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Бактерии рода Blautia проявляют метаболическую активность в отношении сложного динамичного биоценоза посто-
янных и изменяющихся популяций микробиоты толстой кишки. Однако информация, имеющаяся на сегодняшний день 
в отношении данных представителей, разрознена и не структурирована. В связи с этим цель настоящего обзора – 
систематизировать и структурировать имеющиеся знания о бактериях рода Blautia. Проведен поиск публикаций 
2010–2022 гг. в базах данных Pubmed и e-LIBRARY на русском и английском языках. Из 515 источников нами были 
отобраны 44, в которых была приведена информация относительно данного рода микроорганизмов. В статье дана 
характеристика рода Blautia, а также некоторых ее видов: B. luti, B. wexlerae. Обобщена информация о метаболической 
активности бактерий: утилизации углеводов, а также участии в процессах биотрансформации и других субстратных 
обменах. Уточнены и описаны механизмы влияния Blautia на здоровье организма хозяина, отражено распределение 
бактериальных сообществ в зависимости от типа питания, географии, возраста. Отмечено, что бактерии рода Blautia 
играют роль в возникновении воспалительных заболеваний и других патологий, однако некоторые виды обладают 
пробиотическим потенциалом. Таким образом, изучение данного рода бактерий является актуальным для всесторон-
него понимания их функций в организме хозяина и решения вопроса о пробиотическом потенциале. 
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Features of bacteria of the genus Blautia – 
representatives of the microbiota of the colon
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Bacteria of the genus Blautia are representative of the colon microbiota. However, to date, there is little information known about 
this genus, while many studies are being carried out to study this bacteria, their functional and metabolic activity, and its effect 
on the host organism. The goal is to systematize and structure the existing knowledge about Blautia. Searched for publications 
2010–2022 in the Pubmed and e-LIBRARY databases in Russian and English. From 515 sources, we selected 44, which 
provided information on this genus of microorganisms. The article describes the characteristics of the genus Blautia, including 
some species. Information about the utilization of carbohydrates, the dependence of its distribution on diet, geography, and age 
is described. Known mechanisms of influence of Blautia on the health of the host organism are uncovered. It is indicated which 
substrates are capable of biotransformation bacteria of this genus and what products are formed in this case. There is no doubt 
that bacteria of the genus Blautia play a role in the occurrence of inflammatory diseases and other pathologies. At the same 
time, it is not necessary to generalize equally positive or negative effect to all species of this genus. To date, the study of this 
genus of bacteria is relevant for a comprehensive understanding of its functions in the host organism and for resolving the issue 
of a possible probiotic potential.
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М икробиота человека – сообщество микроорганизмов, 
включающее бактерии, грибы, вирусы и археи. 

Большая часть микробиоты кишечника представлена бакте-
риями [1]. Согласно результатам исследований секвениро-
вания 16S рРНК, Bacillota (ранее Firmicutes) является одним 
из основных типов кишечной микробиоты человека и других 

позвоночных, а семейство Lachnospiraceae и Ruminococca- 
ceae составляют 50 и 30% от общей массы микроорганиз-
мов соответственно [2].

Blautia, как представитель рода семейства Lachnospira- 
ceae, особенно интересна для исследователей ввиду ее 
роли в развитии воспалительных и метаболических заболе-
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ваний, а также антибактериальной активности против неко-
торых видов микроорганизмов [3].

В ряде исследований показано, что состав и изменения 
популяции Blautia в кишечнике связаны с возрастом хозяи-
на, географией, характером питания, генотипом, состояни-
ем здоровья и другими физиологическими особенностями. 
Было обнаружено, что этот род играет определенную роль в 
биотрансформации и взаимодействии с другими кишечны-
ми микроорганизмами  – Ruminococcus, Akkermansia, Rose- 
buria, Prevotella [4]. Несмотря на то, что Blautia показала ряд 
потенциальных пробиотических свойств, до сих пор нет 
всестороннего понимания этого рода бактерий, вероятно, 
из-за отсутствия полной филогенетической, метаболиче-
ской, функциональной и других характеристик. 9-е издание 
Руководства Берджи по систематической бактериологии не 
содержит описания рода Blautia, только некоторые филоге-
нетические характеристики некоторых «предыдущих» ви- 
дов, принадлежащих к роду Clostridium или Ruminococcus, и 
краткое описание характеристик штаммов [5]. 

