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РЕФЕРАТ 
Микробиоценоз кишечника рыб представлен полостной и присте-
ночной микрофлорой, обладающей сложными функциональными 
связями между собой и с кишечной стенкой. Цель исследования за-
ключалась в выявлении особенностей биоразнообразия интестиналь-
ной микрофлоры кишечника радужной форели, выращенной в рыбо-
водных хозяйствах Карелии. Изучение интестинальной микрофлоры 

кишечника радужной форели выполняли на базе рыбоводных хозяйств РК, территори-
ально расположенных в акватории 4 водоемов, отличающихся комплексом гидрологиче-
ских, гидрохимических и гидробиологических характеристик. Это Кондопожская губа 
Онежского озера, залив Рауталахти Ладожского озера, Крошнозеро и озеро Насонов-
ское. Для статистической обработки полученных данных по результатам сравнительного 
анализа интестинальной микрофлоры кишечника исследуемых групп радужной форели 
применяли составление вариационного ряда, расчет средней величины исследуемого 
признака и среднюю стандартную ошибку. Объектом исследования для изучения соста-
ва интестинальной микрофлоры кишечника стала радужная форель Parasalmo mykiss 
(Walbaum, 1792) породы «Рофор». Микробиологический анализ показал, что что каче-
ственная и количественная изменчивость микробиома кишечника отличается в зависи-
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мости от среды выращивания форели. Выделены 14 функциональных групп бактерий: 
целлюлозолитики, бациллы, лактобациллы, бифидобактерии, селеномонады, актинобак-
терии, энтеробактерии, фузобактерии, пептококки, стафилококки, кампилобактерии, 
патогенные клостридии, пастереллы и псевдомонады. Доля целлюлозолитиков 
(Eubacteriaceae, Clostridiaceae, Lachnospiraceae, Ruminococcaceae, Bacteroidetes и т.д.) 
изменялась от 49.1 до 55.3%; бацилл – от 0,9 до 8,7%, лактобацилл – от 5,0 до 13,7%. 

ВВЕДЕНИЕ / INTRODUCTION 
Филогенетические группы микроорга-

низмов в составе слизистой оболочки 
кишечника обладают большим разнооб-
разием важных функции. Это регуляция 
биохимических процессов, защита от ко-
лонизации условно-патогенными и пато-
генными бактериями, восстановление 
целостности кишечного эпителия, синтез 
биологически активных соединений, кон-
троль иммунологического равновесия 
[Vasemagi et al., 2017]. Негативное воз-
действие факторов окружающей среды, 
включая абиотические и биотические 
параметры, нерациональную антибиоти-
котерапию, несбалансированные рацио-
ны, стрессы часто приводят к нарушению 
биоразнообразия нормофлоры кишечни-
ка, избыточному росту патогенов, про-
никновению их во внутренние среды с 
последующим развитием бактериальных 
инфекций и целого комплекса патологи-
ческих процессов в органах и системах 
макроорганизма. 

Микробиоценоз кишечника рыб пред-
ставлен полостной и пристеночной мик-
рофлорой, обладающей сложными функ-
циональными связями между собой и с 
кишечной стенкой. К настоящему време-
ни, благодаря выполненному филогенети-
ческому анализу и идентификации микро-
организмов in situ установлено, что в со-
ставе микробного сообщества кишечника 
радужной форели преобладают β-
протеобактерии (Acinetobacter, Pseudomo-
nas, Shewanella, Plesiomonas, Proteus) и γ-
протеобактерии (Aeromonas и Enterobac-
teriaceae) [Spanggaard et al., 2000; Huber et 
al., 2004]. В работе Parshukov A.N. et al., 
(2019) сообщается о составе кишечной 
микрофлоры во время острой стадии бак-
териальной инфекции. В результате ана-
лиза микрофлоры желудочно-кишечного 
тракта (ЖКТ) 29 экземпляров трехгодови-

