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Аннотация. Изучение молекулярных механизмов кворум сенсинга на сегодняшний день, несо-
мненно, остаётся актуальной и востребованной задачей. При этом особенности сложных коммуни-
кационных систем мультимикробного сообщества всё чаще появляются в фокусе внимания веду-
щих научных коллективов. Бактериальные клетки не существуют изолированно, и, следовательно, 
взаимоотношения между бактериальными системами, а также с организмом хозяина, наблюдаются 
повсеместно. Успешное функционирование популяций микроорганизмов в естественной среде во 
многом обусловлено сложной системой межклеточного взаимодействия. Коммуникация подобного 
рода получила название Quorum Sensing (QS), который является системой координации экспрессии 
генов и зависит от плотности бактериальной популяции, а её реализация происходит при помощи 
малых сигнальных молекул. В настоящее время установлено большое число микроорганизмов, об-
ладающих чувством кворума. Кроме того, последние исследования свидетельствуют о том, что 
данный процесс также является механизмом межвидового и межцарственного взаимодействия, в 
том числе и с высшими эукариотами. В обзоре приведены молекулярные механизмы, лежащие в 
основе биосинтеза автоиндукторов, обнаружения межклеточных сигналов, обработки информации 
и посттранскрипционного контроля кворум сенсинга, а также некоторые пути реализации QS в 
мультимикробном сообществе. 
Ключевые слова: микроорганизмы, чувство кворума, мультимикробное сообщество, межвидовое 
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Summary. The study of the molecular mechanisms of quorum sensing today, undoubtedly, remains an 
urgent and demanded task. At the same time, the features of complex communication systems of the mul-
ti-microbial community are increasingly appearing in the focus of attention of leading research teams. 
Bacterial cells do not exist in isolation, and therefore relationships between bacterial systems, as well as 
with the host organism, are ubiquitous. The successful functioning of populations of microorganisms in 
the natural environment is largely due to a complex system of intercellular interaction. Communication of 
this kind is called Quorum Sensing (QS), which is a system for coordinating gene expression and depends 
on the density of the bacterial population, and its implementation occurs using small signaling molecules. 
Currently, a large number of microorganisms have been identified that have a sense of quorum. In addi-
tion, recent studies indicate that this process is also a mechanism for interspecies and interregnum interac-
tions, including with higher eukaryotes. The review presents the molecular mechanisms underlying the 
biosynthesis of autoinducers, detection of intercellular signals, information processing, and post-
transcriptional control of quorum sensing, as well as some ways of QS implementation in the multimicro-
bial community. 
Key words: microorganisms, quorum sensing, multimicrobial community, interspecies interaction. 



 
 
Животноводство и кормопроизводство  2020 Т. 103  № 4 / Animal Husbandry and Fodder Production  2020  Vol. 103  Is. 4 
Теория и практика кормления 161 

Введение. 
Успешное функционирование популяций микроорганизмов в естественной среде во многом 

обусловлено сложной системой межклеточного взаимодействия. Коммуникация подобного рода 
получила название Quorum Sensing (QS). QS является системой координации экспрессии генов и 
зависит от плотности бактериальной популяции, а её реализация происходит при помощи малых 
сигнальных молекул (Papenfort K and Bassler BL, 2016; Whiteley M et al., 2017). Quorum Sensing 
позволяет бактериям репрезентировать биологически более выгодное поведение в условиях низкой 
(LCD-low-cell-density) либо высокой (HCD-high-cell-density) плотности клеток. 

Системы quorum sensing участвуют в образование биоплёнок, биосинтезе экзоферментов, 
токсинов, антибиотиков и других вторичных метаболитов (Зайцева Ю.В., 2012). Первоначально 
считалось, что QS присуще лишь небольшому числу близкородственных видов рода Vibrio, по-
скольку данный механизм был впервые описан в 1970 году для бактерии Vibrio fisheri (Ruby EG, 
1996). Однако в настоящее время установлено большое число микроорганизмов, обладающих чув-
ством кворума. Cистема QS встречается не только у бактерий, но и у некоторых низших эукариот, 
таких как дрожжеподобные грибы родов Candida и Cryptococcus. Кроме того, последние исследо-
вания свидетельствуют о том, что данный процесс также является механизмом межвидового и 
межцарственного взаимодействия, в том числе и с высшими эукариотами (Vogt SL et al., 2015; 
Куклева Л.М. и Ерошенко Г.А., 2009).  

