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Цель исследования - провести сравнительных анализ гено- и фенотипических маркёров патогенности изолятов Coryne-
bacterium spp. от больных с воспалительными заболеваниями респираторного тракта и практически здоровых лиц. У 
изолятов Corynebacterium spp. от больных (99 шт.) и практически здоровых лиц (33 шт.), идентифицированных масс-
спектрометрическим методом, определены фено- и генотипические маркёры патогенности методом полногеномного 
секвенирования. Высоковирулентные изоляты C. falsenii R132 и С. striatum R546 от больных обладали генами патоген-
ности (DIP0733, fadD2, otsA, deoC, pld и spaD, spaE, spaF, srtB, srtC, fadD2, pccB, pccB1, pccB2, otsA, deoC, cwlh соот-
ветственно). Умеренно- и низковирулентные штаммы, выделенные от больных (C. amycolatum R2, R3, C. afermentans 
R12, С. pseudodiphtheriticum R7, R9, R11) и практически здоровых лиц (С. pseudodiphtheriticum Дон2,4,5,6), содержали 
гены патогенности, однако их фенотипические проявления отсутствовали у изолятов от здоровых лиц. При проведении 
микробиологической диагностики воспалительных заболеваний респираторного тракта диагностическое значение име-
ет выделение вида С. striatum, и C. falsenii. В отношении других видов недифтерийных коринебактерий (C. amycolatum, 
C. afermentans, С. pseudodiphtheriticum) необходимо учитывать их штаммовую принадлежность, принимая во внимание 
фенотипические маркёры патогенности и количество в биоматериале.
Ключевые слова: Corynebacterium spp.; фено- и генотипические маркёры патогенности, воспалительные заболевания 
респираторного тракта, полногеномное секвенирование.
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The aim of the study is to conduct a comparative analysis of geno– and phenotypic markers of pathogenicity of Corynebacterium 
spp. isolates from patients with inflammatory diseases of the respiratory tract and practically healthy persons. In isolates of 
Corynebacterium spp. pheno- and genotypic markers of pathogenicity were determined using genome-wide sequencing in patients 
(99 pcs.) and practically healthy individuals (33 pcs.) identified by mass spectrometry. Highly virulent isolates of C. falsenii 
R132 and C. striatum R546 from patients possessed pathogenicity genes (DIP0733, fadD2, otsA, deoC, pld and spaD, spaE, 
spaF, srtB, srtC, fadD2, pccB, pccB1, pccB2, otsA, deoC, cwlh, respectively). Medium- and low-virulent strains isolated from 
patients (C. amycolatum R2, R3, C. afermentans R12,C. pseudodiphtheriticum R7, R9, R11) and practically healthy individuals 
(C. pseudodiphtheriticum R2,4,5,6) contained pathogenicity genes, but their phenotypic manifestations were absent in isolates 
from healthy individuals. Thus, when conducting microbiological diagnostics of inflammatory diseases of the respiratory tract, 
the isolation of the species C. striatum, as well as C. falsenii, is of diagnostic importance. With respect to other species of non-
diphtheria corynebacteria (C. amycolatum, C. afermentans, C. pseudodiphtheriticum), it is necessary to take into account their 
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strain affiliation, taking into account the phenotypic markers of pathogenicity and the amount in the biomaterial.
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Недифтерийные коринебактерии, являясь услов-
но-патогенными микроорганизмами, входят в состав 
микробиома кожи и слизистых оболочек человека 
[1-3]. В последние годы существенно увеличилось 
количество сообщений о серьёзных инфекциях, вы-
зываемых этими микроорганизмами. При ослаблении 
естественной резистентности организма, особенно 
у иммунокомпрометированных лиц, они могут спо-
собствовать развитию инфекционного процесса в 
респираторном и урогенитальном тракте, бактерие-
мии, септицемии и др. [4, 5]. Особую важность имеет 
способность этих микроорганизмов вызывать нозо-
комиальные инфекции, что связывают с их склонно-
стью к формированию биоплёнки, множественной 
лекарственной устойчивостью (МЛУ) и возможно-
стью передачи от пациента к пациенту [6-8]. Род Co-
rynebacterium включает более 150 различных видов 
коринебактерий, около 50 из которых имеют меди-
цинское значение [9]. В связи с достаточно широким 
использованием молекулярно-генетических методов 
исследования значительно расширены представле-
ния о недифтерийных коринебактериях: усовершен-
ствованы методы их идентификации и, как следствие, 
описаны новые виды, способные вызывать развитие 
коринебактериальной инфекции. В 2018 году новы-
ми патогенами человека признаны C. striatum - воз-
будитель нозокомиальных инфекций, отличающийся 
повышенной способностью к биоплёнкообразованию 
и МЛУ [10] и C. belfantii, способный вызывать ларин-

