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Резюме
В лекции представлены современные све-

дения по систематике бифидобактерий, осно-
ванные на комбинированном принципе таксо-
номии, включающем фенотипические, геноти-
пические и филогенетические характеристики 
бактерий. Приведены данные о новых и реклас-
сифицированных видах и подвидах бифидобак-
терий. Дана характеристика состава и общих 
признаков представителей семейства Bifidobac-
teriaceae. Описаны морфология, особенности 
строения клеточной стенки бифидобактерий, 
современные данные о геноме и внехромосом-
ных факторах наследственности. Уделено вни-

мание пилеподобным структурам как основ-
ным факторам адгезии, их строению, условиям 
и интенсивности образования у разных видов 
бифидобактерий. Показана роль некоторых са-
харолитических ферментов бифидобактерий в 
адгезивном процессе. Представлены данные по 
физиологии бифидобактерий, в том числе осо-
бенностям метаболизма, ключевых ферментах, 
участвующих в сбраживании гексоз, описаны 
источники питания и условия роста, о чувстви-
тельности бифидобактерий к кислороду и их 
экологии.

Ключевые слова: бифидобактерии, таксо-
номия, морфология, метаболизм, экология.
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Abstract
Here we present current information on the 

taxonomy of bifidobacteria, which is based on 
their phenotypic, genetic and phylogenetic char-
acteristics. We also provide the data on newly 
discovered and reclassified species and subspe-
cies of bifidobacteria. Furthermore, we consider 
the composition of the Bifidobacteriaceae fam-
ily. This lecture summarizes the general data on 
morphology, cell wall structure, genome, and 

extrachromosomal inheritance in bifidobacteria. 
Particular attention is given to pili-like struc-
tures and saccharolytic enzymes responsible for 
adhesion. We then review key energy sources of 
bifidobacteria, their growth conditions, and spe-
cific enzymes involved in the fermentation of 
hexoses. Finally, we discuss ecological aspects 
related to bifidobacteria. 

Keywords: bifidobacteria, taxonomy, morphol-
ogy, metabolism, ecology.
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Введение
В настоящее время бифидобактерии все ча-

ще привлекают внимание исследователей и 

врачей различных специальностей. Это связано 
с тем, что бифидобактерии, являясь облигатны-
ми представителями нормальной микрофлоры 
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толстого кишечника, выполняют многочислен-
ные функции, направленные на поддержание и 
сохранение здоровья человека. Кроме того, би-
фидобактерии широко используются в качестве 
микроорганизмов, являющихся основой для из-
готовления пробиотических препаратов, биоло-
гически активных добавок и продуктов функ-
ционального питания, показания к применению 
которых все время расширяются. Однако в по-
следние годы появляются отдельные сведения 
об участии бифидобактерий в патологических 
процессах, таких как, кариес, септические со-
стояния у иммунодефицитных больных, что 
свидетельствует о том, что даже индигенная 
микрофлора при определенных состояниях мо-
жет проявлять оппортунистические свойства. 

Несмотря на то, что бифидобактерии были 
открыты еще в конце 19 века, сведения о них 
достаточно немногочисленны и противоречи-
вы. Поэтому становится важным систематизи-
ровать и актуализировать данные по биологии 
и экологии бифидобактерий с учетом достиже-
ний отечественных и зарубежных исследовате-
лей. 

Филогения и таксономическое положение 
бифидобактерий 

Бифидобактерии впервые были обнаружены 
в 1899 году Tissier, который называл их “палоч-
ка бифидо”. В начале 20 века, учитывая сход-
ство бифидобактерий с лактобактериями, со-
гласно 7-му изданию «Bergey’s Manual of De-
terminative Bacteriology», они были включены в 
род Lactobacterium. В 8-м издании руководства 
Берги бифидобактерии были уже выделены в 
отдельный род Bifidobacterium, название кото-
рого было первоначально предложено Orla-Jen-
sen в 1924 году [1]. Род включал восемь видов 
и был отнесен в семейство Actinomycetaceae, 
порядка Actinomycetales, хотя строение пепти-
догликана клеточной стенки бифидобактерий 
больше было похоже на пептидогликан микро-
организмов семейства Lactobacillaceae. 

В 1980 году применение молекулярно-гене-
тических методов анализа последовательно-
сти генов р-РНК подтвердило принадлежность 
бифидобактерий к группе «Актиномицетов». 
В настоящее время использование молекуляр-
но-генетических методов позволило опреде-
лить и уточнить таксономическое положение 
и классификацию различных представителей 
нормальной микрофлоры, в том числе и би-
фидобактерий. Для исследования таксономии 
рода Bifidobacterium была использована поли-

меразно-цепная реакция (ПЦР) с видоспеци-
фическими праймерами для генов 16S рРНК, 
выявляющих консервативные нуклеотидные 
последовательности [1]. При этом идентифи-
кация видов бифидобактерий даже с помощью 
молекулярно-генетических методов считается 
проблематичной в связи с присущей им геноти-
пической гетерогенностью [1, 2]. Интеграция и 
анализ данных по фенотипическим, генотипи-
ческим и филогенетическим характеристикам, 
получившие название полифазной или ком-
бинированной таксономии, упорядочили но-
менклатуру и систематизацию представителей 
рода Bifidobacterium, реклассифицировав мно-
гие виды бифидобактерий [1].