В обзоре приведены молекулярные механизмы, лежащие в основе биосинтеза автоиндукто-
ров, обнаружения межклеточных сигналов, обработки информации и посттранскрипционного кон-
троля кворум сенсинга, а также некоторые пути реализации QS в мультимикробном сообществе. 

Основные виды QS автоиндукторов. 
Выделяют несколько основных групп малых молекул (автоиндукторов), которые принима-

ют участие в реализации процессов QS (рис. 1).  
 

 
Рис. 1 – Молекулярная структура некоторых автоиндукторов 

Figure 1 – Molecular structure of some autoinducers 
 
К первой группе относят ацилированные гомосерин лактоны (AHL), состоящие из лактоно-

вого кольца и алифатической ацильной цепи, различающейся по длине и модификациям. Также 
гомосерин лактоны получили название автоиндукторов 1-го типа (AI-1). Наличие AHL характерно 
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для грамотрицательных бактерий, таких как Vibrio spp., Pseudomonas spp., Acinetobacter spp., 
Burkholderia spp., Serratia spp., Yersinia spp.  и т. д. (Schuster М et al., 2013). 

Автоиндукторы 2-го типа (AI-2) представляют собой гетероциклические соединения – сиг-
нальные фураноны. К ним относятся два родственных соединения – 2,2,6,6а-тетрагидрокси-3а-
фуранон и его борированное производное – фуранозил борат диэстер. Данные автоиндукторы ис-
пользуются как граммотрицательными так и граммположительными бактериями (Rémy B et al., 
2018).  

Еще одну обширную группу составляют автоиндуцирующие пептиды (AIP). Сигнальные 
пептиды используются грамположительными микроорганизмами (Staphylococcus spp., Clostridium 
spp., Enterococcus spp. и др.) и могут быть представлены в линейной или циклической форме. 

Также был идентифицирован широкий спектр других сигнальных молекул, включая жир-
ные кислоты, используемые Xanthomonas spp., Burkholderia spp., Xylella spp., кетоны (Vibrio spp. и 
Legionella spp), адреналин, норэпинефрин и AI-3 (энтерогеморрагические бактерии (Rémy B et al., 
2018). 

Каноническая QS система LuxI/LuxR Vibrio fischeri и её гомологи. 
Более сотни различных грамотрицательных бактерий осуществляют межклеточное взаимо-

действие с помощью гомологов Lux генов. В 1990-е годы, когда секвенирование ДНК становится 
рутинной процедурой, lux гены обращают на себя внимание многих исследователей и становится 
ясно, что многие виды бактерий контролируют биосинтез экзоферментов и антибиотиков с помо-
щью LuxI/LuxR-подобных систем.  

Классическим примером является Vibrio fischeri и гены люминесценции luxI и luxR. LuxI 
кодирует автоиндуктор-синтазу, необходимую для производства N-3оксогексано-L-гомосерин-
лактона (3OC6-HSL), а luxR кодирует белок, который является для 3OC6-HSL ответным активато-
ром транскрипции генов lux (рис. 2).  

 
 

Рис. 2 – Система LuxI/LuxR грамотрицательных бактерий 
Figure 2 – Gram-negative LuxI/LuxR system 

LuxI катализирует реакции ацилирования и лактонизации между субстратами S-
аденозилметионин (SAM) и гексаноил-ACP (acyl carrier protein – ацилпереносящие белки) (Ng WL 
and Bassler BL, 2009) Синтезированный 3OC6HSL свободно диффундирует во внеклеточное про-
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странство, и его концентрация возрастает с увеличением плотности популяции бактерий. Затем 
3OC6HSL также путём диффузии возвращается в клетку (Camps J et al., 2011). 

Как уже отмечалось выше, LuxR является цитоплазматическим рецептором для 3OC6HSL и 
одновременно транскрипционным активатором люциферазы оперона luxICDABE. Без лиганда 
3OC6HSL белок LuxR нестабилен и быстро разрушается. 

Комплекс LuxR-AHL распознаёт консенсусную связывающую последовательность (lux 
box) перед опероном luxICDABE и активирует его экспрессию. Гены luxAB кодируют субъедини-
цы люциферазы, а luxCDE кодируют комплекс редуктазы жирных кислот, который производит 
алифатические альдегиды (субстрат бактериальной люцефиразы). (Lupp C et al., 2003; Данилов 
В.С. и др., 2008).  

