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Аннотация
Белая куропатка распространена в  северных регионах и  предпочитает кустарниковую 
растительность. Зимой ее рацион ограничен побегами ив и  берез, поэтому пищевари-
тельная система куропаток адаптирована к  усвоению грубой растительной пищи, что 
обеспечивается особенностями строения ЖКТ. Цель исследований  – изучение микро-
биома пищеварительного тракта белой куропатки в  зимний период. Объектом исследо-
ваний являлись образцы содержимого зоба, тощей, подвздошной и  слепой кишок. Ана-
лиз проводили методом ПЦР в  реальном времени с  использованием набора «Колонофлор 
Премиум». По  результатам исследований в  кишечнике белой куропатки были выявлены 
бактерии с  целлюлозолитической и  антагонистической активностью  – такие, как Bacte-
roides spp., Blautia spp., Roseburia inulinivorans и  Faecalibacterium prausnitzii. Наиболее 
многочисленными представителями являлись бактероиды, количество которых в  сле-
пых отростках составляла 3,0 × 1011–4,0 × 1011 ГЭ/г, в  тощей и  подвздошной кишках  – 
1,0 × 107–9,0 × 107 и  7,0 × 107–1,0 × 108 ГЭ/г соответственно. Roseburia inulinivorans в  ос-
новном встречалась в  содержимом слепых отростков, где ее концентрация находилась 
в  диапазоне от  3,0 × 106 до  2,0 × 107 ГЭ/г. Faecalibacterium prausnitzii детектировалась 
в зобе на уровне 1,0 × 105–4,0 × 105 ГЭ/г, а также в тощей и подвздошной кишках в количе-
стве 2,0 × 106 ГЭ/г. Концентрация представителей рода Bifidobacterium в различных отделах 
ЖКТ находилась в диапазоне от 1,0 × 107 до 8,0 × 1010 ГЭ/г, а Lactobacillus – от 1,0 × 107до 
4,0 × 107 ГЭ/г. Метагенные бактерии Methanobrevibacter smithi не были обнаружены в ЖКТ 
белой куропатки, а  Methanosphaera stadmanae был идентифицирован только в  слепых от-
ростках на уровне 9,0 × 107–6,0 × 108 ГЭ/г. Условно-патогенная микрофлора была представ-
лена бактериями рода Acinetobacter, Escherichia, Enterobacter, Enterococcus, Staphylococcus. 
Выявленные представители симбиотической микрофлоры представляют научный интерес 
и могут быть использованы в качестве штаммов-продуцентов для разработки ферментативных  
и пробиотических средств.
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Abstract
The  white partridge is  widely distributed across northern regions, primarily inhabiting shrub-
dominated environments. During winter, its diet is  restricted to  the  shoots of  willow and birch; 
consequently, the  bird’s digestive system is  uniquely adapted for  the digestion of  coarse plant 
material, facilitated by  specific anatomical features of  the  gastrointestinal tract. This study ai-
nmed to  investigate the  gastrointestinal microbiome of  the  white partridge during the  win-
ter period. The  study objects included contents from the  goiter, jejunum, ileum, and ce-
cum. Analysis was performed via real-time PCR using the  Colonoflor Premium test system. 
The  results revealed the  presence of  bacteria with cellulolytic and antagonistic activities, 
such as  Bacteroides spp., Blautia spp., Roseburia inulinivorans, and Faecalibacterium praus-
nitzii. Bacteroides were the  most abundant group, with concentrations in  the  ceca rang-
ing from 3.0 × 1011 to  4.0 × 1011 GE/g, while concentrations in  the  jejunum and ileum were 
1.0 × 107–9.0 × 107 GE/g and 7.0 × 107–1.0 × 108 GE/g, respectively. Roseburia inulinivorans was 
primarily detected in the cecal contents, with concentrations between 3.0 × 106 and 2.0 × 107 GE/g. 
Faecalibacterium prausnitzii was identified in the goiter (1.0 × 105–4.0 × 105 GE/g) as well as in 
the jejunum and ileum (approximately 2.0 × 106 GE/g). The concentration of Bifidobacterium spe-
cies across various gastrointestinal sections ranged from 1.0 × 107 to 8.0 × 1010 GE/g, and Lacto-
bacillus from 1.0 × 107 to 4.0 × 107 GE/g. Among methanogens, Methanobrevibacter smithii was 
not detected, whereas Methanosphaera stadtmanae was identified exclusively in the ceca at levels 
of 9.0 × 107–6.0 × 108 GE/g. The opportunistic microflora was represented by the genera Acinetobacter, Escherich-
ia, Enterobacter, Enterococcus, and Staphylococcus. The identified symbiotic microorganisms are 
of significant scientific interest and may serve as producer strains for the development of enzymatic  
and probiotic agents.
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Введение
Introduction

