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РЕФЕРАТ 
Метабаркодинговые исследования кишечника домашних животных являют-
ся актуальными для ветеринарии. Влияние кормов и пищевых добавок на его 
микробиом кишечника имеет как прикладную, так и фундаментальную зна-
чимость и демонстрирует стимулирование роста различных групп бактерий. 
Целью нашей работы является изучение влияния отечественного полнораци-
онного корма Дилли на микробное сообщество кишечника собак питомника 

г. Иркутска. Состав микробиома определяли у 12 животных разного возраста с помощью 
секвенирования ампликонов V3-V4 региона 16S рРНК на Illumina MiSeq. Коэффициенты 
разнообразия применяли для оценки богатства и представленности бактериальных ОТЕ, 
а непараметрический критерий Манна-Уитни (парный тест, p≤0,05) использовали для 
оценки достоверности разницы процентного содержания ОТЕ у различных физиологи-
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ческих групп. Всего получено 147150 последовательностей фрагмента гена 16S рРНК. 
Доминирующими являлись бактерии филумов Firmicutes, Actinobacteriota, Bacteroidota, 
Proteobacteria. У исследуемых животных почти отсутствовали бактерии Fusobacteriota – 
маркеры диеты с преобладанием сырого мяса (хищничества). Филум Firmicutes включал 
бактерий пяти семейств. Самым многочисленным семейством среди фирмикут были 
бактерии Lactobacillaceae. Среди бактерий Actinobacteriota наблюдали представителей 
семи семейств, из которых доминировали Bifidobacteriaceae. Протеобактерии порядка 
Enterobacterales и Burkholderiales составляли малую долю от всего сообщества, и зависе-
ли от возраста животного.  Результаты исследований в перспективе могут быть исполь-
зованы для расширения знаний о процессе пищеварения у всеядного животного рода 
волков. У этих животных достаточно пластичный микробиом, который имеет несколько 
вариантов нормального состава.  В микробных сообществах кишечника собак, потребля-
ющих в пищу корма, содержащие грубые пищевые волокна, преобладали молочнокис-
лые бактерии. В свою очередь, молочнокислые бактерии редуцировали численность 
Fusobacteriota.  

ВВЕДЕНИЕ / INTRODUCTION 
Собака является первым одомашнен-

ным животным и до сих пор является 
важным спутником человека. Поведение, 
пищевые стратегии и рацион диких пло-
тоядных животных, ставших домашними, 
претерпели значительные изменения. Из-
вестно, что состав микробиома кишечни-
ка в значительной мере определяется пи-
щевыми предпочтениями и поступающей 
пищей. Животные семейства псовые име-
ют много особенностей пищеварения, 
так, у них очень простая и короткая пи-
щеварительная система, которая должна 
эффективно разлагать пищу и быстро 
выводить ее из организма. Несмотря на 
поступление мясной пищи, они являются 
всеядными (омниворы), что обеспечивает 
разнообразие бактерий, участвующих в 
расщеплении пищи. Состав микробиома 
кишечника псовых зависит от генетиче-
ских особенностей животного, условий 
содержания и кормления и является од-
ним из самых разнообразных экотопов 
собаки [1, 2]. Одними из первых изучены 
культуры бактерий семейств Enterobacte-
riaceae, Bifidobacteriaceae, Lactobacillace-
ae, Clostridiaceae, Pseudomonadaceae, 
выделенные из кишечника собак [3]. Од-
нако классические микробиологические 
методы недостаточны для оценки слож-
ного бактериального разнообразия, обна-
руженного в желудочно-кишечном тракте 
млекопитающих [4]. Первые данные о 
генетическом разнообразии кишечника 
собак получены с помощью молекулярно-

го клонирования фрагмента гена 16S РНК 
[5]. Однако появление технологии массо-
вого параллельного секвенирования пол-
ностью охарактеризовало это сообщество 
[6, 7, 8]. По данным зарубежных исследо-
ваний породных животных и волков, ос-
новой микробного сообщества кишечника 
псовых являются Actinobacteria, Firmicu-
tes, Fusobacteria, Bacteroidetes, Proteobac-
teria [2]. Вариации состава микробиома 
зависят от возраста и сопутствующих 
болезней, приводящих к дисбиозу [9, 10, 
11]. При дисбиозе увеличивается пред-
ставленность условно-патогенных бакте-
рий Escherichia coli и Streptococcus, и од-
новременно уменьшается доля представи-
телей родов Faecalibacterium, Turicibac-
ter, Fusobacterium, Bifidobacterium, Clos-
tridium, Blautia, Bacteroides. Такие иссле-
дования способствовали разработке ин-
декса дисбиоза на основе ПЦР в реальном 
времени. Он используется для ветеринар-
ного контроля дисбаланса кишечника в 
зарубежной ветеринарной практике [12].   