В связи с этим целью работы явились систематизация и 
структурирование имеющихся знаний о Blautia. Проведен 
поиск публикаций 2010–2022 гг. в базах данных Pubmed и 
e-LIBRARY на русском и английском языках. Из 515 источни-
ков нами были отобраны 44, в которых была приведена ин-
формация относительно данного рода микроорганизмов. В 
этой статье рассматриваются исследования, касающиеся 
Blautia, и обсуждается потенциальный пробиотический по-
тенциал данных бактерий. 

Характеристики 
Разнообразие видов 
С помощью филогенетического анализа последователь-

ностей генов 16S рРНК в сочетании с культуральным анали-
зом установлено, что на сегодняшний день род Blautia со-
ставляют около 30 видов, включая B. coccoides, B. hansenii, 
B. producta [6]. Филогенетическое дерево этого рода посто-
янно обновляется по мере добавления новых видов и штам-
мов, но в целом виды рода Blautia по-прежнему образуют 
относительно стабильную и последовательную однолиней-
ную ветвь [7]. 

Наиболее распространенными видами Blautia spp., выде-
ленными из микробиоты кишечника, в т.ч. в детском возрас-
те, являются B. wexlerae и B. luti, тогда как в состав микро-
биоты верхних дыхательных путей входила B. producta, вы-
деленная из мокроты [8]. 

Характеристика бактерии 
Бактериальные клетки Blautia обычно сферической или 

овальной формы, располагаются парами или в виде нитей, 
не имеют жгутиков, большинство штаммов не имеют спор. 
По типу дыхания данные бактерии относятся к строгим ана-
эробам. Для большинства штаммов Blautia температурный 
оптимум составляет 37°C, рН 7,0 [6]. Некоторые виды, такие 
как B. producta, обладают как гетеротрофными, так и авто-
трофными свойствами и могут использовать CO, H2/CO2 и 
углеводы в качестве источников энергии (табл. 1) [7].

Длинноцепочечные жирные кислоты, продуцируемые 
штаммами Blautia, подразделяются на насыщенные и моно-
ненасыщенные, основными видами являются C14:0, C16:0 и 
C16:0DMA – диметилацетиленовые жирные кислоты [6].

Зависимость от возраста, питания и географии 
Питание
Рацион питания является основополагающим фактором, 

влияющим на состав и характеристику микробиоты [9]. Так, 
добавление пищевых волокон, извлеченных из кукурузы 
(F-FOPs), в рацион мышей, получающих высокое содержа-
ние жиров с пищей (HF), значительно увеличивало содержа-
ние Blautia в мышиных фекалиях [10]. Такой же феномен 
также наблюдался у здоровых взрослых собак, рацион кото-
рых был дополнен картофельной клетчаткой [11]. В одном 
исследовании доброволец мужского пола потреблял 600 мг 
ω-3 ежедневно в течение 14 дней, в результате общее ми-
кробное разнообразие кишечника уменьшилось, снизилось 
количество Faecalibacterium, но значительно увеличилось 
содержание Blautia [12].

Возраст 
Возраст – еще один фактор, влияющий на видовое много-

образие микробиоты кишечника. В ходе исследования  
A.Endo et al. по оценке микробиоты кишечника у детей в воз-
расте от 2 нед. до 13 лет было выявлено, что B. coccoides 
редко присутствовала в кишечной микробиоте детей млад-
ше 6 мес., но чаще встречалась у детей старше 1 года [13]. 
Перекрестное исследование фекалий 367 здоровых японцев 
в возрасте 0–104 лет показало, что кишечная микробиота 
взрослых японцев (21–69 лет) содержала большое количе-
ство Blautia и Bifidobacterium и мало Bacteroides. Кроме того, 
по сравнению со взрослыми у пожилых людей наблюдалось 
снижение биоразнообразия микробиома, в т.ч. снижение 
Blautia. Эта особенность может быть связана с возрастным 

Таблица 1. Характеристика утилизации углеводов у разных штаммов
Table 1. Characteristics of carbohydrate utilization in different strains

Штамм / Strain Blautia coccoides Blautia hansenii Blautia luti Blautia producta Blautia wexlerae

Конечные продукты / Final products A, С Л, A A, С Л, A A, С

Глюкоза / Glucose + + + + +

Ксилоза / Xylose + - + + +

Сахароза / Sucrose + - + + +/-

Фруктоза / Fructose + - + + +/-

Лактоза / Lactose + + + + +/-

Рафиноза / Raffinose + + + + +/-

A – ацетат; С – сукцинат; Л – лактат. / A – acetate; C – succinate; Л – lactate.
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физиологическим угнетением иммунной функции, сопрово-
ждающимся наличием хронического воспаления [14].

