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Из наземного грязевого вулкана Таманского полуострова выделена алкалифильная факультативно
анаэробная бактерия (штамм T05bT). Клетки изолята представляют собой подвижные спириллы
толщиной 0.5 мкм и длиной 1.5–2.5 мкм. Штамм T05bT растет при температуре 6–42°C (оптимум ‒
30°C), pH 8.0–11.0 (оптимум ‒ 9.0), концентрации NaCl 0–14% (вес/об.); использует лактат, формиат,
малат, пируват, молекулярный водород, элементную серу, сульфит, тиосульфат и сульфид в каче-
стве донора электронов и нитрат, фумарат, элементную серу, сульфит, тиосульфат, ДМСО, арсенат
и кислород в качестве акцептора электронов. Продуктом восстановления нитрата является аммо-
ний. Сбраживает малат, пируват, фумарат. Способен к микроаэробному (до 3% О2, об./об.) росту.
Штамм T05bT не использует сульфат и Fe(III) в качестве акцептора электронов, не диспропорцио-
нирует элементную серу, тиосульфат и сульфит и не сбраживает глюкозу, фруктозу, сахарозу, лак-
тат, формиат, малеинат, дрожжевой экстракт и пептон. В жирнокислотном составе клеток преобла-
дают C16:1 ω7 (45.9%), C16:0 (25.8%) и C18:1 ω7 (20.9%). Геном штамма T05bT имеет размер 2.46 Мп
и содержание Г + Ц 45.5%. В геноме содержатся гены, кодирующие ферменты энергетического
метаболизма: периплазматический комплекс нитратредуктазы Nap, тиосульфат/полисульфид ре-
дуктазу Phs/Psr, сульфид:хинон оксидоредуктазу Sqr и дыхательную арсенатредуктазу Arr. Анализ
нуклеотидной последовательности гена 16S рРНК штамма T05bT показал 98.61% сходства с типо-
вым штаммом Sulfurospirillum alkalitolerans (филум “Campylobacterota”). На основании фенотипиче-
ских характеристик и данных филогенетического анализа предлагается отнести данный изолят к
новому виду рода Sulfurospirillum, как Sulfurospirillum tamanensis sp. nov. с типовым штаммом T05bT

(=DSM 112596T = VKM B-3538T).
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Грязевые вулканы ‒ это геологические структу-
ры, образованные выбросами частиц глины, брек-
чий, жидкостей и газов из глубоких осадочных
слоев. Грязевой вулканизм играет существенную
роль в балансе метана в атмосфере (Mazzini,
Etiope, 2017). Наземные грязевые вулканы геоло-
гически связаны с подземными залежами нефти и
природного газа и содержат различные неорганиче-
ские и органические соединения, которые могут
использоваться в качестве доноров и акцепторов
электронов в микробном метаболизме. Вероятно,
этим объясняется значительное филогенетическое
разнообразие микроорганизмов, как детектирован-
ных молекулярными методами (Cheng et al., 2012;
Yang et al., 2012; Merkel et al., 2021), так и выделен-
ных в чистые культуры из наземных грязевых вул-

канов (Alain et al., 2006; Kokoschka et al., 2015;
Khomyakova et al., 2020; Ratnikova et al., 2020; Slo-
bodkina et al., 2020; Frolova et al., 2021a, 2021b).

Таманский полуостров является одним из ре-
гионов с наиболее интенсивным грязевым вулка-
низмом. Керченско-Таманская грязевулканическая
провинция насчитывает свыше 100 действующих
наземных грязевых вулканов (Шнюков и соавт.,
1986; Холодов и соавт., 2012). Флюиды многих из
этих вулканов имеют pH > 8.5, что способствует
развитию алкалифильных микроорганизмов. Алка-
лифильные анаэробные бактерии, принадлежащие
к разным филогенетическим группам, обладают
значительным биотехнологическим потенциалом и
населяют различные природные и антропогенные
среды (Sorokin et al., 2014; Preiss et al., 2015), но раз-

ЭКСПЕРИМЕНТАЛЬНЫЕ
СТАТЬИ
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нообразие алкалифильных анаэробов в наземных
грязевых вулканах изучено слабо.

