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РЕФЕРАТ 
Антибиотикорезистентность является серьезной проблемой аграрного сектора 
экономики во всем мире. Бактерии кишечника животных может являться ре-
зервуаром для генов антибиотикорезистентности. Целью работы явился срав-
нительный анализ распространенности генов антибиотикорезистентности в 
кишечном микробиоме коров, кур-бройлеров и свиней, с помощью метода 
высокопроизводительного секвенирования. В качестве поискового объектов 
исследования выступал содержимое кишечнике поросят (n=6), коров (n=6) и 

кур-бройлеров (n=6), собранных в хозяйствах Воронежской области. Cеквенирование 
проводили на платформе DNBSEQ-G50 (MGI, Китай). Для идентификации генов устой-
чивости к антибиотикам полученные последовательности после выравнивания сопостав-
ляли с эталонными последовательностями ARG, извлеченными из единой кластеризо-
ванной базы данных. Наибольшее количество генов устойчивости к антибиотикам было 
детектировано у поросят (25 генов). Распространенность генов антибиотикорезистентно-
сти среди кур-бройлеров и коров была существенно ниже, 3 и 1 ген соответственно. Био-
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информатический анализ секвенированных последовательностей установил широкую 
распространенность генов резистентности к тетрациклинам (TetW) и аминогликозидам 
(Aph3-III). Среди носителей генов антибиотикорезистентности были идентифицированы 
опасные для здоровья животных и человека виды, среди которых Clostridioides difficile, 
Streptococcus suis, Trueperella pyogenes, Campylobacter coli и Campylobacter jejuni. В ки-
шечном микробиоме был идентифицирован патогенный штамм Staphylococcus aureus, 
геном которого обладал генами устойчивости к противомикробным препаратам тетра-
циклиновой (TetL), стрептомициновой (Ant6-Ia) и аминогликозидной (Sat4A) группам. В 
то же время установлено, что более 60% бактерий, в содержимом кишечнике поросят, 
обладающих геном резистентности к тетрациклинам TetW, относились к роду Lactobacil-
lus. Обнаруженные гены устойчивости к антибиотикам у патогенов могут нести угрозу 
здоровью поголовья животных в связи неэффективностью будущей антибиотикотера-
пии.  

ВВЕДЕНИЕ/ INTRODUCTION 
Самыми распространенными сельско-

хозяйственными животными в молочной 
и мясной промышленностях принято счи-
тать крупный рогатый скот (КРС), свиней 
и кур. Стратегии ведения хозяйств у каж-
дой из отрасли различны и оптимизирова-
ны под особенности роста, развития и 
размножения животных. Однако подход 
применения противомикробных препара-
тов для стабилизации роста поголовья 
объединяет все животноводческие ком-
плексы [1]. 

Антибиотикорезистентность является 
серьезной проблемой аграрного сектора 
экономики во всем мире [2]. К антибиоти-
кам, получившим широкое распростране-
ние в сельском хозяйстве, относят β-
лактамы, сульфаниламиды, аминоглико-
зиды, линкозамиды, макролиды, плевро-
мутилины и тетрациклины [3]. Данные 
противомикробные препараты применя-
ются повсеместно на различных животно-
водческих комплексах не только в каче-
стве терапевтического агента, но и как 
стимуляторы роста. Такое не всегда раци-
ональное использование антибиотиков 
может приводить к появлению множе-
ственной лекарственной устойчивости у 
поголовья, а также является причиной 
миграции генов резистентности в окружа-
ющую среду, загрязняя всю прилегаю-
щую к хозяйству территорию и сточные 
воды [4]. 

Профилактическая антибиотикотера-
пия может стать причиной появления ре-
зистентного патогенного штамма в жи-
вотноводческих хозяйствах [5]. Напри-

мер, продемонстрировано отсутствие эф-
фективности антимикробных препаратов, 
относящихся классам циклических поли-
пептидов и пенициллинов в отношении 
штамма синегнойной палочки Pseudomo-
nas aeruginosa, изолированного из пато-
логического материала свиней [6]. Похо-
жие результаты удалось зафиксировать с 
бактериальным изолятом Staphylococcus 
aureus, выделенным из молока клиниче-
ски здоровых коров [7]. В результате 
многолетнего исследования динамики 
антибиотикорезистентности установлен 
ежегодный рост уровня антимикробной 
устойчивости Enterococcus spp., выделен-
ного из микробиома молочно-товарной 
фермы [8]. На птицефабрике выявлен 
высокий уровень микробной устойчиво-
сти к антибиотикам, относящимся к груп-
пе фторхинолов, а также выявлен плаз-
мидно-опосредованный механизм переда-
чи генов резистентность у штаммов 
Klebsiella pneumoniae, изолированных из 
кишечного микробиома цыплят-
бройлеров [9]. 