гит и бронхит [11, 12]. В 2020 году выделен от собак и 
идентифицирован C. rouxii, способный вызывать по-
ражения кожных покровов у людей [12, 13]. В 2021 
году идентифицирован C. silvaticum, вызывающий 
заболевания животных (косули, кабаны) и филогене-
тически связанный с известным патогеном человека 
и животных C. pseudotuberculosis. C. silvaticum оказы-
вает цитотоксическое действие на различные линии 
клеток человека, соразмерное действию экзотоксина 
C. diphtheriaе и C. ulcerans [14, 15].  В 2023 году от 
пациентов с заболеваниями почек выделен и иденти-
фицирован с помощью мультилокусного анализа по-
следовательностей генов (16S рРНК и rpoB) новый 
вид C. guaraldiae sp.nov. [16]. В этом же году иден-
тифицированы и описаны восемь новых видов кори-
небактерий (C. lehmanniae, C. meitnerae, C. evansiae, 
C. curieae, C. macclintockiae, C. hessae, C. marquesiae, 
C. yonathiae) – представителей микробиома урогени-
тального тракта женщин [17]. Значение этих новых 
видов недифтерийных коринебактерий в патологии 
человека ещё предстоит установить.

Несмотря на значительные успехи в изучении воз-
будителей коринебактериальной инфекции, их пато-
генный потенциал охарактеризован недостаточно. 
Это указывает на значимость и перспективы иссле-
дования маркёров патогенности этих микроорганиз-
мов и, особенно, взаимосвязи наличия генов, кодиру-
ющих факторы патогенности, и их фенотипических 
проявлений.
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Цель исследования - провести сравнительный ана-
лиз гено- и фенотипических маркёров патогенности 
изолятов Corynebacterium spp. от больных с воспа-
лительными заболеваниями респираторного тракта и 
практически здоровых лиц.

