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Устойчивость к антибиотикам - важное требование к пробиотическим штаммам, так как только устойчивые к антибактериальным препаратам бактерии можно совмещать с антимикробной терапией при лечении кишечных инфекций или применять для профилактики антибиотикоассоциированной диареи. Однако существует риск распространения локализованных на плазмидах и конъюгативных транспозонах генов антибиотикорезистентности внутри кишечной микрофлоры, что противоречит требованиям лекарственной безопасности пробиотиков. Целью данной работы является выявление и характеристика генетических детерминант антибиотикорезистентности у потенциально пробиотических штаммов лактобацилл.
Из кисломолочных продуктов, пробиотиков и фекалий человека было выделено 34 штамма лактобацилл и методом MALDI TOF масс-спектрометрии установлена их видовая принадлежность. Диско-диффузионным методом оценена устойчивость исследуемых микроорганизмов к клинически распространенным антибактериальным препаратам девяти различных классов. Поскольку гены устойчивости к эритромицину (Erm) и тетрациклину (Tet) особенно подвержены горизонтальному транспорту, в геномах устойчивых к Erm и Tet бактерий с помощью секвенирования амплифицированных фрагментов ДНК было проверено наличие 15 генов, кодирующих устойчивость к данным антибактериальным препаратам. 
У лактобацилл обнаружена высокая устойчивость к ципрофлоксацину, ванкомицину и аминогликозидам. У одного штамма обнаружена резистентность к Erm и у пяти штаммов – к Tet. Молекулярно-биологический анализ данных микроорганизмов позволил обнаружить в их геномной ДНК гены ermB и ermA и ряд генов (tetM, tetK, ermА, ermC, mefA) - в плазмидной ДНК. У некотрых штаммов, не проявляющих устойчивость к Erm, выявлены молчащие гены ermА, ermC и mefA. Преимущественная локализация генов антибиотикорезистентности на плазмидной ДНК создает опасность распространения этих генетических детерминант в микробиоме человека, поэтому планируется оценить возможность горизонтального транспорта генов антибиотикорезистентности от лактобацилл к условно-патогенным бактериям гастроинтестинальной микрофлоры человека. Подготовленная нами база обладает большим потенциалом практического использования в биомедицине для создания пробиотических препаратов нового поколения, соответствующих самым строгим требованиям безопасности.
