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РЕФЕРАТ 
Целью исследований явилось оценка микробиоценоза кишечника телят при 
расстройстве пищеварения. Для экспериментальной работы было сформиро-
вано 2 группы молодняка айрширской породы в возрасте от 5 до 10 дней. В 
первую группу вошли 6 здоровых телят, во вторую – 6 больных диареей. От 
животных из прямой кишки отбирали пробы фекалии и исследовали молеку-
лярно-генетическим методом. Изменения микробиома при диарее сопровож-

дались увеличением общей микробной массы в кишечном содержимом (на 1×108,2), 
что указывало на активизацию размножения бактерий и неспособность организма 
подавлять их рост. В структуре фекальной микробиоты здоровых телят, 78,3% от 
общего количества микробной ДНК приходилось на нормофлору, а у больных, дан-
ный показатель составил 49,1%. В микробиоте телят с диареей наблюдалось увели-
чение потенциально-патогенных видов до 50,9 абс.%. Из патогенных и условно-
патогенных микроорганизмов росла концентрация бактерии семейства Enterobacteri-
aceae на 7,36 абс. %, Sneathia spp., Leptotrichia spp., Fusobacterium spp.  на 21,47 абс. 
%, Staphylococcus spp. на 0,01 абс.%. Так же отмечался рост представителей нормо-
флоры: Lachnobacterium spp., Clostridium spp. и Lactobacillus spp. Увеличение кон-
центрации молочнокислых микроорганизмов в фекальной микробиоте у больных 
телят, по видимости было связано с нарушением усвоения лактозы. Возможным пус-
ковым механизмом заболевания у исследуемых животных явилась дисфункция орга-
нов пищеварения, а изменения микробиоты произошло на фоне формирования бла-
гоприятной среды для определенных групп микроорганизмов. Таким образом, полу-
ченные данные позволят разработать методы коррекции микробиома и снизить риск 
развития патологий ЖКТ у крупного рогатого скота. 
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ВВЕДЕНИЕ / INTRODUCTION 
В современном молочном скотоводстве 

наблюдается тенденция снижения есте-
ственной резистентности у животных. В 
первую очередь это обусловлено различ-
ными метаболическими нарушениями. 
Вследствие дисфункции обменных про-
цессов в организме матери их негативное 
воздействие проявляется уже на началь-
ном этапе эмбрионального развития [1, 2, 
3]. В результате может наблюдаться внут-
риутробная гибель или рождение ослаб-
ленного потомства [4, 5]. 

Ранний постнатальный период пред-
ставляет собой критический этап в онто-
генезе. Сразу после появления на свет 
организм активно приспосабливается к 
окружающей среде, происходит заселе-
ние слизистых оболочек и кожных покро-
вов, включая органы пищеварения, разно-
образными микроорганизмами [6, 7]. В 
первые дни постнатального развития мик-
роорганизмы, попадающие в организм 
через ротовую полость, формируют слож-
ную экосистему желудочно-кишечного 
тракта (ЖКТ) и оказывают значительное 
влияние на жизнеспособность и будущее 
здоровье потомства [8]. 

Микробиота ЖКТ представляет собой 
сложный биоценоз, включающий в себя 
разнообразные микроорганизмы, такие 
как бактерии, грибы, простейшие и т.д., 
которые сосуществуют в симбиозе, обес-
печивая гармоничное функционирование 
пищеварительной системы. Нарушение 
баланса микроэкологии, известное как 
дисбактериоз, может быть связано с раз-
личными заболеваниями органов пищева-
рения, а восстановление нормальной мик-
робиоты играет первостепенную роль в 
выздоровлении. Исследования в этой об-
ласти показывают тесную связь состава 
фекального микроценоза с состоянием 
здоровья, однако остается неясным, как 
именно микробный пейзаж изменяется 
при различных патологиях ЖКТ [9, 10]. 
Поэтому, изучение роли микробиоты у 
телят, страдающих диареей, представляет 
собой значимый этап в понимании этио-
патогенеза данного заболевания. Полу-
ченные данные помогут спрогнозировать 

исход патологии и разработать стратегию 
управления микробным сообществом. 

Цель исследований – изучить особен-
ности микробиоценоза кишечника телят 
при расстройстве пищеварения, которое 
сопровождается диареей. 

Результаты проведенного исследова-
ния представляют собой часть работы, по 
изучению воздействия микробиома родо-
вых путей матери, а также характеристик 
молозива на формирование микробиоце-
ноза ЖКТ потомства. 