Материал и методы. Исследованы штаммы Cory-
nebacterium spp., выделенные в 2017-2021 гг. из верх-
них дыхательных путей (нос, зев) от больных с вос-
палительными заболеваниями респираторного тракта 
(тонзиллит, ангина, назофарингит, бронхит (8 штам-
мов) и практически здоровых лиц (4 штамма) в бакте-
риологической лаборатории МБУЗ «Детская городская 
больница № 1 города Ростова-на-Дону» и ФГБОУ ВО 
«Ростовский государственный медицинский универси-
тет» Минздрава России. Штаммы Corynebacterium spp. 
выделены от больных в количестве 105 КОЕ/мл и более, 
практически здоровых лиц - 104 КОЕ/мл и менее, их 
идентификация проведена масс-спектрометрическим 
методом (MALDI-TоF MS) на приборе Bruker Daltonics 
Biotyper (Германия). Изоляты Corynebacterium spp. от 
больных с воспалительными заболеваниями респира-
торного тракта (С. pseudodiphtheriticum R7, R9, R11; C. 
amycolatum R2, R3, C. afermentans R12, C. falsenii R132, 
С. striatum R546) и практически здоровых лиц (С. pseu-
dodiphtheriticum Дон2, Дон4, Дон5, Дон6) задепониро-
ваны в Государственной коллекции патогенных микро-
организмов и клеточных культур «ГКМП-Оболенск». 
Аннотированные последовательности генома депони-
рованы в базе данных GenBank как проект секвениро-
вания PRJNA339674 с регистрационными номерами: 
SAMN31031755, SAMN31031754, SAMN31031753, 
SAMN31031752, SAMN31031751, SAMN31031750, 
SAMN31031749, SAMN31031748, SAMN31031747, 
SAMN31031746, SAMN31031745, SAMN31031744.  
Для проведения филогенетического анализа исполь-
зованы нуклеотидные последовательности штаммов, 
взятые из базы данных NCBI: C. afermentans subsp. 
lipophilum DSM 44282, C. striatum FDAARGOS 1197, C. 
amycolatum FDAARGOS 1108, C. falsenii 355 CFAL, C. 
falsenii FN1-14, C. falsenii FDAARGOS 1494, C. falsenii 
FDAARGOS 1493, C. falsenii DSM 44353 BL 8171, C. 
falsenii ChiHejej3B27, C. ulcerans strain FDAARGOS 
1118, C. ulcerans strain 0211, C. ulcerans 809, C. 
pseudotuberculosis strain 34, C. pseudotuberculosis strain 
32, C. pseudotuberculosis FRC41, C. glutamicum strain BE 
chromosome, C. glutamicum ATCC. 13032, C. diphtheriae 
subsp. diphtheriae strain FDAARGOS, C. diphtheriae 
strain CD1032, C. diphtheriae NCTC 13129, C. diphtheriae 
bv mitis ISS 3319, C. diphtheriae 13129, Mycobacterium 
tuberculosis KZN 605, M. tuberculosis CTRI-2.

Полногеномное секвенирование и биоинформа-
ционный анализ. Тотальная ДНК штаммов недифте-
рийных коринебактерий выделена с помощью набо-
ра PureLink™ Mini (Thermo Fisher Scientific, США). 
Полногеномное секвенирование осуществлено на 
платформе MGI (MGI Tech Co., Ltd, США) с исполь-
зованием наборов MGIEasy FS DNA Library Prep Kit 
и MGI-Seq 2000RS High-throughput sequencing kit 
PE200 (MGI Tech Co., Ltd, США) согласно инструк-
ции производителя. Единичные прочтения собирали 
в контиги с помощью программного обеспечения 

SPAdes 3.9.0 [18].
Анализ качества сборки проведён с использовани-

ем пакета quast 5.0.2 [19], поиск генов патогенности 
- база данных факторов вирулентности (VFDB) [20]. 
Аннотация последовательностей геномов проведена 
программой Prokka 1.14.5 [21].

Детекция генов патогенности проведена с ис-
пользованием Blastn для сравнения нуклеотидных 
последовательностей Corynebacterium spp. с базой 
данных факторов вирулентности (VFDB) [20]. Ана-
лизировались только результаты с охватом выравни-
вания >80% и идентичностью >60%.

Филогенетический анализ проведён на основании 
множественного выравнивания общих генов исследу-
емой группы штаммов с использованием программы 
roary (v.3.13.0) [22]. Множественное выравнивание 
проведено для последовательностей, имеющих сход-
ство, соответствующее значениям 80% и выше.

Адгезивные свойства исследованы на культуре 
клеток карциномы фарингеального эпителия Hep-2 
при экспозиции 18 часов в соответствии с методикой 
[23]. Количество коринебактерий, адгезированных на 
клетках Нер-2, определяли путём высева смыва на 
мясопептонный агар с добавлением 20% сыворотки 
лошадиной нормальной для культивирования микро-
организмов с последующим подсчётом среднего ко-
личества колониеобразующих единиц (КОЕ) в 1 мл и 
выражали в (КОЕ/мл±m)х102.

Инвазивные свойства исследованы на культуре 
клеток карциномы фарингеального эпителия Hep-2 при 
экспозиции 18 ч. [23]. Инвазивные свойства штаммов 
Corynebacterium spp. выражали в (КОЕ/мл±m)х102.

