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РЕФЕРАТ 
Одной из характерных особенностей физиологии пи-
щеварения белой куропатки (Lagopus lagopus), являет-
ся увеличенный по сравнению с представителями дру-
гих семейств слепой отдел кишечника. Целью настоя-
щего исследования является анализ таксономического 
и метаболического состава микробиоты кишечника 

белой куропатки с использованием современных молекулярно-генетических методов, в 
частности NGS-секвенирования. Объектом исследования послужило содержимое под-
вздошной кишки и слепых отростков кишечника белой куропатки, добытой в зимний 
период на территории Малоземельской тундры Ненецкого автономного округа. Резуль-
таты исследований продемонстрировали целый спектр отличий, связанных с таксономи-
ческим и функциональным разнообразием микробиоты тонкой и толстой кишки белой 
куропатки. При этом в слепых отростках птиц отмечалось существенно более высокое 
количество бактерий с целлюлозолитическими свойствами (семейств Clostridia vadin-
BB60, Oscillospiraceae, Lachnospiraceae). Этот факт может представлять интерес в кон-
тексте поиска штаммов микроорганизмов для разработки биопрепаратов с пробиотиче-
скими и ферментативными свойствами. Также в кишечнике белой куропатки детектиро-
ваны представители условно-патогенной микробиоты (семейств Streptococcaceae и Heli-
cobacteraceae), часто вызывающей заболевания на фоне ослабления иммунитета. В сле-
пых отростках по сравнению с подвздошной кишкой наблюдалось более высокое коли-
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чество метаболических путей, ассоциированных с энергетическим обменом (FUC-
RHAMCAT-PWY (p≤0,005), FUCCAT-PWY (p≤0,001), GLUCUROCAT-PWY (p≤0,005)), 
антиоксидантной активностью (NAD-BIOSYNTHESIS-II (p≤0,005), PYRIDNUCSAL-
PWY, PYRIDNUCSYN-PWY, PYRIDOXSYN-PWY (p≤0,05)), биосинтезом витаминов и 
кофакторов. Результаты проведенных исследований указывают на значительный метабо-
лический потенциал микробиома кишечника белой куропатки, особенно его в слепых 
отростках. 

ВВЕДЕНИЕ / INTRODUCTION 
Белая куропатка (Lagopus lagopus) 

имеет широкий ареал обитания в север-
ных широтах, включая тундру и тайгу 
Северного полушария. Данный вид оби-
тает на открытых пространствах и тесно 
связан с кустарниковой растительностью, 
которая служит основным источником 
питания на протяжении всего года. В зим-
ний период куропатки находятся в крайне 
суровых климатических условиях, осу-
ществляют миграционные перемещения и 
сталкиваются с дефицитом растительного 
корма, а также с ухудшением его каче-
ственных характеристик. Зимой питание 
белой куропатки ограничено преимуще-
ственно несколькими видами ив и берез и 
зависит от зональных особенностей ареа-
ла обитания [1-3]. Наиболее привлека-
тельным для них является однолетний 
ивовый подрост диаметром 1,5-2,5 мм, 
при недоступности которого они перехо-
дят на питание веточками более крупных 
3-4-летних ивовых и чозениевых кустов. 
По данным А.В. Андреева [4], питатель-
ность зимнего корма зависит не только от 
его калорийности, но и от способности 
организма птицы его усваивать. Эффек-
тивность использования растительных 
кормов в зимний период белой куропат-
кой обеспечивается за счет особенностей 
пищеварительной системы, присущих 
тетеревиным, у которых имеется объеми-
стый зоб, хорошо развитый мускульный 
желудок и слепая кишка. В пищевари-
тельной системе куропаток имеется свое-
образный распределительный узел, где 
сходятся тонкая, слепая (два слепых от-
ростка) и прямая кишка. Все неперева-
ренное содержимое тонкой кишки про-
двигается в прямую кишку и выводится 
из нее в виде экскрементов. Жидкое со-
держимое поступает в слепую кишку для 
дальнейшего переваривания и всасыва-

ния. При этом слепая кишка занимает 
больше половины объема брюшной поло-
сти.  