Бифидобактерии относят к домену Bacteria, 
типу Actinobacteria, классу Actinobacteria, по-
рядку Bifidobacteriales, семейству Bifidobacteri-
aceae, роду Bifidobacterium [1, 2]. В составе ро-
да Bifidobacterium насчитывают более 40 видов 
(таблица 1).

В настоящее время номенклатура и система-
тизация представителей рода Bifidobacterium 
не закончены и осуществляются в нескольких 
направлениях: выявляются и описываются но-
вые виды, реклассифицируются уже существу-
ющие, в том числе и производственные штам-
мы [1, 3].

Общая характеристика семейства Bifido-
bacteriaceae 

Семейство Bifidobacteriaceae включает роды 
Bifidobacterium (более 45 видов на 2016 год), 
Alloscardovia (один вид), Aeriscardovia (один 
вид), Metascardovia (один вид), Parascardovia 
(один вид), Scardovia (один вид), которые явля-
ются близкими филогенетическими соседями, 
и род Gardnerella (один вид) [1]. 

Представители этого семейства представля-
ют собой полиморфные палочки, расположен-
ные поодиночке или образующие одноклеточ-
ные цепочки или скопления. Бактерии не име-
ют капсулы, не образуют спор, неподвижные и 
не ветвятся, в окраске по Граму – грамположи-
тельны, кроме гарднерелл, которые окрашива-
ются грамвариабельно. Большинство предста-
вителей семейства Bifidobacteriaceae являют-
ся анаэробами. Среди бифидобактерий неко-
торые виды аэротолерантны к кислороду, а B. 
psychraerophilum, B. scardovii, и B. tsurumiense 
могут расти в аэробных условиях. Микроорга-
низмы рода Gardnerella имеют факультативно 
анаэробный тип дыхания, представители рода 
Aeriscardovia могут расти в аэробных условиях.

ЛЕКЦИЯ



FUNDAMENTAL 
AND CLINICAL MEDICINE

92

VOL. 3, № 1®

Название вида или подвида 
Species or subspecies 

Авторы 
Authors 

Год выделения и 
реклассификации 

Year of discovery and 
reclassification 

Bifidobacterium bifidum, species Tissier  
Orla-Jensen  

1900 
1924 

Bifidobacterium adolescentis, species Reuter 1963 
Bifidobacterium breve, species  Reuter 1963 
Bifidobacterium animalis, species Mitsuoka 

Scardovi and Trovatelli 
1969 
1974 

Bifidobacterium animalis subsp. animalis subsp. nov. Mitsuoka 
Masco et al. 

1969 
2004 

Bifidobacterium asteroids, species Scardovi and Trovatelli 1969 
Bifidobacterium thermophilum corrig., species. Mitsuoka 1969 
Bifidobacterium pseudolongum, species. Mitsuoka 1969 
Bifidobacterium pseudolongum subsp. pseudolongum, 
subsp. nov.  

Mitsuoka 
Yaeshima et al. 

1969 
1992 

Bifidobacterium coryneforme species nov., nom. rev.  Scardovi and Trovatelli 
Biavati et al. 

1969 
1982 

Bifidobacterium suis, species Matteuzzi et al. 1971 
Bifidobacterium catenulatum, species Scardovi and Crociani 1974 
Bifidobacterium pullorum, species Trovatelli et al. 1974 
Bifidobacterium angulatum, species Scardovi and Crociani 1974 
Bifidobacterium boum, species  Scardovi et al. 1979 
Bifidobacterium choerinum, species Scardovi et al. 1979 
Bifidobacterium cuniculi, species  Scardovi et al 1979 
Bifidobacterium pseudocatenulatum, species Scardovi et al. 1979 
Bifidobacterium subtile, species nov. Biavati et al. 1982 
Bifidobacterium minimum, species nov. Biavati et al. 1982 
Bifidobacterium pseudolongum subsp. globosum, 
comb. nov.  

Biavati et al. 
Yaeshima et al. 

1982 
1992 

Bifidobacterium merycicum, species nov. Biavati and Mattarelli 1991 
Bifidobacterium ruminantium, species nov. Biavati and Mattarelli 1991 
Bifidobacterium saeculare, species nov. Biavati et al. 1992 
Bifidobacterium denticolens, species nov.  Crociani et al. 1996 
Bifidobacterium animalis subsp. lactis, comb. nov. Meile et al. 

Masco et al. 
1997 
2004 

Bifidobacterium thermacidophilum, species nov. Dong et al. 2000 
Bifidobacterium scardovii, species nov.  Hoyles et al. 2002 
Bifidobacterium thermacidophilum subsp. porcinum, 
subsp. nov. 

