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РЕФЕРАТ 
Пробиотики представляют собой микроорганизмы, которые обладают полез-
ными свойствами, способными оказывать благоприятное воздействие на орга-
низм-хозяина. Куры, свиньи и крупнорогатый скот представляют собой самых 
распространенных сельскохозяйственных животных по всему миру. В связи с 
этим поддержание микробного баланса кишечника является важной задачей 
для ветеринарии. Ранее было установлено, что для представителей родов Lac-

tobacillus и Bifidobacterium доказана пробиотическая эффективность, а Akkermansia и 
Faecalibacterium рассматриваются как пробиотики нового поколения.  Целью работы 
является сравнительный анализ кишечного микробиома кур, свиней и крупного рогатого 
скота на наличие и относительное содержание в нем пробиотических микроорганизмов. 
Первоначально было показано превалирование филумов бактерий Bacteroides, Firmicutes 
и Actinobacteria в кишечнике всех исследованных сельскохозяйственных животных. Са-
мым распространенным филумом, выделенным из образцов фекалий кур, оказался фи-
лум Firmicutes, в кишечном микробиоме коров и свиней доминировал филум Bacteroides. 
При анализе относительного содержания протеобактерий было установлено, что кишеч-
ный микробиом коров представлен бактериями классов Betaproteobacteria и Epsilonprote-
obacteria, а у свиней практически исключительно классом Epsilonproteobacteria. В про-
бах, полученных от свиней, поросят и кур, установлено доминирование бактерий рода 
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Lactobacillus над Bifidobacterium. Одновременное наличие пробиотических бактерий 
нового поколения – Faecalobacterium prausnitzii и Akkermansia muciniphila идентифици-
рованы только в образцах фекалий, полученных от коров, при этом относительная чис-
ленность бактерий Akkermansia muciniphila в 50,0 раз превышала число Faecalobacterium 
prausnitzii в образцах. В фекалиях свиней была идентифицирована бактерия Faecalobac-
terium prausnitzii, а в фекалиях кур Akkermansia muciniphila. Примечательно, что у поро-
сят возрастом 5-10 суток не было выявлено наличие пробиотиков нового поколения в 
кишечнике. 

ВВЕДЕНИЕ / INTRODUCTION 
Пробиотики представляют собой мик-

роорганизмы, которые обладают уникаль-
ными свойствами, способными оказывать 
благоприятное воздействие на организм-
хозяина [1]. В результате изучения осо-
бенностей жизнедеятельности полезных 
микроорганизмов кишечного тракта жи-
вотных и человека было установлено, что 
некоторые представители родов Lactoba-
cillus, Bifidobacterium, Saccharomyces, 
Enterococcus, Streptococcus, Pediococcus, 
Leuconostoc, Bacillus и Escherichia облада-
ют пробиотическими свойствами [2]. Са-
мыми распространенными бактериями-
пробиотиками принято считать штаммы 
бактерий родов Lactobacillus и Bifidobac-
terium [3]. Они способны влиять на мик-
робное соотношение кишечного тракта, 
активировать иммунную систему орга-
низма и оказывать антагонистическое 
воздействие на патогенную микрофлору 
[4].  

Совершенствование методов исследо-
вания микробиома кишечника позволило 
выявить и другие штаммы бактерий с 
пробиотическим потенциалом [5]. Такие 
микроорганизмы получили название про-
биотики нового поколения. К ним относят 
Akkermansia muciniphila, Faecalibacterium 
prausnitzii, Prevotella copri, Parabac-
teroides goldsteinii и некоторые другие [6]. 
Установлено, что новые пробиотические 
агенты способны оказывать прямое воз-
действие на биохимические и физиологи-
ческие показатели организма. Например, 
регулировать индекс массы тела, влиять 
на резистентность к инсулину, а также 
сокращать воспалительные процессы в 
кишечном тракте [7]. В связи с этим про-
биотические препараты активно внедря-
ются в сферы здравоохранения и ветери-

нарии, являясь безопасной альтернативой 
синтетических фармацевтических препа-
ратов и антибиотиков. 