Экспрессия luxI также активируется комплексом LuxR–3OC6HSL и такой процесс получил 
название положительной обратной связи, с помощью которой поддерживается QS при высокой 
клеточной плотности. 

Гомологи luxI и luxR были выделены в геномах многих бактерий. Детально изучена систе-
ма LasI/LasR-RhlI/RhlR (Pseudomonas aeruginosa), которая контролирует экспрессию генов факто-
ров вирулентности и образование биоплёнок; система TraI/TraR Agrobacterium tumefaciens, регули-
рующая перенос онкогенной Ti плазмиды в растение-хозяина; система EsaI/EsaR Pantoea stewartii, 
контролирующая биосинтез экзополисахарида, адгезию и колонизация растений (Chen X et al., 
2018; Whiteley M et al., 2017; Ng WL and Bassler BL, 2009).  

Остановимся более подробно на наиболее изученных системах QS Pseudomonas aeruginosa, 
в которых используются сигнальные молекулы AHL. Система Las регулирует экспрессию множе-
ства факторов вирулентности и состоит из двух основных молекул: белок синтазы LasI и тран-
скрипционный белок LasR. LasI вызывает быстрое увеличение синтеза 3-оксо-C12-HSL11 и про-
цесс накопления сигнальных молекул поддерживается за счёт механизма самоиндукции. LasR вза-
имодействует с 3-оксо-C12-HSL, образующийся комплекс функционирует как фактор транскрип-
ции генов QS, а также таргетных генов факторов вирулентности. Кроме того, Las может ингибиро-
вать производство богатого глюкозой экзополисахарида, необходимого для матрикса биоплёнки. 
Поскольку несколько систем QS Pseudomonas aeruginosa связаны между собой каскадным меха-
низмом, активированный LasR индуцирует транскрипцию rhlR и rhlI и инициирует последующий 
синтез соответствующих белков. Необходимо отметить, что у Pseudomonas aeruginosa также опи-
саны системы QS, использующие в качестве сигнальных молекул соединения, отличные от ацил 
гомосеринлактонов. К ним относятся системы PQS (Pseudomonas Quinolone Signal) и 
IQS((Integrated Quorum Sensing Signal) системы (Mattmann ME and Blackwell HE, 2010; Daddaoua A 
et al., 2012; Lee J and Zhang L, 2015). 

Особенности системы QS некоторых представителей рода Vibrio. 
Описанная выше система LuxI/LuxR Vibrio fischeri является для рода Vibrio скорее исклю-

чением, чем правилом. Большинство других вибрионов, для которых идентифицированы системы 
QS, реализуют межклеточную коммуникацию иначе. Так, например, Vibrio harveyi – свободножи-
вущая морская бактерия, которая с помощью чувства кворума активирует биолюминесценцию и 
производство металлопротеиназы, использует компоненты QS, характерные одновременно для 
граммположительных и граммотрицательных бактерий (Ng WL and Bassler BL, 2009). 

Несмотря на то, что глобальный регулятор QS у Vibrio harveyi также получил наименование 
LuxR, структурно и биохимически данный белок существенно отличается от такового в системе 
LuxI/LuxR Vibrio fischeri и относится к белкам TetR типа (Ball AS et al., 2017). LuxR Vibrio harveyi 
не требует лиганда (AHL) и функционирует самостоятельно. Кроме того, распознавание автоин-
дукторов у Vibrio harveyi не происходит с помощью белков типа LuxR, а осуществляется с помо-
щью мембраносвязанных гистидинкиназ. Хотя среди основных автоиндукторов Vibrio harveyi син-
тезирут в том числе AHL (HAI-1), но распознавание данной молекулы также происходит с помо-
щью мембраносвязанной гистидинкиназы (LuxN). Кроме HAI-1 у Vibrio harveyi выявлены еще два 
автоиндуктора: АИ-2 (автоиндуктор-2 фуранозил борат диэстер) и CAI-1 (рис. 1). АИ-2 обнаружи-
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вается с помощью периплазматического белка LuxP в комплексе с гистидинкиназой LuxQ, CAI-1 
детектируется гистидинкиназой CqsS. Аутоиндукторы HAI-1, AI-2 и CAI-1 синтезируются цито-
плазматическими ферментами LuxM, LuxS и CqsA соответственно. Все три гистидинкиназы LuxN, 
LuxPQ и CqsS действуют одинаково, а именно фосфорилируют белок LuxU, а он в свою очередь 
передаёт фосфатную группу на белок LuxO. Активированный таким образом LuxO (LuxO-P) за-
пускает транскрипцию генов, кодирующих пять малых регуляторных РНК (sRNA), которые назы-
ваются Qrr1-5. Малые РНК Qrr репрессируют трансляцию LuxR, занимая сайт связывания рибосо-
мы и опосредуя деградацию матричной РНК глобального регулятора QS белка LuxR. (Feng L et al., 
2015; Tu KC and Bassler BL, 2007; Svenningsen SL, 2019). 