Zhu et al. 2003 

Bifidobacterium thermacidophilum subsp. 
thermacidophilum, subsp. nov.  

Dong et al.  
Zhu et al. 

2000 
2003 

Bifidobacterium psychraerophilum, species nov. Simpson et al. 2004 
Bifidobacterium tsurumiense, species nov. Okamoto et al. 2008 
Bifidobacterium bombi, species nov. Killer et al. 2009 
Bifidobacterium mongoliense, species nov. Watanabe et al. 2009 
Bifidobacterium stercoris, species nov.  Kim et al. 2010 
Bifidobacterium bohemicum, species nov.  Killer et al. 2011 
Bifidobacterium actinocoloniiforme, species nov. Killer et al. 2011 
Bifidobacterium stellenboschense, species nov. Endo et al. 2012 
Bifidobacterium biavatii, species nov. Endo et al. 2012 
Bifidobacterium saguini, species nov. Endo et al. 2012 
Bifidobacterium callitrichos, species nov Endo et al. 2012 
Bifidobacterium reuteri, species nov. Endo et al. 2012 
Bifidobacterium crudilactis, species nov.  Delcenserie et al. 2013 
Bifidobacterium moukalabense, species nov.  Tsuchida et al. 2014 
 Bifidobacterium aesculapii, species nov.  Modesto et al. 2014 

Таблица 1. 
Виды и подвиды 
бифидобактерий

Table 1.  
Species and 
subspecies of 
bifidobacteria

Представители семейства не гидролизуют 
желатин, не продуцируют индол, не имеют ок-
сидазы, но обладают фруктоза-6-фосфокетола-
зой, которая расщепляет фруктозо-6-фосфат до 
ацетилфосфата и эритрозо-4-фосфата. Содер-
жание G+C пар в ДНК колеблется от 42 до 67 

мол.%. Они хемоорганотрофы, имеющие фер-
ментативный тип метаболизма, и разлагают 
различные углеводы до кислоты, без образова-
ния газа. Оптимальная температура роста со-
ставляет 30-39°С [1]. Типовой род: Bifidobacte-
rium (Orla-Jensen, 1924).
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Морфология и ультраструктура 
бифидобактерий 

Представители рода Bifidobacterium являют-
ся палочками, размером 0,5-1,3×1,5-8 мкм. Они 
обычно несколько изогнуты, имеют разветвле-
ния в виде Y- или V-формы, с булавовидными 
вздутиями на концах. Иногда встречаются раз-
дутые кокковидные формы. В мазках клетки 
располагаются одиночно, парами, иногда це-
почками, палисадом или розетками. Грампо-
ложительные, окрашивание часто неравномер-
ное, не образуют спор, неподвижны. Микро-
скопическая картина каждого вида бифидобак-
терий имеет особенности по размеру, форме и 
расположению клеток [1, 4]. 

Наиболее часто встречающиеся морфоло-
гические формы среди бифидобактерий пред-
ставлены на рисунке 1.

Морфология бифидобактерий зависит от ус-
ловий культивирования. При выращивании би-
фидобактерий на печеночном агаре или в мо-
локе ветвление исчезает, появляется много гра-
нулированных форм, которые иногда можно 
принять за кокки, клетки становятся грамвари-
абельными. Ветвление чаще происходит в сре-
де, неполноценной в отношении источников пи-
тания. Появление полиморфных клеток у бифи-
добактерий индуцируется ионами металлов (ка-
лия, натрия, лития, цезия), а также исключением 
из среды культивирования одной из четырех 
аминокислот (аланина, серина, аспарагиновой 
кислоты, L(+)-глутаминовой кислоты). Среди 
штаммов, выделенных из кишечника взрослых 
людей, преобладают палочковидные и булаво-
видные формы; ветвящиеся палочки чаще встре-
чаются у детей грудного возраста. На ранних 
стадиях развития у бифидобактерий преобла-
дают палочковидные формы, а при дальнейшем 
культивировании образуются разветвленные ни-
ти с многочисленными перегородками в основ-
ном стволе и ответвлениях [1, 4]. 

В клеточных стенках бифидобактерий со-
держится значительное количество полисаха-
ридов, как правило, галактоза, глюкоза с рам-
нозой [1]. О наличии липотейхоевых кислот, 
которые не разрушаются после применения 
лизоцима, стало известно в 1983 году. Имму-
нохимические исследования показали, что ли-
потейхоевые кислоты являются общим анти-
геном в пределах рода Bifidobacterium. Кроме 
того, белки и липотейхоевые кислоты обуслов-
ливают самостоятельно либо в составе дина-
мических комплексов гидрофобный характер 

поверхности бифидобактерий [5]. Поверхност-
ные белковые компоненты участвуют в адгезии 
бифидобактерий [5, 6]. Изучение клеточных 
структур (липотейхоевых кислот, белков) и вза-
имодействие клеток с субстратом необходимы 
для понимания механизмов, которые регулиру-
ют бактериальную адгезию и, следовательно, 
колонизацию. 