Цитопатическое действие (ЦПД) фильтратов 
планктонных культур штаммов Corynebacterium spp., 
полученных с использованием мембранных фильтров 
фирмы «Millipore» (США) с размером пор 0,45 мкм, 
исследовали на культуре овариальных клеток китай-
ских хомячков СНО-К1. Фильтраты титровали в 96-лу-
ночном планшете в среде RPMI-1640 без добавления 
сыворотки и вносили в лунки с клетками СНО-К1 по 
0,05 мл, предварительно удалив питательную среду. 
Каждый образец фильтрата культур коринебактерий 
исследован в 7-8 повторах. Планшет инкубировали 
в СО2-инкубаторе в течение 72 ч при +37 °С, влаж-
ности 90% и 5% концентрации СО2. Учёт количества 
жизнеспособных и погибших, морфологически изме-
нённых клеток произведён с использованием цифро-
вого фотоаппарата и инвертированного микроскопа. 
Для этого лунки с интактной культурой клеток СНО-К1 
(контроль) и лунки с клетками, подвергшимися воздей-
ствию фильтратов исследованных культур коринебак-
терий (опыт), фиксировались на предметном столике. 
Затем клетки фотографировали через прозрачное дно 
панели с общим увеличением на фотоснимке в 100 раз 
без дополнительного окрашивания.

Вирулентность штаммов Corynebacterium spp. 
определяли на модели личинок восковой моли Galle-
ria mellonellа, поддерживаемых в лаборатории пара-
зитологии отдела дезинфектологии ФБУН ГНЦ ПМБ 
Роспотребнадзора. Готовились 10-кратные разведе-
ния культур Corynebacterium spp. и высевались на 
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плотные питательные среды для подсчёта численно-
сти колониеобразующих единиц (КОЕ). Личинки G. 
mellonellа заражали взвесью коринебактерий густо-
той 107, 108 и 109 КОЕ/мл и содержали при +37 °С в 
течение 7 суток. Ежедневно подсчитывали число по-
гибших особей. Оценка вирулентности штаммов Co-
rynebacterium spp. осуществлялась по характеру кри-
вой выживаемости личинок и по величине параметра 
LD50 каждого штамма для личинок G. mellonella [24].

Гемолитическую и уреазную активность штам-
мов недифтерийных коринебактерий исследовали в 
соответствии с рекомендациями [25].

Статистическая обработка данных проведена с 
помощью программы STATISTICA 12.0 (StatSoftInc, 
США) и MedCalc (версия 9.3.5.0).

Результаты. При исследовании фенотипических 

проявлений патогенности изоляты Corynebacterium 
spp. от больных с патологией респираторного тракта 
и практически здоровых лиц (табл. 1) подразделены 
по характеру кривой выживаемости личинок воско-
вой моли G. mellonellа и величине параметра LD50 на 
высоко-, средне- и низковирулентные (1х106, (1-4)х107 

и 5х107 КОЕ/особь соответственно). По степени выра-
женности адгезивности и инвазивности на клеточной 
линии Нер-2 выделены штаммы с высокой (I (7,3-17,3 
(КОЕ/мл)х102) и (3,2-6,7 (КОЕ/мл)х102)), средней (II 
(4,0-6,0 (КОЕ/мл)х102) и (2,5 (КОЕ/мл)х102)) и низкой 
(III (0,6-1,6 (КОЕ/мл)х102) и 0,7-0,9 (КОЕ/мл)х102)) 
активностью. При оценке цитотоксичности на куль-
туре клеток СНО-К1 Corynebacterium spp. подразде-
лены на изоляты с высоким (I (80-100%)) и низким 
(III (20-30%)) уровнем ЦПД.

