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ИДЕНТИФИКАЦИЯ И ТАКСОНОМИЯ ЭНТЕРОКОККОВ
Энтерококки входят в группу молочнокислых бактерий. Широкое распространение и 

разнообразие их свойств постоянно привлекает внимание исследователей. Род Enterococcus является 
гетерогенной по фенотипическим свойствам группой бактерий. В обзоре литературы представлено 
современное состояние вопроса таксономии энтерококков, которая претерпела значительные 
изменения за последние десятилетия. Рассмотрены и проанализированы микробиологические методы 
идентификации. Особое внимание уделено проблемам, которые могут возникнуть при идентификации 
энтерококков на уровне рода, а также при дифференциации близкородственных видов. Использование 
молекулярно-генетических методов идентификации энтерококков позволило преодолеть недостатки 
фенотипической идентификации представителей рода Enterococcus. Показана необходимость 
использования молекулярно-генетических методов идентификации, перечислены основные подходы, 
обсуждены их преимущества и недостатки. 
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Энтерококки входят в группу молочнокислых бактерий и с давних времен используются 
людьми, благодаря своим полезным свойствам, присущим данной группе микроорганизмов. 
В то же время в последние десятилетия некоторые представители рода Enterococcus приобре-
ли значение как одни из основных возбудителей внутрибольничных инфекций. Таксономия 
этих микроорганизмов постоянно совершенствуется. Определение видовой принадлежнос-
ти является необходимым условием для использования штаммов энтерококков в пищевой 
промышленности и в составе пробиотиков. Кроме того, точная идентификация возбудите-
ля – это первый этап диагностики инфекционного заболевания и последующего назначения 
этиотропной антибиотикотерапии. 

Систематическое положение энтерококков вызывало много споров со времен первого 
упоминания о них, и таксономия этих микроорганизмов претерпела значительных измене-
ний. Впервые название «энтерококки» было применено Thiercelin в 1899 г. для грампозитив-
ных диплококков кишечного происхождения [75]. Новый род Enterococcus был предложен 
в 1903 г. Thiercelin и Jouhaud [76], но позже Andrewes и Horder в 1906 г. заменили название 
«энтерококк» на Streptococcus faecalis [6]. Обзор по вопросам систематики энтерококков до 
1975 года представлен в монографии Квасникова и Нестеренко [2]. Наиболее распространен-
ной была классификация, предложенная Sherman [65], по которой род Streptococcus делился 
на четыре группы – «энтерококки», «молочные» стрептококки, «вириданс» стрептококки и 
«пиогенные» стрептококки. В группу «энтерококки» входили стрептококки фекального про-
исхождения с группоспецифическим антигеном D, которые растут при температурах 10º С 
и 45º С, в среде с 6,5 % NaCl, при рН 9,6, в молоке с 0,1 % метиленовой сини, образуют ам-
миак из аргинина, растут в присутствии 40 % желчи и выдерживают прогревание при 60º С 
в течение 30 мин. Группа включала виды S. faecalis, S. liquefaciens, S. zymogenes и S. durans. 
Термины «фекальные стрептококки», «энтерококки» и «стрептококки группы D» использо-
вались как синонимы.

Выделить S. faecalis и S. faecium в отдельный род Enterococcus предлагал Kalina в 
1970 году [1, 44], но его предложение не получило поддержки. Позднее, в 1984 году Schleifer 
и Kilpper-Bälz, исходя из данных ДНК-ДНК гибридизации, установили, что энтерококки и 
стрептококки группы D (S. bovis и S. equinus) принадлежат к отдельным родам. Вследствие 
чего, S. faecalis и S. faecium были выделены в род Enterococcus (ex Thiercelin and Jouhaud) 
nom. rev. как E. faecalis comb. nov. и E. faecium comb. nov. [64]. 
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К роду Enterococcus относятся микроорганизмы с клетками овальной формы, в мазках, 
окрашенных по Граму, располагаются по одной, в парах или в коротких цепочках и часто 
вытянуты в направлении цепи. Они грампозитивные, эндоспор не образуют, могут быть 
подвижными. Факультативные анаэробы, растут в диапазоне температур 10º С – 45º С, оп-
тимальная температура роста около 35º С. Растут также в средах с 6,5 % NaCl и с рН 9,6. 
Большинство штаммов выдерживают прогревание при 60º С в течение 30 мин. Гидролизиру-
ют пиролидонил-β-нафтиламид. Хемоорганотрофы метаболизм ферментативный. Основным 
конечным продуктом ферментации глюкозы является L-молочная кислота. Не содержат гем-
содержащих соединений. Бензидин-негативные, каталазонегативные, но некоторые штаммы 
продуцируют псевдокаталазу. Минимальные питательные потребности обычно комплексные. 
Длинноцепочечные жирные кислоты в основном насыщенного неразветвленного или моно-
насыщенного типа. Некоторые штаммы продуцируют кислоты с циклопропановым кольцом. 
Тип пептидогликана – Lys-D-Asp или Lys-Ala2-3. Содержание в ДНК G+C колеблется от 37 до 
45 %. Типовой вид Enterococcus faecalis [64]. 