Фосфолипидный состав клеточной стенки 
некоторых бифидобактерий был изучен еще в 
1971 году. Различия в составе полиглицерина 
фосфолипидов и аминоацилфосфатидилглице-
рола помог различить два рода. Изменения со-
става поверхностных бактериальных липидов 
в процессе роста на желчесодержащих средах 
позволило говорить, что липидная композиция 
напрямую влияет на адгезивные свойства би-
фидофлоры [6, 7].

В настоящее время изучено большое число 
факторов адгезии бифидобактерий [6]. Так, с 
помощью атомно-силовой микроскопии у би-
фидобактерий выявлено наличие пилеподоб-
ных структур. Выросты, напоминающие пи-
ли, обнаружены у штаммов B.bifidum, B.longum 
subsp. longum, B.dentium, B.adolescentis и B.an-
imalis subsp. lactis. Ворсинки бифидобактерий 
организованы как у большинства грамположи-
тельных бактерий и характеризуются ковалент-
ной полимеризацией субъединиц пилина, кото-
рая осуществляется посредством транспепти-
дазного фермента сортазы [8].

В секвенированных геномах B. dentium, B. 
longum subsp. longum, B. bifidum, B. adolescen-
tis, и B. animalis subsp. lactis обнаружены гены, 
кодирующие субъединицы пилина и сортазы. 
Однако эти гены отсутствуют в геноме B. long-
um subsp. infantis. Наибольшее количество ге-
нов, кодирующих пили, идентифицировано в 
геноме B. dentium, поэтому данный микроорга-
низм обладает широким адаптивным потенциа-
лом и обнаруживается в разных экологических 
нишах [8, 9].

Кроме пилеподобных структур у бифидо-
бактерий присутствуют и афимбриальные фак-
торы адгезии [6]. Это поверхностно-связанные 
белки с ферментативной активностью, опосре-
дующие колонизацию кишечника человека че-
рез деградацию внеклеточного матрикса. Ана-
лиз протеинов B. bifidum с помощью масс-спек-
трометрии позволил идентифицировать в ка-
честве адгезина фермент трансальдолазу. Этот 
фермент участвует в пентозофосфатном пути и 
отвечает за конверсию фруктозо-6-фосфата и 
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Рисунок 1. 
Морфология 
различных видов 
рода Bifidobacterium. 
Фазово-контрастные 
микрофотографии 
(увеличение 1500×) 

Figure 1.  
Morphology of various 
Bifidobacterium 
species. Phase-
contrast microscopy, 
x1500 magnification

1, B. bifidum; 2, B. adolescentis; 3, B. angulatum; 4a, B. 
animalis subsp. animalis; 4b, B. animalis subsp. lactis; 
5, B. asteroides; 6, B. bombi; 7, B. boum; 8, B. breve; 9, B. 
catenulatum; 10, B. choerinum; 11, B. coryneforme; 12; B. 
сuniculi;

1

4a 4b 5

6 7 8

9 10 11

12

2 3

эритрозо-4-фосфата в седогептулозу-7-фосфат 
и глицеральдегид-3-фосфат, позднее включаю-
щийся в гликолиз. Хотя фермент расположен на 
цитоплазматической мембране, у нескольких 
видов бифидобактерий он обнаружен во вне-
клеточном пространстве или на поверхности 
бактериальной клетки [1]. Установлена связь 
между адгезией к муцину и аутоагрегацией 
бифидофлоры. Аутоагрегация играет важную 
роль в выживаемости бактерий при транзите 
по желудочно-кишечному тракту, обеспечивая 
возможность колонизации, как минимум, тон-

кого кишечника. Агрегативный фенотип про-
биотических бактерий может также обеспечи-
вать их коагрегацию с патогенными микроор-
ганизмами, тем самым способствуя выведению 
возбудителя из разных отделов желудочно-ки-
шечного тракта и уменьшению их вирулентно-
сти [1, 6, 10].

Еще одним белком-ферментом из группы са-
харолитических, участвующим в адгезии би-
фидобактерий, является енолаза. Енолаза обе-
спечивает формирование фосфоенолпирувата 
из 2-фосфоглицерата. Этот белок имеет срод-
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13, B. dentium; 14, B. gallicum; 15, B. gallinarum; 16, B. indicum; 
17a, B. longum subsp. longum; 17b, B. longum subsp. infantis; 
17c, B. longum subsp. suis; 18, B. magnum; 19, B. merycicum; 
20, B. minimum; 21, B. mongoliense; 22, B. pseudocatenulatum. 