География 
Некоторые исследования указывают на зависимость со-

става кишечной микробиоты от географического района 
проживания и высоты над уровнем моря. В ходе изучения 
характеристик микробного сообщества в фекалиях 
303  детей школьного возраста из городских или сельских 
районов пяти стран, находящихся в умеренных и тропиче-
ских регионах Азии, было выявлено, что кишечная микро-
биота детей была разделена на две группы: Prevotella (тип P) 
и Bifidobacterium/Bacteroides (тип BB). Кишечная микробиота 
детей в Китае, Японии, Тайване и других регионах с умерен-
ным климатом была в основном BB-типа, тогда как у детей в 
Таиланде, Индонезии и других тропических странах – P-типа. 
Примечательно, что высокое содержание Blautia было ха-
рактерно для людей с кишечной микробиотой BB-типа, со-
ставляя 10% от общего бактериального состава BB-типа, но 
только 5% от общего бактериального состава P-типа [15].

Секвенирование образцов фекальной микробиоты 208 
тибетцев из 6 регионов на основе анализа операционных 
таксономических единиц показало, что представители рода 
Blautia доминировали в микробиоте кишечника всех обсле-
дованных и их содержание менялось с увеличением высоты 
над уровнем моря, индекса массы тела и возраста; в част-
ности, увеличилось содержание факультативных анаэробов 
[16]. Другое исследование показало, что преобладающими 
кишечными родами у японцев являются Bifidobacterium и 
Clostridium, а у американцев, китайцев, французов и испан-
цев  – Bacteroides, у австралийцев  – Blautia [17]. Вероятно, 
различия в микробном биоразнообразии кишечника челове-
ка в зависимости от географического местоположения в 
значительной степени связаны с наследственностью, обра-
зом жизни и особенностями питания [18].

Физиологические функции
Биотрансформация биоактивных веществ 
Бактерии рода Prevotella и Xylanibacter могут разлагать 

такие компоненты пищи, как целлюлоза и ксилан, которые 
не перевариваются организмом хозяина. В результате повы-
шается содержание короткоцепочечных жирных кислот 
(КЦЖК) в фекалиях, улучшается переваривание пищи [19]. 
В последние годы исследователей привлекает изучение 
биотрансформации и метаболизма травяных растений и 
функциональных пищевых продуктов с помощью Blautia. 
Исследования показали, что штамм Blautia spp. MRG-PMF1 
оказывает гидролитическое действие на функциональные 
группы арилметилового эфира в 5,7-диметоксифлавоне 
(5,7-ДМФ) и 5,7,4-триметоксифлавоне (5,7,4-ТМФ). Поли- 
метоксифлавоны представляют собой флавоноиды, выде-
ленные из Kaempferia и цитрусовых, обладающие противо-
раковыми, противовоспалительными, противовирусными и 
антикоагулянтными свойствами [20]. Штамм Blautia spp. 
MRG-PMF1 также обладает способностью к дегликозилиро-
ванию, вследствие чего может метаболизировать изофлаво-
ны, флавоны и флавоноиды в соответствующие агликоны. В 
ходе превращения флавоноидов реакции, катализируемые 
Blautia, включают деметилирование, дегидроксилирование, 

О- и С-дегликозилирование и расщепление С-кольца. Также 
исследователи обнаружили, что Blautia spp. MRG-PMF1 
может биотрансформировать икариин и куркумин в анаэ-
робных условиях (табл. 2) [21]. 

Диметилкуркумин, по сравнению с куркумином, обладает 
высоким антиканцерогенным потенциалом в отношении 
HCT116 рака толстой кишки, в то время как синтетический 
диметилкуркумин обладает нейропротекторным и противо-
воспалительным действием [22]. В то же время Blautia 
glucerasei spp. nov. HFTH-1 T продуцирует специфический 
внеклеточный фермент, который гидролизует глюкозилце-
рамид в функциональные вещества со специфическим про-
филактическим действием против рака толстой кишки [23].

Следует отметить, что некоторые виды биотрансформа-
ции с участием Blautia имеют потенциально негативные 
свойства. Так, некоторые виды Blautia могут осуществлять 
7-α-дегидроксилирование первичных желчных кислот и пре-
образовывать их во вторичные желчные кислоты, такие как 
литохолевая и дезоксихолевая. Их содержание коррелирует 
с развитием рака толстой кишки, и их обнаруживают в более 
высоких концентрациях в фекалиях пациентов с язвенным 
колитом, дисплазией или злокачественным новообразова-
нием [24].

