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ПРИМЕНЕНИЕ СЕКВЕНИРОВАНИЯ В МОЛОЧНОЙ ПРОМЫШЛЕННОСТИ6 
 

Цель исследования – систематизировать сведения о современных методах высокопроизводи-
тельного секвенирования и оценить перспективы их применения в молочной промышленности. 
Обзор выполнен на основе анализа публикаций, размещенных в базах данных Scopus, Web of 
Science и eLibrary за 2015–2025 гг. В ходе отбора учитывались полнота описания методологии, 
достоверность результатов и их практическая значимость. Исключались краткие публикации без 
описания методов и результатов, а также материалы, не соответствующие тематике секвени-
рования в молочной отрасли. Рассмотрены принципы, достоинства и ограничения технологий 
Illumina, Ion Torrent, Oxford Nanopore и PacBio. Выявлены области применения секвенирования: кон-
троль микробиоты молочной продукции, диагностика патогенов и генов антибиотикорезис-
тентности, геномная селекция молочного скота, разработка пробиотических культур. Отмечена 
ключевая роль метагеномного анализа в оценке микробного состава молока и кисломолочных про-
дуктов, а также его влияния на органолептические и функциональные свойства. Приведены при-
меры использования геномных данных при отборе животных с высокой продуктивностью и ус-
тойчивостью к заболеваниям, а также штаммов бактерий с заданными технологическими харак-
теристиками. Рассмотрена практика внедрения секвенирования в деятельность крупных молоч-
ных компаний, включая контроль качества и разработку функциональных продуктов. Отмечены 
перспективы интеграции данных массового параллельного секвенирования с другими омиксными 
технологиями, необходимыми для комплексной оценки сырья и готовой продукции. Сделаны выво-
ды о высокой эффективности современных методов секвенирования для повышения качества, 
безопасности и инновационного уровня молочной продукции, а также о необходимости дальнейше-
го развития биоинформатических инструментов и междисциплинарного взаимодействия. 
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APPLICATION OF SEQUENCING IN THE DAIRY INDUSTRY 
 

The aim of the study is to systematize information on modern high-throughput sequencing methods and 
assess the prospects for their application in the dairy industry. The review is based on the analysis of pub-
lications posted in the Scopus, Web of Science and eLibrary databases for 2015–2025. The selection took 
into account the completeness of the description of the methodology, the reliability of the results and their 
practical significance. Brief publications without a description of the methods and results, as well as mate-
rials that did not correspond to the topic of sequencing in the dairy industry, were excluded. The principles, 
advantages and limitations of Illumina, Ion Torrent, Oxford Nanopore and PacBio technologies are consi-
dered. The areas of application of sequencing are identified: control of the microbiota of dairy products, 
diagnostics of pathogens and antibiotic resistance genes, genomic selection of dairy cattle, development 
of probiotic cultures. The key role of metagenomic analysis in assessing the microbial composition of milk 
and fermented milk products, as well as its effect on organoleptic and functional properties is noted. 
Examples of using genomic data in the selection of animals with high productivity and resistance to di-
seases, as well as bacterial strains with specified technological characteristics are given. The practice of 
introducing sequencing into the activities of large dairy companies, including quality control and the deve-
lopment of functional products, is considered. The prospects for integrating massive parallel sequencing 
data with other omics technologies necessary for a comprehensive assessment of raw materials and fini-
shed products are noted. Conclusions are made about the high efficiency of modern sequencing methods 
for improving the quality, safety and innovative level of dairy products, as well as the need for further de-
velopment of bioinformatics tools and interdisciplinary interaction. 
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Введение. Молочная промышленность, яв-
ляясь стратегической отраслью агропромыш-
ленного комплекса России, демонстрирует ус-
тойчивый рост. По данным за 2024 г., производ-
ство сырого молока достигло 34 млн т 
(+200 тыс. т к предыдущему периоду), причем 
70 % объема производства приходится на орга-
низованный сектор [1]. Увеличение сырьевой 
базы сопровождается ростом производства 
ключевых категорий молочной продукции, вклю-
чая питьевое молоко (+8 %), сыры (+6 %), слив-
ки (+5 %), мороженое (+4 %), а также кисломо-
лочные напитки (+12 %) и йогурты (+10 %). 