Белая куропатка (Lagopus lagopus) распространена в северных регионах вклю-
чая тундру и тайгу Северного полушария. Эти птицы предпочитают открытые про-
странства и тесно связаны с кустарниковой растительностью, которая служит для них 
основным источником пищи круглый год. В зимний период условия для куропаток 
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становятся крайне суровыми, что вынуждает их мигрировать и сталкиваться с недо-
статком растительной пищи, а также с ухудшением ее качества. Зимой рацион белой 
куропатки ограничивается несколькими видами ив и берез, что зависит от особен-
ностей региона их обитания [1–3]. Наиболее привлекательными для них являются 
однолетние ивовые побеги диаметром 1,5–2,5 мм. При их отсутствии куропатки 
переходят на питание веточками более старых (3–4-летних) ивовых и чозениевых 
кустов. По наблюдениям А.В. Андреева [4], питательность зимнего рациона зависит 
не только от калорийности, но и от способности организма птицы усваивать пищу. 
Эффективность использования растительных кормов зимой обеспечивается особен-
ностями пищеварительной системы белой куропатки, характерными для тетеревиных 
птиц. У них есть объемистый зоб, хорошо развитый мускульный желудок и слепые 
отростки кишечника. В пищеварительной системе куропаток есть особый узел, где 
соединяются тонкая, слепая (с двумя отростками) и прямая кишки. Непереваренное 
содержимое тонкого кишечника попадает в прямую кишку и выводится в виде экс-
крементов, а жидкое содержимое поступает в слепые кишки для дальнейшего пере-
варивания и всасывания. Слепая кишка занимает более половины объема брюшной 
полости [5].

Вопросы, связанные с пищеварением у белой куропатки, остаются недоста-
точно изученными, а некоторые описания исследователей могут быть противоречи-
выми. Поэтому исследование микробиома кишечника этого вида представляет боль-
шой интерес.

Важно отметить, что классические методы изучения микрофлоры пищевари-
тельного тракта, основанные на культивировании микроорганизмов, не позволяют 
полностью оценить их видовое разнообразие. Это связано с тем, что многие виды 
не могут быть выращены в лабораторных условиях. В связи с этим наиболее пер-
спективными и результативными подходами к исследованию микробиома являются 
технологии, основанные на анализе микробной ДНК [6–8].

Цель исследований: изучение особенностей микробиома различных отделов 
ЖКТ у белой куропатки.

Методика исследований
Research method

Объектом исследований являлись образцы содержимого желудочно-кишечного 
тракта белой куропатки (Lagopus lagopus) (n = 3), добытых в зимний период на терри-
тории биогеографического региона Малоземельской тундры Ненецкого автономного 
округа. Материал для молекулярно-генетического анализа отбирали из зоба, тощей 
и подвздошной кишок, а также из слепых отростков. Образцы были получены с со-
блюдением асептических условий и заморожены при температуре –20°C, после чего 
транспортированы в молекулярно-генетическую лабораторию компании «БИОТРОФ» 
в криоконсервированном состоянии для дальнейшего анализа.

В условиях лаборатории выделение тотальной ДНК проводили с использо-
ванием набора «Экспресс ДНК Био» («Алкор Био», г. Санкт-Петербург), постанов-
ку ПЦР в реальном времени осуществляли на детектирующем амплификаторе ДТ 
Lite-4 (ООО «НПО ДНК-Технология», г. Москва) с использованием реагентов «Ко-
лонофлор Премиум» (ООО «АльфаЛаб», г. Санкт-Петербург) в режимах, рекомендо-
ванных производителем.

