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Повышение эффективности животноводства требует всестороннего 

изучения влияния различных факторов на механизмы, лежащие в основе 

формирования уровня продуктивности и состояния здоровья животных. В 

первую очередь, это касается факторов питания. Одной из важных 

составляющих выяснения биологического ответа животного является анализ 

микробного сообщества его желудочно-кишечного тракта – кишечника 

моногастричных и рубца жвачных [1]. 

Традиционно, микробиоценоз любых биологических сред исследовали 

с применением классических методов микробиологии – посевом и 

культивированием микроорганизмов на питательных средах и подсчетом 

КОЕ. Однако, применение данных технологий имеет ряд недостатков перед 

новыми молекулярно-генетическими методами, в частности – неточность в 

подсчете колоний, сложность культивирования анаэробных микроорга-

низмов и невозможность идентификации микроорганизмов, не способных 

образовывать колонии на питательных средах [2]. 

Это обусловливает актуальность использования точных иннова-

ционных биотехнологий, основанных на идентификации представителей 

микробного сообщества с помощью анализа их генетического материала. 

Наиболее часто используемыми методами являются T-RFLP-анализ (Terminal 

restriction fragment length polymorphism) или ПЦР-ПДРФ (полимеразная 

цепная реакция – полиморфизм длин рестрикционных фрагментов), 

механизм которого основан на определении микроорганизмов учитывая их 

полиморфные длины рестрикционных фрагментов ДНК, и более 

эффективный способ – NGS-секвенирование нового поколения, который 

позволяет с высокой точностью определить качественный и количественный 

состав микробного сообщества на разных таксономических уровнях – 

филумы, роды, сообщества, виды и т.д. [3, 4]. 

Цель представленного мини-обзора – обобщение и консолидация 

данных о микробиомных исследованиях желудочно-кишечного тракта 

различных сельскохозяйственных животных, выявленных с помощью 

современных молекулярно-генетических технологий. 

В наибольшей степени микробиомные исследования характерны для 

птицеводства. Так, с помощью метода высокоэффективного NGS-

секвенирования было установлено влияние таких алиментарных факторов, 

как белковые компоненты корма [5], минеральные добавки [6], наличие 

ксенобиотиков в кормах [7], использование в питании фитобиотиков [8], 

пробиотиков [9] и синбиотиков [10] на микробиом слепых отростков 

кишечника цыплят-бройлеров различных кроссов. 

Большое количество научной литературы посвящено влиянию кормовых 

средств и добавок на микробное сообщество ЖКТ кур-несушек. В частности, 

установлены изменения численности представителей филумов Actinobacteria, 

Bacteroidetes, Firmicutes, Tenericutes и Cyanobacteria, класса Bacteroidia, родов 
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Lactobacillales и Clostridiales, семейства Ruminococcaceae в слепых отростков 

кишечника кур-несушек кросса «Хай-Лайн» под влиянием природного 

адаптогена на основе минерала шунгит [11], филума Actinobacteria, порядков 

Ruminococcaceae и Lactobacillales – у кур кросса Хайсекс Браун при 

использовании в питании лактулозосодержащего пребиотика [12], филума 

Firmicutes и семейств Lactobacillaceae и Clostridiaceae в его структуре  – у кур 

несушек кросса Ломман Уайт под влиянием пробиотика на основе Bacillus 

megaterium штамм B-4801 и Enterococcus faecium штамм 1-35 [13]. 

В свиноводстве, также отличающемся высокими объемами 

производства на промышленной основе, микробиомные исследования 

представлены широким диапазоном. Отечественными учеными с 

использованием высокопроизводительного секвенирования изучены грибной 

микробиом и виром свиней, характеризующихся разной конверсией корма 

[14, 15], установлены таксономические особенности микробиома разных 

отделов кишечника свиней [16]. 

В то время как у моногастричных животных преимущественно изучают 

микробиом кишечника, при этом по большей части – слепого отдела (слепых 

отростков у птицы), у жвачных изучают микробиом рубца в силу множества 

его функций и большой роли в физиологических процессах организма-

хозяина. В частности, был изучен рубцовый микробиом крупного рогатого 

скота молочного направления продуктивности в зависимости от 

физиологического состояния.  

Результаты исследований свидетельствовали о доминировании в рубце 

коров черно-пестрой голштинизированной породы суперфилума Bacteroidota 

и филума Firmicutes, их численность составила 59,94±1,86 и 46,82±14,40 % от 

всего микробиома соответственно. Были выявлены такие особенности, как 

отсутствие суперфилума Actinobacteriota у лактирующих коров, суперфилума 

Armatimonadota у новотельных коров и коров в период стабилизации 

лактации, филума Chloroflexi — у особей в периоды раздоя и стабилизации 

лактации. Установлено возникновение в составе микробиома рубца коров в 

новотельный период и сокращение в последующие периоды лактации родов 

Asteroleplasma, Sharpea, Moryella, Oribacterium, Shuttleworthia [17].  

В скотоводстве активно изучают влияние различных кормовых факторов 

на структуру микробиома рубца. Так выявлено, что дополнительное введение 

льняного масла в состав рациона бычков казахской белоголовой породы 

способствовало повышению видового разнообразия микробиома рубца, 

концентрации бактерий филума Bacteroidetes, а также представителей домена 

археи, участвующих в метаногенезе рубца [18], использование в их питании 

подсолнечного масла способствует росту численности семейств 

Lachnospiraceae и Lentimicrobiaceaе, в то время как совместное использование 

масла с ультрадисперсными частицами оксида хрома ведет к сокращению 

семейств Lachnospiraceae и Succnivibrionaceae [19], а скармливание бычкам 

данной породы дополнительно источника меди в совокупности с травой 

полыни приводило к повышению некультивируемых бактерий Bacteroidales и 
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представителей семейства Candidatus Saccharibacteria [20]. 

Микробиом рубца овец также является объектом молекулярно-

генетических исследований. Так, изучен микробное разнообразие рубца овец 

под влиянием минеральных добавок [21], разного уровня концентратов [22], 

дрожжей [23] и других кормовых факторов. 

Таким образом, в научной литературе динамично растет количество работ, 

направленных на изучение микробного состава желудочно-кишечного тракта 

кишечника у моногастричных и рубца у жвачных животных, что позволит 

наиболее полно понимать биологические механизмы, детерминирующие 

формирование определенного уровня продуктивности и состояния здоровья 

животных. При этом, молекулярно-генетические методы микробиомных 

исследований, такие как ПЦР-ПДРФ и NGS-секвенирование, позволяют 

наиболее точно и эффективно идентифицировать представителей различных 

таксономических уровней микробиома, что указывает на их преимущества. 

Работа выполнена за счет средств программы развития университета в 

рамках Программы стратегического академического лидерства «Приоритет-

2030». 
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Аннотация. В статье приведена сравнительная характеристика собак по-

род кавказская овчарка и московская сторожевая на основе экстренных по-

казателей и результатов генотипирования по 21 микросателлитному мар-

керу. Морфометрический анализ кавказских овчарок и московских стороже-

вых собак выявил незначительные различия в экстерьере.  Проведѐнный ана-

лиз, генетической структуры показал чѐткую генетическую дифференциа-

цию двух пород. 
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В послевоенный период из-за нехватки служебных собак выполняющих 

караульные задачи на базе военного кинологического питомника «Красная 

звезда» в 50-ые года XX века, коллективом под руководством профессора Н.А. 

Ильина и генерал-майора Медведева Г.П. путѐм сложного воспроизводитель-