Функциональный гомолог главного регулятора LuxR у Vibrio cholerae называется HapR. 
Компоненты каскада системы чувства кворума у Vibrio cholerae реализуются аналогично Vibrio 
harveyi, за исключением двух существенных отличий. Во-первых, Vibrio cholerae не имеет LuxM-
синтазы и не производит HAI-1. Во-вторых, у Vibrio cholerae есть только четыре малых регулятор-
ных РНК.  

QS система грамположительных бактерий. 
Реализация QS у грамположительных микроорганизмов в общем случае представлена си-

стемой мембраносвязанных белков, осуществляющих процессы информационной трансдукции 
(рис. 3).  

                   
Рис. 3 – QS система грамотрицательных бактерий 

Figure 3 – QS gram-negative bacteria system 
 
В качестве сигнальных молекул в данной системе используются пептиды (AIP). Молекулы 

пептидов не способны к свободной диффузии через клеточную мембрану, поэтому накопление AIP 
в экстрацеллюлярном пространстве происходит с помощью активного транспорта. При этом белок-
переносчик осуществляет процессинг пептидов-прекурсоров во время транспорта, и в межклеточ-
ное пространство попадает уже зрелый AIP. Концентрация олигопептидных автоиндукторов растёт 
пропорционально увеличивающейся плотности микроорганизмов. Затем, при достижении порого-
вой концентрации, AIP связываются с рецепторами мембран-ассоциированных гистидин-киназ. 
Гистидин киназа способна проводить АТФ-зависимое автофосфорилирование молекул пептида 
регулятора ответа, которые находятся в клетке в неактивном состоянии. В ходе фосфорилирования 
фосфат отщепляется от АТФ и присоединяется к собственному гистидину, а затем переносится на 
аспартат регулятора ответа. Фосфорилирование активирует пептид регулятора ответа и в таком 
виде он запускает экспрессию таргетных генов. Таким образом, мы можем наблюдать работу двух-
кмпонентной системы сигнальной трансдукции – мембранного сенсора (гистидин киназы) и белка 
регулятора ответа (Jimenez JC and Federle MJ, 2014; Baruch M et al., 2014). 
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Классическим примером системы QS грамположительных бактерий является система ак-
сессуарного гена (accessory gene regulator – Agr) Staphylococcus aureus. Локус Agr включает в себя 
две транскрипционные единицы. Первая транскрипционная единица RNAII кодирует белки соб-
ственно системы QS, тогда как RNAIII содержит таргетные гены (факторы вирулентности и по-
верхностные протеины). Инициация транскрипции RNAII происходит с помощью промотора P2, а 
для RNAIII промотором выступает P3. RNAII состоит из следующих генов: AgrB, AgrD, AgrC и 
AgrA. 

AgrB кодирует трансмебранную пептидазу, осуществляющую транспорт во внеклеточное 
пространство и одновременный процессинг белков-прекурсоров AgrD. В результате во внеклеточ-
ном пространсве накапливаются автоиндукторные пептиды (autoinducing peptide – AIP). 
Staphylococcus aureus продуцирут четыре различных вида AIP (рис. 1). Гены AgrC и AgrA кодиру-
ют мембранассоциированную гистидинкиназу и соответствующий ей регулятор ответа. Как уже 
упоминалось выше, подобная система получила название двухкомпонентной сигнальной транс-
дукции. Фосфорилированный AgrA связывается как с промоторной областью RNAII так и с 
RNAIII. Однако стоит отметить, что транскрипция RNAIII и, следовательно, синтез факторов ви-
рулентности также зависит от двухкомпонентной QS-системы — RAP/TRAP. Кроме того, исследо-
вателями обсуждается возможное участие системы LuxS и автоиндукторов 2-го типа (AI-2) в регу-
ляции QS Staphylococcus aureus (Xue T et al., 2013; Yu D et al., 2012; Le KY and Otto M, 2015; Date SV et 
al., 2014; Khan BA et al., 2015; Kolar SL et al., 2013). 