В настоящей работе приводится описание штам-
ма факультативно анаэробного алкалифильного
микроорганизма, выделенного из наземного гря-
зевого вулкана полуострова Тамань и отнесенно-
го нами к новому виду рода Sulfurospirillum.

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ ИССЛЕДОВАНИЯ

Источник выделения. Образец грязевулканиче-
ского флюида, содержащего твердую и жидкую
фракции, был отобран в мае 2017 г. из активного
грифона наземного грязевого вулкана Гнилая Го-
ра (Таманский полуостров, Краснодарский край,
РФ). GPS координаты ‒ 45.251° N, 37.436° E. Тем-
пература в месте отбора проб составляла 21°C, pH
8.5, концентрация Cl– ‒ 15.7 мМ, концентрация

 ‒ 5.3 мМ. Образец был отобран анаэробно в
пластиковую пробирку с плотно закручиваю-
щийся крышкой и в таком виде перевезен в лабо-
раторию для дальнейших экспериментов.

Среды и культивирование. Для выделения и ру-
тинного культивирования штамма T05bT использо-
вали анаэробную восстановленную солоноватую
среду следующего состава (на 1 л дистиллирован-
ной воды): 0.33 г KH2PO4, 0.33 г NH4Cl, 0.33 г KCl,
0.33 г CaCl2 · 6H2O, 2.00 г NaHCO3, 0.33 г MgCl2 ·
· 6H2O, 10.00 г NaCl, 0.66 г Na2S · 9H2O, 0.001 г ре-
зазурин, 1 мл витаминов (Wolin et al., 1963) и 1 мл
микроэлементов (Slobodkin et al., 2012). Среду
готовили кипячением и охлаждением под непре-
рывным током N2, после чего добавляли восста-
навливающий агент (Na2S · 9H2O). Приготов-
ленную среду разливали по 10 мл в пробирки Хан-
гейта объемом 17 мл и автоклавировали при 121°C
в течение 60 мин. После стерилизации pH среды
был 9.0. Нитрат калия (10 мМ) и лактат натрия
(10 мМ) добавляли из стерильных концентриро-
ванных растворов перед инокуляцией образца.

Фенотипические характеристики. Изучение
морфологии и подвижности клеток проводили в
жидкой среде после 48 ч инкубации, используя
микроскоп Zeiss Primo Star с фазово-контрастным
устройством. Ростовые эксперименты проводились
в трехкратной повторности. Для морфологической,
физиологической и метаболической характеристи-
ки штамм T05bT культивировали на среде, приме-
нявшейся для выделения, пока не указано иное.
Определение диапазонов температуры, pH и со-
лености проводились на восстановленной среде с
лактатом и нитратом. Диапазоны солености из-
меряли при концентрации NaCl 0–15% (вес/об.).
Различные значения pH создавали путем внесе-
ния в отдельные пробирки стерильных растворов
3 М HCl или 10% NaOH. Эксперименты с серосо-

2
4SO −

держащими соединениями и кислородом прово-
дили на невосстановленной среде.

Состав клеточных жирных кислот. Состав жир-
ных кислот определяли, как указано ранее (Slobod-
kina et al., 2020), используя прямое метилирование
лиофильно высушенной биомассы бактерий и хро-
мато-масс-спектрометрический анализ; содер-
жание определяли по методу внутренней норма-
лизации по площади пиков полного ионного тока
метиловых эфиров жирных кислот.

