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Молочнокислые бактерии (МКБ) играют центральную роль в процессе ферментации
и имеют долгую и безопасную историю применения в производстве кисломолочных про-
дуктов и напитков. Способность молочнокислых бактерий метаболизировать лактозу и
оказывать антагонистическое действие в отношении вредных микроорганизмов делает их
подходящими для домашнего и промышленного производства кисломолочной продукции.
Благодаря способности подавлять рост патогенных микроорганизмов, МКБ используют в
качестве пробиотиков. Помимо молочной кислоты эти микроорганизмы также синтезиру-
ют бактериостатические соединения. Было показано, что МКБ могут противодействовать
росту и распространению E. coli, производя соответствующие метаболиты[1]. Также бла-
годаря ферментации при использовании определённых штаммов можно избежать непере-
носимости лактозы и галактозы.

Кумыс — это кисломолочный продукт, производимый из кобыльего молока. Первое его
упоминание датируется 7 веком, а в 19 веке в России началось организованное кумысо-
лечение, которое применялось как для профилактики, так и с целью излечения болезней,
например, туберкулёза[2]. Состав микробиоты кумыса при традиционных способах произ-
водства может различаться, но обычно она представлена следующими микроорганизма-
ми: Лактобациллы (L. delbrueckii subsp. bulgaricus and L. acidophilus), молочные дрожжи
(Saccharomyces spp., K. marxianus var. marxianus), Saccharomyces cartilaginosus.

Целью работы было исследование микробного состава кумыса из Баймакского района
республики Башкортостан микробиологическими и молекулярными методами. В ходе на-
шей работы было отобрано и проанализировано 13 образцов кумыса. Далее был проведен
метагеномный анализ 4 образцов - наиболее распространенными оказались бактерии из
родов Lactobacillus, Lactococcus и Streptococcus, что сходится с данными о типичной мик-
робиоте кумыса. Также производили высев микроорганизмов из образцов методом пре-
дельных разведений на среду МRS с дальнейшим культивированием в аэробных и анаэ-
робных условиях при t=320. В итоге были выделены чистые культуры, которые впослед-
ствии были идентифицированы с помощью секвенирования гена 16S рРНК. Среди чистых
культур наиболее встречаемыми были: Lactobacillus paracasei, Saccharomyces cerevisiae,
Kluyveromyces marxianus, Leuconostoc mesenteroides Lactobacillus plantarum. Дальнейшее
выделение микроорганизмов, участвующих в процессе ферментации, и оценка их биотех-
нологического потенциала позволит перейти к составлению искусственных консорциумов
для получения смеси стартовых культур, которые смогут быть использованы как старто-
вые культуры для промышленного производства.
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