13

16 17a

17c 18 19

20 21 22

17b

14 15

ство к человеческому плазминогену. Взаимо-
действие с системой плазминогена/плазмина 
хозяина представляет собой новый компонент 
в молекулярных перекрестных взаимодействи-
ях между бифидобактериями и организмом че-
ловека. Плазминоген является проферментом 
плазмина, трипсиноподобной сериновой проте-
азой с широкой субстратной специфичностью. 
Он синтезируется в основном гепатоцитами, 
однако выявлены и другие источники плазми-
ногена, в том числе плазминоген синтезируется 
в кишечнике. В активной форме плазмин уча-

ствует в фибринолизе и деградации экстрацел-
люлярного матрикса и базальной мембраны. 
С прикреплением плазминогена на поверхно-
сти бактериальной клетки и его последующим 
преобразованием в плазмин, микроорганизм 
приобретает поверхностно-связанный белок с 
протеолитической активностью. Это облегча-
ет миграцию бактерий между физическими и 
молекулярными барьерами макроорганизма и 
позволяет удовлетворять питательные потреб-
ности микробов в ходе колонизационного про-
цесса. Недавно продемонстрировано действие 
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енолазы как плазминоген-связывающего ре-
цептора у трех видов бифидобактерий – B. lac-
tis, B. bifidum и B. longum. При этом енолаза В. 
lactis отличается меньшим сродством к плаз-
миногену по сравнению с енолазой патоген-
ных микроорганизмов – Streptococcus pyogenes, 
Streptococcus pneumoniae. Дело в том, что у 
енолазы В. lactis присутствует только один сайт 
связывания с человеческим плазминогеном [9].

В адгезии бифидобактерий на эпителиаль-
ных клетках принимают участие также липо-
тейхоевые кислоты (ЛТК). У всех грамположи-
тельных бактерий они состоят из 1,3-связанных 
цепей полиглицеролфосфата и гликолипидных 
фрагментов. Липотейхоевые кислоты закрепле-
ны в клеточной стенке посредством липидных 
остатков. У бифидобактерий ЛТК имеют уни-
кальное строение, что обусловлено расположе-
нием анионных глицерофосфатных цепочек в 
виде боковых радикалов на галактофуранано-
вых цепях. У B. bifidum, B. breve, и B. longum 
имеются два типа ЛТК, которые отличаются по 
содержанию жирных кислот [5]. Иногда допол-
нительные остатки жирных кислот могут быть 
присоединены к углеводному остатку липидно-
го якоря, такому как галактопираноза. У бифи-
добактерий отмечается большое содержание в 
составе липидной части молекулы олеиновой и 
пальмитиновой кислот, доля которых достигает 
40%, тогда как у стрептококка, например, их со-
держание не превышает 24%. У разных штам-
мов и видов бифидобактерий ЛТК отличаются 
по длине ß-гликановых и ß-галактофуранано-
вых цепей, а также числом глицерофосфатных 
цепочек, т.е. как и у большинства микроорга-
низмов эти полимеры имеют таксономическое 
значение. С помощью ЛТК бифидобактерии 
обратимо связываются с колоноцитами, при 
этом взаимодействие c эпителиальными клет-
ками происходит посредством липидной части 
кислот [5]. 

Таким образом, бифидобактерии обладают 
широким набором факторов адгезии, что позво-
ляет им доминировать в кишечном микросим-
биоценозе и успешно конкурировать в борьбе 
за сайты связывания на слизистой с патогенны-
ми и условно-патогенными микроорганизмами. 

Генетика бифидобактерий
Исследование генома бифидобактерий явля-

ется важным шагом к пониманию механизмов 
взаимодействия между микробами и хозяином. 
Недавно были полностью секвенированы ге-
номы B. adolescentis, B.animalis subsp. lactis, 

B.longum subsp. longum, B. longum subsp. infan-
tis. Эти геномы показывают высокое сходство 
последовательностей по всей хромосоме с не-
которыми особенностями для каждого штамма 
[1]. 

В геноме B.longum subsp. longum, выделен-
ной от младенца, было определено 1730 нукле-
отидных последовательностей с соотношением 
G+C пар равным 60 моль%. Биоинформацион-
ный анализ выявил несколько особенностей, 
которые могут объяснить успешную адапта-
цию этого микроорганизма в толстой кишке. 
У B.longum subsp. longum неожиданно боль-
шое количество белков оказались специализи-
рованы для катаболизма различных олигосаха-
ридов, некоторые, возможно, являются редки-
ми или новыми гликозилгидролазами, действу-
ющими на неперевариваемые волокна или на 
производные гликопротеинов и гликоконъюга-
тов. Это умение утилизировать большое коли-
чество разнообразных питательных веществ, 
способствует повышению конкурентоспособ-
ности и устойчивости бифидобактерий в тол-
стой кишке [1]. 

Также был секвенирован геном В. longum 
subsp. infantis. Этот крупнейший геном среди 
бифидобактерий, состоящий из 2832748 ну-
клеотидных пар. Это геном отражает конку-
рентную стратегию, ориентированную на ис-
пользование молока, которое имеет огромную 
ценность для новорожденного. Несколько хро-
мосомных локусов отражают адаптационный 
потенциал данных бифидобактерий, в том чис-
ле 43 kbp кластер, который осуществляет ко-
дировку внеклеточных белков и пермеаз, ак-
тивных в отношении олигосахаридов молока. 
Анализ олигосахаридов, присутствующих в 
грудном молоке, и возможностей метаболиз-
ма у «младенческих» штаммов является осно-
вой для гипотезы о трёх эволюционных меха-
низмах: грудное молоко–младенец–бифидобак-
терии. Грудное молоко является источником 
олигосахаридов, которые не перевариваются в 
кишечнике ребенка, а используются бифидо-
бактериями, которые играют важную роль для 
младенческого организма.