Тем не менее, особенности пищеваре-
ния белой куропатки, обитающей в экс-
тремальных условиях Арктики, изучены 
фрагментарно, а имеющиеся данные не-
редко противоречивы, что подчеркивает 
необходимость детального исследования 
ее кишечного микробиома. Изучение со-
става и функциональных особенностей 
кишечной микробиоты является фунда-
ментальной основой для выделения пер-
спективных изолятов с пробиотическим 
потенциалом и последующего создания 
на их основе высокоэффективных кормо-
вых добавок для повышения продуктив-
ности и резистентности сельскохозяй-
ственных животных. 

Целью данного исследования являлось 
изучение таксономического и метаболи-
ческого состава микробиоты слепых от-
ростков и подвздошной кишки белой ку-
ропатки в зимний период с использовани-
ем молекулярно-генетического метода 
NGS-секвенирования. 

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ /  
MATERIALS AND METHODS 

Объектом исследования являлись об-
разцы содержимого подвздошной и сле-
пой кишки белой куропатки (n=3), добы-
тых в зимний период на территории био-
географического региона Малоземель-
ской тундры Ненецкого автономного 
округа. Образцы были отобраны с соблю-
дением асептических условий и заморо-
жены при температуре -20°C, после чего 
транспортированы в молекулярно-
генетическую лабораторию компании 
«БИОТРОФ» в криоконсервированном 
состоянии для дальнейшего анализа.  

Тотальную ДНК из исследуемых об-
разцов выделяли с использованием набо-
ра Genomic DNA Purification Kit 
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(«Fermentas, Inc.», Литва) согласно прила-
гаемой инструкции. Бактериальное сооб-
щество слепой и подвздошной кишки 
белой куропатки оценивали методом NGS
-секвенирования на платформе MiSeq 
(Illumina, Inc., США) с праймерами для 
V3-V4 региона гена 16S рРНК. В исследо-
ваниях использовалась следующая нук-
леотидная последовательность для прямо-
го праймера: 5’-
TCGTCGGCAGCGTCAGATGTGTATAA-
GAGACAGCCTACGGGNGGCWGCAG-
3’; для обратного праймера: 5’-
GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTG-
TATAAGAGACAGGACTACHVGGGTAT
CTAATCC-3’. ПЦР проводили при следу-
ющих условиях: 3 мин. при 95оС; 30 с. 
при 95оС, 30 с. при 55оС, 30 с. при 72оС 
(необходимо для удлинения последова-
тельности) (25 циклов); 5 мин. при 72оС 
(окончательная элонгация). Секвенирова-
ние осуществляли с реагентами для под-
готовки библиотек Nextera® XT IndexKit 
(Illumina, Inc.), Очистку продуктов поли-
меразной цепной реакции проводили реа-
гентом Agencourt AMPure XP производ-
ства (Beckman Coulter, Inc, США). Для 
выполнения секвенирования использовал-
ся набор MiSeq® ReagentKit v2 (500 цик-
лов) компании (Illumina, Inc). Оценку 
библиотеки осуществляли с применением 
набора для высокочувствительного ана-
лиза ДНК / High Sensitivity DNA Kit 
(Agilent, США) на приборе биоанализатор 
Agilent 2100 (Agilent, США). Максималь-
ная длина полученных последовательно-
стей составила 2½250 п. 