ков радужной форели обнаружено, что 
альфа-разнообразие (индексы Chao1, 
Simpson и Shannon) микробного сообще-
ства у клинически здоровых особей ра-
дужной форели значительно выше, чем у 
больных рыб. В работе Zhou C., Yang S., 
Ka W. et al. (2022) описаны результаты 
исследования, проведенного на радужной 
форели в условиях повышенной темпера-
туры. Обнаружено, что тепловой стресс 
серьезно влияет на питание, рост, имму-
нитет и устойчивость к болезням. Эти 
изменения тесно связаны с нарушением 
функции кишечного барьера, изменением 
кишечной микрофлоры и метаболической 
дисфункцией на уровне ЖКТ. Установле-
но, что с увеличением температуры, отно-
сительное обилие и разнообразие кишеч-
ной микрофлоры значительно снижаются. 
Изменения метаболитов, связанных с 
аминокислотами, витаминами и коротко-
цепочечными жирными кислотами в сы-
воротке крови радужной форели при 
стрессе, сильно коррелируют со снижени-
ем относительного обилия различных 
кишечных микроорганизмов. Стресс так-
же серьезно влияет на структуру кишеч-
ника и функцию анатомо-
физиологического барьера, а также вызы-
вает патологические повреждения эпите-
лиальных клеток. Полученные авторами 
результаты исследований свидетельству-
ют, что при разных условиях товарного 
выращивания рыбы, микробиом кишеч-
ника радужной форели остро реагирует 
на стресс, способствует нарушению пере-
дачи метаболитов через кишечный барь-
ер, влияя на его целостность.  

В исследовании Pelusio N. F. et al. 
(2020), посвященному изучению влияния 
органических кислот (ОК) и природно-
идентичных соединений (ПИС) на радуж-
ную форель выявлено, что в случае тем-
пературного стресса добавление в рацион 
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форели органических кислот и идентич-
ных природных соединений не устраняют 
эффекты, вызванные повышением темпе-
ратуры воды. Высокая температура воды 
активирует цитокины и снижает разнооб-
разие микробиома. При этом, подобран-
ный рацион не оказывает существенного 
влияния на экспрессию кишечных цито-
кинов и микробиом кишечника. Установ-
лено, что важным фактором, влияющим 
на структуру кишечной микрофлоры, 
является    изменение рН кишечника в 
кислую сторону, что благоприятно сказы-
вается на развитии грамотрицательной 
микрофлоры [Sehnal et al., 2021]. 

В контексте использования пробиоти-
ческих микроорганизмов или пребиотиче-
ских добавок для модификации микро-
флоры кишечника рыб, известны резуль-
таты исследований биоразнообразия ин-
тестинальной микрофлоры форели [Pond 
et al., 2006]. Для устранения недостатка 
данных, связанных с природой выявлен-
ной микрофлоры, которая должна быть 
модифицирована до или после пробиоти-
ческой терапии, выполнена работа, 
направленная на изучение нормальной 
микрофлоры кишечника радужной форе-
ли с использованием как традиционных 
бактериологических, так и молекулярных 
методов. Проанализирована микрофлора 
кишечника популяции радужной форели, 
выращенной в лабораторных условиях. 
Бактерии, выделенные с использованием 
бактериологических методов, были иден-
тифицированы с использованием системы 
BiOLOG и секвенирования гена 16S 
рРНК. В качестве доминантов выделены 
Aeromonas spp. и Carnobacterium piscico-
la, что свидетельствует о стабильности 
микрофлоры рыбы, содержащейся в за-
данных условиях эксперимента. Анализ 
полиморфизма длины рестрикционного 
фрагмента (RFLP) и последовательности 
гена 16S рРНК были использован для 
исследования анаэробных и некультиви-
руемых бактерий. К доминантному обли-
гатному анаэробу микрофлоры кишечни-
ка исследуемой группы форели отнесен 
вид Clostridium gasigenes. 

Проанализированные литературные 

источники указывают на разноплановость 
исследований микрофлоры кишечника 
радужной форели и в тоже время под-
тверждают актуальность подходов к все-
стороннему изучению кишечной бакте-
риофлоры объектов аквакультуры. Важ-
ность состава интестинальной микрофло-
ры кишечника для состояния здоровья 
рыбы, а также вопросы, связанные с усло-
виями колонизации   кишечника рыб нор-
мальными микроорганизмами, до сих пор 
остаются открытыми. Необходимо ком-
плексно подходить к изучению состава 
кишечной микрофлоры при разных усло-
виях выращивания, что чрезвычайно важ-
но для разработки и внедрения в практику 
индустриального рыборазведения альтер-
нативных способов терапевтической за-
щиты здоровья кишечника объектов аква-
культуры. Цель исследования заключа-
лась в выявлении особенностей биоразно-
образия интестинальной микрофлоры 
кишечника радужной форели, выращен-
ной в рыбоводных хозяйствах Карелии. 