Роль QS в межклеточном взаимодействии эукариотических микроорганизмов. 
В настоящее время известно большое количество эукариот, которые способны синтезиро-

вать сигнальные молекулы чувства кворума. При этом некоторые из них также регулируют свою 
плотность с помощь механизмов QS. Впервые механизм QS был описан у условно-патогенного 
диморфного гриба Candida albicans, и в настоящий момент большинство опубликованных работ 
описывают механизмы QS именно у различных грибов, регулирующие такие процессы, как спору-
ляция, выработка вторичных метаболитов, морфологический переход и секреция ферментов (Polke M 
and Jacobsen ID, 2017; Padder SA et al., 2018; Barriuso J et al., 2018). Тем не менее установлено 
наличие механизмов QS и в царстве протистов, в частности у паразита Trypanosoma brucei (Rojas F 
et al., 2019; Mony ВМ et al., 2014; Zimmermann H et al., 2017) и у амёбы Dictyostelium discoideum 
(Tarnita СЕ et al., 2015). 

Наиболее полно изучен процесс кворум сенсинга Candida albicans. Этот представитель ре-
зидентной флоры человека и животных является возбудителем распространённых микозов. При 
определённых условиях данный микроорганизм подвергается контролируемому обратимому взаи-
мопревращению – переходит от дрожжевой формы к гифальной. Это преобразование имеет реша-
ющее значение для его патогенности и адаптации к окружающей среде. Морфологический переход 
у диморфных грибов определяется многими сигналами окружающей среды, включая температуру, 
pH, состав питательных веществ и их концентрация, уровнь CO2, хелатирующие агенты и плот-
ность популяции клеток (Sudbery PE, 2011; Gauthier GM, 2015).  

Изменения в жизнедеятельности Candida albicans под воздействием внешних стимулов 
происходит посредством сигнальных соединений. У Candida albicans описаны два таких соедине-
ния с противоположными эффектами: фарнезол и тирозол. 

Фарнезол представляет собой спирт, производное терпеноидов ((2E,6E)-3,7,11-
триметилдодека-2,6,10-триен-1-ол), он предотвращает дифференцировку от дрожжей к гифам  и 
вызывает рост дрожжей. Регуляция происходит посредством подавления сигнального пути Ras1- 
цАМФ / протеинкиназа A. Активация этого пути подавляет экспрессию Nr1, главного репрессора 
развития гиф (Barriuso J et al., 2018). Тирозол же уменьшает длину фазы замедления роста и стиму-
лирует филаментацию и образование биопленки (Хайтович А.Б. и Мурейко Е.А., 2018; Westwater C 
et al., 2005). 
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Роль QS в межвидовом взаимодействии. 
Аутоиндукторы и другие молекулы, которые продуцируются как прокариотическими, так и 

эукариотическими организмами, могут использоваться для односторонней, двусторонней или мно-
госторонней связи (Papenfort K and Bassler BL, 2016; Sun J et al., 2004). Бактериальные клетки не 
существуют изолированно, и, следовательно, взаимоотношения между бактериальными система-
ми, а также с организмом хозяина, наблюдаются повсеместно. Наибольший интерес у исследовате-
лей вызывают конкурентные отношения между бактериями, поскольку механизмы ингибирования 
QS имеют ценное прикладное значение в лечении инфекционных заболеваний.  

В настоящее время идентифицирована группа бактериальных ферментов, способных раз-
рушать молекулы AHL, воздействуя на лактоновое кольцо (AHL-лактоназы) или на алифатические 
боковые цепи AHL (AHL-ацилазы). В эпителиоцитах человека и животных обнаружены ферменты, 
подобные бактериальным лактоназам – параоксоназы (Маянский А. Н. и Чеботарь И. В., 2012). 
Другим примером конкуретного взаимодействия может служить способность Lactobacillus reuteri 
синтезировать малые сигнальные молекулы (циклические дипептиды: cyclo (L-Phe-L-Pro) и cyclo 
(L-Tyr-L-Pro), которые способны влиять на функционирование QS-системы Staphylococcus aureus. 
Данные циклические дипептиды ингибируют транскрипцию всех генов локуса Agr бактерий Staph-
ylococcus aureus и генов-регуляторов факторов вирулентности sarA и saeRS. Также ингибирующее 
воздействие на активность Agr-системы Staphylococcus aureus оказывает 3-оксо-C12-HSL-1 бакте-
рий Pseudomonas aeruginosa (Абатуров А.Е. и Крючко Т.А., 2019; Murray EJ et al., 2014). 