Особое место в структуре производства за-
нимают кисломолочные продукты, обладающие 
широким спектром функциональных свойств 
[2–4]. Согласно исследованиям O. Yerlikaya [5], 
они содержат не только незаменимые нутриен-
ты, но и пробиотические культуры (Lactobacillus, 
Bifidobacterium и др.), способные модулировать 
микробиом кишечника, снижать уровень холе-
стерина, проявлять антимикробную и антикан-
церогенную активность, а также способствовать 
профилактике аллергических заболеваний и 
диабета 2-го типа [6, 7]. Например, кефир может 

подавлять патогенные микроорганизмы (Esche-
richia coli, Listeria monocytogenes) за счет синте-
за бактериоцинов и органических кислот [8]. Од-
нако эффективность и безопасность таких про-
дуктов зависят от состава их микробиоты и ус-
ловий производства/хранения [9]. 

Несмотря на значительный вклад кисломо-
лочных продуктов в рацион, проблема их био-
безопасности остается актуальной для молоч-
ной промышленности. По данным глобальных 
исследований [10], патогенные микроорганизмы 
(Mycobacterium bovis, Campylobacter spp., Salmo-
nella enterica) и химические токсины (афлаток-
син M1) ежегодно вызывают множество случаев 
заболеваний и серьезные экономические поте-
ри. В российских реалиях риски заболеваний 
усугубляются недостаточно жестким контролем 
над отдельными сегментами поставок сырья и 
возможными сбоями в соблюдении санитарных 
норм. Нарушения температурного режима лег-
ко приводят к контаминации продукции Staphy-
lococcus aureus или Listeria monocytogenes, что 
особенно опасно для уязвимых групп населе-
ния [11]. 
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В условиях глобализации и ужесточения нор-
мативно-правовых требований традиционные 
методы микробиологического контроля часто 
оказываются неэффективными [12]. Для свое-
временной идентификации патогенов и монито-
ринга изменений микробиома необходимы сов-
ременные биотехнологические подходы, такие 
как высокопроизводительное секвенирование. 
Они не только позволяют оперативно обнаружи-
вать опасные микроорганизмы, но и дают воз-
можность целенаправленно формировать полез-
ный состав микрофлоры кисломолочных продук-
тов, повышая их пробиотический потенциал. 

Цель исследования – систематизировать 
сведения о современных методах высокопроиз-
водительного секвенирования и оценить пер-
спективы их применения в молочной промыш-
ленности. 

Объекты и методы. В ходе подготовки об-
зора были использованы статьи и материалы, 
опубликованные преимущественно в рецензи-
руемых научных журналах, доступных в базах 
данных Scopus, Web of Science и eLibrary за пе-
риод 2015–2025 гг. В качестве ключевых слов 
при поиске применялись такие термины, как 
«молочная промышленность», «milk microbio-
me», «NGS», «16S rRNA sequencing», «metage-
nomics», «antibiotic resistance», «pathogens» и 
«Oxford Nanopore sequencing» в различных ком-
бинациях. Из выборки были исключены краткие 
тезисы, в которых отсутствовало детальное 
описание методологии исследования и полу-
ченных результатов, а также публикации, не 
соответствующие тематике применения секве-
нирования в молочной отрасли. При отборе 
публикаций учитывалась полнота описания экс-

периментальных исследований, достоверность 
статистических данных и степень взаимосвязи с 
практическими аспектами молочного производ-
ства. На втором этапе проведенного анализа 
отобранные статьи были исследованы на при-
менение методов секвенирования (Illumina, Ion 
Torrent, Oxford Nanopore, PacBio и др.) и биоин-
форматических алгоритмов анализа для обес-
печения безопасности, повышения эффектив-
ности и технического развития молочного произ-
водства. 

Результаты и их обсуждение. Секвениро-
вание ДНК является ключевым инструментом в 
геномных исследованиях, позволяя проводить 
высокоточный анализ нуклеотидных последова-
тельностей для различных целей: от фундамен-
тальных исследований эволюционной биологии 
до прикладных задач в биомедицине и биотех-
нологии [13]. С момента разработки метода 
Сенгера в 1977 г. технологии секвенирования 
значительно эволюционировали, повысив точ-
ность, скорость и масштабируемость анализа. 
Современные методы включают секвенирова-
ние первого (Сенгер), второго (NGS, включая 
платформы Illumina и Ion Torrent) и третьего по-
коления (Oxford Nanopore, PacBio). Разнообра-
зие методов позволяет выбирать оптимальный 
подход в зависимости от специфики поставлен-
ной задачи, будь то полногеномное секвениро-
вание, метагеномный анализ или таргетное сек-
венирование отдельных генов. 