По  результатам анализа была определена концентрация геном-эквивален-
тов (ГЭ) микробной ДНК на 1 г содержимого отдельных представителей микробного 
сообщества.
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Результаты и их обсуждение
Results and discussion

ПЦР-исследования показали (табл.), что в содержимом ЖКТ белой куропатки 
присутствуют как представители нормофлоры, так и условно-патогенные для боль-
шинства животных и птицы виды микроорганизмов.

Таблица
Количественная характеристика микробиоты  
различных отделов ЖКТ белой куропатки, ГЭ/г

Table
Quantitative characteristics of the microbiota in various sections  

of the white partridge gastrointestinal tract, GE/g

Наименование  
микроорганизма

Отдел желудочно-кишечного тракта

зоб
кишка

тощая подвздошная слепая

Нормофлора

Blautia spp. <п.о. 4,0 × 105 2,0 × 106 <п.о.

Bacteroides spp. 8,0 × 108–2,0 × 109 1,0 × 107–9,0 × 107 7,0 × 107–1,0 × 108 3,0 × 1011–4,0 × 1011

Bacteroides  
thetaomicron <п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Prevotella spp. <п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Eubacterium rectale <п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Ruminococcus spp. <п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Roseburia inulinivorans <п.о. 6,0 × 104 <п.о. 3,0 × 106–2,0 × 107

Bifidobacterium spp. 4,0 × 107–3,0 × 108 1,0 × 107–7,0 × 108 4,0 × 107–9,0 × 107 5,0 × 1010–8,0 × 1010

Lactobacillus spp. 9,0 × 106–4,0 × 107 5,0 × 106–4,0 × 107 1,0 × 107–4,0 × 107 1,0 × 107–1,1 × 107

Faecalibacterium  
prausnitzii 1,0 × 105–4,0 × 105 2,0 × 106 2,0 × 106 <п.о.

Akkermansia  
muciniphila <п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Methanobrevibacter  
smithii 8,0 × 105 <п.о. <п.о. <п.о.

Methanosphaera  
stadmanae <п.о. <п.о. <п.о. 9,0 × 107–6,0 × 108
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Наименование  
микроорганизма

Отдел желудочно-кишечного тракта

зоб
кишка

тощая подвздошная слепая

Условно-патогенная и патогенная микрофлора

Acinetobacter spp. 3,0 × 107–5,0 × 107 4,0 × 107–1,0 × 109 2,0 × 107–3,0 × 107 2,0 × 107–5,0 × 107

Enterobacter spp. <п.о. 1,0 × 106 <п.о. <п.о.

Enterococcus spp. <п.о. <п.о. 4,0 × 105 2,0 × 105

Escherichia coli 4,0 × 109–1,0 × 1010 2,0 × 105–3,0 × 105 5,0 × 105–2,0 × 106 3,0 × 107–3,0 × 108

Klebsiella  
(в т.ч. K. pneumoniae  
и K. oxytoca)

<п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Parvimonas micra <п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Citrobacter spp. <п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Clostridium difficile <п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Clostridium perfringens <п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Proteus  
vulgaris/mirabilis <п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Salmonella spp. <п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Shigella spp. <п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Staphylococcus aureus <п.о. <п.о. <п.д. 5,0 × 106

Streptococcus spp. <п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Энтеропатогенная  
E. coli <п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Fusobacterium  
nucleatum <п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Candida spp. <п.о. <п.о. <п.о. <п.о.

Примечание. <п.о.  – концентрация микроорганизма ниже предела обнаружения 
тест-системой.
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Среди представителей нормальной микрофлоры кишечника определены 
бактерии с  целлюлозолитической активностью, бактерии-антагонисты возбуди-
телей заболеваний и  прочие симбиотические формы. Так, были детектированы 
представители родов Bacteroides и  Blautia, а  также штаммы Roseburia inuliniv-
orans, которые отличаются высокой целлюлозолитической и  амилолитической  
активностью.