При исследовании генома 1461 изолятов 
бифидобактерий, относящихся к 24 видам, у 
20% были обнаружены плазмиды [1]. Однако 
только четыре вида этих бактерий содержали 
внехромосомные факторы наследственности, 
а именно Bifidobacterium longum subsp. longum, 
Bifidobacterium pseudolongum subsp. globosum, 
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Bifidobacterium asteroides и Bifidobacterium in-
dicum. Bifidobacterium longum subsp. longum 
имеют несколько плазмид (1.25–9.5 Мда), B. 
pseudolongum subsp. globosum, содержит одну 
плазмиду из трех классов молекулярных масс 
(13,5, 24,5 и 46 Мда). B. indicum содержат од-
ну плазмиду массой 22 Мда. Примечательно, 
что Bifidobacterium longum subsp. infantis, тес-
но связанная с Bifidobacterium longum subsp. 
longum, не содержала плазмид, хотя штаммы 
этих видов были изолированы от одних и тех же 
людей. Позже плазмиды были также выделены 
у B.breve. Все плазмиды до сих пор плохо из-
учены. Только у Bifidobacterium pseudolongum 
subsp. globosum обнаруживается связь между 
плазмидными генами и ауксотрофностью по 
L-лейцину. У остальных бифидобактерий фе-
нотипические свойства не коррелируют с нали-
чием плазмид [1]. 

Питание и условия роста бифидобактерий
Важными компонентами для стимулирова-

ния роста бифидобактерий являются биотин, 
кальций пантотенат и пиридоксин. Также сти-
мулирует рост бифидофлоры панкреатин. Для 
B. asteroides незаменимы парааминобензойная 
и фолиевая кислоты. Исследование потребно-
стей в питании девяти видов Bifidobacterium 
человеческого и животного происхождения, в 
том числе B.dentium, показало большую гете-
рогенность среди видов по этому признаку, но 
чаще всего необходимыми питательными ве-
ществами для роста являются пантотенат каль-
ция и рибофлавин. Большое количество бифи-
добактерий в качестве единственного источ-
ника азота могут использовать соли аммония. 
Однако B. choerinum, B. cuniculi, B.magnum, B. 
pseudolongum subsp. globosum и B. longum sub-
sp. suis не растут в отсутствие органического 
азота. Активность ферментов, таких как глу-
таматдегидрогеназа и глутаминсинтетазы по-
зволяет бифидобактериям ассимилировать ам-
миак. В средах с органическими соединениями 
азота значительное количество аминокислот 
продуцируют виды B.adolescentis, B. animalis, 
B.dentium, Bifidobacterium longum subsp. infantis 
и Bifidobacterium thermophilum. В общем пуле 
продуцируемых бифидобактериями аминокис-
лот большая доля приходится на сумму алани-
на, аспарагиновой кислоты и валина. B.bifidum 
способны продуцировать треонин [1].

Сравнительные исследования по синтезу во-
дорастворимых витаминов (цианокобаламина, 
фолиевой и пантотеновой кислоты, никотино-

вой кислоты, пиридоксина, рибофлавина, тиа-
мина) среди видов, выделенных из человече-
ских фекалий, показали, что многие штаммы 
могут синтезировать все перечисленные вита-
мины, за исключением пантотеновой кислоты и 
рибофлавина [1]. Концентрация витаминов ши-
роко варьирует у различных видов или штам-
мов. Также была продемонстрирована способ-
ность бифидобактерий синтезировать биотин. 

Некоторые факторы, получившие название 
«бифидогенных-факторов», способны стиму-
лировать рост именно бифидобактерий. Пер-
вый «бифидогенный-фактор» был обнаружен 
в 1954 году, он был найден в грудном молоке. 
Этот фактор был позже найден в составе глико-
протеинов и олигосахаридов, содержащих N-а-
цетил-d-глюкозамин. Другим стимулирующим 
бифидобактерии фактором, как предполагали, 
является низкое содержание белка в челове-
ческом молоке [1, 11]. Сниженное содержание 
белка в молоке уменьшает буферную емкость 
и таким образом способствует формированию 
кислотной среды в кишечнике, что должно спо-
собствовать росту бифидобактерий. Однако в 
экспериментальных исследованиях [1, 11] ис-
пользование сниженного содержания протеина 
в молочной смеси (1,2 г/100 мл) не увеличивало 
количество бифидобактерий.

Росту бифидобактерий способствует лакто-
феррин – железо-связывающий белок. Лакто-
феррин из зрелого коровьего молока увеличи-
вает in vitro рост B.breve и B. infantis в зависи-
мости от концентрации, в то время как лакто-
феррин человека способствует росту B.bifidum, 
но не B. breve и B. infantis [1]. 