Бактерии кишечника животных может 
являться резервуаром для генов антибио-
тикорезистентности. До сих пор не оче-
видно, для каких сельскохозяйственных 
животных характерно наибольшее разно-
образие генов антибиотикорезистентно-
сти. Работа посвящена сравнительному 
анализу распространенности генов анти-
биотикорезистентности в кишечном мик-
робиоме коров, кур-бройлеров и свиней, с 
помощью метода высокопроизводитель-
ного секвенирования. 
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МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ /  
MATERIALS AND METHODS 

В качестве поисковых объектов иссле-
дования выступало содержимое кишечни-
ка поросят(n=6), коров (n=6) и кур-
бройлеров (n=6), собранных в хозяйствах 
Воронежской области. Идентификация 
генов антибиотикорезистентности прово-
дилась по методике описанной ранее [10]. 
Для экстракции ДНК из образцов исполь-
зовали коммерческий набор HiPure DNA 
MicroKit (Magen, Китай). Высокопроизво-
дительное секвенирование проводили на 
платформе DNBSEQ-G50 (MGI,Китай). 
ДНК фрагментировали с использованием 
набора MGIEasyFast FS LibraryPrepMod-
ule (MGI, Китай). Лигирование адаптеров 
проводили с комплектом адаптеров A для 
праймеров MGIEasy UDB (MGI, Китай). 

Библиотеки были объединены и секвени-
рованы с использованием платформы 
секвенирования MGI DNBSEQ-G50 (MGI, 
Китай). Идентификация генов антибиоти-
корезистентности проводилась с исполь-
зованием программного обеспечения 
GROOT с предварительно рассчитанным 
индексом ARG-ANNOT. Метод сочетает 
в себе графическое представление набо-
ров генов с локально-чувствительной схе-
мой индексации, чтобы обеспечить быст-
рую классификацию считываний метаге-
номных последовательностей  по сход-
ству. Для идентификации генов устойчи-
вости к антибиотикам полученные после-
довательности после выравнивания сопо-
ставляются с эталонными последователь-
ностями ARG, извлеченными из единой 
кластеризованной базы данных. 

Гены устойчивости Поросята 
Куры-

бройлеры 
Коровы 

(AGly)Aac6-Aph2 - + - 

(AGly)AadA12 + - - 

(AGly)AadA2 + - - 

(AGly)AadA5 + - - 

(AGly)Ant6-Ia + - - 

(AGly)Aph3-III + + - 

(AGly)Sat4A + - - 

(AGly)StrA + - - 

(AGly)StrB + - - 

(Bla)ACI1 + - - 

(Bla)AmpC1_Ecoli + - - 

(Bla)CTX-M-1 + - - 

(Bla)CTX-M-32 + - - 

(Bla)CTX-M-79 + - - 

(Bla)Penicillin_Binding_Protein_Ecoli + - - 

(Bla)TEM-135 + - - 

(Bla)TEM-54 + - - 

(Bla)TEM-98 + - - 

(MLS)LnuB + - - 

(Phe)CmlA1 + - - 

(Sul)SulII + - - 

(Sul)SulIII + - - 

(Tet)TetA + - - 

(Tet)TetL + - - 

(Tet)TetR + - - 

(Tet)TetW + + + 

Таблица 1 – Гены антибиотикорезистентности, детектированные  
в исследуемых группах сельскохозяйственных животных 
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РЕЗУЛЬТАТЫ/ RESULTS 
После проведения высокопроизводи-

тельного секвенирования был проведен 
биоинформатический анализ с целью 
идентификации генов антибиотикорези-
стентности. Данные о распространенно-
сти генов устойчивости к различным 
классам антибиотиков среди исследуемых 
популяций поросят, кур-бройлеров и ко-
ров, полученные по результатам ПЦР, 
представлены в таблице 1. 