Blautia также участвует в процессах дегликозилирования 
полифенолов и катаболизма лигнанов. В целом бактериаль-
ный метаболизм в кишечнике включает восстановление и 
гидролиз, в результате чего образуются неполярные низко-
молекулярные продукты [25]. Исследование биотрансфор-
мации Blautia имеет важное значение для разработки новых 
ферментов и биоактивных метаболитов для пищевых доба-
вок и обеспечивает ценную перспективу для дальнейших 
исследований кишечного микробиома человека [26, 27].

Связь со вторичными метаболитами
Вторичные метаболиты представляют собой биологиче-

ски активные соединения, продуцируемые микроорганизма-

Таблица 2. Биотрансформация биоактивных веществ
Table 2. Biotransformation of bioactive substances

Субстрат / 
Substrate

Штамм / 
Strain

Продукт биотрансформации / 
Product of biotransformation

5,7-ДМФ / 5,7-DMF Blautia spp.  
MRG-PMF1

Хризин / Chrysin

5,7,4-ТМФ / 5,7,4-TMF Апигенин / Apigenin

Икариин / Icariin Десметиликаритин, 
гидролизаты икарина / 
Desmethylicaritin, icarin 
hydrolysates

Куркумин / Curcumin Деметилкуркумин, 
бисдескуркумин / 
Demethylcurcumin, 
bisdescurcumin

Глюкозилцерамид / 
Glucosylceramide

Blautia glucerasei 
spp. nov. HFTH-1 T

Функциональные вещества 
со специфическим 
профилактическим 
действием против рака 
толстой кишки / Functional 
substances with specific 
preventive effects against colon 
cancer

ДМФ – диметоксифлавон, ТМФ – триметоксифлавон. /  
DMF – dimethoxyflavone, TMF – trimethoxyflavone.
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ми в процессе роста и жизнедеятельности, которые широко 
используются в антибактериальных, противоопухолевых 
препаратах, гербицидах и инсектицидах [28]. 

Одной из особенностей Blautia является ее антибактери-
альная активность, связанная с синтезом бактериоцинов. 
При изучении вторичных метаболитов у 74 штаммов Blautia 
был выявлен 261 кластер генов вторичного метаболическо-
го биосинтеза, включающих нерибосомальные пептиды, 
сактипептид, лантипептид, бактериоцин, лассопептид, бета-
лактон (табл. 3). Нерибосомальные пептиды и поликетиды – 
вторичные метаболиты с широким спектром свойств: сиде-
рофоры, участвующие в очистке железа, пигменты, которые 
обеспечивают защиту от множества факторов стресса, а 
также усвоение питательных веществ, химическую комму-
никацию и защитные реакции [29].

Виды B. obeum и B. producta могут ингибировать пролифе-
рацию C. perfringens и ванкомицин-резистентных энтерокок-
ков, что свидетельствует об их пробиотических функциях. 

Связь с метаболическим синдромом
В последние десятилетия во всем мире резко возросла 

распространенность метаболических заболеваний, связан-
ных с ожирением, таких как сахарный диабет 2-го типа 
(СД2), что, в свою очередь, привело к повышению распро-
страненности атеросклероза, неалкогольной жировой бо-
лезни печени и некоторых видов рака. Недавние исследова-
ния показали, что кишечная микробиота играет важную роль 
в ожирении и связанных с ним заболеваниях [33]. Было об-
наружено, что Blautia является единственным родом, кото-
рый показал выраженную отрицательную связь с накоплени-
ем висцерального жира у японцев, независимо от пола [34]. 
В другом исследовании у детей с ожирением было обнару-
жено более высокое содержание Bacteroides и более низкое 
содержание Firmicutes в кишечнике, что сопровождалось 
снижением содержания Blautia и Faecalibacterium. Другие 
ученые выявили, что количество Blautia значительно умень-
шилось у детей с диабетом по сравнению со здоровыми 
детьми [35]. Blautia является продуцентом уксусной кислоты 
в кишечнике, которая может ингибировать передачу сигна-
лов инсулина и накопление жира в адипоцитах путем акти-
вации рецепторов, связанных с G-белком GPR41 и GPR43. 