В России исследования кишечника 
собак проводятся в основном с помощью 
классических микробиологических мето-
дов [13, 14]. В отечественной литературе 
пока не практикуются молекулярно-
биологические исследования бактериаль-
ного состава кишечника собак, за исклю-
чением опубликованного эксперимента 
по влиянию кормовой добавки [15]. Цель 
нашей работы – исследовать состав мик-
робиома кишечника собак иркутского 
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питомника с помощью высокопроизводи-
тельного секвенирования и выявить осо-
бенности микробиома с нарушением пи-
щеварения, а также предоставить данные 
для последующего использования отече-
ственными ветеринарными учреждения-
ми.  

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ /  
MATERIALS AND METHODS 

Для сравнения использовали генетиче-
ский материал содержимого кишечников 
12 беспородных животных из частного 
питомника-приюта. Животные не прояв-
ляли признаков истощения и заболеваний 
и не получали медикаментозные препара-
ты. Предварительно они были отнесены к 
трем физиологическим группам – щенки, 
взрослые здоровые и взрослые с рас-
стройством стула. Рацион животных 

включал отечественные промышленные 
полнорационные корма «Дилли» для 
взрослых собак и щенков «Говяжий гу-
ляш с овсянкой», «Рагу из курицы с ри-
сом» (ЗАО «Алейскзернопродукт» им. 
С.Н. Старовойтова, Алейск, Россия) – 5 
раз в неделю. Теплая пища в виде зерно-
вых каш с мясными субпродуктами гото-
вилась 2 раза в неделю. Мясная продук-
ция поступала в основном в вареном ви-
де, раз в неделю давали лакомство – ко-
сти с остатками мяса. Описание исследо-
ванных животных приведено в таблице 1. 
Отбор материала проводили в индивиду-
альные стерильные пробирки объёмом 2 
мл, содержащие 300 мкл буфера для вы-
деления ДНК, рН 8.0 (50 мМ Трис-HCl, 5 
мМ ЭДТА, 50 мМ NaCl).  

№ Порода Пол Возраст Фекалии 

D1 б/п Сука 10 лет Норма 

D2 б/п Кобель 7 месяцев Норма 

D3 б/п Сука 3 месяца Норма 

D4 б/п Сука 6 месяцев Норма 

D5 б/п Кобель 15 лет Норма 

D6 б/п Кобель 5 лет Норма 

D7 метис Кобель 3 года Норма 

D8 б/п Сука 3 года Норма 

D9 б/п Сука 7 лет Норма 

D10 б/п Кобель 6 лет Жидкий стул 

D11 б/п Кобель 5 лет Жидкий стул 

D12 б/п Сука 2 года Жидкий стул 

Таблица 1 – Описание исследуемой группы собак 

Биоматериал из кишечника массой 250 
мкг суспендировали в буфере и добавля-
ли раствор лизоцима до 1% концентрации 
фермента. Для лизиса полисахаридной 
оболочки бактерий, пробирки инкубиро-
вали 30-60 минут при температуре 37ºС, 
после чего добавляли протеиназу К 
(рабочая концентрация 20 мкг/мл) и 10 % 
раствор додецил сульфата натрия до 1% 
концентрации с последующим выдержи-
ванием при температуре 55ºС в течении 
полутора часов. После проведения фер-
ментативного лизиса биоматериала, про-
водили удаление клеточного содержимо-
го фенолом и хлороформом, очищенную 
водную фракцию подвергали осаждению 

3М ацетатом натрия в объемном соотно-
шении 1:10 в 70% этаноле. Смесь выдер-
живали в холодильнике в течение 12 ча-
сов при -4ºС, после чего промывали оса-
док холодным 80% спиртом, высушивали 
и использовали в качестве матрицы для 
ПЦР.  