Биоинформатический анализ данных 
выполняли с помощью программного 
обеспечения QIIME2 v. 2020.8 (https://
docs.qiime2.org/2020.8/). Фильтрацию шу-
мовых последовательностей осуществля-
ли с применением встроенного в про-
граммный пакет QIIME2 метода DADA2. 
Данный метод интегрирует информацию 
о качестве в модель ошибок, что обеспе-
чивает устойчивость алгоритма к после-
довательностям более низкого качества. 
Таксономическую классификацию прово-
дили с помощью базы данных Silva 138.1 
(https://www.arb-silva.de/documentation/

release-138.1/). В прогнозировании функ-
циональных характеристик микробиомов 
на основании данных о их таксономиче-
ском составе была применена программа 
PICRUSt2. Выбранная программа исполь-
зует таксономические данные для генера-
ции функциональных профилей микроб-
ных сообществ, опираясь на базы данных 
KEGG (Kyoto Encyclopedia of Genes and 
Genomes) и MetaCyc для идентификации 
функциональных генов.  

Полученные данные подвергнуты ста-
тистическому анализу с применением 
программного пакета Microsoft Office 
Excel 2013. Статистическая значимость 
различий установлена при p<0,05 с при-
менением t-критерия Стьюдента. 

РЕЗУЛЬТАТЫ/ RESULTS 
При анализе микробного сообщества 

кишечника белой куропатки методом 
NGS-секвенирования было сгенерировано 
в общей сложности 55,193 последователь-
ностей гена 16S рРНК с медианой считы-
ваний 13,330; min = 10,673, max = 17,860. 
В составе микробиома содержимого ки-
шечника присутствовало 15 бактериаль-
ных филумов и суперфилумов, среди ко-
торых доминирующими были представи-
тели Firmicutes, Cyanobacteria и Bacteroi-
dota. На рисунке 1 представлен график 
пяти наиболее распространенных филу-
мов по средним значениям в группе. 
Представляется очевидным, что указан-
ные доминирующие бактерии играют 
ключевую роль в метаболизме основных 
компонентов рациона, таких как целлю-
лоза, гемицеллюлоза, крахмал, органиче-
ские кислоты и белки. Они преобразуют 
эти вещества в промежуточные энергети-
ческие субстраты, которые затем абсор-
бируются в кишечнике [5]. 

Между таксономическим составом 
слепых отростков и подвздошной кишки 
наблюдались ярко выраженные отличия, 
что, по-видимому, обусловлено их функ-
циональностью. Ранее сообщалось, что 
слепые отростки кишечника птиц вовле-
чены в процессы ферментации и расщеп-
ления клетчатки, а остальные отделы ки-
шечника (тощая, подвздошная кишка) – 
преимущественно участвуют во всасыва-
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нии воды и электролитов [6]. Установле-
но, что у тетеревиных птиц разложение 
клетчатки происходит в слепых кишках 
под действием секрета специальных же-
лез и бактериальной микробиоты. При 

этом согласно исследованиям Потапова 
[7], численность бактериальных микроор-
ганизмов в тонком отделе и слепых от-
ростках не различается. 

Рисунок 1 – Состав микробиома 
образцов содержимого кишеч-
ника птиц, на уровне наиболее 

представленных бактериальных 
филумов и суперфилумов (по 
данным NGS-секвенирования 
ампликонов гена 16S рРНК). 

По результатам NGS-секвенирования 
наиболее значимые отличия, детектируе-
мые между различными анализируемыми 
участками ЖКТ, наблюдались в представ-
ленности таксона Firmicutes: в слепых 
отростках кишечника в среднем их доля 

Рисунок 2 – Состав микробиома 
ЖКТ белой куропатки на уровне 

бактериальных семейств (по 
данным NGS-секвенирования 
ампликонов гена 16S рРНК). 

составляла 66,24±7,8%, а в подвздошной 
– 9,91±0,5%. Представители данного фи-
лума преимущественно играют важную 
роль в переваривании и усвоении компо-
нентов корма из рациона. Бактерии из 
филума Bacteroidota, чьи функции тради-
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ционно ассоциируются с ферментативны-
ми и метаболическими процессами [5], 
также продемонстрировали высокую кон-
центрацию в образцах из слепой кишки, в 
то время как в тонком кишечнике данные 
микроорганизмы не были обнаружены. 