Это способствует метаболизму несвязанных липидов и глю-
козы в других тканях и, таким образом, облегчает течение 
заболеваний, связанных с ожирением [36]. Поперечное ис-
следование показало, что Blautia, особенно B. luti и 
B.  wexlerae, помогают уменьшить воспаление, связанное с 
ожирением. Таким образом, эти результаты могут служить 
базой для основанных на микробиоте стратегий ранней про-
филактики ожирения и его осложнений в будущем [37]. 

Также в недавних исследованиях было показано, что у 
детей при СД2 содержание бактерий Blautia и отношение 
Firmicutes/Bacteroidetes положительно коррелировали с 
уровнем гликированного гемоглобина (HbA1c). Некоторые 
авторы сообщали, что число Blautia положительно коррели-
ровало и с количеством аутоантител. Следовательно, бакте-
рии Blautia могут влиять на развитие СД2 посредством регу-
ляции иммунного ответа [38]. 

Связь с преэклампсией 
На сегодняшний день были опубликованы результаты 

первого исследования, в котором изучался состав кишечной 
микробиоты у женщин с преэклампсией (ПЭ), в котором 
были проанализированы образцы кала во время беремен-
ности, через 1 и 6 нед. после родов. Результаты показали 
ряд интересных особенностей: были выделены 13 ПЭ-
ассоциированных бактериальных видов, центральная роль в 
патологическом микробиоме кишечника при ПЭ принадле-
жала Blautia и Ruminococcus [39].

Связь с воспалением
Blautia, как род комменсальных облигатных анаэробных 

бактерий, играет важную роль в поддержании экологическо-
го баланса в кишечнике и предотвращении воспаления 
путем активизации кишечных регуляторных Т-клеток и про-
дукции КЦЖК [40]. 

Число воспалительных заболеваний кишечника (ВЗК), 
включая болезнь Крона и язвенный колит, в последние деся-
тилетия увеличивается во многих развивающихся странах, 
число которых в последние десятилетия увеличивается во 
многих развивающихся странах [41]. Анализ микробиоты 
фекалий и слизистых оболочек у больных ВЗК и здоровых 
людей показал, что количество Blautia значительно снижено 
в микробиоте слизистой оболочки слепой кишки у пациен-
тов с болезнью Крона [38]. Аналогичный факт был также 
зарегистрирован в микробиоте слизистых оболочек пациен-
тов с колоректальным раком [42]. Также было показано, что 
Blautia и Faecalibacterium prausnitzii составляют меньшую 
долю в микробиоте, ассоциированной со слизистой оболоч-
кой кишечника, у больных спорадическим раком по сравне-
нию со здоровыми людьми, но их много во внеопухолевой 
микросреде [43]. Имеются данные о распространенности 
Blautia у пациентов с ранним раком молочной железы [44]. 
Большинство представленных исследований были сосредо-
точены на уровне бактериального рода и не проводили углу-
бленного изучения на уровне видов или штаммов, в связи с 
этим необходимо продолжить оценку свойств бактерий 
Blautia на уровне видов и штаммов при различных физио-
логических и патологических состояниях для возможности 
оценки благотворного или неблагоприятного воздействие на 
здоровье человека. 

Таблица 3. Типы бактерицидов, продуцируемых Blautia
Table 3. Types of bactericides produced by Blautia

Штамм / Strain Бактериоцины/ Bacteriocins

B. schinkii DSM 
10518

Имеет кластер генов, кодирующий сактипептид [30] / 
Has a gene cluster encoding sactipeptide [30]

Blautia sp. SF-50 Имеет кластер генов, кодирующий сактипептид и 
лантипептид [31] / Has a gene cluster encoding sactipeptide 
and lanthipeptide [31]

B. obeum A2-162 Содержит новый лантибиотик – низин О, который 
показал антибактериальную активность в отношении 
Clostridium perfringens [32] / Contains a new lantibiotic – 
nisin O, which has shown antibacterial activity against 
Clostridium perfringens [32]

B. producta Ингибирует рост устойчивых к ванкомицину энтерококков 
(VRE), секретируя лантибиотик, аналогичный низину-А, 
который оказывает бактериостатическое действие [32] / 
Inhibits the growth of vancomycin-resistant enterococci (VRE) 
by secreting a lantibiotic similar to nisin-A, which has a 
bacteriostatic effect [32]
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�Воздействие других бактерий  
на представителей рода Blautia
Перекрестное питание Blautia, как рода анаэробных бак-

