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Потенциал продукции токсических метаболитов штаммами Ligilactobacillus salivarius, 

выделенными от пациентов с болезнью Крона  
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Ligilactobacillus salivarius – важный представитель молочнокислых бактерий, широко 

распространен в ферментированных пищевых продуктах, желудочно-кишечном тракте 

животных и человека. Исследования микробиоты кишечника при болезни Крона (БК) выявили 

ассоциации острой фазы с увеличением представленности лактобацилл, в частности 

L. salivarius [1]. Для кишечника пациентов с БК характерны повышенные уровни биогенных 

аминов, в частности путресцина и кадаверина [2], что указывает на возможное неблагоприятное 

воздействие их в патогенезе БК. Биогенные амины, к которым относятся тирамин, гистамин, 

путресцин, спермидин и кадаверин, представляют собой азотсодержащие соединения, 

образующиеся при декарбоксилировании аминокислот бактериями, в частности 

лактобациллами [3]. В связи с этим, целью данной работы было оценить генетический 

потенциал L. salivarius, выделенных от пациентов с БК, в отношении продукции биогенных 

аминов. 

Штаммы L. salivarius были выделены из образцов фекалий от 2 здоровых добровольцев в 

двух временных точках с разницей в 14 дней и от 3 пациентов с БК в активной фазе (Казань, 

Татарстан) на среде MRS (BD, США). Идентификация штаммов была проведена методом масс-

спектрометрии MALDI-TOF (система MALDI Biotyper, Bruker Daltonik, Германия). Выделение 

и очистку геномной ДНК проводили с использованием набора ZymoBIOMICS DNA Miniprep 

Kit (Zymo Research, США). Полногеномное секвенирование проводили на платформе Illumina 

MiSeq (Illumina, США). Сборку геномов de novo осуществляли с помощью алгоритма SPAdes 

v3.11.1, аннотацию выполняли с помощью Prokka v1.12. В результате из микробиоты 

кишечника пациентов с БК было выделено и идентифицировано как L. salivarius – 3 штамма, из 

микробиоты кишечника здоровых добровольцев – 4 штамма. Поиск генов, участвующих в 

продукции токсических метаболитов, выявил наличие генов орнитин декарбоксилаз (odcI), 

участвующих в биосинтезе путресцина, во всех исследуемых штаммах лактобацилл. Однако, 

только в геномах L. salivarius от пациентов с БК были обнаружены гены агматин дезаминазы 

(aguA) дополнительного пути биосинтеза путресцина. Таким образом, найденные особенности 

штаммов L. salivarius, выделенных от пациентов с БК, могут вносить вклад в патогенез 

заболевания. В связи с этим необходимы дальнейшие исследования выделенных штаммов в 

экспериментах in vitro, для количественной оценки синтеза биогенных аминов. 
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