование
выполняли на платформе MiSeq (“Illumina Inc.”,
США). Короткие прочтения собирали в контиги
с помощью программы CLC Bio v. 8.0 (“Aarhus”,
Дания).

Аннотацию генома производили с помощью
утилиты Prokka v. 1.11 (Seemann, 2014) и геномного
сервера RAST (http://rast.nmpdr.org). Для подроб-
ного изучения генома использовали специализи-
рованные программные продукты, доступные на
сайте Центра геномной эпидемиологии (https://
cge.cbs.dtu.dk/services/). Изучение CRISPR-регио-
на проводили с использованием программы
CrisprFinder (Grissa et al., 2017), поиск детерми-
нант антибиотикорезистентности и патогенности
с использованием ResFinder 2.1 и PathogenFinder
(Zankari et al., 2012; Cosentino et al., 2013). Для по-
иска детерминант вирулентности применяли
программу VirulenceFinder, для обнаружения ин-
тегрированных плазмид – PlasmidFinder 1.3, уста-
новление серотипа проводили с помощью Sero-
typeFinder 1.1, для изучения геноварианта адгезина
FimH применяли сервис FimHTyper (Joensen
et al., 2014; Carattoli et al., 2014; Joensen et al., 2015;
Roer et al., 2017).

MLST типирование проводили с использова-
нием программы MLST-1.8 Server (Larsen et al.,
2012) и базы данных MLST университета Уорика
(Mark Achtman Database, http://mlst.warwick.ac.uk/
mlst/dbs/Ecoli/) с помощью анализа последова-
тельностей семи генов “домашнего хозяйства”
(Alikhan et al., 2018).

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
В результате исследования биохимических

свойств штаммов E. coli с помощью стандартных
тест-систем ПБДЭ и СИБ, а также дополнитель-
ных тестов (ксилоза, рамноза, дульцит и тест на
желатиназную активность) с использованием
сред HiMedia были выявлены отличия в биохими-
ческих профилях штаммов. E. coli M-17 обладает
способностью ферментировать сахарозу, мальто-
зу, сорбит, глюкозу, лактозу, арабинозу, маннит,
ксилозу, рамнозу, образует индол, обладает β-га-
лактозидазной активностью, утилизирует цитрат
натрия с глюкозой, обладает лизин- и орнитинде-
карбоксилазами. Штамм не способен разжижать
желатин, утилизировать цитрат и малонат натрия,
не обладает аргининдегидролазой, фенилаланин-
дезаминазой, не образует ацетилметилкарбинол,
не ферментирует инозит, дульцит, не гидролизует
мочевину, не образует сероводород. Именно такой
биохимический профиль характерен для штамма
E. coli M-17, предложенного Л.Г. Перетцем в 1930 г.
и заявленным в фармакопейной статье на сухой
колибактерин (Перетц, 1955). Штамм E. coli BM
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отличается тем, что не способен ферментировать
сахарозу, мальтозу, сорбит, не декарбоксилирует
орнитин.

При проведении полногеномного секвениро-
вания E. coli M-17 и E. coli BM было собрано 42
(N50 = 465.806, среднее покрытие 250) и 59
(N50 = 205.755, среднее покрытие 250) контигов
соответственно. Дальнейший анализ позволил
установить основные характеристики геномов
штаммов (табл. 1).

Очевидно, что оба штамма обладают сходными
размерами геномов, в обоих геномах присутствуют
опероны синтеза колицина V, а E. coli М-17 содер-
жит еще дополнительно гены синтеза колицина В.

В геномах обоих штаммов присутствуют
CRISPR-регионы, локус CRISPR E. coli M-17 на-
ходится в пределах 57 контига (LBDD01000002), а
E. coli ВМ ‒ 68 (LBDC01000001). По структурной
организации эти детерминанты обоих штаммов
можно отнести к I-E типу, что типично для пред-
ставителей рода Escherichia (Makarova et al., 2015).
Отличительной чертой этого типа является нали-
чие гена cas3, который кодирует одноцепочечную
ДНК, стимулирующую хеликазу, раскручиваю-
щую двухцепочечную ДНК (рис. 1).