Для метагеномного анализа фрагмента 
гена 16S рРНК использовали праймеры, 
комплементарные следующим позициям 
ДНК: 343F (CTCCTACGGRRSGCAG) и 
806RB (GGACTACNVGGGTWTCTAAT). 
Секвенирование выполняли в компании 
Geneoffice (Санкт-Петербург) с помощью 
MiSeq (Illumina, USA). Оценку качества 
библиотек ампликонов проводили с по-
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мощью программы FastQC v. 0.11.9  
(http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/ 
projects/fastqc, дата последнего доступа: 8 
января 2024 г.), адаптеры и праймеры 
удалены с помощью программы cutadapt 
v1.14. Метагеномные данные обработаны 
с использованием пакета DADA2 для 
языка программирования R с параметра-
ми: maxN (максимальное количество до-
пустимых неопределенных оснований) = 
0, maxEE (максимальное количество ожи-
даемых ошибок прочтения в последова-
тельности) = c (2,4), включая выравнива-
ние, фильтрацию химер и коротких по-
следовательностей и кластеризацию точ-
ных вариантов последовательностей 
(ASV – Amplicon Sequencing Variant) [16] 
Фрагменты гена 16S рРНК выровнены и 
таксономически отнесены с использова-
нием базы данных SILVA v.138.1 с дове-
рительным порогом 80% [17] и кластери-
зованы в операционные таксономические 
операционные единицы ОТЕ на расстоя-
нии 0,03 с помощью mothur v.1.45.0 [18]. 
Для уточнения вида микроорганизма осу-
ществляли дополнительный поиск дан-
ных с помощью BLAST-анализа на осно-

ве базы RefSeq nr (http://
blast.ncbi.nlm.nih.gov). Данные депониро-
ваны в базу данных GenBank, номер 
PRJNA1087158. 

Показатели альфа - разнообразия рас-
считаны с использованием средств языка 
программирования R v.4.1.2 и пакета 
“vegan”. Для дальнейшего статистическо-
го анализа полученные библиотеки были 
нормализованы путём случайной фикси-
рованной выборки по наименьшему об-
разцу (8201 последовательность в образ-
це).  

Различия в процентном содержании 
ОТЕ у групп собак, объединённых по 
признаку стула и возраста, оценивали 
непараметрическим критерием Манна-
Уитни (парный тест, P≤0,05). 

РЕЗУЛЬТАТЫ / RESULTS 
Всего получено 147150 последова-

тельностей фрагмента гена 16S рРНК из 
12 образцов содержимого кишечника со-
бак. На каждый образец приходилось от 
8201 до 18734 последовательностей. Ин-
дексы разнообразия бактерий из кишеч-
ника собак показали неоднородные дан-
ные (Рисунок 1). 

Рисунок 1 – Анализ разнообразия микробиома, выполненный на основе  
нормализованных данных. D10, D11, D12 – помечены как животные с расстройством 

стула, D3, D4 – щенки 3, 4 месяцев. 
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Рисунок 2 – Дендрограмма сообществ кишечника собак, построенная методом  
иерархической кластеризации UPGMA. D10, D11, D12 – животные с расстройством 

стула. 

Рисунок 3 – Состав 
микробиоты кишеч-
ника собак на уровне 

филумов. Точками 
помечены животные 

с расстройством 
стула. D10, D11, D12 

– животные с рас-
стройством стула. 
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После нормализации коэффициенты 
разнообразия отличались даже внутри 
физиологических групп. Индексы выяви-
ли сообщества бактерий с низким видо-
вым богатством – это щенки D3, D4, и 
животные с расстройством стула D10, 
D11, D12. Наибольшим видовым богат-
ством характеризовались микробиомы 
животных D5, D7, D8, средним – D1, D2. 
Согласно индексам Шеннона и Симпсона, 
устойчивыми и разнообразными сообще-
ствами бактерий являлись микробиомы 
животных D1, D2, D5, D6, D7, D8, D9 
(особи старше 7 месяцев с нормальным 
стулом), в них различные группы бакте-
рий представлены достаточно равномер-
но. 

Кластеризация наших данных мето-
дом UPMGA показала, что микробный 
состав сообществ кишечника собак не 
зависит от качества стула, пола, возраста 
(Рисунок 2).  

В кишечном микробиоме собак доми-
нировали бактерии филума Firmicutes 
(около 80%), в общей сложности пред-
ставленные 274 ОТЕ. Далее следовали 
Actinobacteriota – 42 ОТЕ, Bacteroidota – 
21 ОТЕ, Proteobacteria – 15 ОТЕ (Рисунок 
3).  

