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Подготовка промышленного производства заквасок– выделение и идентификация 
бактерий для кумыса и шубата 

 
Для налаживания промышленного производства заквасок кумыса и шубата проведен первый шаг – 

выделение и идентификация микроорганизмов кумыса, шубата, верблюжьего и кобыльего молока 4 областей 
Казахстана. Выделено 92 культуры бактерий, из которых выделялись ДНК для идентификации методом 
определения полиморфизма фрагмента 16S рибосомальной РНК. Идентификацию прошли 57 культур бактерий, 
из которых 30 бактерий идентифицированы на 93% и выше гомологичностью, 14 бактерий не были 
идентифицированы вовсе, в связи с отсутвием в существующей базе данных.  
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Современные исследования в области 

пищевой микробиологии показали, что 
качество, органолептические свойства 
продуктов на 70% связаны с микрофлорой [1]. 
Микрофлора может быть напрямую связана с 
местом получения сырья или же методикой и 
практикой переработки сырья. Так при 
производстве вин, используется термин 
«терруар», который является емким термином, 
под которым подразумевают одновременно 
микрофлору место получения сырья и 
характерную микрофлору мест производства 
[2, 3]. Так, одинаковые сорта винограда, 
выращенные в разных местах дают совершенно 
разные параметры вин.  

Если делать параллель относительно 
кисломолочных продуктов, то всем известные 
болгарская палочка и молочный стрептококк 
дают многообразие йогуртов, производимых по 
всему миру. Казалось бы известные 2 вида 
бактерии, а такое широкое разнообразие 
продуктов. То же самое и в случае с кумысом и 
шубатом. Вековые традиции производства 
кумыса и шубата на территории Центральной 
Азии и Казахстана имеют большое 
разнообразие между собой по специфическому 
вкусу, аромату, текстуре продукта. Все они 
связаны со специфической микрофлорой того 
или иного места разведения животных, их 
рациона питания, используемой методикой 
приготовления напитков. Если в средние века 

Марко Поло кумыс назвал «шампанским 
степей», то с точки зрения пищевой 
микробиологии он не сильно преувеличил [4].  

Исторически очень много было описано все 
возможных ароматов кумыса и шубата. Однако, 
все также знают, что каждой весной из года в 
год у производителей создаются трудности в 
восстановлении прежних ароматов. Из-за 
сурового климата Казахстана в зимний период 
не все животные продолжают давать молоко, а 
у производителей не всегда есть возможность 
сохранить заквасочный материал. Поэтому с 
приходом весны зачастую производители 
теряют время для проведения спонтанного 
брожения до получения известного вкуса, 
аромата и текстуры продукта. Для решения 
такого рода трудностей необходимо 
налаживание производства специфических 
заквасок для кумыса и шубата. Данный процесс 
очень длительный и трудоемкий. Цель данной 
статьи описать предварительный этап в 
налаживании производства – выделение и 
идентификация микроорганизмов из кумыса и 
шубата разных областей Казахстана. Данный 
этап обеспечит специфичность будущих 
заквасок  

Материалы и методы 
Был проделан забор образцов типичного 

кумыса, шубата, верблюжьего и кобыльего 
молока. На данном этапе пробы отбирались на 
14 фермах четырех областей Казахстана: 
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Алматинской, Южно-Казахстанской, Кызыл-
ординской и Атырауской областях (Рисунок 1). 
Все образцы помещались в стерильные 
пробирки.  

Классическими микробиологическими 
методами выделялись культуры микро-
организмов. Затем эти микроорганизмы 

методом определения полиморфизма 
фрагмента 16S рибоссомальной РНК были 
идентифицированы.  

Результаты и их обсуждение 
Из 19 образцов разных ферм и крестьянских 

хозяйств было выделено 92 культур бактерий 
(Таблица 1).  

 
Таблица 1 – Количественные данные выделенных культур из микрофлоры кисломолочных продуктов 
верблюжьего и кобыльего молока 
 
№ Микро-

организмы 
Количество изолятов 
Атырауская область 
(2 фермы) 

Кызылордин
ская область 
(4 фермы) 

Южноказахстанская 
область 
(5 ферм) 

Алматинская область 
(компания 
Саржайлау») 

Верблюжье 
молоко 

Шубат Шубат Верблюжье 
молоко 

Шубат Кумыс 

1 Бактерии 6 4 13 26 29 13 
2 Дрожжи 2 2 - 3 2 5 

 
Идентификация проводилась по «сверке» 

секвинированных клонов бактерий после 
секвинирования 16S рибосомальной ДНК. Из 
92 указанных бактерий результаты по 
идентификации получено только для 57 
бактерий. Среди 57 секвинированных клонов 
бактерий филогенетическая принадлежность 
показало только: 