В ряде случаев CRISPR-кассеты микроорга-
низмов используют для штаммового типирова-
ния, так как данная область генома не коррелирует
с филогенией, и ее строение может отличаться да-
же у разных штаммов одного вида (Makarova et al.,
2015). Однако в ходе работы мы установили, что
хотя CRISPR-локусы обоих штаммов отличаются
компоновкой Cas-белков и имеют разные после-
довательности спейсеров и повторов (рис. 1), их
спейсеры не штаммоспецифичны и имеют 100%
идентичность с последовательностями ряда дру-
гих E. coli, представленных в базе данных Gen-
Bank.

Геномный контекст метаболизма штаммов
изучен с использованием RAST. Установлено, что
в геномах детерминированы несколько путей
центрального метаболизма углеводов: гликолиз,
путь Энтнера‒Дудорова и пентозофосфатный путь.
С использованием алгоритма KEGG map (http://
rast.nmpdr.org/seedviewer.cgi) показано, что метабо-
лические пути штаммов не имеют особенностей,

однако в геноме штамма E. coli M-17 присутствуют
детерминанты, ответственные за утилизацию саха-
розы: гены сахарозо-6-фосфат гидролазы (scrB),
фосфофруктокиназы (fruK) и соответствующая
транспортная система (PTS scrA). В то же время у
штамма E. coli ВM данные детерминанты отсут-
ствуют, что соотносится с особенностями его
биохимического профиля – штамм не способен
ферментировать сахарозу. Кроме того, E. coli ВM
не декарбоксилирует орнитин, не ферментирует
мальтозу и сорбит, что является его отличитель-
ной особенностью, так как более 90% штаммов
E. coli утилизируют мальтозу и сорбит, а способ-
ность к утилизации сахарозы и орнитина у пред-
ставителей вида вариабельна (De Vos et al., 2009).
Отмечено, что в геноме штамма детерминанты
метаболизма мальтозы, сорбита и орнитина име-
ются, но по какой-то причине не проявляются фе-
нотипически. Подобная “потеря” отдельных детер-
минант или их “выключение” может быть связана с
приспособлением микроорганизма к специализи-
рованной экологической нише – кишечнику че-
ловека (Равин, Шестаков, 2013). В целом, оба
штамма обладают выраженным метаболическим
потенциалом, способны синтезировать колици-
ны и утилизировать широкий спектр субстратов.
Полногеномные последовательности штаммов
были проанализированы на наличие детерми-
нант антбиотикорезистентности, патогенности,
вирулентности, наличие интегрированных плаз-
мид и транспозонов. При этом установлено, что в
состав обоих геномов входит кластер транспорт-
ных генов (mdtABCD), наличие которого обуслов-
ливает устойчивость к новобиоцину и доксихолату,
гены MAR локуса, отвечающего за систему эф-
флюкса лекарственных, в том числе и антибактери-
альных препаратов, а также другие виды молеку-
лярных эффлюксных помп: cmeA, cmeB, tolC, acrR,
macA, macB, семейств MATE и MFS. Все перечис-
ленные детерминанты имеют хромосомную лока-
лизацию, типичны для представителей рода и не
представляют угрозы в плане трансмиссивного
распространения (Baranova, Nikaido, 2002; Alek-
shun, Levy, 2004).

При исследовании штамма E. coli M-17 не было
обнаружено детерминант антибиотикорезистент-

Рис. 1. Организация CRISPR-кассет двух штаммов E. coli. Стрелками обозначены соотвествующие Cas-белки, ромбы
обозначают повторы, прямоугольники – уникальные спейсеры.

