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Аэробные метанотрофные бактерии рода Methylomonas населяют широкий спектр местообитаний,
включающий пресноводные водоемы, осадки рек, болота, рисовые чеки, покрывающие почвы сва-
лок и переувлажненные почвы. Подавляющее большинство ныне описанных видов этого рода
представлены нейтрофильными, подвижными, растущими на метане палочковидными бактерия-
ми, пигментация которых варьирует от желтой до розовой и красной. В настоящей работе описан
новый, непигментированный изолят этих бактерий, штамм MW1T, который был выделен из донных
отложений горной реки Хоста (Краснодарский край, Россия). Штамм MW1T рос на метане и мета-
ноле в диапазоне температур от 8 до 37°C (с оптимумом 25‒30°C) и диапазоне рН 5.5‒7.5 (с оптиму-
мом 6.3‒7.0). Последовательность гена 16S рРНК штамма MW1T обнаруживала 95.48–98.47% сход-
ства с таковыми у ранее описанных видов Methylomonas. Ближайшим таксономически охарактери-
зованным филогенетическим родственником штамма MW1T являлся M. fluvii EbBT, выделенный из
осадков реки Эльба. Полная последовательность генома, определенная для штамма MW1T, имела
размер 4.6 млн нт., содержала 3 оперона рРНК и около 4200 белок-кодирующих генов, включая кла-
стер генов pmoCAB мембранной метанмонооксигеназы. Растворимая метанмонооксигеназа в гено-
ме не закодирована. Содержание пар Г + Ц в ДНК составило 52.4%. Сходство нуклеотидной после-
довательности генома штамма MW1T с последовательностями геномов ранее описанных представи-
телей рода Methylomonas составило от 79.4 до 82.1%. Мы предлагаем классифицировать этот
штамм как представителя нового вида рода Methylomonas, M. montana sp. nov. Штамм MW1T

(=VKM 3737T = UQM 41536T) является типовым штаммом нового вида.
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пресноводные осадки, анализ генома
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Род Methylomonas принадлежит к семейству
Methylococcaceae класса Gammaproteobacteria и
объединяет аэробных метанотрофных бактерий,
единственными источниками углерода и энергии
которых являются метан и метанол (Bowman, 2016).
Ключевым ферментом этих бактерий является
мембранная метанмонооксигеназа (мММО), осу-
ществляющая окисление метана в метанол, кото-
рая локализуется во внутрицитоплазматических
мембранах (ВЦМ) I типа, характерных для мета-
нотрофных представителей Gammaproteobacteria.
Растворимая метанмонооксигеназа (рММО) также
присутствует у некоторых штаммов рода Methylo-
monas, однако примеры таких организмов немного-
численны (Auman, Lidstrom, 2002; Bussmann et al.,
2021). Ассимиляция углерода у Methylomonas spp.
осуществляется по рибулозомонофосфатному пути

(Bowman et al., 1993). В качестве источников азота
эти метанотрофы используют нитрат, нитрит, ам-
моний и мочевину; некоторые представители ро-
да способны фиксировать атмосферный азот (Au-
man et al., 2001; Ogiso et al., 2012; Danilova et al.,
2013).

Метанотрофные бактерии рода Methylomonas
населяют широкий спектр местообитаний, включа-
ющий пресноводные водоемы (Auman, Lidstrom,
2002), осадки рек (Bussmann et al., 2021), болотные
экосистемы (Kip et al., 2011; Данилова, Дедыш,
2014), рисовые чеки (Dianou et al., 2012), воды
шахт (Bowman et al., 1990; Kalyuzhnaya et al., 1999),
покрывающие почвы свалок (Chen et al., 2007) и
очистные сооружения (Hoefman et al., 2014; Chang
et al., 2021).

ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНЫЕ
СТАТЬИ
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В настоящее время род Methylomonas включает
10 видов с валидно опубликованными именами:
M. methanica (Whittenbury, Krieg, 1984), M. auranti-
aca, M. fodinarum (Bowman et al., 1990), M. scandi-
navica (Kalyuzhnaya et al., 1999), M. koyamae (Ogiso
et al., 2012), M. lenta (Hoefman et al., 2014), M. paludis
(Danilova et al., 2014), M. albis, M. fluvii (Bussmann
et al., 2021) и M. rapida (Tikhonova et al., 2023). Еще
два вида этого рода, “M. denitrificans” (Kits et al.,
2015) и “M. rhizoryzae” (Zhu et al., 2020), также бы-
ли предложены, но пока не вошли в число вали-
дированных. Подавляющее большинство ныне
охарактеризованных изолятов этого рода являются
подвижными палочковидными бактериями, оп-
тимально растущими в нейтральном диапазоне
значений рН и температур от 25 до 35°C. Исключе-
ния составляют умеренно ацидофильный M. paludis
(Danilova et al., 2014), а также психротолерантные
M. scandinavica (Kalyuzhnaya et al., 1999), M. albis и
M. fluvii (Bussmann et al., 2021).

Специфической особенностью всех охарак-
теризованных к настоящему времени Methylo-
monas spp. является наличие пигментации клеток,
которая варьирует от желтой до розовой и крас-
ной. У представителей видов M. paludis, M. lenta и
M. albis пигментация выражена слабо, но, тем не
менее, она имеется (Danilova et al., 2014; Hoefman
et al., 2014; Bussmann et al., 2021). Анализ состава
каротиноидных пигментов у M. rapida показал,
что они представлены ликопином и его произ-
водными (Tikhonova et al., 2023).

Настоящая работа была посвящена изучению
морфологических, физиологических, ростовых и
геномных характеристик нового непигментирован-
ного изолята рода Methylomonas, штамма MW1T, вы-
деленного из донных отложений горной реки
Хоста, Краснодарский край. На основании ре-
зультатов проведенных исследований мы предла-
гаем отнести штамм MW1T к новому виду рода
Methylomonas.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ ИССЛЕДОВАНИЯ
Источник выделения и условия культивирова-

ния. Штамм MW1T был выделен в 2021 г. из проб
донных отложений реки Хоста, Краснодарский
край, Россия (43°53′33.48′′ N, 39°87′82.47′′ E), ото-
бранных в небольшой заводи.

Для получения накопительных культур
аликвоту донных отложений (20 мл) вносили во
флаконы объемом 500 мл, добавляя 100 мл разбав-
ленной минеральной среды NMS (dNMS) следую-
щего состава (г л–1): KNO3 – 0.4; MgSO4 · 7H2O –
0.4; CaCl2 · 2H2O – 0.08; 1% (об./об.) 0.2 М фосфат-
ного буфера (рН 6.5) и 0.1% (об./об.) раствора мик-
роэлементов для метанотрофов (Гальченко, 2001)
следующего состава (г/л): ЭДТА – 5; FeSO4 · 7H2O –
2; ZnSO4 · 7H2O – 0.1; MnCl2 · 4H2O – 0.03; CoCl2 ·