Наибольшее количество генов устой-
чивости было детектировано в группе 
поросят (25 генов). Распространенность 
антибиотикорезистентности среди кур-
бройлеров и коров была существенно 
ниже. Так, например, анализ показал, что 
в пробах, полученных от коров, присут-
ствовали гены резистентности лишь к 
тетрациклину (TetW). 

Относительное содержание генов ан-
тибиотикорезистентности, обнаруженных 
в образцах, полученных от поросят, пред-
ставлено на рисунке 1. 

Наибольшее количество генов, детек-
тированных в образцах, принадлежали к 
тетрациклиновой группе – 47%. На бета-

лактамные антибиотики приходилось 
23% генов, аминогликозиды– 17%, суль-
фаниламиды–9%, хлорамфеникол–2%, и 
макролиды-линкозамиды-
стрептограмины–1%. 

В образцах, полученных от кур-
бройлеров, были детектированы гены 
устойчивости к аминогликозидам (75%) и 
тетрациклинам (25%). Гены резистентно-
сти к другим группам антибиотиков не 
были обнаружены. (рисунок 2). 

Биоинформатический анализ последо-
вательностей, полученных по результатам 
секвенирования, позволил установить, 
что в исследуемой выборке образцов всех 
животных наиболее распространенными 
оказались гены TetW и Aph3-III. 

Было показано, что более 60% бакте-
рий в фекалиях поросят обладающих ге-
намиTetW, относились к роду Lactobacil-
lus. Следующими по распространенности 
оказались представители Limosilactobacil-
lus – на чью долю приходилось 31%. Доля 
других бактерий не превышала 1%. По-
дробные результаты отражены на рисунке 
3. 

Рисунок 1 - Распространенность генов устойчивости к различным классам 
антибиотиков в поросят. 
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Рисунок 2 - Относи-
тельное содержание 
генов устойчивости 
к различным классам 

антибиотиков в 
группе кур-
бройлеров. 

Рисунок 3 - Распределение копий гена TetW между бактериями, изолирован-
ными их кишечника поросят. 

Среди обилия идентифицированных 
бактерий, которые несли копии гена 
TetW, были обнаружены опасные для здо-
ровья животных и человека виды, такие 
как Clostridioides difficile и Streptococcus 
suis, последняя из которых является важ-
нейшим патогеном свиней [11]. 

На рисунке 4 представлена диаграмма 
встречаемость гена TetW среди бактерий, 
изолированных из кишечника кур-
бройлеров. 

Подавляющее большинство бактерий, 
несущих ген TetW, не представляет угро-
зы для жизни и здоровья кур-бройлеров и 

человека. Однако среди 20 детектирован-
ных в микробиоме видов были идентифи-
цированы два патогенных вида – Clostrid-
ioides difficile (8%) и Trueperella pyogenes 
(2%). C. difficile представляет собой опас-
ный патоген, колонизирующий кишечник 
и вызывающий острые приступы тяжелой 
диареи у людей. Последствиями инфици-
рования может стать летальный исход 
[12]. Условно-патогенная бактерия T. py-
ogenes при попадании в организм живот-
ных способствует развитию гнойных ин-
фекций, тем самым нанося значительный 
урон животноводческим хозяйствам [13]. 
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Рисунок 4 - Распределение копий гена TetW между бактериями,  
изолированными из кишечника кур-бройлеров. 

Разнообразие бактерий, изолирован-
ных из кишечника коров, было ограниче-
но 6 видами: Oscillibacter hominis, Faecal-
ibacterium prausnitzii, Schaalia turicensis, 
Succinivibrio dextrinosolvens, Trueperella 
pyogenes и Clostridioides difficill. Как было 
описано ранее (см. выше), две последние 
бактерии являются патогенными для че-
ловека и животных (рисунок 5). 

Множество бактерий, изолированных 
из кишечника кур-бройлеров, несли ген 
Aph3-III (рисунок 6). 