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ /  
MATERIALS AND METHODS 

Объектом исследования для изучения 
состава интестинальной микрофлоры ки-
шечника стала радужная форель Para-
salmo mykiss (Walbaum, 1792) породы 
«Рофор», имеющая соответствующее так-
сономическое описание по классифика-
ции Артамоновой В.С. и Махрова А.А. 
(2016).  

Изучение интестинальной микрофло-
ры кишечника радужной форели выпол-
няли на базе рыбоводных хозяйств РК, 
территориально расположенных в аквато-
рии 4 водоемов, отличающихся комплек-
сом гидрологических, гидрохимических и 
гидробиологических характеристик. Это 
Кондопожская губа Онежского озера, 
залив Рауталахти Ладожского озера, Кро-
шнозеро и озеро Насоновское. На момент 
исследования (июль-август 2023 г) усло-
вия содержания радужной форели в рыбо-
водных хозяйствах соответствовали тех-
нологическим требованиям согласно Ру-
ководству по ветеринарно-санитарному 
контролю (2018). Основные гидролого-
гидрохимические показатели рабохозяй-
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Таблица 1 – Основные гидролого-гидрохимические показатели исследуемых  
рабохозяйственных водоемов 

Параметр Кондопожская 
губа 

Рауталахти Крошнозе-
ро 

озеро Насо-
новское 

Т воды, °С 17.9 18.4 20.6 19.2 

БПК5, мг/л 1.9 1.9 1.8 2.1 

рН 6.82 6.89 6.71 6.58 

Аммоний-ион, мг/дм3 0.053 0.051 0.051 0.054 

Фосфатный фосфор, 
мг/дм3 

< 0.01 < 0.01 < 0.01 < 0.01 

Железо, мг/дм3 < 0.05 < 0.05 < 0.05 < 0.05 

GH общая жесткость, ° 2-3 2-3 2-3 2-3 

kH карбонатная жест-
кость, ° 

1 1 1 1 

озеро Насоновское (n = 5) 

масса, кг АС, мм AD, мм L, мм Н, мм Lr, мм 

230±0.01 240±9.4 184±1.6 253±9.5 56.8±1.6 57±9.2 

Рауталахти (n = 5) 

294±0.03 218±5.4 185±1.3 233±4.4 53.8±0.7 33±4.4 

Крошнозеро (n = 5) 

275±0.03 231±6.2 181±1.2 247±5.1 54.9±1.2 52±6.3 

Кондопожская губа Онежского озера (n = 5) 

220±0.01 206±3.5 173±0.9 233±4.9 52.8±0.6 33±4.1 

Таблица 2 – Морфометрические показатели исследуемых особей Parasalmo mykiss 

Примечание: АС – расстояние от начала рыла до конца чешуйчатого покрова, AD – 
расстояние от жаберной щели до конца чешуйчатого покрова, L – общая длина до вы-
емки хвостового плавника, H – высота тела, Lr = AC-AD 

ственных водоемов, на которых было 
проведено исследование состава интести-
нальной микрофлоры кишечника радуж-
ной форели, представлены в таблице 1.  

Для реализации цели исследования с 
каждого водоема было отобрано по 5 осо-
бей P. mykiss в возрасте 1+. Основные 

морфометрические параметры обследо-
ванных экземпляров форели представле-
ны в таблице 2. На момент исследования 
масса двухлеток форели находилась в 
диапазоне от 220 до 294 г, общая длина 
тела – от 233 до 253 мм, высота тела – от 
53 до 57 мм. 