В таблице 1 представлены основные методы 
секвенирования, их ключевые характеристики, 
преимущества и ограничения, что позволяет 
оценить их применимость в различных научных 
и прикладных исследованиях. 

Таблица 1 
Методы секвенирования  

Methods of sequencing 
 

Метод Принцип работы Длина ридов Точность Преимущества Недостатки 
1 2 3 4 5 6 

Секвенирование 
по Сенгеру 

Инкорпорация флуорес-
центно-меченых дидеок-
синуклеотидов, останов-
ка синтеза цепи ДНК 

~800–1000 
п.о. 

> 99,99 % 

Высокая точ-
ность, хорошо 
изученный ме-
тод 

Дороговизна, 
низкая произво-
дительность 

Пиросеквенирование 
(454 Roche) 

Основано на высвобож-
дении пирофосфата при 
добавлении нуклеотида 

400–1000 
п.о. 

98–99 % 
Длинные риды, 
высокая ско-
рость 

Высокая стои-
мость, слож-
ность обработки 
данных 

Секвенирование 
лигированием 
(SOLiD, Life 
Technologies) 

Использует лигирование 
коротких меченых олиго-
нуклеотидов 

50–75 
п.о. 

> 99,9 % 

Высокая точ-
ность, подходит 
для больших 
геномов 

Короткие риды, 
сложная подго-
товка образцов 
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Окончание табл. 1 
1 2 3 4 5 6 

Секвенирование 
синтезом (Illumina) 

Флуоресцентные мече-
ные нуклеотиды в про-
цессе синтеза ДНК 

75–300 
п.о. 

> 99 % 

Высокая точ-
ность, массовое 
параллельное 
секвенирование 

Короткие риды, 
сложность сбор-
ки геномов 

Полупроводнико-
вое секвенирова-
ние 
(Ion Torrent) 

Измеряет изменение pH 
при инкорпорации нук-
леотида 

100–400 
п.о. 

97–99 % 

Быстрое секве-
нирование, без 
использования 
флуоресценции 

Ошибки в гомо-
полимерах 
(AAAA), умерен-
ная стоимость 

Нанопоровое  
секвенирование 
(Oxford Nanopore) 

ДНК пропускается через 
нанопору, фиксируются 
изменения ионного тока 

5 000– 
2 000 000 

п.о. 
90–98 % 

Длинные риды, 
портативность, 
анализ в реаль-
ном времени 

Высокий уро-
вень ошибок, 
требуется био-
информатиче-
ская коррекция 

Полногеномное 
секвенирование 
(WGS, NGS 
Illumina, Nanopore, 
PacBio) 

Полный анализ генома 
методом массового па-
раллельного секвениро-
вания 

Зависит от 
платформы 

> 99 % 

Высокая ин-
формативность, 
возможность 
анализировать 
любые организ-
мы 

Дорогая обра-
ботка данных, 
требует сложно-
го анализа 

Метагеномное 
секвенирование 
(16S рРНК, 
shotgun) 

Анализ всей микробиоты 
без культивирования 

от 150–300 
п.о. 

(Illumina),  
до 100 000 

п.о. 
(Nanopore) 

> 99 % 
Изучение слож-
ных микробных 
сообществ 

Трудности в 
таксономиче-
ском анализе 

 

При выборе оптимального метода секвениро-
вания предприятия пищевой промышленности и 
исследовательские группы руководствуются нес-
колькими ключевыми факторами: себестоимость 
реакции (цена реактивов, оборудования и обслу-
живания секвенатора), точность, скорость проч-
тения, длина ридов, а также наличие готовых 
протоколов и специалистов, что зачастую опре-
деляется наличием доступного оборудования в 
лаборатории или на предприятии. 