Выделение ДНК, секвенирование и анализ пол-
ного генома. Выделение ДНК для определения
нуклеотидной последовательности гена 16S рРНК
и полногеномного секвенирования проводили с
помощью FastDNA Spin Kit (“MP Bio”), следуя
протоколу производителя. Ген 16S рРНК ампли-
фицировали, используя универсальные бактери-
альные праймеры 27F, 357F, 530F, 1114F, 342R,
519R и 1492R (Weisburg et al., 1991). Секвенирова-
ние продуктов ПЦР проводили методом Сэнгера.
Предварительный филогенетический скрининг
сходства последовательностей генов 16S рРНК
проводили по базе данных GenBank (Benson et al.,
1999) с помощью программы BLAST (Altschul et al.,
1990). Для более точного определения филогене-
тического положения изолята нуклеотидную по-
следовательность гена 16S рРНК выравнивали с
последовательностями референтных штаммов
ближайших родственных микроорганизмов с по-
мощью программы Clustal W (Thompson, 1997).
Филогенетический анализ выполняли при помо-
щи программы MEGA 7.0 (Kumar et al., 2016).
Статистическую достоверность ветвления оцени-
вали с помощью “bootstrap-анализа” 1000 альтер-
нативных филограмм (Felsenstein, 1985), постро-
енных методами, входящими в пакет программ
для филогенетического анализа MEGA 7.

Геном штамма T05bT секвенировали, исполь-
зуя систему MiSeq (“Illumina”, San Diego, Califor-
nia, США). Поиск генов и аннотацию проводили
с использованием сервера RAST (Brettin et al., 2015).
Средство просмотра SEED использовалось для
распределения предсказанных генов по категори-
ям подсистем (Overbeek et al., 2014).

Нуклеотидная последовательность гена 16S
рРНК штамма T05bT депонирована в Gen-
Bank/EMBL под номером MW872671.

Полногеномная последовательность штамма
T05bT депонирована в GenBank/EMBL под номе-
ром JAFHKK010000000.

РЕЗУЛЬТАТЫ
Получение чистой культуры. Накопительные

культуры были получены путем внесения при-
родного образца (около 10%, об.) в стерильную
анаэробную среду, содержащую лактат и нитрат.
После инкубации накопительных культур при
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30°C в течение 2 сут, наблюдался значительный
микробный рост. После трех последовательных
пересевов (5%, об.) культуру рассевали методом
10-кратных серийных разведений на жидкой сре-
де того же состава. В последнем разведении, по-
казавшем рост (10–9), наблюдался только один
морфологический тип клеток. Десятикратные
разведения были повторены еще дважды, и куль-
тура, выросшая в последнем разведении, получи-
ла обозначение штамм T05bT. Результаты секве-
нирования гена 16S рРНК подтвердили чистоту
культуры. Попытки получить рост колоний в
анаэробных условиях на твердой среде методом
roll-tube или в толще 1% Gelrite gellan gum или 1%
агара, не привели к положительным результатам.

Клетки штамма T05bT представляют собой
спириллы толщиной 0.5 мкм и длиной 1.5–2.5 мкм,
растущие одиночно или парами; подвижны за
счет одиночного полярного жгутика. Образования
эндоспор не наблюдалось на протяжении 30 сут
культивирования.

Физиология роста. Штамм T05bT способен рас-
ти при температурах от 10 до 42°C, с оптимумом
при 30°C. Рост не наблюдался при 50°C и выше и
при 6°C и ниже при инкубации в течение 20 сут.
Диапазон pH для роста составляет 8.0–11.0 (опти-
мум 9.0), роста не отмечалось при pH 7.5 и ниже
или 11.5 и выше. Штамм T05bT способен расти
при концентрации NaCl в среде от 0 до 14.0%
(вес/об.); при 15% NaCl и выше роста не происхо-
дило.