Основываясь на биохимических, химических и генетических данных некоторые дру-
гие виды стрептококков были перенесены в род Enterococcus как виды Е. avium nom. rev., 
comb. nov., Е. casseliflavus nom. rev., comb. nov., Е. durans nom. rev., comb. nov., Е. malodoratus 
sp. nov., Е. gallinarum comb. nov. [14]., E. cecorum [87] и E. saccharolyticus [62].

Атипичные по фенотипическим свойствам штаммы E. faecium, которые занимали проме-
жуточное положение между E. faecium и Е. durans, были выделены в отдельный вид E. hirae 
sp. nov. исходя из данных ДНК-ДНК гибридизации и результатов анализа состава жирных 
кислот [84]. 

В последние годы род Enterococcus пополнился новыми видами. Однако следует отме-
тить, что некоторые виды энтерококков были определены как синонимы видов, описанных 
ранее. Так, вид E. porcinus [74] был признан синонимом E. villorum [20], вид E. flavescens 
[59] – синонимом Е. casseliflavus, а вид E. saccharominimus [83] – синонимом E. italicus [55]. 
Два вида, отнесенные к энтерококкам, были перенесены в другие роды – E. seriolicida [48] – в 
род Lactococcus как L. garviae [29], а E. solitarius [16] – в род Tetragenococcus как T. solitarius 
comb. nov. [30].

Анализ последовательности гена 16S рРНК выявил гетерогенность внутри рода и показал 
наличие видовых групп [88]. Внутригрупповая гомология последовательности гена 16S рРНК 
составляет более 97 %, к примеру, у группы «faecium» – 98,7-99,5 %, а у группы «avium» – 
99,3–99,7 % [88]. Таким образом, на сегодняшний день род Enterococcus насчитывает 35 ви-
дов, которые разделены на видовые группы (табл.) .

Таблица
Видовой состав рода Enterococcus

Видовая группа Виды энтерококков

«Faecium»
E. faecium [64], E. durans [14], E. hirae [33], E. mundtii [15],
E. villorum [82], E. canis [20], E. ratti [74], E. asini [21],
E. phoeniculicola [49], E. canintestini [52], E. thailandicus [73]

«Faecalis» E. faecalis [64], E. haemoperoxidus [68], E. moraviensis [68],
 E. termitis [72], E. caccae [12]

«Gallinarum» E. gallinarum [14], E. casseliflavus [14]
«Cecorum» Е. cecorum [87], E. columbae [23]

«Avium»
E. avium [14], E. malodoratus [14], E. raffinosus [16],
E. pseudoavium [16], E. pallens [81], E. gilvus [81],
E. hermanniensis [47], E. devriesei [71]

Отдельные виды
E. saccharolyticus [62], E. dispar [17], E. sulfureus [51], 
E. italicus [35], E. aquimarinus [70], E. silesiacus [72], 
E. cammeliae [67]

Род Enterococcus является гетерогенной по фенотипическим свойствам группой бактерий. 
Некоторые виды не проявляют типичные фенотипические свойства, характерные для энтеро-
кокков, и отнесение их к роду Enterococcus было основано на филогенетических доказатель-
ствах, полученных в результате молекулярно-генетических исследований.

Для выделения энтерококков используют различные среды с селективными или индика-



51ISSN 0201-8462. Мікробіол. журн., 2010, Т. 72, № 5

торными веществами, в зависимости от источника выделения. Наиболее широко используе-
мым селективным агентом является азид натрия. Также используют ацетат талия, теллурит 
калия, тиоционат калия, эскулин, желчь, индикаторные красители, 2,3,5-трифенил-тетразо-
лий-хлорид (ТТХ), антибиотики (канамицин, гентамицин, налидиксовая кислота). Во многих 
средах используют несколько селективных добавок, например желчь-эскулиновый агар, ка-
намицин-эскулин-азидный агар [27]. 

