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Алкалифильная сульфатвосстанавливающая анаэробная бактерия (штамм Н1T) была выделена из
наземного грязевого вулкана Таманского полуострова. Клетки изолята представляют собой грамотри-
цательные подвижные вибрионы толщиной 1 мкм и длиной 2.0–2.5 мкм. Штамм Н1T растет при темпе-
ратуре 14–42°C (оптимум 37°C), pH 8.5–10.5 (оптимум 9.5) и концентрации NaCl 0.5–6% (вес/об.) (оп-
тимум 0.5–1.5%); использует пируват, лактат, бутират, капроат, каприлат и пеларгонат в качестве
донора электронов и элементную серу, сульфит и сульфат в качестве акцептора электронов. Сбра-
живает пируват и лактат. Не способен к росту в присутствии кислорода. Штамм H1T не использует
тиосульфат, ДМСО, фумарат, нитрат, нитрит, арсенат, селенит и Fe(III) в качестве акцептора элек-
тронов, не диспропорционирует элементную серу, тиосульфат и сульфит и не сбраживает глюкозу,
фруктозу, сахарозу, трегалозу, галактозу, ксилозу, фумарат, цитрат, дрожжевой экстракт и пептон.
В жирнокислотном составе клеток преобладают C20:0 (54.2%), C22:0 (24.6%) и C18:0 (11.1%). Геном
штамма Н1T имеет размер 3.66 Мп и содержание Г + Ц 51.1%. В геноме содержатся гены, кодирую-
щие ферменты диссимиляционной сульфатредукции и β-окисления жирных кислот. По результатам
анализа гена 16S рРНК ближайшим родственным микроорганизмом штамма Н1Т является Desulfobotulus
mexicanus (98.3% сходства). На основании фенотипических характеристик и данных филогенетического
анализа предлагается отнести данный изолят к новому виду рода Desulfobotulus, как Desulfobotulus peloph-
ilus sp. nov. с типовым штаммом H1T (=DSM 112796T = VKM B-3697Т =UQM 41590T).
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Грязевой вулканизм ‒ широко распростра-
ненное геологическое явление, играющее значи-
тельную роль в балансе метана в атмосфере
(Mazzini, Etiope, 2017). Наземные грязевые вулка-
ны (НГВ) образуются за счет выброса частиц гли-
ны и ила, брекчий, жидкостей и газов из глубоких
осадочных слоев. Полуостров Тамань является
одним из регионов с наиболее интенсивным гря-
зевым вулканизмом. В Керченско-Таманской
грязевулканической провинции находятся более
100 действующих НГВ (Гнатенко и соавт., 1986;
Холодов и соавт., 2012). Щелочные условия флю-
идов этих местообитаний (значения рН выше 8.5)
объясняют развитие в них алкалифильных микро-
организмов (Khomyakova et al., 2020, 2022; Frolova
et al., 2021a; Фролова и соавт., 2023). В НГВ анаэ-
робные прокариоты участвуют в биогеохимиче-
ских круговоротах углерода, серы и других эле-
ментов. Сульфатвосстанавливающие бактерии
могут принимать участие в анаэробном окисле-
нии метана как синтрофные партнеры метано-

трофных архей (Knittel, Boetius, 2009). Данные о
культивировании сульфатредуцирующих бакте-
рий из НГВ немногочисленны (Alain et al., 2006;
Frolova et al., 2021b), однако использование моле-
кулярных подходов показывает, что в этих мик-
робных сообществах постоянно присутствуют
микроорганизмы, филогенетически родственные
известным сульфатредукторам (Tu et al., 2017; Ren
et al., 2018; Merkel et al., 2021). Одной из крупней-
ших и старейших таксономических групп сульфа-
тредукторов является порядок Desulfobacterales,
характерной особенностью которого является ис-
пользование жирных кислот в качестве источни-
ка углерода и энергии (Kuever et al., 2015). Пред-
ставители Desulfobacterales обитают в анаэробных
осадках пресноводных, морских и содовых водое-
мов и включают бактерии различных физиологи-
ческих групп (алкалифильные, психрофильные,
галофильные магнитотактические, углеводоро-
доразлагающие). Согласно List of Prokaryotic
Names with Standing in Nomenclature, этот поря-
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док включает 37 родов с официально опублико-
ванными названиями (Parte et al., 2020).