- идентифицированы и предложен один вид 
бактерий – 30 бактерий, 

- идентифицированы и предложен два и 
более вида бактерий – 13 бактерий, 

- не идентифицированы – 14 бактерий. 
Следует отметить, что большое количество 

микроорганизмов полученных в виде изолятов 
при пересеивании больше не давали роста. 
Поэтому многие из них были потеряны для 
идентификации. Затем на стадии 
идентификации 100% идентифицировано было 
только 6 бактерий. Даже если к остальным из 
30 бактерий базой данных было предложено 
одно наименование бактерий. Другими словами 
по 24 бактериям в базе данных проявили 88% и 
выше гомологичности. По остальным 
бактериям следует отметить, что 
использованная база данных секвинированных 
бактерий не имеет. В связи с этим, 51 бактерия 
были идентифицированы частично или вовсе 
не идентифицированы. Такие результаты дают 
возможность интерпретировать, что 51 
бактерия является скорее «эндемическими» или 
по крайней мере ранее не были 
идентифицированы и внесены в известную базу 

данных. В будущем следует эти 
микроорганизмы идентифицировать и 
охарактеризовать для пополнения базы данных. 
Пока, полученные результаты можно 
интерпретировать как широкое 
биоразнообразие микрофлоры национальных 
продуктов, которое подтверждает свою 
древность и устойчивость времени. Не смотря 
на появление в нашей среде других 
кисломолочных продуктов, особенно 
полученных с помощью производственных 
заквасок, не сместила и не подвергла 
исчезновению особенных «эндемичных» видов 
микроорганизмов. 

Доминирующей микрофлорой были 
грамположительные бактерии, относящиеся к 
родам Enterococcus, Lactobacillus. Хотя 
бактерии выделялись на средах, специфичных 
для молочнокислых бактерий, однако, среди 
выделенных микроорганизмов были 
идентифицированы и протеобактерии (4 
изолята), которые были представлены видами 
Ralstonia pickettii, Escherichia fergusonii, 
Acetobacter pasteurianus, относящиеся скорее к 
посторонней, загрязняющей микрофлоре, как и 
актинобактерии, представленные в виде, 
Corynebacterium variabile и Microbacterium 
hatanonis.   

Из 57 идентифицированных изолятов 
бактерий 22 относилось к этому роду, что 
составляет почти 38% всей микрофлоры. Из 22 
изолятов, 8 были идентифицированы как 
Enterococcus faecium, 5 изолятов как 
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Enterococcus durans и 4 из них Enterococcus 
faecalis.  

До последнего времени в отечественной 
литературе энтерококки рассматривались (как 
серологическая группа D стрептококков) в 
качестве нормальной кишечной микрофлоры 
человека и животных, а в молочных продуктах 
ее рассматривали как постороннюю 
микрофлору [5]. За последнее десятилетие в 
зарубежной литературе появился ряд статей о 
том, что различные виды энтерококков могут 
быть обнаружены в молоке и различных 
кисломолочных продуктах [6, 7, 8, 9, 10, 11]. 
При анализе микрофлоры различных 
национальных продуктов, особенно сыров, в 
странах с наиболее развитыми традициями 
сыроварения (во Франции, Италии) наряду с 
другими бактериями часто обнаруживаются 
энтерококки [12]. В традиционных 
кисломолочных продуктов Китая, таких как 
кумыс, ферментированной ветчине, той-фу и 
др. [13], в ферментированном кулумбийском 
кумысе [14] и др. энтерококки являются 
постоянным компонентом заквасок.  

Самыми распространёнными в процентном 
отношении видами энтерококков, 
выделенными из молочных продуктов и 
идентифицированными различными 
способами, являются виды Е. faecium, Е. 
faecalis и Е. durans [6,7[, что согласуется и с 
нашими данными. Бактерии этих видов 
используются в качестве стартовых культур, 
особенно при приготовлении сыров, поскольку 
молочнокислые энтерококки обладают 

способностью к ароматообразованию [10, 15]. 
Многие штаммы энтерококков, обнаруженные 
в молоке, обладают протеолитической 
активностью и антагонистическими 
свойствами по отношению к патогенным 
штаммам Listeria и Clostridium [8, 9, 16]. 
На втором месте по встречаемости были 

представители рода Lactobacillus - 11 изолятов, 
составляющие 19% микрофлоры. Какой-либо 
закономерности в распределении лактобацилл в 
молоке верблюдов и шубате не наблюдалось. В 
некоторых образцах (3 видах шубата и 1 
образце верблюжьего молока) они встречались 
по 2-3 вида, в других же не были обнаружены. 
Тем не менее, отсутствие бактерий рода 
Lactobacillus в традиционных 
ферментированных молочных продуктах 
скорее является исключением, нежели 
правилом. 

В меньшем количестве были обнаружены 
виды родов Leuconostoc, представленные двумя 
видами Leuconostoc mesenteroides  (CHL60) и 
Leuconostoc pseudomesenteroides (SH2M3), а 
также 1 вид Lactococcus lactis (CHL62), 
обнаруженный в шубате. Хотя эти виды 
молочнокислых бактерий имеют большое 
значение в качестве заквасок 
ферментированных продуктов, но видимо не 
являются доминантным видом при 
ферментации верблюжьего молока.  

Таким образом, представленные результаты 
в данной статье в дальнейшем использовались 
для налаживания производства заквасок для 
национальных кисломолочных продуктов.
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