Т а б л и ц а  1
Фено- и генотипические маркеры патогенности изолятов Corynebacterium spp. от больных с воспалительными заболеваниями 

респираторного тракта

 По результатам полногеномного секвенирования 
установлено (см. табл. 1), что у высоковирулентного 
изолята C. falsenii R132 обнаружен ген, кодирующий 
выработку поверхностного белка DIP0733, что фено-
типически проявлялось выраженной гемолитической 
активностью. Однако этот штамм имел низкий аде-
зивно-инвазивный потенциал. У этого изолята обна-
ружен pld-ген, кодирующий выработку токсина-пред-
шественника PLD (фосфолипазы D) - основного фак-
тора вирулентности C. pseudotuberculosis. В геноме 
другого высоковирулентного изолята С. striatum R546 
обнаружен кластер генов spaDEF, кодирующий син-
тез фимбрий соответствующих типов, которые соби-
раются сортазами SrtB и SrtC. Помимо этого, широко 
представлены гены, кодирующие синтез миколовых 
кислот и пептидогликана: fadD2 (лигаза длинноце-
почечных жирных кислот-КоА), активирующая жир-
ные кислоты путём связывания с коэнзимом А; pccB 

(субъединица β ацил-КоА карбоксилазы); pccB1 (про-
пионил-КоА карбоксилаза бета-цепь 1) (аналогична 
белку TR DtsR2 Corynebacterium glutamicum); pccB2 
(субъединица β пропионил-КоА карбоксилазы); otsA 
(трегалозо-6-фосфат синтаза), deoC (дезоксирибо-
за-фосфат альдолаза)(фосфодезоксирибоальдолаза), 
cwlh (белок пептидазы клеточной стенки NlpC/P60).

У штаммов со средней вирулентностью (C. amyco-
latum R2, R3, C. afermentans R12) обнаружены гены, 
кодирующие синтез пилей (spaD, spaF) и гликозил-
трансфераза RS23695, а также srtВ, обеспечивающая 
«заякоривание» фимбрий в клеточной стенке кори-
небактерий [26]. Эти изоляты обладали высокой ад-
гезивной и цитотоксической активностью. Штаммы 
C. amycolatum R2, R3, помимо этого, проявляли вы-
сокую инвазивность, тогда как C. afermentans R12 - 
низкую. У изолятов С. pseudodiphtheriticum, обнару-
жены только гены srtD, что сопровождалось средней 
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Наименование
штамма

Гены патогенности Фенотип патогенности
синтез 

поверхностных 
структур 
(пилей, 

фимбрий)

синтез миколовых 
кислот и 

пептидогликана

токсино- 
продукция адгезия инвазия ЦПД гемолитическая

активность

C.falsenii R 132 DIP0733 fadD2, otsA, deoC pld III III I ++

С.striatum R546
spaD, spaE, spaF, 

srtB, srtC

fadD2, pccB, pccB1,  
pccB2, otsA, deoC,  

cwlh
- II II I +

C. amycolatum R2 spaD,spaF, srtB fadD2, pccB, pccB1, 
deoC - I I I -

C. amycolatum R3 spaD,spaF, srtB fadD2, pccB, pccB1, 
deoC - I I I -

C. afermentans R12 RS23695, srtB fadD2, pccB, pccB1,
otsA - I III I +

С.pseudodiphtheriticum R7 srtD fadD2,pccB1, pccB2,
otsA - II I I +

С.pseudodiphtheriticum R9 srtD pccB,pccB1, pccB2,
otsA - II III I +

С.pseudodiphtheriticum R11 srtD fadD2,pccB1, pccB2,
otsA - II III I +
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степенью адгезивной активности и высокой инва-
зивности у средневирулентного штамма С. pseudo-
diphtheriticum R7. Низковирулентные штаммы С. 
pseudodiphtheriticum R9, R11 отличались низкой ин-
вазивностью. При этом все исследованные изоляты 
от больных характеризовались высокой цитотокси-
ческой активностью.

При исследовании изолятов С. pseudodiphtheriti-
cum от практически здоровых лиц установлено (табл. 
2), что все они обладали низкой адгезивностью, ин-
вазивностью и цитотоксичностью и не обладали ге-

молитической активностью, однако относились к 
средневирулентным. Набор генов патогенности у них 
не отличался от такового у штаммов, выделенных от 
больных с воспалительными заболеваниями респира-
торного тракта.