Для изучения состава интестинальной 
микрофлоры кишечника Parasalmo mykiss 
использованы классические методы ана-
лиза бактериофлоры, основанные на вы-
делении чистых культур бактерий из ас-
социации с последующим изучением фе-
нотипических свойств выделенных куль-
тур. Отбор проб фоновой микрофлоры 
кишечника выполняли в условиях стро-
гой асептики. Для этого туловище рыбы с 
левой стороны освобождали от слизи и 

чешуи, удаляли брюшной и грудной плав-
ники и фламбировали спиртовым тампо-
ном. Брюшную стенку отсекали стериль-
ными ножницами полулунным разрезом 
от ануса к жаберной крышке. Затем уда-
ляли кишечник, надрезав его в области 
псевдодиафрагмы и ануса. С изолирован-
ного кишечник отбирали пристеночную 
микрофлору и помещали в заранее подго-
товленные стерильные пробирки с забу-
ференной пептонной водой для неселек-
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тивного накопления бактерий, в том чис-
ле, и сублетально угнетенных энтеробак-
терий. Полученные накопительные куль-
туры использовали для идентификации 
по фенотипическим признакам, регламен-
тированным в Определителе бактерий 
Берджи (1997). В качестве основных фе-
нотипических маркеров использовали 
принадлежность к определенному мор-
фотипу, тинкториальные и культураль-
ные признаки, а также биохимическую 
активность (присутствие каталазы, цито-
хромоксидазы, способность к аммонифи-
кации и утилизации сахаров).  Для опре-
деления каталазы и цитохромоксидазы 
использовали коммерческие наборы реа-
гентов Микро-Каталаза-НИЦФ и Микро-
Цитохромоксидаза-НИЦФ. Для оценки 
способности энтеробактерий аммонифи-
цировать белки и утилизировать сахара 
применяли гидролизат рыбной муки и 
традиционные питательные среды с угле-
водами и многоатомными спиртами, ис-
пользуемые в микробиологии 
[Маннапова, 2021]. 

Для статистической обработки полу-
ченных данных по результатам сравни-
тельного анализа интестинальной микро-
флоры кишечника исследуемых групп 
радужной форели применяли составление 
вариационного ряда, расчет средней вели-
чины исследуемого признака и среднюю 
стандартную ошибку [Ивантер, 1970]. 

РЕЗУЛЬТАТЫ / RESULTS 
В составе интестинальной микрофло-

ры кишечника исследуемых экземпляров 
форели обнаружено 14 функциональных 
групп бактерий. Это целлюлозолитики, 
бациллы, лактобациллы, бифидобакте-
рии, селеномонады, актинобактерии, эн-
теробактерии, фузобактерии, пептококки, 
стафилококки, кампилобактерии, пато-
генные клостридии, пастереллы и псевдо-
монады. Доля целлюлозолитиков 
(Eubacteriaceae, Clostridiaceae, Lachnospi-
raceae, Ruminococcaceae, Bacteroidetes и 
т.д.) изменялась от 49.1 до 55.3%; бацилл 
– от 0.9 до 8.7%, лактобацилл – от 5до 
13.7%. Бифидобактерии присутствовали 
только в составе микрофлоры форели из 
рыбоводных хозяйств, расположенных на 

акватории Кондопожскй губы Онежского 
озера и залива Рауталахти – 0.2-0.3%. До-
ля селеномонад изменялась от 8.5 до 
17.4% На долю условно-патогенной и 
патогенной микрофлоры в сообществе, в 
среднем приходилось от 0.12% 
(энтеробактерии, оз. Насоновское) до 
7.4% (актинобактерии, Кондопожская 
губа Онежского озера). 

Для форели из оз. Насоновского отме-
чено наиболее низкое содержание пред-
ставителей нормальной микрофлоры в 
виде бактерий-целлюлозолитиков 
(руминококков, эубактерий, бактероидов, 
клостридий и т.д.) и бацилл. При этом, 
доля селеномонад в данном образце была 
наибольшей. В образце из данной группы 
отмечено также и наибольшее содержа-
ние условно-патогенных актинобактерий, 
энтеробактерий, патогенных пептококков. 
Также установлено присутствие патоген-
ных фузобактерий, кампилобактерий, 
патогенных клостридий и пастерелл. 