· H2O – 0.2; CuCl2 · 5H2O – 0.1; NiCl2 · 6H2O – 0.02;
Na2MoO4 – 0.03. Содержание метана в газовой
фазе доводили до 30 об. %. Культивирование про-
водили на шейкере-инкубаторе Biosan ES-20/60
при 150 об./мин при 25°C. Мониторинг роста ме-
танотрофов в накопительных культурах осу-
ществляли визуально и с использованием фазо-
во-контрастной микроскопии на микроскопе
Axioplan 2 (“Zeiss”, Йена, Германия), с увеличе-
нием ×1000. Через 10 сут инкубации обогащен-
ную метанотрофными бактериями накопитель-
ную культуру подвергали предельным разведени-
ям: 0.5 мл суспензии клеток смешанной культуры
последовательно разводили во флаконах общим
объемом 60 мл, с добавлением 5 мл среды dNMS.
Флаконы герметично закрывали, вводили метан
шприцем с бактериальным фильтром 0.22 мкм до
30% СН4 в газовой фазе и инкубировали на качалке
(150 об./мин) при комнатной температуре в тече-
ние 2 сут. Культуру, выросшую во флаконе с наи-
большим разведением, анализировали с помо-
щью фазово-контрастной микроскопии и под-
вергали последующему рассеву. Процедуру
повторяли до получения культуры, состоящей из
морфологически одинаковых клеток, после чего
клеточные суспензии высевали на аналогичную
агаризованную среду dNMS. Чашки Петри инку-
бировали при комнатной температуре в эксика-
торах, содержащих около 30% (об./об.) метана в
газовой фазе. Колонии, появляющиеся на чашках,
отбирали и повторно рассевали на агаризованную
среду. Чистоту полученных изолятов проверяли с
помощью фазово-контрастной микроскопии и
рассевом на разбавленный в 10 раз агар Луриа‒Бер-
тани (1.0% триптона, 0.5% дрожжевого экстракта,
1.0% NaCl).

Электронная микроскопия. Для электронной
микроскопии клетки экспоненциально растущей
культуры осаждали центрифугированием и фик-
сировали 2.5% (вес/об.) раствором глутаральде-
гида в 0.05 М какодилатном буфере (рН 7.2) в те-
чение 1 ч при 4°C, а затем фиксировали в OsO4
(1% раствор; вес/об.) с добавлением рутениевого
красного (конечная концентрация в растворе 0.5%
(вес/об.) в том же буфере в течение 4 ч при 20°C.
После фиксации образцы последовательно вы-
держивали в 3% растворе уранилацетата в 30%
этаноле в течение 4 ч, затем в 70% этаноле в тече-
ние 12 ч при 4°C. Материал обезвоживали в 96%-
ном этиловом спирте (2 обработки по 15 мин), затем
в абсолютном ацетоне (3 обработки по 10 мин). Об-
разцы заливали в эпоксидную смолу Epon 812
(Ероху Embedding Medium Epon® 812, “Sigma-Al-
drich”, США). Ультратонкие срезы делали на
микротоме LKB-III (“LKB”, Швеция), контра-
стировали 3% водным раствором уранилацетата
(при 37°C, 20 мин), затем цитратом свинца при
37°C в течение 20 мин (Reynolds, 1963). Электрон-
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но-микроскопические исследования проводили
на базе ЦКП “Коллекция UNIQEM” ФИЦ Био-
технологии РАН. Ультратонкие срезы исследова-
ли на просвечивающем электронном микроскопе
JEM 100CXII (“Jeol”, Япония) при ускоряющем
напряжении 80 кВ. Фотодокументирование мате-
риалов осуществляли с помощью цифровой си-
стемы вывода оптических изображений Morada
G2 (“Olympus”, Япония).

Экстракция ДНК. Культуру штамма MW1T вы-
ращивали в жидкой среде dNMS в течение 24 ч
при 25°C на шейкер-инкубаторе при 150 об./мин.
Суспензию клеток центрифугировали при
12000 об./мин в течение 5 мин. Супернатант сли-
вали, а осадок использовали для экстракции ге-
номной ДНК по стандартному протоколу с ис-
пользованием CTAB – фенол/хлороформ (Wilson,
2001).