На основании общих генов штаммов Cory-
nebacterium spp. построено филогенетическое 
древо (см. рисунок), показывающее степень 
родства исследованных изолятов, других кори-
небактерий и микобактерий, геномы которых 
размещены в базе данных NCBI.

Филогенетическое древо на основании последовательностей корового генома. Значения поддержки топологии (bootstrap) указаны для внутренних 
узлов.
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Т а б л и ц а  2 
Фено- и генотипические маркеры патогенности изолятов Corynebacterium spp. от практически здоровых лиц

Наименование
штамма

Гены патогенности Фенотип патогенности

синтез 
поверхностных 

структур 
(пилей, 

фимбрий)

синтез миколовых 
кислот и 

пептидогликана

Токсино-
продукция

адгезия инвазия ЦПД гемолитическая
активность

C.pseudodiphtheriticum  Дон2 srtD pccB1, pccB2,  
otsA

- II III III -

C.pseudodiphtheriticum  Дон4 - fadD2,pccB, pccB1,
otsA

- III III III -

C.pseudodiphtheriticum  Дон5 srtD pccB1, pccB2,  
otsA

- III III III -

C.pseudodiphtheriticum  Дон6 srtD pccB1, pccB2,otsA - III III III -
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Обсуждение. По результатам определения ви-
рулентности на модели личинок восковой моли G. 
mellonellа штаммы Corynebacterium spp., выделенные 
от больных с воспалительными заболеваниями ре-
спираторного тракта, разделены на высо-, средне- и 
низковирулентные. К высоковирулентным отнесе-
ны изоляты двух видов C. falsenii R132 и С. striatum 
R546, имеющие существенные различия по наличию 
генов патогенности. У изолята C. falsenii R132 обна-
ружен ген, кодирующий синтез поверхностного белка 
DIP0733, способствующего адгезии и инвазии кори-
небактерий, агглютинации и гемолизу эритроцитов, 
и апоптозу фагоцитирующих клеток [27]. Фенотип 
патогенности этого штамма характеризовался низкой 
способностью к адгезии и инвазии при наличии вы-
раженной цитотоксической и гемолитической актив-
ности. Возможно, вирулентные свойства и цитоток-
сичность этого изолята связаны с наличием гена pld, 
кодирующего выработку токсина-предшественника 
PLD (фосфолипазы D). Известно, что PLD действует 
как сфингомиелиназа, разрушающая сложноэфирную 
связь в сфингомиелиновых компонентах клеточных 
мембран млекопитающих [28], вызывая повышенную 
проницаемость сосудов и лизис клеток [29]. В базе 
данных NCBI размещены в настоящее время геном-
ные последовательности семи штаммов C. falsenii, 
шесть из которых обладают геном pld, а один штамм 
не содержит его в своем геноме. Это указывает на то, 
что наличие гена pld, обусловливающего патогенные 
свойства, может быть связано не только с видовой, но 
и штаммовой принадлежностью C. falsenii.

У другого высоковирулентного штамма С. stria-
tum R546 обнаружены гены spaD, spaE, spaF, SrtB, 
SrtC, играющие ключевую роль в образовании пи-
лей, обеспечивающих взаимодействие с эпителиаль-
ными клетками гортани и лёгких [30], а также фор-
мировании биоплёнок. Помимо этого, у С. striatum 
R546 наиболее широко по сравнению с другими ис-
следованными изолятами коринебактерий представ-
лены гены, кодирующие синтез миколовых кислот 
и пептидогликана клеточной стенки (fadD2,pccB, 
pccB1, pccB2, otsA, deoC, cwlh). Коринебактерии и 
микобактерии относятся к порядку Actinomycetales и 
имеют сходное строение клеточной стенки, содержа-
щей cord-фактор, являющийся основным фактором 
патогенности M. tuberculosis [25, 31]. Это подтверж-
дают результаты филогенетического исследования 
изолятов Corynebacterium spp. по данным полноге-
номного секвенирования, что является косвенным 
свидетельством возможной роли компонентов кле-
точной стенки в развитии патологических процес-
сов у человека при коринебактериальной инфекции. 
Наличие генов, ответственных за формирование пи-
лей и компонентов клеточной стенки, обусловливает 
способность коринебактерий к усиленной колониза-
ции эпителиальных клеток человека этими микроор-
ганизмами [32].