Для форели из залива Рауталахти Ла-
дожского озера отмечено высокое содер-
жание представителей нормофлоры, 
наибольшее содержание лактобацилл сре-
ди остальных опытных образцов, высокая 
доля селеномонад. В составе интести-
нальной бактериофлоры обнаружено при-
сутствие представителей условно пато-
генных актинобактерий, энтеробактерий 
и патогенных фузобактерий, пептококков, 
наивысшая доля присутствия патогенных 
кампилобактерий среди остальных групп. 
Для форели, отобранной из рыбоводного 
хозяйства, расположенного в акватории 
Крошнозеро было также выявлено высо-
кое содержание представителей нормо-
флоры в кишечнике, наибольшая доля 
присутствия бацилл и наименьшая доля 
лактобацилл среди остальных исследуе-
мых экземпляров форели. Необходимо 
отметить, что для данной группы рыб 
характерна наименьшая доля присутствия 
условно-патогенных актинобактерий, но 
при этом наибольшая доля патогенных 
фузобактерий и стафилококков среди 
исследованных образцов. Также было 
отмечено присутствие условно-
патогенных энтеробактерий и патогенных 
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кампилобактерий. Для форели, отобран-
ной из рыбоводного хозяйства, располо-
женного в акватории Кондопожской губы 
Онежского озера отмечено высокое со-
держание представителей нормофлоры, 
наибольшая доля присутствия бактерий-
целлюлозолитеиков и наименьшая доля 
селеномонад среди остальных исследуе-
мых образцов кишечной бактериофлоры. 
Также в данном образце отмечена 
наименьшая доля присутствия условно-
патогенных энетробактерий, установлено 
наличие условно-патогенных актинобак-
терий, патогенных фузобактерий, пепто-
кокков, стафилококков, кампилобактерий 
и пастерелл. Также в исследованных об-
разцах было отмечено присутствие 
некультивируемой микрофлоры. Данные 
микроорганизмы невозможно выявить и 
изучить с помощью традиционных мето-
дов микробиологии - культивирования на 
питательных средах. Их роль в пищеваре-

Рисунок 1 – Анатомические особенности пищеварительного тракта радужной форели 
(ист. https://ya.ru/images/search). 

нии рыб также пока неизвестна. Кроме 
того, анализ полученных данных показал, 
что у всех исследуемых рыб в кишечнике 
присутствовала транзитная микрофлора в 
виде псевдомонад. Данные микроорганиз-
мы поступают в желудочно-кишечный 
тракт с кормом и водой и в случае нару-
шения анатомофизиологического барьера 
или адаптогенных свойств организма мо-
гут провоцировать развитие условно-
патогенных инфекций с переходом в эпи-
зоотии.  

В исследуемых группах были проана-
лизированы микробиомы пилоритических 
придатков форели. Результаты представ-
лены в таблице 3 и на диаграмме иденти-
фицированных таксонов (рис. 2). Анато-
мическое расположение пилорических 
придатков и интестинальной части ки-
шечника изображено на фотографии (рис. 
1). 

Для группы форели из Кондопожской 
губы Онежского озера отмечено наимень-
шее содержание таких представителей 
нормофлоры, как бактерии-
целлюлозолитики (руминококки, эубакте-
рии, бактероиды, клостридии и т.д.) и 
бациллы среди остальных исследованных 
образцов. Также в данном образце отме-
чено низкое, относительно остальных 
проб, содержание лактобацилл.  При этом 
в данном образце было отмечено высокое 
содержание селеномонад, наивысшее со-

держание бифидобактерий. Также в дан-
ном образце отмечено присутствие услов-
но-патогенной и патогенной микрофло-
ры. Содержание условно-патогенных эн-
теробактерий, патогенных фузобактерий, 
пептококков и стафилококков было 
наиболее высоким среди остальных об-
разцов. Также отмечено присутствие 
условно-патогенных актинобактерий, 
патогенных кампилобактерий и пасте-
релл. 
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Микроорганизмы Роль микроорганизма 

Рыбоводные хозяйства 

Кондо-
пожская 

губа 

Раута-
лахти 

Крош-
нозеро 

озеро 
Насо-

новское 

Нормофлора 

Целлюлозолитики 
(сем. Eubacteriaceae,  

Clostridiaceae, Lachno-
spiraceae,  

Ruminococcaceae,  
Bacteroidetes и т.д.) 