Куры, свиньи и крупный рогатый скот 
– самые распространенные сельскохозяй-
ственные животные по всему миру [8]. 
Здоровье поголовья зависит от множества 
факторов, однако, состояние кишечного 
микробиома, зачастую становится опре-
деляющим. В связи с этим поддержание 
микробного баланса кишечника является 
важной задачей для ветеринарии. Так, 
например, дисбиоз кишечника кур может 
приводить к инфицированию птицы пато-
геном Salmonella enterica [9]. При этом 
включение в рацион пробиотических 
микроорганизмов позволяет сокращать 
заражение патогенными бактериями, в 
том числе и сальмонеллой [10]. Известно 
исследование, в котором доказано влия-
ние кишечной микробиоты свиней раз-
ных пород на формирование защитной 
функции эпителия кишечника [11]. А сек-
ретируемая кишечной микрофлорой урсо-
дезоксихолевая кислота способствует 
сокращению колик у телят, влияя на го-
меостаз желудочно-кишечного тракта 
[12]. 

В настоящее время отсутствуют лите-
ратурные данные о сравнительном анали-
зе кишечного микробиома сельскохозяй-
ственных животных (куры, коровы, сви-
ньи) по относительному содержанию как 
классических пробиотических бактерий, 
так и пробиотиков нового поколения. В 
связи с этим целью работы является срав-
нительный скрининг кишечного микро-
биома кур, свиней и крупного рогатого 
скота на наличие и относительное содер-
жание в нем пробиотических микроорга-
низмов. 
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МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ /  
MATERIALS AND METHODS 

В качестве объекта исследования вы-
ступали 90 образцов свежеотобранных 
фекалий от клинически здоровых коров 
(n=30), кур (n=30) и свиней (n=30). При 
исследовании содержимого кишечника 
коров и свиней использовали микробиоту 
телят возрастом 3-10 суток (n=10) и коров 
возрастом 2-2,5 года (n=20), а также поро-
сят возрастом 5-10 суток (n=10) и свиней 
на откорме возрастом 100-120 суток 
(n=20). 

ДНК из отобранных в стерильных 
условиях фекалий экстрагировали ком-
мерчески доступным набором Проба-ГС 
(ДНК-технология, Россия). ПЦР-анализ 
проводили на приборе «Bio-Rad CFX96» 
с добавление красителя SYBR Green. В 
пробирке объемом 0,2 мл смешивались 
следующие компоненты: деионизирован-
ная вода – 12 мкл; ДНК – 2 мкл; смесь 
праймеров – 2 мкл; 5X qPCRmix-HS 
SYBR+LowROX реакционная смесь 
(Евроген, Россия) – 4 мкл. Был использо-
ван следующий температурный цикл: 
первоначальный прогрев при 95 °С – 2 
мин; 38 циклов вида: денатурация при 95 
°С в течение 30 сек; отжиг праймеров при 
56 °С в течение 30 сек; элонгация цепи 
при 72 °С в течение 40 сек. Для анализа 
филумов и классов бактерий использова-
ли праймеры согласно Yun-Wen Yang, 
2015 [13]. Для анализа относительного 
содержания бактерий родов Lactobacillus 
и Bifidobacterium использовали ранее 
опубликованные праймеры [14,15]. Для 
исследования относительного содержа-
ния Akkermansia muciniphila и Faecalibac-
terium prausnitzii использовали самостоя-
тельно разработанные праймеры. При 
расчете относительного содержания бак-
терий с помощью параметра 2-ΔCt прово-
дили нормализацию к гену 16S rRNA в 
качестве референсного. 

РЕЗУЛЬТАТЫ / RESULTS 
Оценка кривых флуоресценции, полу-

ченных в результате амплификации об-
разцов со специфичными к филумам бак-
терий праймерами, позволила произвести 
анализ биоразнообразия филумов в ки-

шечном тракте сельскохозяйственных 
животных различных групп (рисунок 1). 

Было установлено, что доминирую-
щими филумами бактерий оказались Bac-
teroides, Firmicutes и Actinobacteria. При 
этом необходимо отметить, что предста-
вители Actinobacteria, в который входят 
представители рода Bifidobacterium, реже 
других бактерий встречались в данной 
выборке. Их процентное соотношение во 
всех исследуемых группах сельскохозяй-
ственных животных варьировала в преде-
лах 1,39-3,45%. Самым распространен-
ным филумом в образцах кала кур оказал-
ся Firmicutes (96,48%), что было выше в 
2,34 раза и 2,96 раза по сравнению с со-
держанием этого филума в фекалиях ко-
ров и свиней. Известно, что к этому филу-
му относятся пробиотические бактерии 
рода Lactobacillus.  Интересно, что пред-
ставители филума Bacteroides не были 
идентифицированы в образцах экскре-
ментов кур. В кишечном микробиоме 
коров и свиней филум Bacteroides преоб-
ладал над Firmicutes. Так, например, со-
держание Bacteroides в группе свиней 
составляло 65,40%, а Firmicutes – 32,60%. 