Микроорганизмы, относящиеся к роду Bacteroides, оказались наиболее ши-
роко распространенными на  протяжении всего пищеварительного тракта белой 
куропатки. В зобе наблюдалась концентрация бактероидов, достигающая уровня 
8,0 × 108–2,0 × 109 ГЭ/г. В тощей и подвздошной кишках количество данных микроор-
ганизмов было несколько ниже, составляя 1,0 × 107–9,0 × 107 и 7,0 × 107–1,0 × 108 ГЭ/г 
соответственно. Наибольшая численность бактероидов отмечена в слепых отростках 
кишечника, где она достигает 3,0 × 1011–4,0 × 1011 ГЭ/г. Эти данные могут свидетель-
ствовать о преобладании энергетического и углеводного метаболизма в данном отделе 
пищеварительного тракта.

Грамположительные анаэробные бактерии рода Blautia считаются одними 
из многочисленных представителей кишечной микробиоты. В наших исследованиях 
бактерии данного рода были идентифицированы не во всех отделах пищеварительной 
системы. Так, в содержимом зоба и слепых отростков они отсутствовали в детек-
тируемом количестве. В образцах химуса тощей и подвздошной кишок куропаток 
представители рода Blautia были выявлены в концентрациях 4,0 × 105 и 2,0 × 106 ГЭ/г 
соответственно.

По данным литературы [9], представители рода Blautia играют ключевую роль 
в регуляции метаболизма у птиц. Они оказывают влияние на энергетический гоме-
остаз организма хозяина и модулируют иммунный ответ. Эти микроорганизмы спо-
собны продуцировать бутират, который является основным источником энергии для 
клеток эпителия толстой кишки. Кроме того, они участвуют в метаболизме белков, 
что может быть связано с процессами их переваривания в желудочно-кишечном трак-
те птиц. В последние годы было проведено значительное количество исследований, 
направленных на изучение пробиотических эффектов представителей рода Blautia. 
Результаты исследований выявили их способность к биологической трансформации, 
а также влияние на здоровье хозяина и возможность использования для профилактики 
и лечения метаболического синдрома.

В содержимом тощей кишки и  слепых отростков присутствовал генетиче-
ский материал бактерии Roseburia inulinivorans. В тонком отделе кишечника дан-
ный микроорганизм обнаружен в  небольшой концентрации  (до  6,0 × 104 ГЭ/г), 
а наибольшая численность представителя была установлена в биотопе слепых от-
ростков – 3,0 × 106–2,0 × 107 ГЭ/г. Roseburia inulinivorans продуцирует короткоце-
почечные жирные кислоты, в  том числе бутират, который является источником 
энергии для эпителиоцитов, обеспечивая нормальное развитие клеток, поддержи-
вая гомеостаз. Показано, что Roseburia inulinivorans косвенно усиливает целост-
ность эпителиального барьера кишечника, тем самым влияя на естественную ре-
зистентность организма. Поэтому как крупный продуцент бутирата, род Roseburia 
имеет большие перспективы применения при разработке новых пробиотических  
средств [10].

Faecalibacterium prausnitzii рассматривается также как один из продуцентов 
бутирата. В ЖКТ белой куропатки этот микроорганизм обнаружен в биотопе зоба 
на уровне 1,0 × 105–4,0 × 105 ГЭ/г, в тощей и подвздошной кишках – в концентрации 
до 2,0 × 106 ГЭ/г. В слепых отростках птицы F. prausnitzii в детектируемой количестве 
не обнаружен.
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Во всех исследованных образцах были выявлены представители Bifidobacte-
rium в сравнительно высокой концентрации по всем отделам ЖКТ. Наибольшее ко-
личество бифидобактерий присутствовало в слепых отростках и подвздошной кишке: 
5,0 × 1010–8,0 × 1010 и 4,0 × 107–9,0 × 107 ГЭ/г соответственно. Также во всех иссле-
дованных образцах были обнаружены представители Lactobacillus spp. Содержание 
лактобактерий не имело значительных колебаний в разных отделах ЖКТ белой ку-
ропатки. Максимальное их количество детектировано в химусе слепых отростков 
и подвздошной кишки: 1,0 × 107–1,1 × 107 ГЭ/г и 1,0 × 107–4,0 × 107 ГЭ/г соответ-
ственно. Важно подчеркнуть, что иммуномодулирующая способность Lactobacillus 
и Bifidobacterium оказывает существенное влияние на естественную резистентность 
организма. Антимикробная активность этих микроорганизмов направлена на пода-
вление роста и размножения патогенных агентов, конкурирование за субстрат и сти-
муляции иммунного ответа организмом животного, что способствует поддержанию 
целостности и функциональной стабильности микробиоты кишечника, а также общей 
резистентности [11].