Идентификация изолята. Идентификацию
штамма MW1T проводили путем анализа последо-
вательности гена 16S рРНК, ПЦР-амплификацию
которого осуществляли с использованием универ-
сальных для бактерий праймеров 9F/1492R (Weis-
burg et al., 1991). Для очистки ПЦР-амплифициро-
ванных фрагментов использовали набор Wizard®
SV Gel and PCR Clean-Up System (“Promega”,
США) в соответствии с рекомендациями фирмы
производителя. Секвенирование гена 16S рРНК
проводили на базе ЦКП “Биоинженерия” ФИЦ
Биотехнологии РАН. Редактирование полученных
последовательностей осуществляли в программе
BioEdit. Построение филогенетических дендро-
грамм производили с использованием программ-
ного пакета MEGAX (Kumar et al., 2018) методом
максимального правдоподобия. Статистическую
достоверность дендрограмм рассчитывали с по-
мощью “bootstrap”-анализа путем построения
1000 альтернативных деревьев.

Физиологические характеристики. Физиологи-
ческие тесты проводили в жидкой среде dNMS с
метаном в газовой фазе. Рост штамма MW1T кон-
тролировали путем измерения OD600 в течение 2 сут
в различных условиях, включая температуру 4–
40°C, pH 5.0–8.0 и концентрации NaCl 0–
3.0% (вес/об.). Варьирование рН достигали сме-
шиванием 0.1 М растворов H3PO4, KH2PO4 и
K2HPO4. Диапазон потенциальных ростовых суб-
стратов исследовали путем внесения в среду следу-
ющих источников углерода в концентрации 0.05%
(вес/об.): метанол, этанол, формиат, глюкоза,
фруктоза, галактоза, ацетат, пируват, малат, сукци-
нат, цитрат, глутамин, пропионат, казаминовые
кислоты, дрожжевой экстракт. Способность
штамма MW1T к росту на метаноле тестировали
на жидкой среде dNMS, содержащей 0.05–3%
(об./об.) метанола. Источники азота тестировали
путем замены KNO3 в dNMS на следующие соеди-
нения в концентрации 0.01% (вес указанных со-

единений/об.): (NH4)2SO4, NaNO2, мочевина, ала-
нин, серин, глицин, глутамин, формамид, дрожже-
вой экстракт, казаминовые кислоты, пептон.
Проверку способности к фиксации атмосферно-
го азота проводили на жидкой среде dNMS без ис-
точника азота во флаконах с пониженным содержа-
нием О2 в газовой фазе (2 об. %).

Геномное секвенирование и аннотирование. Се-
квенирование ДНК проводили с использованием
технологий Illumina и Oxford Nanopore. Библио-
теку для секвенирования на приборе MiSeq (“Illu-
mina”, США) готовили с помощью набора NEB-
Next ultra II DNA Library kit (“New England Biolabs”,
США). Для секвенирования на приборе MinIon
(“Oxford Nanopore”, Великобритания) геномную
библиотеку готовили с помощью набора 1D Ligation
Sequencing Kit SQK-LSK108 (“Oxford Nanopore
Technologies”, Великобритания) и секвенировали с
использованием ячейки FLO-MIN106 v R9.4.1. Ги-
бридная сборка коротких и длинных прочтений
была выполнена с использованием программы
Unicycler (Wick et al., 2017).

Аннотацию генома проводили с помощью
программы PROKKA (Seemann et al., 2014) и веб-ре-
сурса GhostKOALA (Kanehisa et al., 2016). Построе-
ние геномного дерева производили в программе
GTDB-Tk (Chaumeil et al., 2020) посредством мно-
жественного выравнивания геномов бактерий се-
мейств Methylococcaceae и Methylocystaceae по
120 маркерным белкам. Величины сходства после-
довательностей геномов штамма MW1T и близко-
родственных к нему видов проводили с использова-
нием ANI calculator (Rodriguez-R, Konstantinidis,
2014) и Genome-to-Genome-Distance-Calculator
(Meier-Kolthoff et al., 2013).