Современные методы секвенирования нахо-
дят широкое применение в различных областях 
науки и промышленности, включая контроль за 
микробиотой, изучение генетических факторов 
устойчивости организмов и разработку новых 

биотехнологических решений. В молочной про-
мышленности данные технологии используются 
для мониторинга микробного состава продуктов, 
выявления патогенов, оценки качества сырья и 
генетического улучшения продуктивных живот-
ных. Секвенирование позволяет не только 
идентифицировать микроорганизмы и их мета-
болические свойства, но и анализировать меха-
низмы антибиотикорезистентности, что играет 
ключевую роль в обеспечении биобезопасности. 

В таблице 2 представлены основные нап-
равления применения секвенирования в молоч-
ной промышленности, их ключевые задачи и 
наиболее подходящие методы анализа. 

Таблица 2 
Примеры применения секвенирования в молочной промышленности 

Examples of Sequencing Applications in the Dairy Industry 
 

Область применения Описание задачи 
Рекомендуемые методы  

и технологии секвенирования 

1 2 3 

Определение подлинности молока 
и молочных продуктов 

Определение видового состава 
молока (коровье, козье, овечье) 

Сенгер, WGS, таргетное секве-
нирование 

Контроль качества заквасочных 
культур 

Анализ геномов молочнокислых 
бактерий (Lactobacillus, 
Bifidobacterium, Streptococcus) 

WGS, Nanopore, PacBio 
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Окончание табл. 2 
1 2 3 

Идентификация патогенов 
Выявление бактерий (Listeria, 
Salmonella, E. coli) в сыром и пасте-
ризованном молоке 

Metagenomics (16S рРНК), 
WGS 

Выявление антибиотикорезистент-
ности 

Анализ генов устойчивости к анти-
биотикам у бактерий, присутствую-
щих в молочной продукции 

WGS, Nanopore, Illumina 

Метагеномика кисломолочных 
продуктов 

Анализ бактериальных и грибковых 
сообществ в сырах, йогуртах, кефи-
ре 

16S рРНК секвенирование, 
shotgun metagenomics 

Геномное редактирование  
молочнокислых бактерий 

Оптимизация штаммов для улуч-
шенной ферментации и вкуса 

WGS, Nanopore 

Разработка пробиотиков  
и функциональных продуктов 

Выбор перспективных бактериаль-
ных штаммов с улучшенными свой-
ствами 

WGS, PacBio, Nanopore 

 

Методы секвенирования ДНК применяются 
для генетических исследований молочного ско-
та, контроля микробиома молочной продукции, 
диагностики патогенов и разработки функцио-
нальных продуктов. Ниже рассмотрены ключе-
вые области применения секвенирования в мо-
лочной отрасли. 

Генетика и селекция молочного скота 
Методы геномных исследований, такие как 

полногеномный поиск ассоциаций (GWAS) и 
технологии секвенирования нового поколения 
(NGS), стали основой для выявления ключевых 
генетических маркеров, влияющих на продук-
тивность, здоровье и адаптацию молочного ско-
та. Данные подходы позволяют не только иден-
тифицировать гены, связанные с удоем, соста-
вом молока и устойчивостью к заболеваниям, но 
и оптимизировать селекционные программы за 
счет целенаправленного использования выяв-
ленных вариантов [14]. 

Многочисленные исследования подтверж-
дают роль генов, отвечающих за молочную про-
дуктивность, среди которых особое внимание 
уделяется ABCG2 и DGAT1 [15, 16]. Например, 
мутация Y581S в гене ABCG2 ассоциирована с 
повышенным удоем, но сниженным содержа-
нием жира и белка, что характерно для гол-
штинских коров в разных странах. В то же время 
аллель K232A гена DGAT1, напротив, коррели-
рует с увеличенной жирностью молока и актив-
но используется в селекционных программах. 
Эти гены, наряду с SCD1, GH и CSN3, неодно-
кратно выявлялись в ходе GWAS-исследований 
популяций коров Европы, Азии и Бразилии как 
важные маркеры продуктивности. 