Доноры и акцепторы электронов. Штамм T05bT

способен использовать широкий спектр органиче-
ских и неорганических соединений в качестве до-
норов и акцепторов электронов для роста (табл. 1).
Добавление дрожжевого экстракта (0.2 г/л) не
стимулировало рост. Максимальная концентрация
клеток (около 7 × 107 кл./мл) наблюдалась при ро-
сте с лактатом. Водород использовался только с

фумаратом, в этих условиях штамм T05bT не нуж-
дался в дополнительном источнике углерода для
роста. Элементная сера, тиосульфат и сульфит
могут быть использованы в качестве доноров
электронов с нитратом или фумаратом в качестве
акцептора. Восстановление нитрата с соединени-
ями серы требует присутствия малата или сукци-
ната как источника углерода, причем рост с суль-
фитом был значительно лучше, чем с элементной
серой или тиосульфатом. Сульфид (в концентра-
циях до 5 мМ) использовался в качестве донора
электронов для восстановления малата, фумарата
(10 мМ каждый) и нитрата (1 мМ) без добавления
дополнительных источников углерода с образо-
ванием элементной серы, сукцината и ацетата (в
соотношении 5 : 1 при росте с малатом и 6.7 : 1 при
росте с фумаратом). Продуктом восстановления
нитрата со всеми протестированными донорами
электронов является аммоний. Штамм T05bT спо-
собен к дисмутации малата и фумарата. Основ-
ными продуктами дисмутации малата и фумарата
являются сукцинат и ацетат. Соотношение сук-
цинат/ацетат при сбраживании малата составило
2.2, а при сбраживании фумарата 4.6. Штамм
T05bT способен к росту в микроаэробных (до 3%
кислорода) условиях; роста при концентрации
кислорода выше 3% или в аэробных условиях не
наблюдалось при культивировании в течение трех
недель.

Штамм T05bT не использует сульфат (10 мМ) и
ферригидрит (слабокристаллический оксид Fe(III),
90 мМ) в качестве акцепторов электронов с про-
тестированными донорами электронов и не спо-
собен к диспропорционированию элементной
серы, тиосульфата и сульфита. Штамм T05bT не
способен к сбраживанию глюкозы, фруктозы, са-
харозы, лактата, формиата, малеината (каждый
субстрат 10 мМ), дрожжевого экстракта (1 г/л) и
пептона (2.5 г/л).

Таблица 1. Использование доноров и акцепторов электронов штаммом T05bT

Примечание. (+) – рост >2 × 106 кл./мл. (‒) – отсутствие роста. Концентрация всех растворимых доноров и акцепторов –
10 мМ. Элементная сера – 5 г/л, ДМСО ‒ 10%, кислород ‒ 3% (об./об.) в газовой фазе, водород ‒ 80% (об./об.) в газовой фазе.
* В присутствии малата или сукцината как источника углерода.

Акцептор/донор Лактат Формиат Малат Пируват Водород Элементная 
сера Сульфит Тиосульфат Сульфид

Нитрат + ‒ + ‒ ‒ +* +* +* +
Фумарат + + + + + + + + +
Элементная сера + ‒ + + ‒ ‒ ‒ ‒ ‒
Сульфит + ‒ ‒ ‒ ‒ ‒ ‒ ‒ ‒
Тиосульфат ‒ ‒ ‒ + ‒ ‒ ‒ ‒ ‒
ДМСО + ‒ ‒ + ‒ ‒ ‒ ‒ ‒
Арсенат + + + + ‒ ‒ ‒ ‒ ‒
Кислород + ‒ + + ‒ ‒ ‒ ‒ ‒
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Состав клеточных жирных кислот. Клеточные
жирные кислоты штамма T05bT были представлены
смесью неразветвленных насыщенных и ненасы-
щенных кислот: C16:1ω7 (45.9%), C16:0 (25.8%) и
C18:1 ω7 (20.9%). Также были обнаружены C14:1 ω7
(3.1%), C14:0 (1.9%), C15:0 (0.3%), C16:1 ω5 (0.7%)
и C18:0 (1.4%).