В настоящей работе приводится описание
штамма анаэробной солетолерантной облигатно
алкалифильной сульфатвосстанавливающей бак-
терии, выделенной из наземного грязевого вулка-
на полуострова Тамань и отнесенной нами к но-
вому виду рода Desulfobotulus.

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, концентра-
ция SO  ‒ 5.3 мМ. Образец был отобран анаэ-
робно в пластиковую пробирку с плотно закручи-
вающийся крышкой и в таком виде перевезен в
лабораторию для дальнейших экспериментов.

Среды и культивирование. Для выделения и ру-
тинного культивирования штамма Н1T 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, 20.00 г NaCl, 0.001 г резазурина,
1 мл витаминов (Wolin et al., 1963) и 1 мл микро-
элементов (Slobodkin et al., 2012). Среду готовили
кипячением и охлаждением под непрерывным
током N2, после чего добавляли восстанавливаю-
щий агент (Na2S · 9H2O). Приготовленную среду
разливали по 10 мл в пробирки Хангейта объемом
17 мл и автоклавировали при 121°C в течение
60 мин. После стерилизации pH среды был 9.0.
Пируват натрия (10 мМ) и сульфат натрия
(14 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-контраст-
ным устройством. Ростовые эксперименты про-
водили в трехкратной повторности. Для морфо-
логической, физиологической и метаболической
характеристики штамм Н1T культивировали на
среде, применявшейся для выделения, если не
указано иное. Определение диапазонов темпера-
туры, pH и солености проводились на восстанов-
ленной среде с пируватом и сульфатом. Диапазо-
ны солености измеряли при концентрации NaCl
0–10% (вес/об.). Различные значения pH задава-
ли с помощью следующих буферов (Good’s buf-
fers, “Sigma-Aldrich”, 30 г/л): MES (pH 6 и 6.5),
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4

HEPES (pH 7 и 7.5), Tricine (pH 8.0 и 8.5), CAPSO
(pH 9.0 и 9.5) и CAPS (pH 10 и 11). Эксперименты
с серосодержащими соединениями и кислородом
проводили на невосстановленной среде.

Аналитические процедуры. Определение газо-
образных продуктов метаболизма проводили
методом газовой хроматографии на колонке
HayeSep N 80/100 mesh при 40°C и скорости пото-
ка 20 мл/мин. В качестве газа-носителя использо-
вали аргон. Сульфид определяли колориметриче-
ски с диметил-n-фенилендиамином (Trüper,
Schlegel, 1964).

Состав клеточных жирных кислот. Состав жир-
ных кислот определяли, как указано ранее (Slo-
bodkina et al., 2020), используя прямое метилиро-
вание лиофильно высушенной биомассы бакте-
рий и хромато-масс-спектрометрический анализ;
содержание определяли по методу внутренней
нормализации по площади пиков полного ион-
ного тока метиловых эфиров жирных кислот.