Определенные в работе нуклеотидные последо-
вательности. Полученные в работе последова-
тельности гена 16S рРНК и генома штамма MW1T

депонированы в GenBank под номерами
OR237191 и CP129884 соответственно.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБСУЖДЕНИЕ
Морфология, ультраструктура клеток и иденти-

фикация нового изолята. Штамм MW1Т формиро-
вал на агаризованной среде dNMS слизистые раз-
растания белого цвета (рис. 1а) или же белые
круглые выпуклые колонии слизистой конси-
стенции 2‒3 мм в диаметре. В жидкой среде изолят
рос в виде гомогенной суспензии белого цвета. При
росте культур на жидкой среде в статических усло-
виях образования поверхностной пленки не про-
исходило.

Клетки штамма MW1Т были представлены по-
движными короткими палочками размером 0.9 ±
± 0.04 × 1.5 ± 0.2 мкм (рис. 1б). Образование це-
почек клеток не наблюдалось. При переходе в
стационарную фазу роста клетки обнаруживали
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тенденцию к образованию крупных (до несколь-
ких мм) агрегатов.

Анализ ультратонких срезов показал типичное
строение клеточной стенки грамотрицательных
клеток и наличие внутрицитоплазматических мем-
бран (ВЦМ) в виде стопок везикулярных дисков,
расположенных перпендикулярно клеточной стен-
ке (рис. 1в). Такое расположение ВЦМ характер-
но для метанотрофов I типа.

Определение нуклеотидной последовательно-
сти гена 16S рРНК штамма MW1Т показало его
принадлежность к роду Methylomonas семейства
Methylococcaceae класса Gammaproteobacteria (рис. 2).
Ближайшим таксономически охарактеризован-
ным филогенетическим родственником штамма

MW1Т является M. fluvii EbBT, выделенный из
осадков реки Эльба (98.47% сходства последова-
тельностей генов 16S рРНК). Сходство последова-
тельности гена 16S рРНК штамма MW1Т с
таковыми у других представителей рода Methylo-
monas составило 95.48‒98.47%, что позволило
сделать предположение о его принадлежности к
новому виду этого рода.

Физиологические характеристики. Метан и ме-
танол были единственными субстратами, исполь-
зуемыми штаммом MW1Т. Метанол поддерживал
рост в диапазоне концентраций до 3% (об./об.). В
качестве источников азота новый изолят исполь-
зовал нитраты, сульфат аммония, формамид, глу-
тамин, серин, аланин, пептон, казаминовые кис-

Рис. 1. (а) ‒ Рост штамма MW1T на агаризованной минеральной среде после недели инкубации в эксикаторах с
30% (об./об.) метана в газовой фазе. (б) ‒ Фазово-контрастные микрографии клеток штамма MW1T; масштабная мет-
ка – 5 мкм. (в) – Электронная микрофотография ультратонкого среза клетки штамма MW1T; масштабная метка –
0.2 мкм. Стопки внутрицитоплазматических мембран указаны белыми стрелками.

(б)(а)

(в)
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Рис. 2. Дендрограмма, построенная на основе результатов сравнительного анализа нуклеотидных последовательно-
стей генов 16S рРНК штамма MW1T, таксономически описанных представителей рода Methylomonas и некоторых дру-
гих метанотрофных бактерий семейства Methylococcaceae. Филогенетический кластер рода Methylomonas выделен си-
ним цветом. Маркер – 0.05 замен на нуклеотидную позицию.

0.05
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лоты, мочевину. Слабый рост наблюдался также в
микроаэробных условиях на среде без источника
связанного азота, свидетельствуя о способности
штамма MW1Т к фиксации атмосферного азота.

Штамм MW1Т рос в диапазоне рН 5.5‒7.5 с оп-
тимумом при рН 6.3−7.0. Температурный диапа-
зон роста этой метанотрофной бактерии состав-
лял 8‒37°C с оптимумом при 25‒30°C. Содержа-
ние NaCl в среде выше 1% (вес/об.) ингибировало
рост. Максимальная удельная скорость роста штам-
ма MW1Т составляла 0.13 ч–1. В оптимальных усло-
виях культура достигла OD600max = 1.2 через 4 сут ин-
кубации.