«Полезные» микроор-
ганизмы, расщепляю-

щие растительную 
клетчатку и некрахма-
листые полисахариды 

углеводы  
кормов 

55,86 64,93 64,31 56,03 

Бациллы 
(Bacillus sp.) 

«Полезные» микроор-
ганизмы, обладающие 
антимикробной актив-
ностью в отношении 

патогенов и др. полез-
ными свойствами 

1,54 1,97 2,03 2,43 

Лактобациллы 
(Lactobacillus sp.) 

«Полезные» микроор-
ганизмы, обладающие 
антимикробной актив-
ностью в отношении 
патогенных микроор-

ганизмов 

3,44 4,43 3,01 9,37 

Бифидобактерии 
(сем. Bifidobacteriaceae) 

0,12 0 0 0,08 

Селеномонады 
(Selenomonas sp.,   

Veillonella sp) 

Разлагают  
органические кислоты 

10,55 7,91 8,27 11,57 

Условно-патогенная микрофлора 

Актинобактерии 
(Microbacterium sp.,  

Arthrobacter sp.) 

Возбудители  
актиномикозов 

3,15 6,29 6,24 2,87 

Энтеробактерии 
(сем. Enterobacteri-

aceae) 

Возбудители  
гастроэнтеритов 

2,97 1,54 0,55 1,89 

Патогенная микрофлора 

Фузобактерии 
(Fusobacterium sp.) 

Возбудители различ-
ных инфекционных  

заболеваний 

3,38 0,09 0,42 1,59 

Пептококки 
(сем. Peptococcaceae) 

1,36 1,26 0,86 0,46 

Стафилококки 
(Staphylococcus sp.) 

0,29 0,04 0,05 0,5 

Кампилобактерии 
(сем. Campylobacteri-

aceae) 
1,82 2,54 4,42 4,06 

Патогенные клостри-
дии 

C. perfringens, C. noviy 
0 0,37 0,13 0 

Пастереллы 
(сем. Pasterellaceae) 

0,18 0,05 0,25 0,59 

Некультивируемая и транзитная микрофлора 

Псевдомонады 
(сем. Pseudomona-

daceae) 

Микроорганизмы,  
поступающие с кор-

мом 
2,98 0,33 2,5 1,94 

Некультивируемые  
бактерии 

Роль не ясна 12,36 8,25 6,96 6,62 

Таблица 3 – Содержание микроорганизмов в пилорических придатках исследуемых 
групп радужной форели, % 
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Для группы форели, разводимой в ак-
ватории залива Рауталахти Ладожское 
озеро было отмечено более высокое со-
держание представителей нормальной 
микрофлоры. Отмечена наибольшая доля 
целлюлозолитических микроорганизмов, 
содержание бацилл, лактобацилл, селено-
монад.  Примечательно, что в данной 
группе содержится самая низкая доля 
условно-патогенных актинобактерий, в то 
время как в других группах содержание 
актинобактерий было наивысшим. Также 
в исследованных образцах опытных 
групп отмечено присутствие условно-
патогенных энтеробактерий, патогенных 
фузобактерий, пептококков, стафилокок-
ков, кампилобактерий, патогенных кло-
стридий и пастерелл. Важно отметить, 
что во всех исследованных образцах ки-
шечника отмечена высокая доля патоген-
ных кампилобактерий - до 4,42%. Также в 
исследованных образцах было отмечено 
присутствие некультивируемой микро-
флоры. Данные микроорганизмы невоз-
можно выявить и изучить с помощью 
традиционных методов микробиологии - 
культивирования на питательных средах. 
Их роль в пищеварении также пока неиз-
вестна. Кроме того, анализ полученных 
данных показал, что у всех исследуемых 
рыб в кишечнике присутствовала тран-
зитная микрофлора в виде псевдомонад.  

Анализ микрофлоры пилорических 
придатков исследуемых групп радужной 
форели показал существенные различия. 