Филогения. Нуклеотидные последовательно-
сти гена 16S рРНК штамма T05bT, полученные пу-
тем амплификации с универсальными бактери-
альными праймерами и в ходе полногеномного
секвенирования, были идентичны. Сравнение
1473 нуклеотидов последовательности гена 16S
рРНК штамма T05bT с нуклеотидными последо-
вательностями, размещенными в базе данных
GenBank (Benson et al., 1999) показали, что изолят
принадлежит к роду Sulfurospirillum класса Epsilon-
proteobacteria с 98.61% сходства с геном 16S рРНК с
S. alkalitolerans (Sorokin et al., 2013). Реконструкция
филогенетического дерева гена 16S рРНК показа-
ла, что штамм T05bT представляет собой монофи-
летическую ветвь, четко отделенную от наиболее
близких видов (рис.1).

Общие характеристики генома. Геном штамма
T05bT, собранный из 63 контигов, имеет общую
длину 2456696 нт и значение N50 73734 нт. Содержа-
ние Г + Ц геномной ДНК составляет 45.5%. Геном
содержит 2568 нуклеотидных последовательностей
кодирующих белки и 39 генов РНК. Большинство

аннотированных генов отвечает за синтез амино-
кислот и производных (182), метаболизм белков
(104), дыхание (93), кофакторы, витамины, про-
стетические группы и образование пигментов (86).

Углеродный метаболизм. В отличие от других
представителей рода Sulfurospirillum (Ross et al.,
2016), геном штамма T05bT не содержит полного
набора генов цикла трикарбоновых кислот. Однако
функцию отсутствующей малатдегидрогеназы мо-
жет выполнять мембранно-связанная малат:хинон
оксидоредуктаза (WP_205459850), которая содер-
жит ФАД в качестве кофактора и отдает электроны
хинонам, которые впоследствии окисляются
компонентами электрон-транспортной цепи (Kath-
er et al., 2000). Геном штамма T05bT содержит гены
фумаратгидратазы I типа (WP_205460080), что яв-
ляется характерным для рода Sulfurospirillum (Ross
et al., 2016). Гены пируваткарбоксилазы, присут-
ствующие у всех представителей рода Sulfurospiril-
lum, в геноме штамма T05bT отсутствуют. Превра-
щение пирувата в оксалоацетат происходит, по-ви-
димому, с помощью оксалоацетатдекарбоксилазы
(WP_205458054‒WP_205458055). Наличие всех
генов фосфатацетилтрансферазного/ацетатки-
назного пути, вероятно, позволяет штамму T05bT

использовать лактат в качестве донора электро-
нов, превращая ацетат в ацетил-КоА.

Геном штамма T05bT содержит все гены не-
окислительной части пентозофосфатного пути,

Рис. 1. Филогенетическое дерево, основанное на последовательностях гена 16S рРНК, показывающее положение
штамма T05bT и родственных ему микроорганизмов. Дерево было реконструировано методом maximum-likelihood. Де-
ревья, построенные с помощью алгоритмов neighbor-joining и minimum-evolution, отображали одинаковую тополо-
гию. Каждое число указывает значение начальной загрузки из 1000 повторностей. Масштабная метка ‒ 0.020 замен на
нуклеотидное положение. Идентификационные номера GenBank указаны в скобках.
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что является характерным для всех представителей
рода Sulfurospirillum (Ross et al., 2016), а также все ге-
ны нефосфорилирующего пути Энтнера‒Дудорова.

Сопряжение окисления органических суб-
стратов с цепью переноса электронов происходит
через респираторный комплекс I. Геном штамма
T05bT кодирует два типа НАДН:хиноноксидоредук-
тазоподобных комплексов: комплекс ε-протеобак-
териального типа (WP_205458496‒WP_205458507),
который может связывать окисление пирувата с
цепью переноса электронов, используя ферредок-
син/флаводоксин в качестве переносчика электро-
нов, и комплекс с высокой степенью схожести с
nuoEF E. coli (WP_205457951‒WP_205457964), кото-
рый может связывать множественные дегидроге-
назы с цепью переноса электронов (Goris et al.,
2014). Наличие комплекса ε-протеобактериаль-
ного типа (ε-NADH I) характерно для всех пред-
ставителей рода Sulfurospirillum (Ross et al., 2016).