Маркерной филой для хищников яв-
ляется Fusobacteriota. В нашем исследова-
нии бактерии филы Fusobacteriota отсут-
ствовали у щенков (особи D2, D3, D4) и у 
некоторых собак с жидким стулом (D9 и 
D11). Известно, что доля Fusobacteriota 
снижается при диетах со значительным 
количеством пищевых волокон [6]. Также 
представленность их невысока при корм-
лении сухими кормами независимо от 
сбалансированности и дороговизны кор-
ма. Однако при включении сырого мяса в 
рацион собак и волков, Fusobacteriota со-
ставляют очень заметную долю в микро-
биоме [19]. Несмотря на то, что Fusobac-
teriota могут обитать в растительных во-
локнах (свекла), эта группа положительно 
коррелирует с питанием сырыми мясо-
продуктами, исчезая при кормлении тер-
мически обработанными продуктами [11]. 
В отличие от людей, для которых Fuso-
bacterium spp. является неблагоприятным 

микроорганизмом, ассоциированным с 
колоректальным раком, заболеваниеми 
десен [20], для собак эти группы не кор-
релируют с заболеваниями [9].  

Филум Firmicutes представлен семей-
ствами Lactobacillaceae, Veillonellaceae, 
Clostridiaceae, Peptostreptococcaceae и 
Lachnospiraceae. Среди филума домини-
ровали представители семейства Lactoba-
cillaceae.  Наиболее представленные рода 
Lactobacillus, Limosilactobacillus, Ligalac-
tobacillus, Weissella и Streptococcus из-
вестны своим пробиотическим потенциа-
лом (Рисунок 4).  Отдельное внимание мы 
уделили доминированию в микробиоме 
ОТЕ Streptococcus. При уточнении их 
видовой принадлежности в базе данных 
через RefSeq, оказалось, что они принад-
лежат непатогенным видам Streptococcus 
bovis/Streptococcus equinus, которые отно-
сятся к молочнокислым бактериям. 

Семейство клостридий Veillonellaceae, 
а именно Megasphaera и Megamonas, как 
резидентная микрофлора кишечника, про-
дуцирует важные для пищеварения корот-
коцепочечные жирные кислоты. Другими 
семействами этого класса являлись сво-
бодноживущие клостридии семейств 
Clostridiaceae (Clostridium), Peptostrepto-
coccaceae (Peptoclostridium, Romboutsia, 
Terrisporobacter) и Lachnospiraceae 
(Blautia). Основной их функцией является 
продукция важных для кишечника орга-
нических кислот – ацетата, бутирата, лак-
тата, пирувата. Blautia – анаэробы с про-
биотическими характеристиками, широко 
встречающиеся в фекалиях и кишечнике 
млекопитающих [21]. Семейство Erysipe-
lotrichaceae представлено доминирующи-
ми родами Turicibacter, Allobaculum, 
Holdemanella, Dubosiella, Faecalibaculum, 
Catenibacterium и Erysipelatoclostridium, 
важными для метаболизма и гомеостаза 
кишечника хозяина. Так, например, 
штаммы бактерии Turicibacter способны к 
разным типам трансформации желчных 
кислот, влияя на обмен холестерина [22].  

Actinobacteriota принадлежали двум 
классам и семействам Eggerthellaceae, 
Atopobiaceae, Bifidobacteriaceae, Dermab-
acteraceae, Coriobacteriaceae, Intrasporan-
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giaceae, Micrococcaceae. Представители 
доминирующего семейства Bifidobacteri-
aceae представлены родом Bifidobacte-
rium, а Coriobacteriaceae – типичными 
обитателями кишечника, родами Collin-
sella, Muricaecibacterium и Slackia. 

Протеобактерии составляли 2,7% от 
общего количества выявленных ОТЕ. У 
исследуемых животных обнаружены 
представители порядка Enterobacterales 
(Escherichia-Shigella), их присутствие в 
основном коррелировало с диареей и ще-
нячьим возрастом. Классические обитате-
ли кишечника - Parasutterella, Sutterella 
(Burkholderiales) и другие бактерии встре-
чались спорадически. По данным наших 
исследований выявлено, что бактерии 
видов Sutterella чаще встречались в мик-
робиоме собак от 2 лет и более, Para-
sutterella - у щенят до года. 