Выделение ДНК, секвенирование и анализ полного
генома. Выделение ДНК для определения нуклео-
тидной последовательности гена 16S рРНК и пол-
ногеномного секвенирования проводили с помо-
щью FastDNA Spin Kit (“MP Bio”), следуя протоколу
производителя. Ген 16S рРНК амплифицировали,
используя универсальные бактериальные праймеры
27F, 357F, 530F, 1114F, 342R, 519R и 1492R (Weisburg
et al., 1991). Секвенирование продуктов ПЦР про-
водили методом Сэнгера. Предварительный фи-
логенетический скрининг сходства последова-
тельностей генов 16S рРНК проводили по базе
данных GenBank (Benson et al., 1999) с помощью
программы BLAST (Altschul et al., 1990). Для бо-
лее точного определения филогенетического по-
ложения изолята нуклеотидную последователь-
ность гена 16S рРНК выравнивали с последова-
тельностями референтных штаммов ближайших
родственных микроорганизмов с помощью про-
граммы Clustal W (Thompson, 1997). Филогенети-
ческий анализ выполняли при помощи програм-
мы MEGA 7.0 (Kumar et al., 2016). Статистиче-
скую достоверность ветвления оценивали с
помощью “bootstrap-анализа” 1000 альтернатив-
ных филограмм (Felsenstein, 1985), построенных
методами, входящими в пакет программ для фи-
логенетического анализа MEGA 7.

Геном штамма Н1T секвенировали, используя
систему MiSeq (“Illumina”, San Diego, California,
США). Поиск генов и аннотацию проводили с
использованием сервера RAST (Brettin et al.,
2015). Средство просмотра SEED использовалось
для распределения предсказанных генов по катего-
риям подсистем (Overbeek et al., 2014). Таксономиче-
ское положение штамма Н1T уточняли двумя мето-
дами: средней идентичностью нуклеотидов (ANI),
предоставленной калькулятором EzBioCloud ANI
calculator (https://www.ezbiocloud.net/tools/ani)
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(Yoon et al., 2017) и in silico ДНК‒ДНК гибридиза-
цией, предоставленной калькулятором Genome-
to-Genome Distance Calculator (http://ggdc. dsmz.de)
(Meier-Kolthoff et al., 2013).

Нуклеотидная последовательность гена 16S
рРНК штамма Н1T депонирована в GenBank/
EMBL под номером MW872673.

Полногеномная последовательность штамма
Н1T депонирована в GenBank/EMBL под номе-
ром JAPFPW010000000.

РЕЗУЛЬТАТЫ
Получение чистой культуры. Накопительные

культуры были получены путем внесения при-
родного образца (около 10% об.) в стерильную
анаэробную среду, содержащую пируват и суль-
фат. После инкубации накопительных культур
при 30°C в течение 2 сут наблюдался значитель-
ный микробный рост. После трех последователь-
ных пересевов (5% об.) культуру рассевали мето-
дом 10-кратных серийных разведений на жидкой
среде того же состава. В последнем разведении,
показавшем рост (10–8), наблюдался только один
морфологический тип клеток. Десятикратные
разведения были повторены еще дважды, и куль-
тура, выросшая в последнем разведении, получи-
ла обозначение штамм Н1T. Результаты секвени-
рования 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 H1T представляют собой виб-
рионы толщиной 1 мкм и длиной 2.0–2.5 мкм,
растущие одиночно и подвижные за счет одиноч-
ного полярного жгутика. Образования эндоспор
не наблюдалось на протяжении 30 сут культиви-
рования.

Физиология роста. Штамм H1T способен расти
при температурах от 14 до 42°C, с оптимумом при
37°C. Рост не наблюдался при 50°C и выше и при
10°C и ниже, при инкубации в течение 20 сут.
Диапазон pH для роста составляет 8.5–10.5 (опти-
мум 9.5), роста не отмечалось при pH 8.0 и ниже или
11.0 и выше. Штамм H1T способен расти при кон-
центрации NaCl в среде от 0.5 до 6.0% (вес/об.); при
7% NaCl и выше роста не наблюдалось.