Помимо продуктивности, GWAS активно 
применяется для изучения устойчивости к забо-
леваниям и адаптации к экстремальным клима-
тическим условиям. Например, анализ геном-
ных данных породы гузера позволил выявить 
гены, ответственные за устойчивость к высоким 
температурам, и иммунный ответ, что важно 
для скотоводческих регионов с жарким клима-
том [17]. Дополнительно, применение таргетно-
го секвенирования локусов, связанных с устой-
чивостью к инфекционным заболеваниям, поз-
волило значительно ускорить селекцию живот-
ных, обладающих высокой продуктивностью и 
резистентностью к заболеваниям, таким как 
лейкоз крупного рогатого скота (BLV) [18]. 

Расширение спектра генетических маркеров, 
применяемых в молочной промышленности, 
способствует более глубокому пониманию их 
влияния на качество молока. Так, полиморфизм 
гена THRSP, регулирующего метаболизм жир-
ных кислот, оказывает влияние на липидный 
профиль молока, что делает его важным марке-
ром для селекции животных с оптимальным сос-
тавом жиронокислотной фазы молока [19]. Ва-
риации в экспрессии генов, регулирующих син-
тез цитрата, определяют буферные свойства 
молока, что особенно важно в сыроделии [20]. 
Кроме того, GWAS-исследования позволили 
выявить маркеры, связанные с выходом сыра 
из молока-сырья, что открывает перспективы 
селекционного отбора животных, молоко кото-
рых обладает улучшенными технологическими 
характеристиками [21]. 

Следовательно, интеграция методов NGS и 
GWAS в современные генетические исследова-
ния молочного скота не только позволяет по-
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вышать продуктивность и улучшать состав мо-
лока, но и способствует отбору животных с вы-
сокой устойчивостью к заболеваниям и клима-
тическим стрессам. В связи с этим появляются 
новые возможности для целенаправленного 
формирования пород с улучшенными характе-
ристиками, что имеет значительное значение 
как для животноводства, так и для молочной 
промышленности. 

Контроль микробиома молочной продук-
ции 

Для изучения микробиоты молочных продук-
тов ключевым инструментом становится мета-
геномное секвенирование (полногеномное сек-
венирование 16S РНК, секвенирование отдель-
ных вариабельных участков 16S РНК, метод 
дробовика «Shotgun»), которое проводится с 
использованием технологий секвенирования 
второго и третьего поколений. Это позволяет не 
только понять таксономическое разнообразие 
микроорганизмов, но и оценить их влияние на 
органолептические свойства и биохимический 
профиль продукции [22]. Традиционные подхо-
ды, основанные на культивировании микроорга-
низмов, зачастую не позволяют выявить редкие 
или труднокультивируемые виды. Однако с 
появлением технологий секвенирования нового 
поколения (NGS), таких как Illumina, анализ мик-
робиоты стал более точным, хотя ограничения, 
связанные с малой длиной прочтений, затруд-
няют видовую идентификацию. Решением этой 
проблемы стал переход к методам, основанным 
на использовании длинных прочтений, напри-
мер PacBio, где полноразмерное секвенирова-
ние 16S рРНК позволяет различать бактерии на 
уровне видов. Исследования традиционных кис-
ломолочных продуктов Центральной Азии, Ка-
захстана, России продемонстрировали домини-
рование Streptococcus salivarius, Lactobacillus 
helveticus, Lactobacillus delbrueckii, Enterobacter 
xiangfangensis и Acinetobacter baumannii [23]. 

Метагеномные исследования показали, что 
состав микробиоты напрямую определяет ха-
рактеристики молочных продуктов [24]. Напри-
мер, в таком продукте, как айран, преобладают 
Lactobacillus delbrueckii и Streptococcus thermo-
philus, однако присутствие субдоминантных ви-
дов, таких как Lentilactobacillus kefiri, придает 
продукту уникальные вкусовые и реологические 
свойства. Аналогично анализ кумыса позволил 
выявить ключевые таксоны дрожжей и бакте-
рий, ответственные за его органолептические 

особенности. В сыроделии метагеномика также 
активно применяется для идентификации мик-
робных сообществ, влияющих на созревание 
сыра, формирование его аромата и текстуры. 
Например, известно, что Lactococcus lactis и 
Penicillium spp. играют важную роль в развитии 
вкусоароматических характеристик различных 
сортов сыра [25]. 