Идентификация энтерококков на уровне рода. Родовая идентификация энтерококков в 
первую очередь заключается в их дифференциации от других грампозитивных каталазонега-
тивных кокков, а именно родов Streptococcus, Lactococcus, Vagococcus, Aerococcus, Gemella, 
Pediococcus, Tetragenococcus. Для энтерококков характерными являются способность к росту 
в диапазоне температур 10° – 45°С, устойчивость к высоким концентрациям NaCl (6,5 %) и 
рост в среде с рН 9,6 [64]. Но следует учитывать, что не все виды энтерококков проявляют 
указанные свойства. Некоторые из этих свойств могут быть присущими и другим грампо-
зитивным каталазонегативным коккам [31, 32]. Виды E. cecorum, E. columbae, E. camelliae 
не растут при 10° С, а виды E. haemoperoxidus, E. moraviensis, E. hermanniensis, E. devriesei, 
E.  canintestini, E. silesiacus не растут при 45° С. E. cecorum, E.  pseudoavium, E.  columbae, 
E asini, E. phoeniculicola, E. italicus, E. camelliae не растут в среде с 6,5 % NaCl, в то же вре-
мя, представители родов Pediococcus и Lactococcus могут расти при 45° С. Некоторые виды 
Streptococcus, Lactococcus и Leuconostoc растут при 10° С. Рост в среде с 6,5 % NaCl также 
присущ представителям родов Lactococcus, Pediococcus, Aerococcus и Leuconostoc [24, 31].

Некоторыми авторами для дифференциации энтерококков на родовом уровне были пред-
ложены дополнительные биохимические признаки, а именно тест на гидролиз пиролидонил-β-
нафтиламида, лейцинариламидазную активность, реакция Фогес-Проскауэра (продукция аце-
тоина), сбраживание рибозы, гликогена [24, 31, 32, 34]. Однако, E. cecorum, E. saccharolyticus, 
E. columbae, E. pallens, E. termitis не гидролизируют пиролидонил-β-нафтиламид. В то же вре-
мя этот тест может быть позитивным у некоторых видов Streptococcus группы А, Lactococcus, 
Gemella и Aerococcus [31]. Виды E. saccharolyticus, E. canis, E. phoeniculicola, E. aquimarinus, 
E. termitis не продуцируют ацетоин (реакция Фогес-Проскауэра негативная), виды E. sulfureus, 
E. asini, E. italicus, E. aquimarinus, E. camelliae не образуют кислоту из рибозы. В то же время, 
представители родов Lactococcus, Leuconostoc и Pediococcus могут быть как позитивными 
в реакции Фогес-Проскауэра, так и рибозо-позитивными [31]. Окисление гликогена обыч-
но негативное у представителей родов Enterococcus, Lactococcus, Leuconostoc, Gemella и по-
зитивное у многих видов рода Streptococcus [24]. Но некоторые штаммы видов E. mundtii, 
E. haemoperoxidus, E. moraviensis, Е. gallinarum и E. cecorum сбраживают гликоген.

Таким образом, физиолого-биохимические признаки не позволяют четко дифференциро-
вать представителей рода Enterococcus. Как отмечено ранее, это связано с тем, что многие 
виды были отнесены к данному роду, исходя из результатов молекулярно-генетических ис-
следований, а именно, анализа последовательности гена 16S рРНК. В связи с этим, были 
разработаны молекулярно-генетические методы для идентификации энтерококков на уровне 
рода. Праймеры к последовательности гена 16S рРНК позволяют дифференцировать предста-
вителей рода Enterococcus от лактококков, а также от других грампозитивных каталазонега-
тивных родов [19]. 

Наиболее распространенным является ПЦР-анализ с использованием праймеров, спе-
цифических к последовательности гена фактора элонгации EF-Tu (ген tuf). Однако следует 
отметить, что данный подход должен быть использован только в комплексе с анализом фено-
типических признаков, так как было установлено, что данные праймеры также дают продукт 
амплификации с ДНК представителей родов Abiotrophia и Listeria. Причиной этого авторы 
считают то, что гомология последовательностей гена tuf энтерококков и Abiotrophia sp. со-
ставляет 85–89 %, тогда как последовательности гена tuf энтерококков сходны на 89-91 %. 
При увеличении количества циклов ПЦР с 30 до 40 наблюдалась амплификация с ДНК лис-
терий, она была в 100 раз слабее, чем с ДНК энтерококков. Гомология последовательностей 
гена tuf листерий и энтерококков составляла 82–83 % [45]. 