Анализ генома. В результате секвенирования
ДНК штамма MW1Т на приборе MiSeq (“Illumina”,
Сан-Диего, Калифорния, США) было получено
3.6 млн парных прочтений (2 × 300 нт.), суммар-
ная длина которых составила 1.1 × 109 нт. Допол-
нительно с помощью технологии Nanopore было
получено 266 тыс. нуклеотидных последователь-
ностей со средней длиной 6126 нт. Суммарная
длина чтений составила 1.6 × 109 нт. В результате
гибридной сборки был сформирован один контиг
длиной 4634080 нт. С помощью геномного анно-
татора Prokka в геноме штамма MW1T было пред-
сказано 4240 белок-кодирующих генов, 3 копии
оперона рРНК и 47 копий гена тРНК. Содержание
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пар Г + Ц в ДНК составило 52.4%. ДНК : ДНК ги-
бридизация in silico генома штамма MW1T с тако-
выми у филогенетически близких видов рода
Methylomonas с помощью Genome-to-Genome-
Distance-Calculator выявила менее 25% сходства.
Наиболее близким организмом являлся M. fluvii

EbBT с уровнем сходства 24.7 ± 2.4%. Оценка
уровня подобия геномных последовательностей с
помощью калькулятора ANI показала 79.4–82.1%
сходства штамма MW1T с представителями других
видов рода Methylomonas. Полученные величины
свидетельствуют о принадлежности MW1T к но-
вому виду рода Methylomonas (рис. 3).

Клетки штамма MW1Т содержали только мем-
бранную форму ключевого фермента окисления
метана – метанмонооксигеназы, которая кодиро-

вана единичной копией генного кластера pmoСAB.
Растворимая ММО в геноме не представлена. По-
следовательность PmoA штамма MW1Т обнаружи-
вала 95.5–98.8% идентичности с последовательно-
стями PmoA видов Methylomonas, ближайшим из
которых являлся M. albis EbAT. В геноме штамма
MW1Т был идентифицирован полный кластер ге-
нов, необходимых для функционирования Са2+-
зависимой метанолдегидрогеназы (МДГ) ‒
MxaFI. МДГ катализирует окисление метанола,
образующегося в результате монооксигенирования
метана. Штамм MW1T обладал также альтернатив-
ной односубъединичной метанолдегидрогеназой
(XoxF), которая содержит редкоземельные эле-
менты в активном центре (Hibi et al., 2011). Наряду с
некоторыми видами рода Methylomonas, новый

Рис. 3. Филогенетическая дендрограмма, построенная на основе сравнительного анализа геномов представителей се-
мейства Methylococcaceae. Бутстрэпы рассчитаны методом максимального подобия путем построения 100 альтернатив-
ных дендрограмм. Показаны значения бутстрэп-анализа >60. В качестве внешней группы использованы геномы ме-
танотрофов семейства Methylocystaceae. Маркер – 0.1 замена на одну аминокислотную позицию.
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Methylobacter/Methyloglobulus/
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штамм MW1Т был способен к фиксации атмо-
сферного азота, что подтверждается наличием в
геноме кластера генов nifDHK, кодирующего Mo-
Fe нитрогеназу. В геноме штамма MW1Т отсут-
ствуют характерные для большинства представи-
телей рода Methylomonas гены 4,4'-диапофитоен-
десатуразы (crtN) и 4,4-диаполикопиноксидазы
(crtP), что объясняет неспособность штамма к
синтезу каротиноидов.