Одним из важных компонентов межвидовой коммуникации, по-видимому, являются так 
называемые соло-рецепторы LuxR. У большинства бактерий, использующих AHL в механизме QS, 
гены соответствующих гомологов luxI и luxR располагаются в непосредственной близости друг от 
друга. Однако были идентифицированы гомологи luxR, которые не связаны с гомологами luxI, а в 
некоторых случаях luxR вообще не имели родственную синтазу (luxI). Белки luxR типа без связан-
ных luxI получили название «сирот» или соло-рецепторов. Один из первых соло-рецепторов был 
обнаружен у Pseudomonas aeruginosa (белок QscR). Ген qscR был выявлен с помощью полноге-
номного секвенирования и достаточно подробно изучен. Pseudomonas aeruginosa кодирует две 
AHL-синтазы и три AHL-чувствительных рецептора, LasI-LasR образуют родственную пару синта-
за-рецептор, как и RhlI-RhlR. QscR не имеет связанной синтазы и отвечает на AHL, который про-
дуцирует LasI-синтаза (Chugani S and Greenberg EP, 2014). Возможность такого взаимодействия 
вероятно обусловлена тем, что гены LuxI высоко консервативны и, следовательно, биохимическая 
структура различных молекул AHL достаточно схожая (Prescott RD and Decho AW, 2020; Hudaiber-
diev S et al., 2015; Subramoni S et al., 2015). При этом соло-рецепторы LuxR типа также могут взаи-
модействовать с экзогенными молекулами AHL. Примером такого LuxR solo служит молекула 
SdiA, продуцируемая Escherichia coli и Salmonella enterica. Escherichia coli и Salmonella лишены 
LuxI и, следовательно, не синтезируют AHL; однако оба кодируют белок SdiA, который, по-
видимому, распознает и связывается с AHL, продуцируемыми другими видами бактерий. SdiA мо-
жет взаимодействовать с гораздо более широким спектром различных молекул AHL, чем другие 
гомологи LuxR (Steindler L and Venturi V, 2007). Наибольшее сродство SdiA проявляет к 30-AHL с 
цепями длиной от шести до восьми атомов углерода, но также может распознавать оксо-C10, 6 и 8 AHL (Ken-
dall MM and Sperandio V, 2014; Venturi V et al., 2018; Chugani S and Greenberg EP, 2014). 

Интересным является факт наличия возможного взаимодействия бактерий с клетками рас-
тений. У фотосинтезирующих бактерий Rhodopseudomonas palustris недавно выявлена RpaI/RpaR 
система, которая в качестве сигнальной молекулы использует пара-кумароил-HSL. Данная молеку-
ла синтезируется из пара-кумаровой кислоты внеклеточной среды. Учитывая, что пара-кумарат 
является основным побочным продуктом распада лигнина у растений предполагается, что сигнал 
пара-кумароил-HSL используется для межвидовой коммуникации бактериями, а также в качестве 
посредника для межцарственной коммуникации (Schaefer AL et al., 2008). 

В настоящее время установлено, что некоторые стрептококки используют белки Rgg-типа 
вместе с короткими гидрофобными пептидами (SHP) для обеспечения QS, а анализ последователь-
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ности показывает, что несколько видов стрептококков содержат высокогомологичные пары 
Rgg/SHP. Гомологичность данных белков обеспечивает возможность межвидового взаимодействия 
(Fleuchot B et al., 2011; Chang JC et al., 2011). Экспериментально установлено, что стрептококки 
группы А и стрептококки группы В могут перекрестно реагировать на регуляторные молекулы 
друг друга (Cook LC et al., 2013). 

 
Выводы. 
Изучение молекулярных механизмов кворум сенсинга на сегодняшний день, несомненно, 

остаётся актуальной и востребованной задачей. При этом особенности сложных коммуникацион-
ных систем мультимикробного сообщества всё чаще появляются в фокусе внимания ведущих 
научных коллективов. Высказываются предположения об участии QS в регуляции жизнедеятель-
ности различных микробных сообществ, в том числе желудочно-кишечного тракта. Активно ис-
следуется фундаментальная биология и социальная динамика патогенных микроорганизмов. Вы-
делено и описано большое количество сигнальных молекул, принимающих участие в реализации 
QS. 

 
Исследования выполнены в соответствии с планом НИР на 2019-2021 гг. ФГБНУ 
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