Представленность Bacteroides в ки-
шечнике собак иркутского приюта была 
невысока, нами отмечены представители 
семейств Prevotellaceae, Sphingobacteri-
aceae, Bacteroidaceae, Muribaculaceae, 
Weeksellaceae, Tannerellaceae и нового 
семейства Bacteroidales_unclassified, по 
молекулярно-биологическим данным ха-
рактерного также для кишечника челове-
ка. 

Бактерии филы Campylobacterota при-

сутствовали только у щенков и у двух 
собак с расстройством кишечника 
(Campylobacter upsaliensis). Предположи-
тельно, расстройство пищеварения двух 
взрослых животных связано с нарушения-
ми иммунной системы и оппортунистиче-
ской инфекцией – кампилобактериозом. В 
кишечниках щенков найдено небольшое 
количество последовательностей бакте-
рий Helicobacter canicola, которые явля-
ются «энтерогепатическими», то есть 
участвующими в циркуляции желчных 
кислот. 

Использование статистических мето-
дов подтвердило значимое изменение 
микрофлоры кишечника при диарее. 
Микробиом животных с признаками диа-
реи содержал меньшую долю представи-
телей родов Faecalibacterium и Blautia, а 
также бактерий Peptacetobacter hiranonis 
(Таблица 2). Интерпретацию результата 
индекса дисбиоза следует проводить 
наряду с уровнями отдельных бактери-
альных таксонов, особенно C. hiranonis 
(=Peptacetobacter hiranonis), поскольку 
снижение последнего является основным 
фактором, способствующим аномальному 
микробиому [12].  

Широко распространенная в микро-

ОТЕ Царство;Филум;Класс;Порядок;Род; вид 
Норма 
(n=6), 

% 

Диарея 
(n=3), 

% 

002 
Bacteria; Firmicutes;Bacilli; Lactobacillales; Lactobacillaceae; 

Lactobacillus; Lactobacillus johnsonii 
5,0 22,0 

008* 
Bacteria;Firmicutes;Clostridia; Lachnospirales; Lachnospirace-

ae; Blautia; Blautia luti 
7 0,1 

015* 
Bacteria; Bacillota; Clostridia; Eubacteriales;   Peptostreptococ-

caceae; Peptacetobacter ;Peptacetobacter hiranonis 
1 0,2 

054* 
Bacteria; Firmicutes;Clostridia; Oscillospirales;Ruminococca-

ceae; Faecalibacterium; Faecalibacterium prausnitzii 
0,18 0,0 

024 
Bacteria; Firmicutes; Bacilli; Erysipelotrichales; Erysipelotri-

chaceae; Holdemanella; Holdemanella hominis 
0,3 0,0 

047 
Bacteria; Firmicutes; Clostridia; Lachnospirales; Lachnospi-

raceae; Unclassified 
0,2 0,0 

Таблица 2 – Различия в представленности бактерий микробиома в группах жи-
вотных с признаками нормального пищеварения и его отклонениями. Анализ 

выполнен с помощью парного теста Манна-Уитни, p≤0,05 

*используются для определения дисбиоза кишечника 
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биоме кишечника исследуемых собак 
бактерия Lactobacillus johnsonii значи-
тельно больше выявлялась у собак с при-
знаками диареи. По-видимому, этот вид 
самый устойчив к расстройству кишечни-
ка, он компенсирует или возникает как 
ответ на нарушения при дисбиозе. Боль-
шое количество исследований показыва-

Рисунок 4 – Состав микробиоты кишечника собак на уровне родов и семейств.  
Звездочками помечены особи с расстройством стула. 

ет, что L. johnsonii проявляет следующие 
полезные способности: противовоспали-
тельные, иммуномодулирующие, баланс 
кишечной микрофлоры и защита кишеч-
ного барьера [23].  

Обобщая данные, следует отметить, 
что в нашем исследовании выявлено зна-
чительное количество молочнокислых 
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бактерий в кишечнике собак, по сравне-
нию с литературными данными [1, 2]. Мы 
предполагаем, что состав корма Дилли 
способствует стимуляции роста этой 
группы бактерий. Известно, что пребио-
тиком для молочнокислых бактерий явля-
ется клетчатка, которая присутствует в 
рационе собак приюта в достаточном ко-
личестве. Здесь мы в очередной раз ви-
дим подтверждение правил Бейеринка, 
касающихся экологии микроорганизмов: 
«Все повсюду, но среда определяет». Ис-
ходя из доминирования Lactobacillales, 
возникает и уменьшение характерной, 
маркерной для кишечника хищников 
Fusobacteriota. Ранее показано, что добав-
ление кефира в рацион собак значительно 
редуцировало присутствие Fusobacteriota 
в микробиоме кишечника [24]. Отече-
ственные исследования подтвердили этот 
факт, и численность фузобактерий умень-
шилась в результате добавления в рацион 
соответствующей биодобавки, вероятно, 
содержащей молочнокислые бактерии 
[15].  