Доноры и акцепторы электронов. Штамм Н1T

способен использовать для роста органические
кислоты в качестве доноров и соединения серы в
качестве акцепторов электронов. Добавление дрож-
жевого экстракта (0.2 г/л) незначительно стимули-
ровало рост, однако не являлось необходимым.
Максимальная концентрация клеток (около 5 ×
× 107 кл./мл) наблюдалась как при росте с пиру-
ватом и сульфатом, так и при культивировании с

пируватом в отсутствие акцептора. Пируват, лак-
тат (10 мМ), бутират (10 мМ), капроат (5 мМ), ка-
прилат (1 мМ) и пеларгонат (1 мМ) использова-
лись штаммом Н1T в качестве доноров электро-
нов в присутствии сульфата в качестве акцептора
электронов. Продуктами реакции в этом случае
являлись сульфид и ацетат. Следующие соедине-
ния не использовались в качестве доноров элек-
тронов (10 мМ, если не указана иная концентра-
ция) с сульфатом в качестве акцептора: ацетат,
формиат, формиат в присутствии ацетата (2 мМ)
в качестве источника углерода, пропионат, сук-
цинат, фумарат, малат, метанол, этанол, бутанол,
изобутанол, глицерин, рибоза, глюкоза, фрукто-
за, трибутират, валерат, пальмитат (1 мМ), стеа-
рат (1 мМ), олеат (1 мМ), триолеат (1 мМ), дрож-
жевой экстракт (2 г/л), молекулярный водород
(H2 : CO2, 80 : 20% в газовой фазе). Элементная се-
ра (5 г/л), сульфит (10 мМ) и сульфат (14 мМ) ис-
пользовались штаммом Н1T в качестве акцепто-
ров электронов в присутствии бутирата в качестве
донора электронов. Тиосульфат, диметилсульфок-
сид (ДМСО), фумарат, нитрат, нитрит, арсенат, се-
ленит (все в концентрации 10 мМ) и ферригидрит
(слабокристаллический оксид Fe(III), 90 мМ) не
использовались штаммом Н1T в качестве акцеп-
торов электронов в присутствии бутирата как до-
нора электронов. Штамм Н1T не способен к росту
в аэробных и микроаэробных (до 3% кислорода)
условиях.

Пируват и лактат (10 мМ каждый) сбражива-
лись штаммом Н1T с образованием ацетата и во-
дорода в качестве конечных продуктов. Штамм
Н1T не сбраживал формиат, фумарат, цитрат, сук-
цинат, фруктозу, сахарозу, трегалозу, галактозу,
ксилозу, пептон и дрожжевой экстракт в течение
3 нед. инкубации. Штамм Н1T не способен к дис-
пропорционированию элементной серы, тио-
сульфата и сульфита как в присутствии ферри-
гидрита, служащего химической ловушкой для
сульфида, так и в его отсутствие при культивиро-
вании в бутыли с большой газовой фазой.

Состав клеточных жирных кислот. Клеточные
жирные кислоты штамма Н1T были представлены
смесью неразветвленных насыщенных и ненасы-
щенных кислот: C20:0 (54.2%), C22:0 (24.6%) и C18:0
(11.1%). Также были обнаружены C16:0 (3.8%), C24:0
(2.4%), C18:1 ω7с (2.2%) и C18:1 ω9с (1.8%).

Филогения. Нуклеотидные последовательно-
сти гена 16S рРНК штамма Н1T, полученные пу-
тем амплификации с универсальными бактери-
альными праймерами и в ходе полногеномного
секвенирования, были идентичны. Сравнение
1539 нуклеотидов последовательности гена 16S
рРНК штамма Н1T с нуклеотидными последова-
тельностями, размещенными в базе данных Gen-
Bank (Benson et al., 1999), показали, что изолят
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принадлежит к роду Desulfobotulus класса Deltapro-
teobacteria с 98.31% сходства с геном 16S рРНК с
Desulfobotulus mexicanus (Pérez-Bernal et al., 2020).
Реконструкция филогенетического дерева гена
16S рРНК показала, что штамм H1T представляет
собой монофилетическую ветвь, четко отделен-
ную от наиболее близких видов (рис. 1).