Проведенный нами сравнительный анализ
морфологических, физиолого-биохимических и
геномных характеристик позволил выявить ряд
отличий нового изолята от других представителей
рода Methylomonas (табл. 1). Отличием штамма
MW1Т от всех ранее охарактеризованных видов
Methylomonas является отсутствие пигментации.
Клетки нового изолята не синтезируют кароти-
ноиды, присутствие которых является типичным
для представителей рода Methylomonas. Штамм
MW1Т наиболее близок к недавно описанным ви-
дам M. fluvii EbBT и M. albis EbAT, выделенным из
речных осадков, однако отличается от них нали-
чием подвижности, повышенной термотолерант-
ностью и неспособностью расти при высоких
концентрациях NaCl в среде. Низкие значения
сходства нуклеотидной последовательности генома
(ANI) и величины ДНК : ДНК гибридизации штам-
ма MW1Т и ныне известных представителей рода
позволяет описать его в качестве нового вида рода
Methylomonas, для которого предлагается видовое
название Methylomonas montana.

Диагноз нового вида – Methylomonas montana sp. nov.

Methylomonas montana sp. nov. (mon.ta’na.
L. fem. adj. montana – горная).

Одиночные, не образующие цепочек палочко-
видные подвижные клетки размером 0.9 ± 0.04 ×
× 1.5 ± 0.2 мкм. Расположение внутрицитоплаз-
матических мембран в клетках характерно для
метанотрофов I типа. Колонии непигментиро-
ванные, кремово-белого цвета, округлые, выпук-
лые, слизистые. В жидкой среде растут гомогенно,
поверхностных пленок не образуют. Облигатные
аэробы. Психротолерантные мезофилы и нейтро-
филы с оптимумами роста 25‒30°C и pH 6.3‒7.0.
Единственными источниками углерода являются
метан и метанол. Метанол поддерживает рост до
3% (об./об.). Не обладают растворимой метанмо-
нооксигеназой. Источниками азота служат соли
аммония, нитрат, мочевина, аланин, серин, глу-
тамин, формамид, казаминовые кислоты, пептон
и атмосферный азот. NaCl подавляет рост при
концентрации в среде выше 1%. Типовым штаммом
вида является штамм MW1Т (=VKM В-3737T =
= UQM 41536T), выделенный из донных отложе-
ний реки Хоста, Краснодарский край, Россия.
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Methylomonas Montana sp. nov., the First Unpigmented Methanotroph of the Genus 

Methylomonas, Isolated from Mountain River Sediments
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Abstract—Aerobic methanotrophic bacteria of the genus Methylomonas inhabit a wide spectrum of habitats
including freshwater bodies, river sediments, wetlands, rice paddies, landfill cover soils, and hydromorphic
soils. Majority of the currently described species of this genus are represented by neutrophilic, motile, grow-
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ing on methane rod-shaped bacteria, whose pigmentation varies from yellow to pink and red. This study re-
ports characterization of a novel, unpigmented isolate of these bacteria, strain MW1T, which was obtained
from sediments of the mountain river Khosta, Krasnodar region, Russia. Strain MW1T grew on methane and
methanol within a temperature range of 8–37°C (optimum at 25–30°C) and at рН 5.5–7.5 (optimum at 6.3–
7.0). The 16S rRNA gene sequence of strain MW1T displayed 95.48–98.47% similarity to those in earlier de-
scribed Methylomonas. The closest taxonomically characterized phylogenetic relative of strain MW1T was
M. fluvii EbBT, isolated from the river Elbe sediments. Complete genome sequence of strain MW1T was
4.6 Mb in size and contained three rRNA operons and about 4200 protein-encoding genes, including the
gene cluster pmoCAB coding for membrane methane monooxygenase. Soluble methane monooxygenase was
not encoded in the genome. The G+C DNA content was 52.4%. The average nucleotide identity of the ge-
nome of strain MW1T with those in earlier described representatives of the genus Methylomonas was 79.4–
82.1%. We propose to classify this isolate as representing a novel species of the genus Methylomonas, M. mon-
tana sp. nov. Strain MW1T (=VKM 3737T = UQM 41536T) is the type strain of the newly proposed species.

Keywords: methanotrophic bacteria, genus Methylomonas, Methylomonas montana, growth on methane,
freshwater sediments, genome analysis
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