Олиго- и полисахариды также классифи-
цируются как «бифидогенные факторы». Бы-
ло установлено, что олигомерные формы не-
которых моносахаридов используются бифи-
дофлорой более эффективно, чем мономерные 
[1, 11, 12]. Среди многочисленных олигосаха-
ридов, олигосахариды сои, которые состоят в 
основном из трисахарида раффинозы и тетра-
сахарида стахиозы, стимулируют рост бифидо-
бактерий. Недавно были выявлены и названы 
«бифидогенными факторами» фруктоолигоса-
хариды (ФОС), синтетические олигосахари-
ды, и трансгалактозилированные олигосахари-
ды (ТОС). Гликоолигосахариды также способ-
ны стимулировать рост бифидобактерий, хотя 
и менее интенсивно, чем ФОС и TOС [11, 12]. 
Полисахарид инулин увеличивает количество 
фекальных бифидобактерий, имея похожий 
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пребиотический эффект, что и олигофруктоза. 
Отношение бифидобактерий к кислороду
Бифидобактерии – анаэробные микроорга-

низмы. Они, как правило, не развиваются в аэ-
робных условиях. Однако чувствительность к 
кислороду варьирует в зависимости от штам-
ма или вида. Большинство видов не развива-
ются в атмосфере СО2-обогащенного воздуха 
(90% воздуха : 10% СО2), но Bifidobacterium 
pseudolongum subsp. globosum, Bifidobacterium 
thermophilum, и Bifidobacterium longum subsp. 
suis способны продуцировать каталазу. B. 
asteroides растет в этих условиях и также явля-
ется каталазоположительными. B. indicum ве-
дет себя аналогично, но становятся каталазапо-
ложительными, только если к среде добавляет-
ся гемин. Большинство недавно описанных ви-
дов – B. mongoliense, B. psychraerophilum, и B. 
tsurumiense – способны расти в аэробных усло-
виях [1].

Способность бифидобактерий переносить 
временные контакты с атмосферным кислоро-
дом связана с системами никотинамидаденин-
динуклеотид восстановленная форма – окси-
даза (НАДН – оксидаза), никотинамидаденин-
динуклеотид восстановленная форма – перок-
сидаза (НАДН – пероксидаза). Показано, что 
В. breve, В. infantis и В. longum способны к 
слабому росту в условиях частичной аэрации. 
Эти виды бифидобактерий могут по глощать 
кислород, так как содержат НАДН – оксида-
зу, НАДН – пероксидазу. Надо отметить, что 
увеличению устойчивости бифидобактерий 
к ки слороду способствует молочная кислота, 
вырабатываемая ими в процессе метаболизма 
углеводов [1]. 

Метаболизм и метаболические пути рас-
щепления гексоз

Брожение из гексоз происходит у предста-
вителей рода Bifidobacterium через последова-
тельность реакций (бифидо-шунт), которые по-
казаны на рисунке 2. Многие ферменты для 
расщепления моно- и дисахаридов в фрукто-
за-6-фосфатном шунте не выявлены, но уста-
новлено присутствие арабинозидаз, А и В-га-
лактозидаз, глюкозидаз, гексозаминидаз, ину-
линазы, изомальтазы, маннозидазы, неопулла-
назы и ксиланазы [1, 12-14].

В дополнение к этим ферментам, ответ-
ственным за расщепление сложных углеводов, 
были найдены восемь высокоаффиных олиго-
сахарид-транспортеров и этим можно объяс-
нить олигомирезацию сахаров [13, 14].

ФОС являются одними из сахаров, которые 
квалифицируются как пребиотики. Они вклю-
чают в себя разнообразные семейства есте-
ственных олигосахаридов, используемых в 
продуктах питания и в виде пищевых добавок.

Они представляют собой неперевариваемые 
олигосахариды и состоят из коротких и сред-
них цепей фруктозы, связанных ß-(2-1) связью, 
которые в свою очередь соединены с глюкозой. 
Из-за этих ß-(2-1) связей ФОС устойчивы к 
действию ферментов млекопитающих и, таким 
образом, способны достичь толстой кишки, где 
они служат источником легкоусвояемых суб-
стратов для бифидобактерий. Инвертазы ката-
лизируют гидролиз ß-(2-1) гликозидных связей 
сахарозы, которая распадается на смесь глюко-
зы и фруктозы в эквимолярных соотношениях. 
Недавние исследования о деятельности инвер-
таз продемонстрировали способность бифи-
добактерий расщеплять ФОС, а также сахаро-
зу. Экзоинулазы были обнаружены у B.infantis 
(АТСС 15697T). Этот фермент представляет со-
бой мономерный белок (М-70 000 кДа), кото-
рый катализирует деградацию инулина, 1-ке-
стозы, нистозы, раффинозы и сахарозы [12, 13].