Азотный метаболизм. Геном штамма T05bT содер-
жит генный кластер, кодирующий дыхательный пе-
риплазматический комплекс нитратредуктазы Nap
типа – napAGHBFLD (WP_205459257‒WP_205459263),
характерный для Epsilonproteobacteria (Simon et al.,
2003), и расположенный рядом с ним генный кла-
стер нитритредуктазы nrfHAIJ (WP_205459266‒
WP_205459269). Гены редуктаз, восстанавливаю-
щих оксид азота и закись азота (nor и nos), в геноме
штамма T05bT отсутствуют. Наиболее вероятно,
что штамм T05bT осуществляет диссимиляцион-
ное восстановление нитрата с образованием ам-
мония за счет канонических энзиматических си-
стем Nap и Nrf типа.

В геноме штамма T05bT закодированы все ком-
поненты нитрогеназного комплекса для фиксации
молекулярного азота nifHDKE (WP_205459985‒
WP_205459999).

Серный метаболизм. Геном штамма T05bT не
содержит генов диссимиляционной сульфитре-
дуктазы Dsr типа и окисляющих серные соедине-
ния белков Sox. Возможно, окисление элемент-
ной серы и тиосульфата происходит с участием
серии ферментов, включающих роданазу и Hdr-
подобный комплекс (Zhang et al., 2021); биохимия
и генетические детерминанты этих метаболиче-
ских путей в настоящее время изучены недоста-
точно. В щелочных условиях вероятно также
окисление S0, связанное с образованием раство-
римых полисульфидов (Ghosh, Dam, 2009). Спо-
собность изолята восстанавливать тиосульфат и
элементную серу, вероятно, вызвана активностью
тиосульфат/полисульфид редуктазы Phs/Psr,
три субъединицы которой (PhsABC) закодирова-
ны в генном кластере WP_205459460‒
WP_205459462. Окисление сульфида, возможно,
осуществляется сульфид:хинон оксидоредукта-
зой Sqr (WP_205458630).

Метаболизм мышьяка. Геном штамма T05bT

кодирует две энзиматические системы, восстанав-
ливающие арсенат: Arr ‒ для анаэробного дыхания
с As(V) в качестве конечного акцептора электронов
и Ars, обуславливающую устойчивость к ионам мы-
шьяка. Субъединицы арсенатредуктазы ArrA
(WP_205459496) и ArrB (WP_205459497) имеют 50
и 52% идентичности аминокислотных последова-
тельностей с субъединицами хорошо изученной
дыхательной арсенатредуктазы из Shewanella
ANA-3 (Malasarn et al., 2008). Система детоксика-
ции мышьяка представлена опероном, состоя-
щим из двух копий тиоредоксин-связанной арсе-
натредуктазы ArsC, белками устойчивости к мы-
шьяку и арсенит/антимонит H+ антипортером
ArsB (WP_205460022‒WP_205460027).

Гидрогеназы. Геном штамма T05bT содержит
один генный кластер, кодирующий две разные NiFe
гидрогеназы (WP_205458701‒WP_205458715). Со-
гласно классификатору гидрогеназ HydDB (Søn-
dergaard et al., 2016), каталитическая единица од-
ной из них (WP_205458711) принадлежит к [NiFe]
Group 1b, которая включает дыхательные водород-
поглощающие гидрогеназы, участвующие в про-
цессах анаэробного дыхания с фумаратом, нитра-
том и сульфатом, и широко представленную среди
Epsilonproteobacteria. Малая (WP_205458712) и ци-
тохром b-содержащие (WP_205458710) субъеди-
ницы этой гидрогеназы обеспечивают перенос
электронов к пулу хинонов. Большая субъедини-
ца второй гидрогеназы HyaB (WP_205458714) от-
носится к [NiFe] Group 2d, которая включает ды-
хательные водород-поглощающие гидрогеназы,
участвующие в аэробном и фумаратном дыхании.
Этот тип гидрогеназ встречается у бактерий раз-
личных филогенетических групп, однако у пред-
ставителей Epsilonproteobacteria ее функции не
охарактеризованы. Малая субъединица этой гид-
рогеназы HyaA также закодирована в геноме
(WP_205458715). Кроме этого, кластер содержит
гены белков участвующих в сборке гидрогеназ
hypAEDCB.