Помимо наличия гена TetW, патоген-
ные бактерии Clostridioides difficile несли 
ген устойчивости к аминогликозидам. 
Гены Aph3-III были детектированы у па-
тогенных для человека бактерий рода 
Campylobacter – Campylobacter coli(3%) и 
Campylobacter jejuni (3%). Они колонизи-
руют желудочно-кишечный тракт, вызы-
вая развитие гастроэнтеритов [14]. При 
этом для домашних птиц эти бактерии 
являются компонентами нормальной мик-

рофлоры [15]. 
У поросят были обнаружены единич-

ные копии гена Aph3-III, а их носителей 
удалось определить лишь до филума Ba-
cillota. У коров, в свою очередь, бактерии, 
несущие этот ген детектированы не были. 

В кишечном микробиоме был иденти-
фицирован патогенный штамм Staphylo-
coccus aureus, геном которого обладал 
генами устойчивости к противомикроб-
ным препаратам тетрациклиновой (TetL), 
стрептомициновой (Ant6-Ia) и аминогли-
козидной (Sat4A) групп. Доказано, что 
золотистый стафилококк может стать 
причиной развития так называемой ста-
филококковой инфекции, которая выра-
жается артритом, синуситом, кишечными 
и общими респираторными заболевания-
ми домашней птицы [16]. 



Международный вестник ветеринарии, № 3, 2024 г. 

 

 73 

Рисунок 5 - Распределение копий гена TetW между бактериями, изолированными  
из кишечника коров. 

Рисунок 6 - Распределение копий гена Aph3-III между бактериями, изолированны-
ми из кишечника кур-бройлеров. 

ВЫВОДЫ/ CONCLUSION 
Высокопроизводительное секвениро-

вание позволило выявить распространен-
ность генов антибиотикорезистентности в 
кишечном микробиоме кур-бройлеров, 
свиней и коров. Наибольшее количество 

генов устойчивости было детектировано в 
группе поросят, при этом распространен-
ность антибиотикорезистентности среди 
кур-бройлеров и коров была существенно 
ниже. Обилие генов резистентности среди 
поросят, возможно, может свидетельство-
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вать об активном и не всегда рациональ-
ном использовании антибиотиков для 
профилактики и лечения заболеваний в 
свиноводческих хозяйствах. 

Биоинформатический анализ последо-
вательностей, полученных по результатам 
секвенирования, позволил установить, 
что в исследуемой выборке образцов 
наиболее распространенными оказались 
гены к антибиотикам тетрациклиновой 
(TetW) и аминогликозидной (Aph3-III) 
групп.  

Были идентифицированы опасные для 
здоровья животных и человека виды бак-
терий, которые обладают генами анти-
биотикорезистентности, среди которых 
Clostridioides difficile, Streptococcus suis, 
Trueperella pyogenes, Campylobacter coli, 
Campylobacter jejuni и Staphylococcus au-
reus. Обнаруженные нами гены устойчи-
вости к антибиотикам у данных патогенов 
могут нести угрозу здоровью поголовья 
сельскохозяйственных животных в связи 
неэффективностью будущей антибиоти-
котерапии. Рациональное применение 
противомикробных препаратов, а также 
лечение альтернативными средствами 
может способствовать решению этой про-
блемы. 
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ABSTRACT 

Antibiotic resistance is a serious prob-
lem in the agricultural sector of the economy 
worldwide. The intestines of animals can be 
a reservoir for antibiotic resistance genes. 
The aim of the work was a comparative anal-
ysis of the prevalence of antibiotic resistance 
genes in the intestinal microbiome of cows, 
broiler chickens and pigs using high-
throughput sequencing. The largest number 
of antibiotic resistance genes was detected in 
piglets (25 genes). The prevalence of antibi-
otic resistance genes among broiler chickens 
and cows was significantly lower, 3 and 1 
gene, respectively. Bioinformatics analysis 
of the sequences established a wide preva-
lence of resistance genes to tetracyclines 
(TetW) and aminoglycosides (Aph3-III). 
Among the carriers of antibiotic resistance 
genes, species dangerous to animal and hu-
man health were identified, including Clos-
tridioides difficile, Streptococcus suis, 
Trueperella pyogenes, Campylobacter coli, 
Campylobacter jejuni and Staphylococcus 
aureus. At the same time, it was established 
that more than 60% of bacteria in piglet fe-
ces possessing the tetracycline resistance 
gene TetW belonged to the genus Lactobacil-
lus. The detected antibiotic resistance genes 
in pathogens may pose a threat to the health 
of livestock due to the ineffectiveness of 
future antibiotic therapy. 
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