Попарное сравнение средней нуклеотидной
идентичности (ANI) генома штамма Н1T и бли-
жайшего родственного ему микроорганизма,
D. mexicanus (DSM 105758T), составляло 88.7%.
Значение in silico ДНК‒ДНК гибридизации Н1T и
D. mexicanus (DSM 105758T) по рекомендованной
формуле 2 составляло 26.10%. Оба этих значения
существенно ниже предлагаемого для прокариот
порогового значения для разграничения на уров-
не видов, составляющего 95‒96% (для ANI) и
70% (для ДНК‒ДНК гибридизации) (Meier-
Kolthoff et al., 2013, Rodriguez, Konstantinidis, 2016).

Общие характеристики генома. Геном штамма
Н1T, собранный из 86 контигов, имеет общую

длину 3656775 нт и значение N50 160366 нт. Со-
держание Г + Ц геномной ДНК составляет 51.1%.
Геном содержит 3783 нуклеотидных последова-
тельностей, кодирующих белки, и 55 генов РНК.
Большинство аннотированных генов отвечает за
синтез аминокислот и производных (151), мета-
болизм белков (147), метаболизм углеводов (101),
дыхание (83), кофакторы, витамины, простетиче-
ские группы и образование пигментов (55).

Геном штамма Н1T содержит гены пути Эмб-
дена‒Мейерхофа‒Парнаса, включая NAD-зави-
симую глицеральдегид-3-фосфат дегидрогеназу
(WP_265423680), триозофосфат изомеразу
(WP_265423679), глюкозо-6-фосфат изомеразу
(WP_265426043), фосфоглицерат киназу
(WP_265423283), енолазу (WP_265423752), пиру-
ваткиназу (WP_265423750), 6-фосфофруктокина-
зу (WP_265423438), фруктозо-бифосфатальдола-
зу (WP_265423362) и фосфоглицерат мутазу
(WP_265426113). Однако ген, кодирующий гексо-
киназу, катализирующую фофорилирование

Рис. 1. Филогенетическое дерево, основанное на последовательностях гена 16S рРНК, показывающее положение
штамма Н1T 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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Desulfoluna butyratoxydans DSM 19427T (AB110540)

Desulfatiferula olefinivorans DSM 18843T (DQ826724)
Desulfatirhabdium butyralivorans DSM 18734T (DQ146482)
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глюкозы на самой первой стадии гликолиза, от-
сутствует. Цикл трикарбоновых кислот в геноме
штамма Н1T закодирован не полностью, отсут-
ствуют гены малатдегидрогеназы, сукцинатде-
гидрогеназы и сукцинил-КоА синтетазы.

Геном штамма Н1T содержит полный набор ге-
нов, необходимых для осуществления процесса
диссимиляционной сульфатредукции (Pereira et al.,
2011), включая сульфат аденилилтрансферазу Sat
(WP_26542348), неорганическую пирофосфатазу
(WP_265426333), AprA (WP_265426087) и AprB
(WP_265426088) субъединицы APS редуктазы,
компоненты диссимиляторной сульфитредукта-
зы DsrABCD (WP_26542589‒WP_265425892) и
электрон-переносящие комплексы DsrMKJOP и
QmoABC (WP_265425905‒WP_265425909).

В геноме штамма Н1T были найдены два гена,
кодирующие молибдоптериновую оксидоредук-
тазу (WP_265423973 и WP_265426274). Биохимиче-
ская функция этих ферментов не ясна. Вероятнее
всего, они не являются каталитической субъедини-
цей полисульфидредуктазы psrA, т.к. характерное
для полисульфидредуктазы генное окружение для
данных молибдоптериновых оксидоредуктаз в ге-
номе штамма Н1T отсутствует. Геном штамма Н1T

кодирует ферменты роданазу (WP_265423671) и
hdr-подобный комплекс с субъединицами hdrA
(WP_265423457), hdrB (WP_265425454) и hdrC
(WP_265425453), которые участвуют в окисли-
тельно-восстановительных реакциях серных со-
единений, однако их биохимический механизм в
настоящее время изучен недостаточно (Zhang et al.,
2021).