терий, с другими бактериями также в некоторой степени 
способствует регуляции метаболизма. Исследование 
J.A.Laverde Gomez et al. показало, что при использовании 
0,2%-го резистентного крахмала в качестве источника энер-
гии Ruminococcus bromii производит муравьиную кислоту, 
этанол и уксусную кислоту примерно в равных молярных 
соотношениях на среде RUM-RS [4]. Однако периодическое 
совместное культивирование с ацетогенными бактериями 
B.  hydronotrophica на крахмале приводило к исчезновению 
муравьиной кислоты при повышении уровня уксусной кисло-
ты. Секвенирование РНК использовалось для дальнейшего 
изучения межвидовых взаимодействий для обнаружения 
экспрессии генов в непрерывных совместных культурах 
R. bromii и B. hydronotrophica. Анализ транскриптома выявил 
повышенную регуляцию генов B. hydronotrophica, участвую-
щих в пути Вуда–Льюнгдаля, в дополнение к кластеру из 
10 генов, ответственному за усиление ферментации амино-
кислот с разветвленной цепью в совместной культуре. 
Перекрестное питание между видами, продуцирующими 
муравьиную кислоту, и видами, продуцирующими уксусную 
кислоту, может играть важную роль в образовании КЦЖК в 
толстой кишке и способствовать массовому производству 
уксусной кислоты [4]. Будучи ключевым анаэробным микро-
организмом, B. hydronotrophica потребляет H2 и CO2 по пути 
Вуда–Льюнгдаля с образованием уксусной кислоты. Этот 
путь активируется при сосуществовании с Bifidobacterium 
bifidum. B. bifidum служит особым видом, ферментирующим 
углеводы и производящим CO2, который является фиксиро-
ванным субстратом в пути Вуда–Льюнгдаля. Таким образом, 
изменения, наблюдаемые в пути Вуда–Льюнгдаля у B. hydro- 
notrophica, могут быть результатом перекрестного питания 
B. bifidum [45].

Заключение
Таким образом, являясь одним из доминирующих видов 

кишечной микробиоты, бактерии рода Blautia играют значи-
тельную роль в обмене веществ, воспалительных заболева-
ниях и биотрансформации. Большинство свойств этого рода 
ассоциированы с потенциальным пробиотическим эффек-
том, тогда как причинно-следственные связи между различ-
ным содержанием Blautia и метаболическими/воспалитель-
ными заболеваниями пока не до конца установлены. 
Количественное содержание бактерий по-разному коррели-
рует с различными патологическими состояниями (низкое 
содержание Blautia отмечается у людей, страдающих сахар-
ным диабетом / ожирением, тогда как повышение содержа-
ния отмечается при ВЗК). Однако необходимо осуществлять 
мониторинг взаимосвязи метаболических, функциональных 
и иммунных эффектов Blautia на состояние макроорганизма 
не только на уровне бактериального рода, но и на видовом 
уровне и даже на уровне штаммов. На сегодняшний день 
выделено всего несколько штаммов Blautia, и в руководстве 
Берджи нет описания характеристик этого рода, а информа-
ция о геноме остается ограниченной. Таким образом, необ-
ходимо выделить, секвенировать и описать больше штам-
мов Blautia от различных хозяев, чтобы охарактеризовать 

физиологические свойства этого рода и упорядочить их ге-
номы. Учитывая роль Blautia в метаболизме хозяина, также 
остается актуальным вопрос об изучении ее пробиотическо-
го потенциала.
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Наборы для латексной агглютинации Microgen на сальмонеллу,  
легионеллу или золотистый стафилококк ID

Gold Standard Diagnostics запустила тесты быстрой ла-
тексной агглютинации Microgen – быстрые, простые и эконо-
мичные методы для подтверждающей идентификации коло-
ний сальмонеллы, легионеллы или золотистого стафилокок-
ка в пробах пищевых продуктов и окружающей среды.

Эти тесты, результаты которых достигаются всего за 2 
минуты, легко интегрируются в рабочие процессы лаборато-
рии, предлагая высокоспецифичную и чувствительную аль-
тернативу традиционным методам культивирования. Кроме 
того, их удобный дизайн не требует специального обучения 
или оборудования, что позволяет лабораториям немедленно 
внедрить их.

Microgen Latex Agglutination Kits [Электронный ресурс].
Режим доступа: https://www.rapidmicrobiology.com/news/microgen-latex-agglutination- 

kits-for-salmonella-legionella-or-staphylococcus-aureus-id (дата обращения: 20.06.2024).
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