Methanobrevibacter smithii и Methanosphaera stadmanae являются представи-
телями археобактерий, которые в кишечнике преобразуют водород и углекислый 
газ в присутствии метанола в метан. Метаноген Methanobrevibacter smithii широко 
распространен в микробиоме кишечника человека и животных, а также в содержи-
мом рубца жвачных животных [10, 12]. Исследования показали, что данный архей 
не был обнаружен ни в одном из образцов содержимого различных отделов ЖКТ 
белой куропатки. В свою очередь, Methanosphaera stadmanae в значительном ко-
личестве (9,0 × 107–6,0 × 108 ГЭ/г) присутствовал только в содержимом слепых от-
ростков птиц.

На  протяжении всего пищеварительного тракта белой куропатки присут-
ствовали представители условно-патогенной микрофлоры. Эти  оппортунистиче-
ские микроорганизмы в норме обнаруживаются у  здоровых особей, но при сни-
жении резистентности организма или в  стрессовых условиях они могут стать 
причиной развития заболеваний различной этиологии. В  частности, во  всех ис-
следуемых образцах содержимого ЖКТ белой куропатки было выявлено при-
сутствие ацинетобактерий рода Acinetobacter. Наибольшая их концентрация уста-
новлена в содержимом тощей кишки птицы – 4,0 × 107–1,0 × 109 ГЭ/г. Однако так-
же в зобе, слепых отростках и подвздошной кишке ацинетобактерии выделялись  
на уровне 105 ГЭ/г.

Кроме того, среди условно-патогенных бактерий во всех отделах ЖКТ птицы 
была выявлена кишечная палочка Escherichia coli. Наибольшее количество кишеч-
ной палочки детектировано в содержимом зоба (4,0 × 109–1,0 × 1010 ГЭ/г), а наимень-
шее – в химусе тощей кишки (2,0 × 105–3,0 × 105 ГЭ/г). В слепых отростках и в под-
вздошной кишке содержание этого микроорганизма занимало промежуточные значе-
ние: 3,0 × 107–3,0 × 108 и 5,0 × 105–2,0 × 106 ГЭ/г соответственно. Кишечная палочка 
способна вызывать различные заболевания, приводить к диарее и даже смерти пти-
цы. Однако энтеропатогенная Escherichia coli не выявлялась ни в одном из отделов 
пищеварения.

В образцах, взятых из различных отделов ЖКТ, не во всех случаях были об-
наружены представители родов Enterobacter spp. и Enterococcus spp. Энтеробакте-
рии были найдены только в биотопе тощей кишки, где их концентрация достигала 
до 1,0 × 106 ГЭ/г. Энтерококки в свою очередь были выявлены в слепых отростках 
в количестве 2,0 × 105 ГЭ/г и в подвздошной кишке – 4,0 × 105 ГЭ/г. В содержимом 
слепых отростков у куропаток был обнаружен Staphylococcus aureus. Концентрация 
данного патогена в анализируемых образцах достигала 5,0 × 106 ГЭ/г.
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Выводы
Conclusions

Молекулярно-генетический метод позволил детально изучить качественный 
и количественный состав бактерий в различных отделах желудочно-кишечного тракта 
белой куропатки. Анализ микрофлоры из разных участков ЖКТ показал, что процессы 
пищеварения, в которых участвуют бактерии, начинаются уже в зобе и продолжаются 
в других отделах пищеварительной системы. Количественный и качественный состав 
микробиоты варьирует между отделами, что связано с их различными функциями 
в процессе пищеварения. Наиболее богатыми по количеству микроорганизмов на 1 г 
содержимого являются слепые отростки кишечника птиц.

По  результатам исследований были обнаружены бактерии с  целлюлозоли-
тической и амилолитической активностью, а также бактерии-антагонисты патоге-
нов и другие симбиотические формы. В частности, представители родов Bacteroi-
des, Blautia, Ruminococcus, Lactobacillus, Bifidobacterium и Roseburia представляют 
интерес для дальнейших научных исследований и  могут служить основой в  ка-
честве штаммов-продуцентов при создании ферментативных и  пробиотических  
препаратов.
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