Также была продемонстрирована эффективность использования анализа спектра жир-
ных кислот для дифференциации родов Enterococcus, Aerococcus, Streptococcus, Pediococcus, 
Lactococcus [9].
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Таким образом, при идентификации энтерококков на уровне рода определенную слож-
ность может представлять их дифференциация от других родов грампозитивных каталазо-
негативных кокков. Результаты родовой идентификации необходимо подтверждать методом 
ПЦР с использованием родоспецифических праймеров. 

Видовая идентификация энтерококков. Сообщалось, что филогенетически отдельные 
виды и видовые группы отличаются между собой по химическому составу, физиологии, рос-
товым характеристикам и биохимической активности. Например, виды группы «cecorum» 
требуют для роста повышенного содержания СО2. Колонии представителей группы «avium» 
более мелкие, чем колонии у группы «faecium» или «gallinarum». Основными длинноцепо-
чечными жирными кислотами, которые содержат виды группы «faecium», являются гексаде-
кановая, октадеценовая и циклопропановая, тогда как основными длинноцепочечными жир-
ными кислотами энтерококков группы «avium» являются тетрадекановая и гексадекановая, 
а виды группы «gallinarum» не содержат циклопропановой кислоты [24]. Однако, по мере 
возрастания количества видов в группах, их дифференциация по фенотипическим признакам 
становится все более сложной. 

Видовая идентификация энтерококков основана на таких фенотипических признаках как 
подвижность, образование желтого пигмента, восстановление ТТХ, сбраживание углеводов, 
а также другая ферментативная активность.

Подвижность является характерным признаком видов E. casseliflavus и E. gallinarum. Од-
нако, по данным некоторых авторов, это свойство присуще не всем штаммам данных видов, 
что делает практически невозможным их дифференциацию по биохимическим свойствам от 
штаммов вида E. faecium [11]. Поэтому авторами были предложены дополнительные тесты 
для дифференциации неподвижных штаммов E. gallinarum от E. faecium, в частности тест на 
сбраживание D-ксилозы и α-метил-D-глюкопиранозида [13, 26, 79]. Однако более надежными 
являются молекулярно-генетические методы, а именно определение последовательности гена 
16S рРНК [58] и ПЦР с праймерами, специфическими к последовательностям генов VanC1 
(для дифференциации E. gallinarum) и VanC2 (для дифференциации E. casseliflavus) [11, 28]. 

Продукция желтого пигмента может служить дифференциальным признаком ви-
дов E. casseliflavus, E. mundtii, E. sulfureus, E. pallens, E. gilvus. Некоторые штаммы вида 
E. haemoperoxidus также могут образовывать желтый пигмент. Однако сообщалось о выделе-
нии штаммов E. casseliflavus, которые не только являются неподвижными, но и не продуци-
руют пигмент [11]. Кроме того, описаны штаммы E. casseliflavus атипичные по другим биохи-
мическим признакам, что крайне затрудняет их фенотипическую идентификацию и вызывает 
необходимость использования молекулярно-генетических методов [69].

Восстановление ТТХ является классическим тестом для дифференциации вида E. faecalis, 
который интенсивно восстанавливает ТТХ, образуя колонии темно-бордового цвета с метал-
лическим блеском [85], тогда как другие виды образуют светло-розовые колонии. Однако, 
данный признак свойственен позднее описанным видам E. gilvus и E. canintestini. Кроме того, 
важным является правильная интерпретация теста на восстановление ТТХ. Так, колонии ви-
дов E. hirae, E. durans, E. gallinarum часто имеют темно-розовый центр, но их цвет менее 
интенсивный, чем у колоний E. faecalis, и они не имеют характерного металлического блеска 
[25]. Некоторые штаммы, которые восстанавливают ТТХ, могут образовывать колонии тем-
но-фиолетового цвета [36]. 

Идентификация энтерококков с использованием тестов на сбраживание углеводов и фер-
ментативную активность может быть осложнена вследствие их значительной фенотипичес-
кой гетерогенности. Кроме того, стандарты на проведение традиционных тестов отсутствуют, 
поэтому могут возникать расхождения результатов, полученных разными исследователями, 
по причине сложности точного воспроизведения тестов в разных лабораториях [46] или ис-
пользования разных методик [32, 34]. 