В геноме штамма H1T содержатся все гены, не-
обходимые для β-окисления жирных кислот, вклю-
чая ацил-CoA дегидрогеназу (WP_265423377,
WP_265423535, WP_265424553, WP_265424646,
WP_265425157, WP_265425230, WP_265425661,
WP_265425744, WP_265426163), эноил-СоА гид-
ратазу (WP_265423968, WP_265425159,
WP_265425648, WP_265425692), 3-гидроксиацил-
СоА дегидрогеназу (WP_265423389, WP_265425692)
и 3-кетоацил-СоА тиолазу (WP_265423278,
WP_265424057, WP_265423533, WP_265425693).

В геноме штамма H1T закодированы все компо-
ненты нитрогеназного комплекса для фиксации мо-
лекулярного азота, включая Mo-Fe- и Fe-белки нит-
рогеназы nifHDK, (WP_265425310‒WP_265425314), а
также белки, необходимые для ее сборки и регу-
ляции: nifENB (WP_265425306‒WP_265425309),
nifU (WP_26542406), nifS (WP_265424064), NifA
(WP_265424773) и NtrXY (WP_265425703‒
WP_265425704).

Геном штамма H1T содержит гены каталазы
(WP_265425612), супероксиддисмутазы
(WP_265425250), хинолоксидазы CydAB
(WP_265424027‒WP_265424028), а также не-

сколько копий генов белков, участвующих в за-
щите от окислительного стресса, таких как рубре-
доксин Rbo (WP_265424029, WP_265425910) и
рубреритрин Rbr (WP_265425583), которые, пред-
положительно, выполняют эту функцию у Desul-
fovibrio vulgaris (Lumppio et al., 2001).

ОБСУЖДЕНИЕ

Штамм Н1T выделен из наземного грязевого
вулкана Таманского полуострова. Он представля-
ет собой анаэробную алкалофильную мезофиль-
ную сульфатвосстанавливающую бактерию.

Филогенетический анализ на основе гена 16S
рРНК показал, что штамм H1T образует отдель-
ную линию в пределах рода Desulfobotulus (Kuever
et al., 2005), относящегося к семейству Desulfobac-
teraceae отряда Desulfobacterales филума Pseudomo-
nadota. На момент публикации род Desulfobotulus
представлен тремя видами с валидно опублико-
ванными именами: D. sapovorans (Kuever et al.,
2005), D. alkaliphilus (Sorokin et al., 2010) и D. mexi-
canus (Pérez-Bernal et al., 2020). Идентичность
нуклеотидных последовательностей гена 16S
рРНК между штаммом H1T и D. mexicanus (DSM
105758T) составляет 98.31%. Попарные сравнения
средней нуклеотидной идентичности (ANI) и in
silico ДНК‒ДНК гибридизации между штаммом
H1T и D. mexicanus (DSM 105758T) также позволяют
отнести изолят к новому виду рода Desulfobotulus.

Представители рода Desulfobotulus широко гео-
графически распространены. Они были обнару-
жены в разнообразных экосистемах, включая
пресноводные местообитания и щелочные содо-
вые или кратерные озера (GBIF Secretariat (2021);
GBIF Backbone Taxonomy. Checklist dataset https://
doi.org/10.15468/39omei). Штамм Н1T является
первым представителем этого рода, выделенным
из наземного грязевого вулкана. Новый изолят
имеет диапазоны pH, температуры и солености
для роста, близкие к параметрам в его среде оби-
тания.

Метаболический потенциал, кодируемый в ге-
номе штамма Н1T, соответствует фенотипиче-
ским данным. Для всех видов рода Desulfobotulus
характерно использование алифатических жир-
ных кислот в процессе диссимиляционной суль-
фатредукции. Дифференцирующие характери-
стики штамма H1T и членов рода Desulfobotulus
представлены в табл. 1. Наиболее заметными от-
личиями являются более высокий температур-
ный оптимум и способность сбраживать лактат.
Таким образом, на основании проведенных ис-
следований мы предлагаем отнести штамм H1T к
новому виду рода Desulfobotulus ‒ Desulfobotulus
pelophilus sp. nov.
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Описание Desulfobotulus pelophilus sp. nov.