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ /  
MATERIALS AND METHODS 

Исследования проведены в 2024 году 
на молочно-товарной ферме ООО 
«Небдинский» Корткеросского района 
Республики Коми. Хозяйство специализи-
руется на разведении айрширского скота 
со средней продуктивностью 8 тыс. кг 
молока в год. Для экспериментальной 
работы было сформировано 2 группы 
телят в возрасте от 5 до 10 дней. Молод-
няк находился в одинаковых условиях 
содержания и кормления. В первую груп-
пу вошли телята (n=6), не имеющие каких
-либо клинических отклонений, во вто-
рую (n=6) – с признаками диареи. От всех 
животных из прямой кишки при помощи 
стерильной одноразовой ложки Фолькма-
на проводили отбор фекалии. Пробы по-
мещали в пробирку типа «Эппендорф» с 
транспортной средой «Стор-М» (ООО 
«ДНК-Технология» г. Москва). 

Микробиом ЖКТ изучали молекулярно
-генетическим методом, для чего пробы 
фекалий гомогенизировали путем встря-
хивания, центрифугировали при 15 тыс. 
об. в течение 10 минут, надосадочную 
жидкость удаляли и отбирали 0,1 г осад-
ка. Выделение ДНК проводили с исполь-
зованием набора «Проба-НК-
Плюс» (ООО «ДНК-Технология», г. 
Москва) согласно инструкции производи-
теля. Исследование микробиома осу-
ществляли путем постановки ПЦР в ре-
альном времени с применением тест-
системы Фемофлор® 16 (ООО «ДНК-
Технология», г. Москва). Реакцию прово-
дили на детектирующем амплификаторе 
«ДТлайт 4S1» в режиме, рекомендован-
ном производителем для данного набора. 
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Специфичность генотипирования прове-
ряли контрольными образцами, входящи-
ми в состав диагностического комплекса. 

 Статистический анализ проведен пу-
тем вычисления средней арифметической 
и стандартной ошибки, достоверность 
различий сравниваемых величин установ-
лена при применении t-критерия Стью-
дента с использованием пакета программ 
Microsoft Office Excel.  

РЕЗУЛЬТАТЫ / RESULTS 
Количественная характеристика мик-

робиоценоза ЖКТ здоровых и с клиниче-
скими признаками диареи телят представ-
лена в таблице 1. 

Согласно молекулярно-
генетическому анализу, изменения мик-
робиома при расстройстве пищеваре-
ния, сопровождалось увеличением об-
щей микробной массы в кишечном со-
держимом (на 1×108,2), что указывает на 
активизацию скорости размножения 
бактерий и не способностью организма 
животного подавлять их чрезмерный 
рост. 

На фоне диареи у телят происходили 
выраженные изменения количественно-
го состава кишечной микрофлоры. Так 
у больных животных, в фекальной мик-
робиоте регистрировали большее коли-
чество ДНК-последовательностей, при-
надлежащих бактериям Lactobacillus spp. 
(на 106,70), Streptococcus spp. (на 104,22), 
Staphylococcus spp. (на 103,78; P≤0,001), 
Eubacterium spp. (на 105,73), Sneathia spp., 
Leptotrichia spp., Fusobacterium spp. (на 
108,03), Mobiluncus spp., Corynebacterium 
spp. (на 105,29), Atopobium vaginae (на 
101,01) и сем. Enterobacteriaceae (на 106,79). 
У здоровых телят микробиоценоз содер-
жимого конечного отдела толстой кишки 
характеризовался большим количеством 
бактерий рода Gardnerella vaginalis, 
Prevotella bivia, Porphyromonas spp. (на 
107,44), Lachnobacterium spp., Clostridium 
spp. (на 107,95), Peptostreptococcus spp. (на 
105,65) и дрожжеподобных грибов Candida 
spp. (на 103,49). Вероятно, уменьшение 
концентрации данных микроорганизмов 
у больных телят связано с ускорением 
роста других бактерий, которые способ-

ны конкурировать с ними за субстрат и 
подавлять их размножение. В частно-
сти, увеличение количества лактобакте-
рий препятствует размножению 
дрожжеподобных грибов. 

В результате анализа относительной 
структуры фекальной микробиоты уста-
новлено (таблица 2), что у здоровых 
телят представители нормофлоры ЖКТ 
составляют 78,29% от общего количе-
ства микробной ДНК, а у животных, с 
признаками диареи, этот показатель 
снижается до 49,14%. У больного мо-
лодняка перераспределение бактериаль-
ной массы направлено в сторону увели-
чения условно-патогенных и патоген-
ных видов. Так, патогенные и условно-
патогенные представители ЖКТ при 
физиологическом состоянии организма 
составили 21,71 абс.%, а при патологии 
переваривания корма 50,86 абс.%. В 
частности, из потенциально-патогенных 
микроорганизмов в фекальной микрофло-
ре у больных телят отмечалось увеличе-
ние бактерий семейства Enterobacteri-
aceae на 7,36 абс.%, родов Sneathia spp., 
Leptotrichia spp., Fusobacterium spp. на 
21,47 абс.% (P≤0,05) и Staphylococcus 
spp. на 0,01 абс.% (P≤0,05). Имеющиеся 
литературные данные свидетельствуют, 
что кишечный тракт новорождённых те-
лят быстро колонизируют различные 
микроорганизмы, такие как энтеробакте-
рии, клостридии, фузобактерии и энтеро-
кокки. При дисфункции ЖКТ данные бак-
терии способны вызывать раздражение 
кишечника и приводить к развитию диа-
реи [11, 12]. 