Определенные проблемы традиционной микробиологической идентификации могут 
быть решены использованием стандартизированных тест-систем. Однако, несмотря на быс-
троту получения результатов, возникло много споров относительно чувствительности и спе-
цифичности этих систем при идентификации энтерококков [10, 38, 43, 66, 84, 86]. Во многих 
работах было показано, что наиболее точно идентифицируются виды E. faecalis и E. faecium, 
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которые чаще всего являются возбудителями гнойно-воспалительных заболеваний человека. 
У других видов точность дифференциации может быть меньшей, вследствие чего возникает 
необходимость проведения дополнительных тестов [18, 41, 50, 63]. Результативность видовой 
идентификации энтерококков, в частности E. faecium и E. faecalis, проведенная с использо-
ванием простых схем (тесты на пигментацию, восстановление ТТХ, образование кислоты из 
маннита и раффинозы), была выше (90 %), чем эффективность использования тест-системы 
API 20 Strep (77 %) [25]. Кроме того, при сравнении результатов, полученных с использовани-
ем классических методов, с результатами АРI-тестирования, достаточно часто наблюдались 
расхождения по разным свойствам [37, 46, 84]. 

Наряду с микробиологическими методами идентификации микроорганизмов использу-
ются хемотаксономические признаки, в частности жирнокислотный состав клеточных ли-
пидов, но данных в литературе относительно использования данного подхода при идентифи-
кации энтерококков мало. Эти работы в основном 1970-1980-годов, в которых изучен состав 
жирных кислот S. (E.) faecalis var zymogenes, S. (E.) faecalis var liquefaciens, S. (E.) faecium 
и подвижных видов [3, 5]. Однако, изменения в таксономии энтерококков привели к повы-
шенной заинтересованности исследователей к жирнокислотному составу клеточных липидов 
энтерококков как дифференциальному видовому признаку при описании типовых штаммов. 
Для видов E. gilvus, E. pallens, E. italicus, E. camelliae, E. thailandicus обнаружены жирные 
кислоты, наличие которых и процентное содержание имеет дифференциальное значение [35, 
67, 73, 81]. 

Широкое привлечение молекулярно-генетических методов позволило преодолеть недо-
статки фенотипической идентификации, особенно при проведении дифференциации близко-
родственных видов. 

Сиквенирование гена 16S рРНК дает возможность идентифицировать энтерококки на 
уровне видовых групп и малоэффективно для внутригрупповой видовой дифференциации. 
В  связи с этим были предложены альтернативные гены, последовательности которых поз-
воляют более четко дифференцировать отдельные виды. Показано, что сиквенирование гена 
23S рРНК может быть более информативным, чем сиквенирование 16S рРНК для опреде-
ления филогенетического положения. Сравнение последовательностей гена домена V 23S 
рРНК выявило некоторые различия между штаммами разных видов. Но этот подход также 
не позволил четко отличить близкородственные виды, такие как E. hirae и E. durans, а также 
E. gallinarum и E. casseliflavus [78]. 

Показано, что для видовой идентификации могут быть использованы последовательнос-
ти транскрибируемых внутренних межгенных спейсерных районов генов 16S-23S и 23S-5S 
рРНК (ITS1 и ITS2, соответственно) [8, 80]. Для получения максимального различия ITS-ПЦР 
ампликонов необходимо использовать 6 % неденатурирующий акриламид-бисакриламидный 
гель. Агарозные гели различной концентрации неспособны адекватно различить ITS-ампли-
коны [80]. Штаммы отдельных видов энтерококков имеют различные ITS-профили, в основ-
ном это два или три основных продукта размером 300-600 п.н. и минорные полосы боль-
шего размера. У штаммов E. gallinarum и E. hirae наблюдалась вариабельность в размере и 
количестве основных продуктов. E. gallinarum выявил наивысшую степень внутривидовой 
вариабельности [80]. 

Последовательность гена марганец-зависимой супероксиддисмутазы – sodA также являет-
ся хорошей альтернативой, поскольку обладает большей дифференцирующей способностью, 
по сравнению с последовательностью гена 16S рРНК. Если гомология последовательности 
гена 16S рРНК внутри видовых групп может составлять более чем 99 %, то наибольший 
процент гомологии между последовательностями гена sodA не превышает 87,9 % [60]. Были 
разработаны видоспецифические праймеры, применение которых позволяет идентифициро-
вать 23 вида энтерококков по последовательности гена sodA [42].