Помимо анализа микробиома для улучшения 
вкусовых качеств продукции, метагеномное сек-
венирование активно используется для монито-
ринга бактериального загрязнения на всех эта-
пах производства – от фермы до конечного про-
дукта. Так, исследование сырого молока в Китае 
[26] показало, что его микробиологический сос-
тав изменяется в процессе транспортировки и 
хранения. 

Кроме того, микробиомный анализ позволяет 
изучать различия в составе молока различных 
видов животных. Например, исследования пока-
зали, что молоко буйволов обладает уникальным 
биохимическим профилем, обусловленным при-
сутствием специфических бактериальных сооб-
ществ [27]. Полученные данные помогают адап-
тировать технологии переработки под особеннос-
ти разного сырья, что, в свою очередь, способст-
вует улучшению качества конечной продукции и 
ее органолептических характеристик. 

Диагностика патогенов и антибиоти-
корезистентности 

В настоящее время молекулярные техноло-
гии активно используются для контроля безо-
пасности молочной продукции, позволяя опера-
тивно выявлять патогены и анализировать гены 
устойчивости к антибиотикам. Классические ме-
тоды, включая ПЦР и секвенирование по Сэнге-
ру, широко применяются для идентификации 
таких бактерий, как Staphylococcus aureus и 
Coxiella burnetii, в сыром молоке. Например, ис-
следование в Восточной Турции подтвердило 
эффективность этих методов для мониторинга 
патогенов в молочных продуктах [28]. Однако их 
ограниченная пропускная способность и необ-
ходимость предварительного культивирования 
микроорганизмов стимулировали переход к бо-
лее совершенным технологиям, таким как высо-
копроизводительное секвенирование (NGS). 

Методы NGS, включая платформу Illumina 
MiSeq, доказали свою эффективность в обна-
ружении Listeria monocytogenes и Salmonella 
enterica в цепях поставок молока [26]. Данный 
подход позволяет не только выявлять патогены, 
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но и определять их происхождение, факторы 
вирулентности и механизмы устойчивости к ан-
тибиотикам. Метагеномное секвенирование 
полных геномов («shotgun») без предваритель-
ного культивирования образцов позволяет об-
наруживать даже минимальные концентрации 
патогенов в пищевых матрицах, что существен-
но ускоряет контроль качества. 

Одной из ключевых проблем молочной про-
мышленности остается антибиотикорезистент-
ность. Например, исследование Rubiola и др. [29] 
выявило гены антибиотикорезистентности в 
производственной среде, подчеркнув необходи-
мость мониторинга на всех этапах переработки 
молока. Также метагеномный анализ сырого мо-
лока выявил гены устойчивости к бета-лактамам 
(например, ген β-лактамазы PC1), тетрациклинам 
и фторхинолонам, многие из которых располо-
жены на мобильных плазмидах [30]. Это создает 
риск горизонтального переноса устойчивости 
между бактериями, превращая сырое молоко в 
потенциальный резервуар антибиотикорезис-
тентных генов. Полногеномное секвенирование 
изолятов, таких как промышленные штаммы 
Bacillus cereus из пастеризованного молока, под-
твердило наличие генов множественной лекар-
ственной устойчивости, а мониторинг возбудите-
лей мастита (Staphylococcus aureus, Streptococ-
cus agalactiae) выявил распространенность ре-
зистентности к пенициллину и макролидам [31]. 
Эти данные помогают корректировать примене-
ние антибиотиков на фермах, снижая селектив-
ное давление на устойчивые штаммы [32]. 

В последние годы молочная промышлен-
ность сталкивается с новыми вызовами, вклю-
чая вирусные угрозы: исследование König и др. 
[33] обнаружило циркулярные одноцепочечные 
ДНК-вирусы в молоке овец и коз, что требует 
внедрения секвенирования для оценки подоб-
ных рисков. Параллельно генетические иссле-
дования, такие как анализ полиморфизма гена 
TLR2 у коз [34], открывают возможности для 
селекции животных с усиленным врожденным 
иммунитетом. 