Desulfobotulus pelophilus (pe.lo’phi.lus. Гр. муж.
сущ. pêlos, грязь, Н.лат. прил. philus -a -um, любя-
щий; от Гр. прил. philos -ê -on, любящий; Н.лат.
муж. прил. pelophilus, любящий грязь, так как этот
вид был выделен из грязевого вулкана).

Клетки представляют собой подвижные виб-
рионы, 1 мкм толщиной и 2.0–2.5 мкм длиной.
Рост при температуре 14–42°C (оптимум – 37°C),
pH 8.5–10.5 (оптимум ‒ 9.5), концентрации NaCl
0.5–6% (вес/об.). Использует пируват, лактат, бу-
тират, капроат, каприлат и пеларгонат в качестве
донора электронов и элементную серу, сульфит и
сульфат в качестве акцептора электронов. Сбра-
живает пируват и лактат. Не способен к росту в
присутствии кислорода. Не использует тиосуль-
фат, ДМСО, фумарат, нитрат, нитрит, арсенат,
селенит и Fe(III) в качестве акцептора электро-
нов. Не диспропорционирует элементную серу,
тиосульфат и сульфит. Не сбраживает глюкозу,
фруктозу, сахарозу, трегалозу, галактозу, ксило-
зу, фумарат, цитрат, дрожжевой экстракт и пеп-
тон. В жирнокислотном составе клеток преобла-
дают C20:0, C22:0 и C18:0.

Типовой штамм Н1T (=DSM 112796T = VKM
B-3697Т = UQM 41590T) выделен из наземного
грязевого вулкана полуострова Тамань. Размер
генома – 3.66 Мп. Содержание Г + Ц в геномной
ДНК 51.1% (полногеномое секвенирование).
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D. sapovorans 
(Kuever et al., 2005)
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Abstract—An alkaliphilic, sulfate-reducing, anaerobic bacterium (strain H1T) was isolated from a terrestrial
mud volcano at the Taman Peninsula, Russia. The cells of the isolate were gram-negative motile vibrios, 1 μm
in diameter and 2.0–2.5 μm in length. Strain H1T grew at 14–42°C (optimum at 37°C), pH 8.5–10.5 (opti-
mum at pH 9.5), and NaCl concentrations of 0.5–6% (wt/vol) (optimum at 0.5–1.5%); pyruvate, lactate, bu-
tyrate, caproate, or pelargonate were used as electron donors, and elemental sulfur, sulfite, or sulfate were
used as electron acceptors. Pyruvate and lactate were fermented. No growth occurred in the presence of ox-
ygen. Thiosulfate, DMSO, fumarate, nitrate, nitrite, arsenate, selenite, and Fe(III) were not used as electron
acceptors. Elemental sulfur, thiosulfate, and sulfite were not disproportionated. Glucose, fructose, sucrose,
trehalose, galactose, xylose, fumarate, citrate, yeast extract, and peptone were not fermented. Predominant
fatty acids were C20:0 (54.2%), C22:0 (24.6%), and C18:0 (11.1%). The genome of strain H1T was 3.66 Mb in size
and had G + C DNA content of 51.1%. The genome contained the genes encoding the enzymes of dissimi-
latory sulfate reduction and β-oxidation of fatty acids. According to the results of analysis of the 16S rRNA
gene sequence, Desulfobotulus mexicanus was the organism most closely related to strain Н1Т (98.3% similar-
ity). Based on its phenotypic characteristics and the data of phylogenetic analysis, affiliation of the isolate as
member of a novel Desulfobotulus species, Desulfobotulus pelophilus sp. nov., is proposed, with the type strain
H1T (=DSM 112796T = VKM B-3697Т =UQM 41590T).

Keywords: alkaliphile, sulfate reduction, anaerobic bacteria, mud volcano, Desulfobacterales