Ген atpA, который кодирует α-субъединицу фермента АТФ-синтазы, был использован для 
видовой идентификации энтерококков и также выявил большую дифференцирующую спо-
собность, чем ген 16S рРНК. Так, гомологии последовательности гена 16S рРНК 97 % и 99 % 
между видами энтерококков соответствуют гомологиям последовательности гена atpA 74 % 
и 84 %, соответственно. Максимальная гомология последовательностей гена atpA, наблю-
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даемая межу видовыми группами энтерококков, составляет 92 %. Представители группы 
«faecium» имеют >98,8 % гомологии последовательности гена 16S рРНК, тогда как по пос-
ледовательности гена atpA – максимум 89,9 % [53]. Также используются последовательности 
таких генов как ген D-аланин:D-аланин лигазы – ddl [56], гены α-субъединицы бактериальной 
РНК-полимеразы – rpoA и α-субъединицы фенилаланин тРНК-синтазы – pheS [54]. 

Следует отметить, что поначалу разработка методов молекулярно-генетической иденти-
фикации была ориентирована прежде всего на идентификацию видов E. faecalis и E. faecium, 
которые доминируют среди возбудителей энтерококковых инфекций [61, 77]. В последние 
годы внимание исследователей сосредоточено также на изучении видового разнообразия эн-
терококков, выделенных из различных природных экониш – кишечного тракта человека и жи-
вотных, пищевых продуктов, растений, грунта, воды. Однако, во многих работах продемонс-
трирована неточность видовой идентификации микробиологическими методами. Штаммы, 
которые были идентифицированы по биохимическим признакам с использованием коммер-
ческой тест-системы как представители видов E. hirae, E. durans или E. mundtii, впоследствии 
были определены как E. faecium с использованием молекулярно-генетических методов [57]. 
Похожие результаты неверной идентификации на основе биохимических тестов близкородс-
твенных видов энтерококков были получены с использованием тест-систем API 20 Strep, API 
Rapid ID 32 Strep и BBL Crystal [7, 40, 42]. В связи с этим возникла потребность в разработке 
чувствительных и быстрых методов видовой идентификации штаммов энтерококков, выде-
ленных из природных экониш, так как видовое разнообразие в них значительно шире, чем 
позволяют определить тест-системы и существующие схемы традиционной идентификации 
[4]. Кроме того, была показана необходимость одновременного использования нескольких 
молекулярно-генетических методов. Так штаммы, идентифицированные методом ПЦР по 
последовательности гена ddl как E. faecium, в то же время по ITS-профилю и REP-ПЦР были 
отнесены к виду E. hirae [57].

Таким образом, данные литературы показывают, что при проведении видовой идентифи-
кации энтерококков необходимо использовать принципы полифазной таксономии, включа-
ющие микробиологические, хемотаксономические и различные молекулярно-генетические 
методы [4, 36, 39, 57].
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ІДЕНТИФІКАЦІЯ І ТАКСОНОМІЯ ЕНТЕРОКОКІВ

Резюме
Ентерококи входять в групу молочнокислих бактерій. Широке розповсюдження і різноманіття їх 

властивостей постійно привертають увагу дослідників. Рід Enterococcus є гетерогенною за фенотипови-
ми властивостями групою бактерій. В огляді літератури представлений сучасний стан питання таксономії 
ентерококів, яка зазнала значних змін за останні десятиріччя. Розглянуті й проаналізовані мікробіологіч-
ні методи ідентифікації. Особливу увагу приділено проблемам, які можуть виникнути при ідентифікації 
ентерококів на рівні роду, а також при диференціації близькоспоріднених видів. Використання молеку-
лярно-генетичних методів ідентифікації ентерококів дозволило подолати недоліки фенотипової ідентифі-
кації представників роду Enterococcus. Показана необхідність використання молекулярно-генетичних ме-
тодів ідентифікації, перераховані основні підходи, обговорено їх переваги й недоліки. 
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IDENTIFICATION AND TAXONOMY OF ENTEROCOCCI 

S u m m a r y
Enterococci belong to lactic acid bacteria group. Wide distribution and a variety of their properties are of 

interest for researchers for a long time. Genus Enterococcus is a group of bacteria heterogeneous by their phe-
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notypic characteristics. The review presented the current status of question concerning enterococci taxonomy 
that has undergone significant changes during the last decades. Microbiologic methods of identification are 
considered and analyzed. Special attention was given to the problems that may occur during genus identifica-
tion of enterococci and during differentiation of closely related species. The use of molecular-genetic methods 
of identification let to overcome disadvantages of phenotypic identification of bacteria genus Enterococcus. The 
need of the use of molecular methods of identification was shown, basic approaches were listed, their advantages 
and disadvantages were discussed. 

The paper is presented in Russian.
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