E. coli M-17
CRISPR repeat sequence

CRISPR repeat sequence

Cas1 Csy1 Csy2 Csy3 Csy4

S16 S15

S14 S13

Cas3

Cas3 Cse1 Cse4 Cse3 Cas1 Cas2E. coli BM
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Таблица 1. Фенотипические и генетические характеристики штаммов E. coli M-17 и E. coli BM

Штамм E. coli M-17 E. coli ВМ

Б
ио

хи
м

ич
ес

ка
я

ак
ти

вн
ос

ть

САХ* + ‒

МАЛ + ‒

СОР + ‒

ОРН + ‒

Размер генома, п.н. 5105186 5224908

GC, % 50.7 50.7

Количество генов 5.107 5.559

CDS (последовательности, кодирующие 
белки)

4.930 5.094

CRISPR-регион 1 1

Опероны синтеза колицинов Колицин V
Contig_14 LBDD01000032
3025_2210
Колицин В
Contig_72 NZ_LBDD01000012
40387_41076

Колицин V
Contig_107 NZ_LBDC01000009
94132_94620

Д
ет

ер
м

ин
ан

ты
ан

ти
би

от
ик

ор
ез

ис
те

нт
но

ст
и

strB ‒ Contig_22 NZ_LBDC01000022.1
5610_6446

aadA1 ‒ Contig_61 NZ_LBDC01000028.1
29677_30465

strA ‒ Contig_22 NZ_LBDC01000022.1
4807_5610

sul2 ‒ Contig_22 NZ_LBDC01000022.1
3931_4746

DfrA1 ‒ Contig_61 NZ_LBDC01000028.1
31142_31615

mdtABCD claster Contig_55 LBDD01000001
1044601_1048971

Contig_78 LBDC01000013.1
73875_69381

MAR locus Contig_66 LBDD01000004
415943_417243

Contig_103 NZ_LBDC01000020
25244_23280

Эффлюксные помпы CmeA CmeB
Contig_63 LBDD01000005
431924_436197
TolC Contig_63 LBDD01000005
202366_203847
AcrR Contig_63 LBDD01000005
431525_430863
MacA MacB
Contig_57 LBDD01000002
117495_114479
MATE MDR Pump
Contig_65 LBDD01000007
225090_223717
MFS Contig_76 LBDD01000003
414925_416151

CmeA Contig_32 LBDC01000025
10318_9161
CmeB Contig_56 LBDC01000005
102713_105862
TolC Contig_99 LBDC01000002
186357_184876
MacA Contig_60 NZ_LBDC01000016
47123_46008
MATE MDR pump
Contig_100 LBDC01000003
292755_291382
MFS Contig_72 NZ_LBDC01000015
92555_93781
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ности, способных к трансмиссивному переносу, в
то время как в геноме штамма E. coli ВM обнару-
жен ген устойчивости к сульфаниламидам sul2,
который кодирует сульфаниламид устойчивую
дигидроптероат синтазу, гены устойчивости к
аминогликозидам: ген aadA1, кодирующий ами-
ногликозид-аденилилтрансферазу, гены strB и
strA, кодирующие аминогликозидфосфотрансфе-
разы, детерминанту устойчивости к триметопри-
му dfrA1. В изучаемом геноме детерминанты sul2,
strB и strA, находящиеся в 22 контиге, фланкированы
белками из семейства транспозаз (WP_001120891.1), а
гены aadA1 и dfrA1, расположенные в пределах 61
контига, входят в состав транспозона Tn7, кото-
рый играет немаловажную роль в переносе гене-
тической информации и распространении генов
антибиотикорезистентности (Петрова, 2008).

При изучении детерминант вирулентности и
патогенности в геномах обоих штаммов не было
обнаружено детерминант, кодирующих энтеро-
токсины Stx1 и Stx2, термостабильный токсин St,
интимины Eae, энтерогемолизины Ehx, которые
связаны с клинически значимыми диареегенными
штаммами E. coli (Карцев и соавт., 2018). Однако в
геноме E. coli BM обнаружены другие значимые
детерминанты: ген плазмидного происхождения
tieB, также кодирующий энтеротоксин, ген бифунк-
ционального адгезина iha, ген глутаматдекарбокси-

лазы gad и ген, кодирующий белок мобильного пе-
реноса Exc1 (табл. 1). По данным сервиса Pathogen-
Finder штамм E. coli BM отнесен к патогенным для
человека (score = 0.868). В геноме E. coli M-17 детер-
минант патогенности и вирулентности не выяв-
лено, штамм охарактеризован как непатогенный
(score = 2.0).