Также была проведена оценка обога-
щенности образцов фекалий, полученных 
от кур, коров и свиней классами про-
теобактерий, которые включают в себя 
множество условно-патогенных бактерий. 
Установлено, что кишечный микробиом 
коров был представлен бактериями клас-
сов Betaproteobacteria и Epsilonproteobac-
teria. При этом в образцах фекалий, полу-
ченных от свиней, был обнаружен только 
филум Epsilonproteobacteria и следы Gam-
maproteobacteria (рисунок 2). 

В таблице 1 представлены относи-
тельные значения распространенности 
филумов Deferobacteria, Saccharomycetes, 
Tenericutes и Verrucomicrobia в образцах 
фекалий кур, коров и свиней. Установле-
но, что представители типа Deferobacteria 
выявлены только в кишечном микробио-
ме свиней (0,005±0,003%). При этом бак-
терии филумов Tenericutes и Verrucomi-
crobia повсеместно распространены во 
всех исследуемых группах сельскохозяй-
ственных животных, однако, в образцах 



Международный вестник ветеринарии, № 2, 2025 г. 

 

 23 

Рисунок 1 – Распространенность филумов в кишечном микробиоме животных 
различных групп. * различия с группой «Коровы» и «Свиньи» статистически  

достоверное (р<0,05). 

Рисунок 2 – Распространенность классов протеобактерий в кишечном  
микробиоме сельскохозяйственных животных различных групп. * различия с группой 

«Куры» статистически достоверное (р<0,01); ** различия с группой «Куры»  
статистически достоверное (р<0,001). 

кала коров значение относительного со-
держания Verrucomicrobia было наиболь-
шим в выборке и составило 
3,897±3,892%. Класс Saccharomycetes был 
идентифицирован только в образцах, по-

лученных от коров (2,733±2,632%) и сви-
ней (0,076±0,034%). Кишечный микро-
биом свиней содержал в своем составе 
представителей всех четырех филумов. 
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Таблица 1 – Распространенность филумов бактерий в кишечном  
микробиоме сельскохозяйственных животных 

Типы Куры Коровы Свиньи 

Deferobacteria - - 0,005 ±0,003% 

Saccharomycetes - 2,733 ±2,632% 0,076 ±0,034% 

Tenericutes 0,006 ±0,002% 0,003±0,002% 0,007 ±0,003% 

Verrucomicrobia 0,001±0,0005% 3,897±3,892% 0,001±0,0004% 

Рисунок 3 – Сравнительная диаграмма содержания бактерий рода Lactobacil-
lus и Bifidobacterium в образцах фекалий животных различных групп. * различия с 
группой «Поросята», «Свиньи», «Коровы», «Куры» статистически достоверное 

(р<0,01); ** различия с группой ««Поросята», «Телята», «Коровы» статистически 
достоверное (р<0,01). 

В результате анализа кривых флуорес-
ценции и расчета параметра 2-ΔCt удалось 
выявить относительную обильность бак-
терий родов Lactobacillus, Bifidobacte-
rium, Faecalobacterium prausnitzii и Akker-
mansia muciniphila в фекалиях здоровых 
свиней, кур и коров. 

На рисунке 3 представлена сравни-
тельная диаграмма содержания бактерий 
рода Lactobacillus и Bifidobacterium в об-
разцах фекалий животных различных 

групп. В фекалиях от свиней, поросят и 
кур установлено доминирование бактерий 
рода Lactobacillus над Bifidobacterium. 
При этом наименьшие значения в относи-
тельном количестве этих бактерий были 
характерны для поросят. Так, значения 2-

ΔCt для лактобактерий из кишечника поро-
сят был в 11,2 раз ниже этого показателя 
у свиней и в 9,6 раз у кур. Примечатель-
но, что кишечный микробиом коров и 
телят в отличие от свиней, поросят и кур 
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был обогащен представителями рода 
Bifidobacterium. 

В ходе проведенного анализа было 
установлено, что пробиотические бакте-
рии нового поколения Faecalobacterium 
prausnitzii и Akkermansia muciniphila иден-
тифицированы только в образцах фека-
лий, полученных от коров (таблица 2). 
При этом численность бактерий рода Ak-
kermansia muciniphila в 50,0 раз превыша-

ло число Faecalobacterium prausnitzii в 
образцах.  

В пробах фекалий, полученных от кур, 
телят и свиней, Faecalobacterium 
prausnitzii не были идентифицированы. В 
кишечном микробиоме взрослых свиней 
представители Faecalobacterium 
prausnitzii и  Akkermansia muciniphila об-
наружены не были. 