У животных с клиническими призна-
ками болезни среди нормофлоры так же 
отмечалось увеличение бактерий рода 
Lachnobacterium spp., Clostridium spp. 
(на 12,16 абс.%; P≤0,05) и Lactobacillus 
spp. (на 4,91 абс.%). Как известно, в 
практике для профилактики и терапии 
диареи у животных используются про-
биотических культуры Lactobacillus, 
которые синтезируют вещества, ингиби-
рующие рост других микробных клеток, 
такие как органические кислоты, пере-
кись водорода, диацетил, этанол и т.д. 
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Таблица 1 – Количественная характеристика микрофлоры кишечника телят 
(ДНК-геномов 1×10

х
/г) 

Показатель 

Группа телят 
Разница 

(х) здоровые 
(n=6) 

больные 
(n=6) 

Общая бактериальная масса 8,13±7,70 8,47±8,29 8,20 

Gardnerella vaginalis, Prevotella bivia, Porphy-
romonas spp. 

8,05±7,60 7,93±7,81 7,44 

Eubacterium spp. 5,59±5,39 5,97±5,63 5,73 

Lactobacillus spp. 6,20±5,82 6,82±6,57 6,70 

Megasphaera spp., Veillonella spp., Dialister 
spp. 

6,99±6,88 6,67±6,32 6,71 

Lachnobacterium spp., Clostridium spp. 7,41±6,99 8,06±7,89 7,95 

Peptostreptococcus spp. 5,94±5,66 5,63±5,19 5,65 

сем.Enterobacteriaceae 7,24±6,90 7,37±7,01 6,79 

Mobiluncus spp., Corynebacterium spp. 4,64±4,05 5,38±5,04 5,29 

Atopobium vaginae 0,85±0,79 1,24±1,10 1,01 

Sneathia spp., Leptotrichia spp., Fusobacterium 
spp. 

6,60±6,27 8,05±7,90 8,03 

Streptococcus spp. 4,78±4,68 4,88±4,46 4,22 

Staphylococcus spp. 2,85±2,46 3,82±3,11 3,78*** 

Candida spp. 3,81±3,53 3,54±3,05 3,49 

Примечание: различия достоверны ***Р≤0,001 

[13, 14]. Метаболическая активность 
лактобактерий предотвращает рост и 
размножение условно-патогенных и 
патогенных видов, и играет важную 
роль в развитии и стабильности кишеч-
ной микробиоты [15]. 

Однако полученные нами данные, 
свидетельствуют, что при диарее у те-
лят происходит рост числа лактобацилл. 
Схожую динамику наблюдали Slanzon 
G.S. et al. [16]. Согласно указанному 
исследованию, лактобациллы чаще 
встречается в фекальной микробиоте 
телят с заболеваниями органов пищева-
рения. По всей видимости, активизация 
размножения лактобактерий при диарее 
обусловлена нарушением усвоения лак-

тозы в ЖКТ, которая является основ-
ным питательным субстратом для мо-
лочнокислых организмов. Стоит отме-
тить, что у телят в период до двухне-
дельного возраста, диарея, как правило, 
возникает вследствие диспепсии, т.е. по 
причине нарушения секреторной функ-
ции ЖКТ. Исходя из этого, можно пред-
положить, что именно дисфункция ор-
ганов пищеварения является пусковым 
механизмом заболевания у телят в дан-
ный период выращивания, а активиза-
ция и изменение состава микробиоты 
происходит на фоне формирования бла-
гоприятной среды для отдельных групп 
микроорганизмов. 
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Таблица 2 – Структура микрофлоры кишечника телят, абс.% 

Микроорганизмы Здоровые 
(n=6) Больные (n=6) Разница 

Нормальная микрофлора 
Gardnerella vaginalis, Prevotella 
bivia, Porphyromonas spp. 59,17±8,75 13,61±6,13 -45,55*** 

Eubacterium spp. 0,18±0,12 1,47±1,04 1,29 
Lachnobacterium spp., Clostridium 
spp. 13,69±3,48 25,86±3,47 12,16* 

Lactobacillus spp. 1,07±0,36 5,98±4,46 4,91 
Megasphaera spp., Veillonella spp., 
Dialister spp. 4,18±1,19 2,22±0,54 -1,96 