Разработка функциональных молочных 
продуктов 

Секвенирование геномов молочнокислых 
бактерий, таких как Lactobacillus и Bifidobacte-
rium, открыло возможности для разработки про-
биотических заквасок с улучшенными функцио-
нальными и технологическими свойствами. Нап-
ример, методы полногеномного анализа позво-

ляют идентифицировать штаммы, способные 
улучшать усвоение лактозы и положительно 
влиять на микробиом кишечника. Исследования 
Bergsveinson et al. [35] демонстрируют, что сек-
венирование помогает отбирать штаммы с це-
левыми метаболическими путями, что особенно 
актуально для кисломолочных напитков. Более 
того, полногеномное секвенирование Lactoba-
cillus plantarum выявило гены, ответственные за 
синтез бактериоцинов – природных антимик-
робных соединений, и метаболизм лактозы, что 
напрямую влияет на функциональную актив-
ность пробиотиков [36]. 

Важным аспектом геномного анализа являет-
ся оценка безопасности и эффективности штам-
мов. Например, при секвенировании пробиоти-
ческого микроорганизма Lactobacillus sp. HFC8, 
выделенного из кишечника человека, были об-
наружены кластеры генов, отвечающих за син-
тез бактериоцинов, адгезию к слизистой обо-
лочке, устойчивость к окислительному стрессу и 
утилизацию лактозы [37]. Данные свойства кри-
тичны для выживания бактерий в ЖКТ и их кон-
куренции с патогенами. Аналогичные исследо-
вания подтвердили пробиотический потенциал 
коммерческих штаммов, таких как Bifidobacterium 
animalis subsp. lactis BB-12 и Lacticaseibacillus 
rhamnosus GG, в геномах которых идентифици-
рованы гены синтеза экзополисахаридов, пере-
носчиков пребиотиков и стрессовых белков [38]. 

В сыроделии секвенирование играет ключе-
вую роль в управлении органолептическими 
свойствами продукции. Например, анализ лету-
чих органических соединений с помощью мето-
дов GC-IMS и Сэнгерского секвенирования поз-
волил связать микробный состав сыров с их 
ароматическим профилем [39]. Исследования 
Lactococcus lactis показали, что вариации в ге-
нах, кодирующих ферменты деградации амино-
кислот, напрямую влияют на формирование 
вкуса выдержанных сыров [40]. Интересно, что 
многие ключевые гены, такие как гены утилиза-
ции лактозы или синтеза ароматических соеди-
нений, локализованы на плазмидах, что объяс-
няет значительные различия между промыш-
ленными штаммами. Например, у Lactococcus 
lactis гены метаболизма цитрата, отвечающие 
за пикантный вкус, и гены синтеза экзополиса-
харидов, улучшающих текстуру йогуртов, часто 
находятся на мобильных генетических элемен-
тах. Это легло в основу «функциональной гено-
мики заквасок» – подхода, направленного на 
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селекцию штаммов с заданными свойствами, 
такими как стабильность в производстве (уда-
ление дефектных профагов) или повышенная 
выработка биоактивных пептидов (Lactobacillus 
helveticus) [41]. 

Стоит отметить, что эффективность такого 
штамма, как Lactobacillus helveticus, в модуляции 
физиологических процессов подтверждена кли-
ническими исследованиями. Например, фермен-
тированное молоко с Lactobacillus helveticus 
улучшило когнитивные функции у пожилых лю-
дей, снизив уровень тревожности и усилив па-
мять [42]. Другой пример – кисломолочный напи-
ток с данным штаммом, продемонстрировавший 
гипотензивный эффект у пациентов с гиперто-
нией [43]. 

Таким образом, применение геномного секве-
нирования, метаболомного анализа и клиничес-
ких исследований позволяет разрабатывать 
функциональные молочные продукты с прогно-
зируемыми свойствами. Это способствует не 
только контролю текстуры и вкуса, но и изучению 
их потенциального влияния на здоровье челове-
ка, включая иммунную функцию, метаболизм и 
когнитивные процессы. Такой подход расширяет 
возможности персонализированного питания, 
обеспечивая научно обоснованный подбор зак-
васок на основе их генетических характеристик. 