Средневирулентные штаммы (C. amycolatum R2, 
R3 и C. afermentans R12), характеризовались меньшим 
по сравнению с С. striatum R546 набором генов адге-

зинов (spaD, spaF, SrtB и R23695, SrtB соответствен-
но) и клеточной стенки (fadD2,pccB, pccB1, deoC). 
Однако эти изоляты отличались высокой адгезивно-
стью и цитотоксичностью. Следует отметить, что вы-
соко- и средневирулентные штаммы, содержали гены 
поверхностного белка DIP0733 (C. falsenii R132), спо-
собствующего связыванию коринебактерий с белка-
ми внеклеточного матрикса [26], и SrtB (С. striatum 
R546, C. amycolatum R2, R3, C. afermentans R12), ко-
дирующей продукцию коллаген-связывающего белка, 
связывающегося с C1q-компонентом комплемента [33-
35]. Это может способствовать ускользанию корине-
бактерий от иммунного ответа хозяина, формирова-
нию биоплёнки и развитию инфекционного процесса.

Среди коринебактерий, относящихся к виду С. 
pseudodiphtheriticum, выделенных от больных, обна-
ружен один средневирулентный и два низковирулент-
ных штамма. Все четыре исследованных изолята С. 
pseudodiphtheriticum от практически здоровых лиц 
относились к средневирулентным. Результаты полно-
геномного секвенирования не показали существен-
ных отличий в содержании генов патогенности изоля-
тов от больных и практически здоровых лиц, однако 
их фенотипические проявления отличались. Изоляты 
С. pseudodiphtheriticum от больных обладают гемоли-
тической активностью, высокой цитотоксичностью 
и средней адгезивностью, от практически здоровых 
лиц – низкой цитотоксичностью, адгезивностью и 
инвазивностью при отсутствии гемолитической ак-
тивности. Это может свидетельствовать о том, что 
фенотипические проявления патогенности наиболее 
часто выделяемого от людей вида С. pseudodiphthe-
riticum [36] обусловлены, прежде всего, состоянием 
иммунной системы пациентов. По нашим данным, 
штаммы Corynebacterium spp. выделялись от больных 
в количестве 105 КОЕ/мл и более, практически здоро-
вых лиц - 104 КОЕ/мл и менее. Это свидетельствует о 
том, что при формирующемся под воздействием раз-
личных причин дисбалансе иммунной системы про-
исходит усиленное размножение условно-патогенных 
микроорганизмов, в том числе, и недифтерийных 
коринебактерий, сопровождающееся экспрессией ге-
нов, кодирующих их факторы патогенности.

Заключение. Наряду с общепризнанным патоге-
ном С. striatum, высоким патогенным потенциалом 
обладает вид C. falsenii, содержащий гены pld и белка 
DIP0733. Другие виды недифтерийных коринебакте-
рий (C. amycolatum, C. afermentans, С. pseudodiphthe-
riticum), обладая гено- и фенотипическими маркёра-
ми патогенности, могут рассматриваться как потен-
циальные патогены респираторного тракта человека. 
При проведении микробиологической диагностики 
воспалительных заболеваний респираторного тракта 
диагностическое значение имеет выделение вида С. 
striatum, а также C. falsenii. В отношении прочих ви-
дов недифтерийных коринебактерий (C. amycolatum, 
C. afermentans, С. pseudodiphtheriticum) необходимо 
учитывать их штаммовую принадлежность, прини-
мая во внимание фенотипические маркёры патоген-
ности и количество в биоматериале.
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