Таблица 2 – Распространенность Faecalobacterium prausnitzii и Akkermansia mucini-
phila в кишечном микробиоме сельскохозяйственных животных 

Группы животных 

2^ΔCt 

Akkermansia muciniphila Faecalobacterium 
prausnitzii 

Куры 0,031±0,031 - 

Коровы 

Телята 0,111 ±0,058* - 

Стельные 
Коровы 

0,005 ±0,004 0,0001±0,0001 

Свиньи 

Поросята - 0,0006±0,0004 

Свиньи от-
корм 

- - 

Примечание: * различия с группой «Поросята» и «Свиньи откорм» статистиче-
ски достоверное (р<0,01). 

ВЫВОДЫ / CONCLUSION 
В результате сравнительного скринин-

га кишечного микробиома кур, свиней и 
коров было установлено превалирование 
филумов Bacteroides, Firmicutes и Actino-
bacteria. Самым распространенным филу-
мом в образцах фекалий кур оказался Fir-
micutes, в кишечном микробиоме коров и 
свиней доминировал Bacteroides.  Анализ 
параметра 2-ΔCt позволил выявить относи-
тельное содержание пробиотичеких бак-
терий Lactobacillus spp., Bifidobacterium 
spp., Faecalobacterium prausnitzii и Akker-
mansia muciniphila. В фекалиях, получен-
ных от свиней, поросят и кур, установле-
но доминирование бактерий рода Lactoba-
cillus над Bifidobacterium. Одновременное 

наличие двух бактерий Faecalobacterium 
prausnitzii и Akkermansia muciniphila 
идентифицировано только в образцах 
фекалий, полученных от коров, при этом 
численность бактерий Akkermansia mu-
ciniphila в 50,0 раз превышало число 
Faecalobacterium prausnitzii в исследуе-
мых образцах. В фекалиях свиней была 
идентифицирована бактерия Faecalobac-
terium prausnitzii, а в фекалиях кур Akker-
mansia muciniphila. У поросят не было 
выявлено наличие пробиотических бакте-
рий нового поколения. Таким образом, 
необходимо учитывать присутствие но-
вых пробиотических агентов в микробио-
ме кишечника сельскохозяйственных жи-
вотных для разработки терапий на основе 
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этих бактерий, а также при изоляции про-
биотических бактерий из кишечника с 
целью создания коммерческих пробиоти-
ков. 
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ABSTRACT 

Probiotics are microorganisms that have 
beneficial properties that can have beneficial 
effects on the host organism. Chickens, pigs, 
and cattle are the most common farm ani-
mals around the world. In this regard, main-
taining the microbial balance of the gut is an 
important task for veterinary medicine. It 
was previously established that probiotic 
efficacy has been proven for representatives 
of the genera Lactobacillus and Bifidobacte-
rium, and Akkermansia and Faecalibacte-
rium are considered as probiotics of a new 
generation. The aim of the work is a compar-
ative analysis of the gut microbiome of 
chickens, pigs and cattle for the presence and 
relative content of probiotic microorganisms 

in it. Initially, the prevalence of phylum Bac-
teroides, Firmicutes, and Actinobacteria in 
the faeces of all the farm animals studied 
was shown. The Firmicutes phylum turned 
out to be the most widespread phylum isolat-
ed from chicken fecal samples, while the 
Bacteroides phylum dominated the gut mi-
crobiome of cows and pigs. When analyzing 
the relative content of proteobacteria, it was 
found that the intestinal microbiome of cows 
is represented by bacteria of the classes Be-
taproteobacteria and Epsilonproteobacteria, 
and in pigs almost exclusively by the class 
Epsilonproteobacteria. In the samples ob-
tained from pigs, piglets and chickens, the 
dominance of bacteria of the genus Lactoba-
cillus over Bifidobacterium was established. 
The simultaneous presence of probiotic bac-
teria of a new generation, Faecalobacterium 
prausnitzii and Akkermansia muciniphila, 
was identified only in faecal samples ob-
tained from cows, while the relative abun-
dance of bacteria Akkermansia muciniphila 
was 50.0 times higher than the number of 
Faecalobacterium prausnitzii in the samples. 
The bacterium Faecalobacterium prausnitzii 
was identified in pig faeces, and Akkerman-
sia muciniphila was identified in chicken 
faeces. It is noteworthy that the presence of 
new generation probiotics in the intestines 
was not detected in piglets aged 5-10 days. 
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