Вызовы и перспективы развития секве-
нирования в молочной промышленности 

Современные методы секвенирования нахо-
дят широкое применение в молочной промыш-
ленности, позволяя не только оптимизировать 
производство, но и расширять научные перспек-
тивы в области биотехнологии. Крупные компа-
нии, такие как Nestlé и Danone, интегрировали 
геномные технологии в производственные про-
цессы. Например, полногеномное секвенирова-
ние штамма Lactobacillus johnsonii La1, исполь-
зуемого в йогуртах «LC1», позволило выявить 
гены, связанные с его устойчивостью в желу-
дочно-кишечном тракте и пробиотической ак-
тивностью [44]. Аналогично расшифровка гено-
ма Bifidobacterium animalis subsp. lactis (штамм 
CNCM I-2494) для йогурта «Активиа» подтвер-
дила его безопасность и наличие клинически 
значимых эффектов, таких как снижение часто-
ты кишечных расстройств [45]. Эти примеры 
иллюстрируют роль секвенирования в стандар-
тизации заквасочных культур и разработке 
функциональных продуктов с научно подтвер-
жденными свойствами. 

Экономические преимущества геномных тех-
нологий подтверждаются данными из животно-
водства. Внедрение секвенирования в селекцию 
ускорило генетический прогресс по ключевым 
признакам (удой, состав молока) в 1,5–2 раза по 
сравнению с традиционными методами [46]. 
В Новой Зеландии применение ДНК-маркерного 
отбора телок привело к увеличению индекса 
продуктивности стада (BPI) с 136 до 184 за два 
года, что коррелирует с дополнительной при-
былью до 72,9 NZD на корову ежегодно. Кроме 
того, использование полногеномного секвени-
рования (WGS) для мониторинга патогенов, та-
ких как Listeria monocytogenes, снижает риски 
отзывов продукции, что подтверждается слу-
чаями предотвращения вспышек в промышлен-
ных масштабах [47]. 

Однако внедрение секвенирования сталки-
вается с методологическими ограничениями. 
Разнообразие платформ (Illumina, Oxford Nano-
pore, PacBio) с присущими им вариациями в 
точности, длине ридов и стоимости затрудняет 
стандартизацию протоколов. Например, метаге-
номный анализ микробиома молочных продук-
тов требует согласованных подходов к подго-
товке проб и биоинформатической обработке 
данных, особенно при идентификации функцио-
нально активных микроорганизмов [48]. Кроме 
того, секвенирование способствует разработке 
персонализированных продуктов. Анализ генов, 
связанных с метаболизмом лактозы или синте-
зом бактериоцинов, позволяет создавать линей-
ки для различных групп населения [49, 50]. 

Таким образом, секвенирование продолжает 
трансформировать молочную промышленность, 
однако его потенциал пока еще несколько огра-
ничен необходимостью стандартизации мето-
дов, улучшения биоинформатических инстру-
ментов и междисциплинарного подхода. Реше-
ние этих задач повысит воспроизводимость ис-
следований и расширит возможности для соз-
дания безопасных, функциональных и экономи-
чески эффективных продуктов. 

Заключение. Современные технологии сек-
венирования выступают фундаментальным ин-
струментом для развития молочной промыш-
ленности. Они обеспечивают эффективный кон-
троль качества и биобезопасности, позволяют 
оперативно выявлять патогенные микроорга-
низмы и анализировать генетические характе-
ристики сырья и готовых продуктов. Однако пов-
семестное внедрение секвенирования сопряже-



Пищевые технологии 

323 

 

но с определенными сложностями: необходимы 
единые стандарты пробоподготовки, разработка 
универсальных биоинформатических инстру-
ментов, способных обрабатывать большие 
объемы данных, полученных с использованием 
различных платформ, а также доступное обору-
дование с высокими показателями пропускной 
способности и точности. Кроме того, пока не-
достаточно изучены пути интеграции геномных 
исследований с другими омиксными техноло-
гиями, что могло бы еще больше расширить 
возможности по созданию функциональных 
продуктов и совершенствованию технологичес-
ких процессов. 

Несмотря на все существующие вызовы, 
преимущества секвенирования для молочной 
отрасли очевидны: снижение рисков производ-
ства, формирование пробиотических продуктов 
с заданными свойствами, генетическая оптими-
зация молочного скота и усиленный контроль за 
безопасностью продукции. Дальнейшее совер-
шенствование методов секвенирования, расши-
рение знаний о генетическом разнообразии жи-
вотных и микроорганизмов, а также усиленная 
междисциплинарная кооперация будут способ-
ствовать инновационному прогрессу, усилению 
конкурентоспособности и повышению доверия 
потребителей к молочной продукции. 
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