Наши результаты, как и анализ лите-
ратуры, показывают, что состав и функ-
ции бактерий кишечной микробиоты ис-
следованных собак может очень варьиро-
вать в зависимости от состава корма. По-
видимому, кишечная микрофлора этой 
группы млекопитающих очень пластична 
и к определению дисбиоза у собак надо 
подходить очень аккуратно. В нашем ис-
следовании, дисбиоз отличалось более 
низкими индексами видового разнообра-
зия. Преобладание сложно-
углеводоводной диеты сопровождалось 
доминированием бактерий семейства Lac-
tobacillaceae в микробиоме всех особей и 
нетипично малой представленностью 
Fusobacteriaceae. Таксономическое разно-
образие микробиома щенков и собак с 
диареей было несколько ниже здоровых 
взрослых животных. Бактерии родов 
Blautia, Faecalibacterium и вида Peptaceto-
bacter hiranonis у собак с диарей были 
менее представлены, что согласуется с 
общепринятым представлением о дисбио-
зе кишечной микробиоты собак.  

 

ВЫВОДЫ / CONCLUSION 
Изучение состава кишечника живот-

ных в зависимости от физиологических 
особенностей и питания всегда интересно 
для клинической практики. Бактерии осу-
ществляют ферментативные процессы, 
ведущие к производству ценных пита-
тельных или сигнальных молекул. Пони-
мая, что текущая политическая ситуация 
не позволяет отечественной ветеринарии 
использовать секвенирование нового по-
коления для животных в должном объе-
ме, мы предлагаем использовать наши 
данные для последующей разработки и 
внедрения методик количественной поли-
меразной цепной реакции на отдельные 
группы микроорганизмов.   
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ABSTRACT 
Metabarcoding research of the domestic 

animal intestines is relevant for veterinary 
medicine. The effect of feeding and food 
additives on its gut microbiome is of both 
applied and fundamental significance and 
demonstrates the stimulation of the various 
groups of bacteria development. The objec-
tive of our work is to study the effect of the 
domestic complete pet feed Dilly on the mi-
crobial community of the dogs’ intestines in 
breeding kennel of Irkutsk. The microbiome 
composition was determined in 12 animals 
of different ages having used Illumina MiS-
eq amplicon sequencing of the V3-V4 region 
of 16S rRNA. Rates diversity had been 
adapted to evaluate the affluence and promi-
nence of Bacterial operational and taxonom-
ic units and nonparametric Mann-Whitney 
criteria (correlative test, p≤0,05) used to 
evaluate the certainty value of the difference 
of operational and taxonomic unit percent-
age in different physiological groups. All in 
all, 147150 the 16S rRNA gene fragment 
sequences were obtained. The dominant bac-
teria turned out to be the phyla Firmicutes, 
Actinobacteriota, Bacteroidota, and Proteo-
bacteria. The animals that had been under 
research had almost no Fusobacteriota bacte-
ria - markers of a diet with a predominance 
of raw meat (predation). The Firmicutes 
phylum included bacteria from five families. 
The most numerous families among the Fir-
micutes were the Lactobacillaceae bacteria. 
Representatives of seven families were ob-
served among Actinobacteriota bacteria, of 
which Bifidobacteriaceae predominated. 
Proteobacteria of the Enterobacterales order 
and Burkholderiales made up a small propor-
tion of the entire community and depended 
on the animal age. The research result could 
be used in perspective to enlarge knowledge 
about the digestive process in an omnivorous 
animal of the wolf pack. These animals have 
a more or less flexible microbiome, which 
has several variants of normal composition. 
There predominated lactic acid bacteria in 
the microbial communities of the dogs’ in-
testines, which consumed feed that contained 

coarse dietary fibers. In its turn, lactic acid 
bacteria reduced the number of Fusobacteri-
ota. 
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