Для группы форели из Кондопожской 
губы Онежского озера отмечено наиболее 
низкое содержание представителей нор-
мальной микрофлоры в лице бактерий-
целлюлозолитиков (руминококков, эубак-
терий, бактероидов, клостридий и т.д.) и 
бацилл среди остальных исследованных 
образцов опыта. При этом, доля селено-
монад в данном образце была наивысшей 
среди остальных проб. Вместе с тем в 
образце из данной группы отмечено 
наибольшее содержание условно-
патогенных актинобактерий, энтеробакте-
рий, патогенных пептококков. Также 
установлено присутствие патогенных 
фузобактерий, кампилобактерий, патоген-

ных клостридий и пастерелл. 
Для группы форели, разводимой в 

акватории залива Рауталахти /Ладожское 
озеро отмечено высокое содержание 
представителей нормофлоры, наибольшее 
содержание лактобацилл среди остальных 
опытных образцов, высокая доля селено-
монад. В данном образце также отмечено 
присутствие представителей условно па-
тогенных актинобактерий, энтеробакте-
рий и патогенных фузобактерий, пепто-
кокков, наивысшая доля присутствия па-
тогенных кампилобактерий среди осталь-
ных групп. 

Микрофлора форели, разводимой в 
акватории Крошнозеро состояла из высо-
кого содержания представителей нормо-
флоры, наибольшая доля присутствия 
бацилл и наименьшая доля лактобацилл 
среди остальных опытных образцов. В 
данном образце отмечена наименьшая 
доля присутствия условно-патогенных 
актинобактерий, но при этом наибольшая 
доля патогенных фузобактерий и стафи-
лококков среди исследованных образцов. 
Также было отмечено присутствие услов-
но-патогенных энтеробактерий и патоген-
ных кампилобактерий. 

Для группы форели, разводимой в 
акватории Насоновского озера отмечено 
высокое содержание представителей нор-
мофлоры, наибольшая доля присутствия 
бактерий-целлюлозолитеиков и наимень-
шая доля селеномонад среди остальных 
опытных образцов. Также в данном об-
разце отмечена наименьшая доля присут-
ствия условно-патогенных энетробакте-
рий, установлено наличие условно-
патогенных актинобактерий, патогенных 
фузобактерий, пептококков, стафилокок-
ков, кампилобактерий и пастерелл. 

Также в исследованных образцах было 
отмечено присутствие некультивируемой 
микрофлоры. Данные микроорганизмы 
невозможно выявить и изучить с помо-
щью традиционных методов микробиоло-
гии - культивирования на питательных 
средах. Их роль в пищеварении рыб так-
же пока неизвестна. 
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Рисунок 2 – Представленность основных групп микроорганизмов в слепых отрост-

ках форели. 

ВЫВОДЫ / CONCLUSION 
В результате выполненного исследо-

вания проанализирован состав микрофло-
ры кишечника у 20 особей радужной фо-
рели в возрасте 1+, отобранной из 4 рыбо-
водных хозяйств РК, территориально рас-
положенных в бассейне Кондопожской 
губы Онежского озера, залива Рауталахти 
Ладожского озера, Крошнозеро и Озера 
Насоновского. Благодаря анализу литера-
туры, посвященной особенностям микро-
биома кишечника P. mykiss в зависимости 
от условий окружающей среды подтвер-
ждена актуальность выполненных иссле-
дований. Для анализа интестинальной 
микрофлоры кишечника и пилорических 
придатков исследуемых групп радужной 
форели использован комплексный под-
ход, основанный на микробиологическом 
анализе совокупности фенотипических 
признаков исследуемой бактериофлоры. 

Микробиологический анализ показал, 
что что качественная и количественная 
изменчивость микробиома кишечника 
отличается в зависимости от среды выра-
щивания форели. Выделены 14 функцио-
нальных групп бактерий: целлюлозолити-

ки, бациллы, лактобациллы, бифидобак-
терии, селеномонады, актинобактерии, 
энтеробактерии, фузобактерии, пептокок-
ки, стафилококки, кампилобактерии, па-
тогенные клостридии, пастереллы и псев-
домонады. Доля целлюлозолитиков 
(Eubacteriaceae, Clostridiaceae, Lachnospi-
raceae, Ruminococcaceae, Bacteroidetes и 
т.д.) изменялась от 49.1 до 55.3%; бацилл 
– от 0.9 до 8.7%, лактобацилл – от 5до 
13.7%. 