ОБСУЖДЕНИЕ

Штамм T05bT выделен из наземного грязевого
вулкана Таманского полуострова. Он представля-
ет собой факультативно анаэробную алкалофиль-
ную мезофильную бактерию.

Филогенетический анализ на основе гена 16S
рРНК показал, что штамм T05bT образует отдельную
линию в пределах рода Sulfurospirillum (Schumacher
et al., 1993), относящегося к семейству Campylo-
bacteraceae филума “Campylobacterota”. На момент
публикации род Sulfurospirillum представлен восе-
мью видами с валидно опубликованными именами:
S. alkalitolerans (Sorokin et al., 2013), S. arcachonense
(Finster et al., 1997), S. arsenophilum, S. barnesii
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(Stolz et al., 1999), S. cavolei (Kodama et al., 2007),
S. deleyianum (Schumacher et al., 1993), S. halorespi-
rans и S. multivorans (Luijten et al., 2003). Согласно
современной практике в систематике прокариот,
для установления видовой принадлежности мик-
роорганизма рекомендуется сравнение идентич-
ности нуклеотидных последовательностей (ANI)
и уровня ДНК‒ДНК гибридизации in silico пол-
ных геномов. Однако сравнить геномы штамма
T05bT и его ближайшего родственника S. alkalitol-
erans (DSM 24537T) в настоящее время не пред-
ставляется возможным ввиду отсутствия данных
секвенирования полного генома S. alkalitolerans в
общедоступных базах данных. Вместе с этим,
полноценным основанием для отнесения изолята
к новому виду считается уровень сходства по ге-
нам 16S рРНК ниже 98.7% (Chun et al., 2018).
Идентичность нуклеотидных последовательностей
гена 16S рРНК между штаммом T05bT и S. alkalitoler-
ans (DSM 24537T) составляет 98.61%, таким обра-
зом, штамм T05bT может быть отнесен к новому
виду рода Sulfurospirillum.

Представители рода Sulfurospirillum широко
географически распространены и были обнару-
жены в разнообразных экосистемах, включая
нефтяные месторождения, чистые и загрязнен-
ные грунтовые воды и морские метановые сипы
(GBIF Secretariat (2021). GBIF Backbone Taxonomy.
Checklist dataset https://doi.org/10.15468/39omei; Jen-
sen, Finster, 2005; Hubert et al., 2007; Cornish Shar-
tau et al., 2009; Rowland et al., 2009; Sercu et al.,
2013). Штамм T05bT является первым представи-
телем рода, выделенным из наземного грязевого
вулкана. Новый изолят имеет диапазоны pH, тем-
пературы и солености для роста, близкие к пара-
метрам в его среде обитания.

Метаболический потенциал, кодируемый в ге-
номе штамма T05bT, соответствует фенотипиче-
ским данным. Разнообразие используемых доно-
ров и акцепторов электронов характерно для всех
видов рода Sulfurospirillum и для представителей
“Campylobacterota” в целом (van der Stel et al., 2019).
Дифференцирующие характеристики штамма
T05bT и членов рода Sulfurospirillum представлены
в табл. 2. Наиболее заметными отличиями явля-
ются более высокий pH оптимум и более высокий
диапазон солености для роста. Таким образом, на
основании проведенных исследований мы пред-
лагаем отнести штамм T05bT к новому виду рода
Sulfurospirillum ‒ Sulfurospirillum tamanensis sp. nov.