С использованием программы PlasmidFinder-
1.3 геномы штаммов были проверены на наличие
интегрированных плазмид и их фрагментов.
Установлено, что геном E. coli M-17 не содержит
интегрированных плазмид, а геном E. coli ВM со-
держит фрагменты двух плазмид – IncFIB, харак-
терной для уропатогенных эшерихий, и Col156.
Гены плазмидного происхождения расположены в
пределах 46 и 73 контигов и кодируют комплекс
белков конъюгативного переноса TraA, TraM, TraY
и т.д. (табл. 1).

Далее было изучено наличие и геноварианты
гена fimH, детерминирующего маннозочувстви-
тельные пили I типа, отвечающие за адгезию кле-
ток E. coli (Маркова и соавт., 2018). Установлено,
что оба штамма несут этот ген, причем ген fimH
E. coli M-17 принадлежит к 14 типу, а fimH E. coli
ВM – к 215. Отдельные исследователи рассматрива-
ют наличие fimH как признак, обусловливающий
потенциальную вирулентность микроорганизма,
связанную с высокими показателями адгезии и

* САХ – сахароза, МАЛ – мальтоза, СОР – сорбит, ОРН – орнитин.
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TieB ‒ Contig_73 LBDC01000014
73595.74770

iha ‒ Contig_51 LBDC01000012
2522.4612

gad ‒ Contig_99 LBDC01000002
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Транспозон Tn7 ‒ Contig_61 NZ_LBDC01000028
19928_27710

IncFIB ‒ Contig_46 LBDC01000004
186596_217956

Col156 ‒ Contig_73 LBDC01000014
68539_69105

Серотип О2:Н6 О21:Н4

FimH тип 14 215

ST 141 10

Номер в БД GenBank NZ_LBDD00000000.1 NZ_LBDC00000000.1

Номер в БД EnteroBase ESC_GA8607AA ESC_IA6791AA

Штамм E. coli M-17 E. coli ВМ

Таблица 1. Окончание
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биопленкообразованием и, следовательно, не-
пригодность для производственных целей (Неча-
ева и соавт., 2016; Слукин и соавт., 2017). Однако,
согласно современным данным, наличие пилей
первого типа и собственно адгезина fimH не все-
гда связано с проявлением вирулентности и
встречается у штаммов E. coli, не обладающих ад-
гезивно-инвазивным фенотипом, причем повы-
шенную способность к адгезии и инвазии авторы
связывают с точечными мутациями гена fimH в
“горячих точках” (Dreux et al., 2013). В генах fimH
исследованных штаммов не обнаружено мута-
ций, обусловливающих замены G73A/E/R/W и
T158A/P и способствующих повышенной адгезии
бактериальной клетки на эпителиоцитах кишеч-
ника, характерной для адгезивно-инвазивных
E. coli (AIEC). Fim-типы 14 и 215, принадлежность
к которым обнаружена в ходе исследования, не
свойственны патогенным штаммам и достаточно
редко встречаются среди популяции E. coli (Roer
et al., 2017).

С использованием программного продукта
SerotypeFinder-1.1 были проанализированы де-
терминанты антигенов штаммов E. coli: гены,
кодирующие структурный белок флагеллин FliC
(KLD44527.1; KLD52182.1) и белки O-антигена:
Wzx (KLD49178.1; KLD50213.1) и Wzy (KLD49266.1;
KLD50216.1). Установлено, что штамм E. coli M-17
принадлежит к серотипу О2:Н6, а штамм E. coli
ВM имеет серотип О21:Н4.

В рамках настоящей работы было проведено
MLST-типирование штаммов с использованием
схемы, предложенной в университете Уорика. В
данной схеме используются фрагменты семи генов
“домашнего хозяйства” – гены аденилаткиназы
(adk), фумаратгидратазы (fumC), ДНК-гиразы
(gyrB), изоцитратдегидрогеназы (icd), малатдегид-
рогеназы (mdh), аденилосукцинатдегидрогеназы
(purA), рекомбиназы А (recA). Установлено, что
штамм E. coli M-17 принадлежит к 141 сиквенс-
типу (ST-141), а E. coli ВM отнесен к 10 сиквенс-
типу (ST-10) (табл. 2).