Патогенные и условно-патогенные микроорганизмы 

Peptostreptococcus spp. 0,37±0,19 0,47±0,33 0,10 

сем.Enterobacteriaceae 17,07±7,15 24,43±12,45 7,36 
Mobiluncus spp., Corynebacterium 
spp. 0,03±0,0001 0,20±0,14 0,17 

Atopobium vaginae 0,01±0,0001 0,01±0,0001 0,00 
Sneathia spp., Leptotrichia spp., 
Fusobacterium spp. 4,19±2,74 25,66±9,79 21,47* 

Streptococcus spp. 0,03±0,02 0,08±0,05 0,04 

Staphylococcus spp. 0,005±0,0001 0,010±0,0001 0,005* 

Candida spp. 0,010±0,0001 0,004±0,0001 0,006 

Примечание: различия достоверны *Р≤0,05; ***Р≤0,001 

ВЫВОДЫ / CONCLUSION 
В содержимом конечного отдела ки-

шечника здоровых и имеющих признаки 
диареи телят наблюдаются количествен-
ные различия в составе отдельных групп 
микроорганизмов. На фоне расстройства 
пищеварения происходит увеличение 
концентрации как представителей нормо-
флоры, так и вредных для ЖКТ микроор-
ганизмов, однако сдвиг направлен пре-
имущественно в сторону потенциально-
патогенных видов. Наблюдаемый рост 
симбионтной микрофлоры, в виде лакто-
бацилл, способных подавлять представи-
телей нежелательной микробиоты, по 
видимости обусловлен нарушением усво-
ения углеводов, и свидетельствует о сек-
реторной дисфункции органов пищеваре-
ния. Результаты исследования имеют 

важное значение для формирования стра-
тегии прогнозирования функционально-
сти микробных сообществ, как в норме, 
так и при различных заболеваниях. Полу-
ченные данные позволят разработать эф-
фективные методы коррекции микробио-
ма и снизить риск развития патологий 
желудочно-кишечного тракта у крупного 
рогатого скота. 

 
CHANGES IN THE INTESTINAL 

MICROBIOME IN CALVES WITH  
DIARRHEA 

Nikolayev S.V. *– PhD, Senior Re-
searcher (ORCID 0000-0001-5485-4616); 
Filatov A.V. – PhD, Senior Researcher 
(ORCID 0000-0003-4557-844x); Bes-
solitsyna E.A. – PhD, Senior Researcher 
(ORCID 0000-0002-5582-1709) 



Международный вестник ветеринарии, № 2, 2025 г. 

 

 17 

A.V. Zhuravsky Institute of Agrobiotech-
nology of the Komi Scientific Center of the 
Ural Branch of the Russian Academy of Sci-
ences 

 
*semen.nikolaev.90@mail.ru 
 

ABSTRACT 
The aim of the research was to evaluate 

the microbiocenosis of the intestines of 
calves with digestive disorders. For experi-
mental work, 2 groups of young Ayrshire 
cattle aged from 5 to 10 days were formed. 
The first group included 6 healthy calves, 
and the second group included 6 patients 
with diarrhea. Faeces were obtained from 
animals from the rectum and examined using 
the molecular genetic method. Changes in 
the microbiome during diarrhea were accom-
panied by an increase in the total microbial 
mass in the intestinal contents (by 1× 108.2), 
which indicated the activation of bacterial 
reproduction and the inability of the body to 
suppress their growth. In the structure of the 
fecal microbiota of healthy calves, 78.3% of 
the total amount of microbial DNA was ac-
counted for by the normoflora, and in pa-
tients this indicator was 49.1%. In the micro-
biota of calves with diarrhea, an increase in 
opportunistic and pathogenic species was 
observed to 50.9 abs.%. Of the undesirable 
microorganisms, the concentration of Enter-
obacteriaceae bacteria increased by 7.36 
abs.%, Sneathia spp., Leptotrichia spp., 
Fusobacterium spp. by 21.47 abs.%, Staphy-
lococcus spp. by 0.01 abs.%. There was also 
an increase in representatives of the 
normoflora: Lachnobacterium spp., Clostrid-
ium spp. and Lactobacillus spp. An increase 
in the concentration of lactic acid microor-
ganisms in the fecal microbiota of sick 
calves is probably associated with impaired 
lactose absorption. A possible trigger of the 
disease in the calves under study is the dys-
function of the digestive system, and chang-
es in the microbiota occur against the back-
ground of the formation of a favorable envi-
ronment for certain groups of microorgan-
isms. The data obtained will make it possible 
to develop effective methods for correcting 
the microbiome and reduce the risk of gas-

trointestinal pathologies in cattle. 
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