Описание Sulfurospirillum tamanensis sp. nov.

Sulfurospirillum tamanensis 
(ta.ma.nén.sis – лат. прил., обитающий на Тамани)

Клетки представляют собой подвижные спи-
риллы, 0.5 мкм толщиной и 1.5–2.5 мкм длиной.

Рост при температуре 6–42°C (оптимум ‒ 30°C),
pH 8.0–11.0 (оптимум ‒ 9.0), концентрации NaCl
0–14% (вес/об.); использует лактат, формиат, ма-
лат, пируват, молекулярный водород, элементную
серу, сульфит, тиосульфат и сульфид в качестве до-
нора электронов и нитрат, фумарат, элементную
серу, сульфит, тиосульфат, ДМСО, арсенат и кис-
лород в качестве акцептора электронов. Продук-
том восстановления нитрата является аммоний.
Сбраживает малат, пируват, фумарат. Способен к
микроаэробному (до 3% О2; об./об.) росту. Не ис-
пользует сульфат и Fe(III) в качестве акцептора
электронов. Не сбраживает глюкозу, фруктозу,
сахарозу, лактат, формиат, малеинат, дрожжевой
экстракт и пептон. Не диспропорционирует эле-
ментную серу, тиосульфат и сульфит.

Типовой штамм T05bT (=DSM 112596T = VKM
B-3538T) выделен из наземного грязевого вулкана
полуострова Тамань. Размер генома – 2.46 Мп.
Содержание Г + Ц в геномной ДНК 45.5% (пол-
ногеномое секвенирование).
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Sulfurospirillum tamanensis sp. nov., a Facultative Anaerobic Alkaliphilic Bacterium 
from a Terrestrial Mud Volcano
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Abstract—An alkaliphilic, facultatively anaerobic bacterium (strain T05bT) was isolated from a terrestrial mud
volcano on the Taman Peninsula, Russia. The cells of the isolate were motile spirilla 0.5 μm thick and 1.5–
2.5 μm long. Strain T05bT grew at 6–42°C (optimum at 30°C), pH 8.0–11.0 (optimum at 9.0), and 0–14%
NaCl (wt/vol). Lactate, formate, malate, pyruvate, H2, elemental sulfur, sulfite, thiosulfate, and sulfide were
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used as electron donors; nitrate, fumarate, elemental sulfur, sulfite, thiosulfate, dimethyl sulfoxide, arsenate,
and oxygen could be used as electron acceptors. Nitrate was reduced to ammonium. Malate, pyruvate, and
fumarate were fermented. Microaerobic growth was possible at up to 3% О2 (vol/vol). Strain T05bT did not
use sulfate and Fe(III) as electron acceptors, was unable of elemental sulfur, sulfite, or thiosulfate dispropor-
tionation, and did not ferment glucose, fructose, sucrose, lactate, formate, maleate, yeast extract, or peptone.
The predominant fatty acids were C16:1 ω7 (45.9%), C16:0 (25.8%), and C18:1 ω7 (20.9%). The genome of
strain T05bT was 2.46 Mb in size and had the G + C DNA content of 45.5%. It contained the genes encoding
the following enzymes of energy metabolism: Nap nitrate reductase periplasmic complex, Phs/Psr thiosul-
fate/polysulfide reductase, Sqr sulfide:quinone oxidoreductase, and Arr respiratory arsenate reductase.
According to analysis of the 16S rRNA gene nucleotide sequence, strain T05bT exhibited 98.61% similarity to
the type strain of Sulfurospirillum alkalitolerans (phylum “Campylobacterota”). Based on its phenotypic char-
acteristics and the results of phylogenetic analysis, assignment of the isolate to a new Sulfurospirillum
species, Sulfurospirillum tamanensis sp. nov., is proposed, with the type strain T05bT (=DSM 112596T = VKM
B-3538T).

Keywords: alkaliphiles, anaerobic bacteria, mud volcano, nitrate reduction, Campylobacterota