Согласно информации международной базы
данных EnteroBase (дата обращения 28.04.2018) 12
штаммов из 24, имеющих серотип О2:Н6, принад-
лежат к 141 сиквенс-типу; они характеризуются как
непатогенные и не связаны с клиническими прояв-
лениями заболеваний.

Штамм E. coli ВM имеет серотип О21:Н4 и от-
несен к 10 сиквенс-типу (ST-10). На момент обра-
щения (28.04.2018) в базе EnteroBase зарегистри-
ровано четыре штамма с серотипом О21:Н4, два из
которых представлены десятым сиквенс-типом,
причем один из этих штаммов человеческого про-
исхождения охарактеризован как энтероагрега-
тивный (EAEC) и ассоциирован с диарейным
синдромом. Кроме того, к этому же ST-комплек-
су (ST complex 10), принадлежат гетеропатоген-
ные штаммы E. coli, проявляющие себя как энте-
ро- и уропатогены (Карцев и соавт., 2018).

Таким образом, в ходе проведенной работы по-
казано, что штамм E. coli M-17 не содержит детер-
минант антибиотикорезистентности, вирулентно-
сти, интегрированных плазмид, по совокупности
данных анализа полногеномной последователь-
ности и молекулярного типирования штамм не
является патогенным для человека и может ис-
пользоваться для производства пробиотиков и
БАД к пище.

В свою очередь штамм E. coli ВM обладает ком-
плексом генов антибиотикорезистентности, виру-
лентности, несет гены мобильных элементов, инте-
грированные плазмиды и является патогенным для
человека. Результаты молекулярного типирования
позволили установить его сиквенс-тип – ST-10, и
подтвердили принадлежность к эпидемически
значимому клону. Полученные данные исключа-
ют использование данного штамма как пробио-
тического в соответствии с современными регла-
ментирующими документами.

Полученные результаты доказывают, что ис-
пользование полногеномного секвенирования,
позволяющего выявить и проанализировать все
интересующие исследователей детерминанты и
провести молекулярное типирование штамма,
является приоритетным при работе с производ-
ственно перспективными штаммами.

СОБЛЮДЕНИЕ ЭТИЧЕСКИХ СТАНДАРТОВ
Настоящая статья не содержит каких-либо ис-

следований с использованием животных в каче-
стве объектов.

КОНФЛИКТ ИНТЕРЕСОВ
Авторы заявляют, что у них нет конфликта ин-

тересов.

Таблица 2. Аллельные профили исследуемых штаммов Eshcerihia

Штамм
Аллели

ST
adk fumC gyrB icd mdh purA recA

E. coli M-17 10 11 4 8 8 8 2 141
E. coli ВM 13 52 10 14 17 25 17 10
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Abstract—Genomic sequences were studied for two Escheriсhia coli strains: an industrial strain E. coli M-17
and a newly isolated high-technology strain E. coli BM. E. coli M-17 was confirmed to possess the species-
specific biochemical profile; transmissive genes of antibiotic resistance, pathogenicity, and virulence, as well
as integrated plasmids were not revealed. The sequence type of the strain was found to be ST141. E. coli ВM
was found to possess decreased enzymatic activity. Its genome was found to contain determinants for antibi-
otic resistance (strA, strB, sul2, aadA1), several pathogenicity and virulence determinants, the Tn7 trans-
poson, and fragments of incorporated plasmids (IncFIB and Col156). The strain was found to belong to the
tenth sequence type, ST-10. These results indicate that E. coli strain M-17 satisfies all modern requirements
to probiotic-producing strains, while due to genomic properties of E. coli ВM this strain may not be consid-
ered industrially promising for production of probiotic preparations, in spite of its good technological char-
acteristics. Complete genome sequences of the strains E. coli M-17 and E. coli ВM were deposited to Gen-
Bank under accession nos. NZ_LBDD00000000 and NZ_LBDC00000000, respectively.

Keywords: Escherichia coli М-17, whole genome sequencing, genome annotation, probiotic strains
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