Установлено, что бифидобактерии облада-
ют уреазой. Уреазная активность была найдена 
у всех видов бифидобактерий за исключением 
B. cuniculi. Наибольшую уреазную активность 
имеют Bifidobacterium longum subsp. suis, при 
чем более 80% бифидобактерий этого вида яв-
ляются уреолитическими. Среди B. breve и Bi-
fidobacterium longum subsp. longum только 10% 
штаммов являются уреолитическими, а B.bif-
idum характеризуются низкой уреазной актив-
ностью [1]. 

Экология бифидобактерий 
Бифидобактерии являются резидентами пи-

щеварительного тракта младенцев и взрослых 
[15]. Однако в исследованиях по изучению эко-
логии бифидобактерий, проведенных кафедрой 
микробиологии Болонского университета (Ита-
лия), изолировано более 7000 штаммов из раз-
ных источников, а не только из кишечника [1]. 

Выделенные штаммы хранятся и поддер-
живаются в коллекции BUSCOB (Bologna 
University Scardovi Collection of Bifidobacteria) 
[1]. Исследования показали, что B.bifidum и B. 
longum subsp. longum чаще всего обнаруживают 
в кишечнике детей и взрослых, в то время как 
B.dentium вместе с другими представителями се-
мейства Bifidobacteriaceae, такими как Scardovia 
inopinata и Parascardovia denticolens, являются 
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типичными представителями кариесных очагов 
[16]. B. adolescentis, B. bifi dum, Bifi dobacterium 
longum subsp. longum, и B. breve обычно обна-
руживают во влагалище здоровых женщин [17]. 
Кроме того, бифидобактерии получены от мно-
гих животных и от медоносных пчел [1]. 

Одиннадцать видов бифидобактерий были 
обнаружены в сточных водах: шесть человече-
ского происхождения и пять от животных [1]. B. 
minimum и B. subtile были первоначально изо-
лированы из сточных вод. Эти два вида не мог-
ли выделить из других биотопов в течение двух 

Рисунок 2.
Схема утилизации 
глюкозы 
бифидобактериями 
(Bergey’s Manual 
of Systematic 
Bacteriology, second 
edition) 

Figure 2. 
Metabolism 
of glucose by 
bifi dobacteria 
(Bergey’s Manual 
of Systematic 
Bacteriology, second 
edition) 
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десятилетий, таким образом, вставал вопрос 
о возможном развитии бифидобактерий в экс-
траэнтеральных экологических нишах. Однако 
в 2003 году B. minimum были изолированы из 
слепой кишки кролика, а в 2009 году B. subtile 
были изолированы от человека с кариозным по-
ражением зубов. Это подтвердило, что канали-
зация не является средой обитания для бифидо-
бактерий. B. mongoliense выделили из кумыса. 
Недавно выделенные B. thermacidophilum sub-
sp. thermacidophilum и B. thermacidophilum бы-
ли изолированы из анаэробного варочного кот-
ла, который использовался для очистки сточ-
ных вод от отходов фермерского производства. 
Эти виды отличаются от других видов бифидо-
бактерий по их способности расти при 49,5°С и 
в средах с рН 4.0. В 2002 году из человеческой 
крови были изолированы B. scardovii. Еще один 
недавно описанный вид B. tsurumiense изолиро-
ван из зубного налета хомячка, а в 2009 году из 
пищеварительного тракта шмелей выделены  
B. bombi. Таким образом, не смотря на анаэроб-
ный тип дыхания и сложные питательные по-
требности, бифидобактерии являются микро-
организмами с широким адаптивным потен-
циалом, которые можно выделить не только из 
различных биотопов человека и животных, но 
и из объектов окружающей среды.

Заключение
В связи с высокой генотипической гетеро-

генностью таксономия бифидобактерий ба-

зируется на сочетании молекулярно-генети-
ческих, фенотипических и филогенетических 
признаков. Использование комбинированного 
принципа (полифазная таксономия) позволило 
реклассифицировать множество видов бифидо-
бактерий. 

Бифидобактерии обладают очень большим 
набором фимбриальных и афимбриальных ад-
гезинов, что позволяет им конкурировать в 
борьбе за сайты связывания на слизистой ки-
шечника с патогенными и условно-патогенны-
ми микроорганизмами.

Исследование генома бифидобактерий рас-
крывает высокий адаптационный потенциал 
данных микроорганизмов к симбиотическим 
взаимоотношениям с человеком. Адаптацион-
ная пластичность обусловлена гетерогенно-
стью бифидобактерий по отношению к тем-
пературе и кислороду, которая варьирует в за-
висимости от штамма и вида. Кроме того, би-
фидобактерии обладают широким набором 
сахаролитических ферментов, позволяющим 
им сбраживать огромное количество гексоз че-
рез уникальный «бифидо-шунт». Благодаря 
экологической пластичности бифидобактерии 
можно обнаружить не только в различных био-
топах человека, животных и насекомых, но их 
также можно выделить из окружающей среды, 
что изменяет мнение о том, что они являются 
прихотливыми анаэробными микроорганиз-
мами, которые «зависят» от организма хозяи-
на-симбионта.
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