В результате изучения микробиома 
кишечника форели и пилорических при-
датков, для всех исследованных групп 
описаны Bacteria: Actinobacteria, Bacillota, 
Proteobacteria. Идентифицированы пред-
ставители 23 родов с преобладанием в 
составе совокупного микробиома желу-
дочно-кишечного тракта нормальной 
микрофлоры в виде бактерий-
целлюлозолитиков (руминококков, эубак-
терий, бактероидов, клостридий и т.д.). В 
группе форели, выращенной в акватории 
Кондопожской губы Онежского озера 
отмечено наибольшее содержание услов-
но-патогенных актинобактерий, энте-
робактерий, патогенных пептококков. 
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Также установлено присутствие патоген-
ных фузобактерий, кампилобактерий, 
патогенных клостридий и пастерелл. 

В группе 2, выращенной в акватории 
залива Рауталахти Ладожского озера от-
мечено высокое содержание представите-
лей нормофлоры, наибольшее содержа-
ние лактобацилл среди остальных опыт-
ных образцов, высокая доля селеномонад. 
В данных образцах также отмечено при-
сутствие представителей условно пато-
генных актинобактерий, энтеробактерий 
и патогенных фузобактерий, пептококков, 
наивысшая доля присутствия патогенных 
кампилобактерий среди остальных групп. 

В группах 3 (Крошнозеро) и 4 (озеро 
Насоновское) отмечено высокое содержа-
ние представителей нормофлоры, 
наибольшая доля присутствия бацилл и 
наименьшая доля лактобацилл среди 
остальных опытных образцов кишечника. 

Полученные данные необходимы, как 
для обоснования и широкого применения 
разнообразных методов исследования в 
практике пространственного и временно-
го мониторинга за физиологическим со-
стоянием объектов аквакультуры, так и 
для формирования объективной научной 
базы с целью установления причинно-
следственных закономерностей трансфор-
мации микробиома кишечника рыб при 
заданных внутриводоёмных условиях 
регионального значения. 
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ABSTRACT 
The microbiocenosis of the intestines of 

fish is represented by the abdominal and 
parietal microflora, which has complex func-

tional connections with each other and with 
the intestinal wall. The purpose of the study 
was to identify the features of the biodiversi-
ty of the intestinal intestinal microflora of 
rainbow trout grown in fish farms in Karelia. 
The study of intestinal intestinal microflora 
of rainbow trout was carried out on the basis 
of fish farms of the Republic of Kazakhstan, 
geographically located in the water area of 4 
reservoirs, characterized by a complex of 
hydrological, hydrochemical and hydrobio-
logical characteristics. These are the Kon-
dopoga Bay of Lake Onega, the Rautalakhti 
Bay of Lake Ladoga, Kroshnozero and Lake 
Nasonovskoye. For statistical processing of 
the data obtained based on the results of a 
comparative analysis of the intestinal intesti-
nal microflora of the studied groups of rain-
bow trout, the compilation of a variation 
series, the calculation of the average value of 
the studied trait and the average standard 
error were used. The object of the study to 
study the composition of intestinal intestinal 
microflora was the rainbow trout Parasalmo 
mykiss (Walbaum, 1792) of the Rofor breed. 
Microbiological analysis has shown that the 
qualitative and quantitative variability of the 
gut microbiome differs depending on the 
trout growing environment. 14 functional 
groups of bacteria were identified: celluloly-
tics, bacilli, lactobacilli, bifidobacteria, sele-
nomonas, actinobacteria, enterobacteria, 
fusobacteria, peptococci, staphylococci, 
campylobacteria, pathogenic clostridia, pas-
teurella and pseudomonas. The proportion of 
cellulolytics (Eubacteriaceae, Clostridiaceae, 
Lachnospiraceae, Ruminococcaceae, Bac-
teroidetes, etc.) varied from 49.1 to 55.3%; 
bacilli – from 0.9 to 8.7%, lactobacilli – 
from 5.0 to 13.7%.  
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