Интересно, что в подвздошной кишке 
белой куропатки доминирующими были 
бактерии филума Cyanobacteria, где их 
среднее содержание составляло 
74,36±7,4%, в отличие от слепых отрост-
ков кишечника, в котором их концентра-
ция была минорной. Согласно имеющим-
ся данным, Cyanobacteria могут вступать 
в симбиотические отношения с другими 
микроорганизмами, что обеспечивает 
условия для формирования более разно-
образного микробиома и увеличивает его 
функциональность [5]. 

При более детальном рассмотрении, до 
уровня семейств, наблюдалась аналогич-
ная картина схожего микробного пейзажа 
(рис.2). В частности, следует отметить 
высокое содержание в слепой кишке цел-
люлозолитических бактерий семейства 
Clostridia vadinBB60, уровнь которых со-
ставлял 50,25±11,5%, при этом в тонком 
отделе ЖКТ они не были идентифициро-
ваны. Известно, что бактерии этого се-
мейства отвечают за метаболизм сложных 
углеводов и других органических ве-
ществ, содержащихся в корме, и произво-
дят различные короткие цепочки жирных 
кислот, которые могут использоваться 
организмом в качестве источника энер-
гии.  

Представители других целлюлозолити-
ческих бактерий, таких как семейства 
Oscillospiraceae и Lachnospiraceae, также 
были обнаружены в большем относитель-
ном количестве в слепой кишке по срав-
нению с тонким отделом. В частности, 
доля представителей Oscillospiraceae со-
ставляла в среднем 5,01±2,45% и 
1,82±2,57%, а таксона Lachnospiraceae 
4,84±0,27% и 0,67±0,95%, в содержимом 
слепых отростков и подвздошной кишки, 
соответственно [5]. В целом, высокое 
присутствие в слепой кишке бактерий с 
ферментативными свойствами в отноше-
нии различных питательных соединений, 

может свидетельствовать о более эффек-
тивном микробном метаболизме кормов, 
способствующему лучшему усвоению 
питательных веществ из корма, что осо-
бенно важно для видов птиц, питающихся 
растительной пищей. Высокое разнообра-
зие в кишечнике белой куропатки бакте-
рий с широким ферментативным и мета-
болическим потенциалом вызывает инте-
рес в аспекте выделения штаммов для 
поиска и разработки биопрепаратов-
пробиотиков с ферментативными свой-
ствами. 

В содержимом тонкой кишки, в отли-
чие от слепой, детектировались предста-
вители нежелательной микрофлоры, а 
именно Streptococcaceae и Helicobacter-
aceae, содержание которых составило 
5,67±6,38% и 5,09±7,2%, соответственно. 
В образцах химуса из слепых отростков 
бактерии семейства Helicobacteraceae 
обнаруживались в минорных количествах 
(0,24±0,34%), а Streptococcaceae отсут-
ствовали. Стоит отметить, что некоторые 
представители этих семейств могут обу-
словливать воспалительные заболевания 
ЖКТ (гастрит, энтерит, колит, язвенные 
поражения), особенно на фоне ослабления 
иммунитета.  

При проведении анализа для предска-
зания метаболических путей и функцио-
нальной аннотации с применением про-
граммного обеспечения PiCRUSt2, была 
получена информация о 318 различных 
последовательностей метаболизма 
(рисунок 3 и 4). Большая их часть, осо-
бенно детектируемых в образцах слепых 
отростков кишечника, были связаны с 
ферментативными свойствами, в частно-
сти с метаболическими путями усвоения 
питательных веществ.  

Как показано на рисунке 3, большее 
количество детектированных метаболиче-
ских путей, связанных с углеводным об-
меном, присутствовало в содержимом 
слепых отростков, в то время как у микро-
биоты химуса тонкого отдела кишечника 
преимущественно определялись пути де-
градации лактозы, галактозы и фенилаце-
тата (LACTOSECAT-PWY, PWY0-321). 
Известно, что среди тетеревиных птиц, 
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пищеварение у белой куропатки в боль-
шей степени зависит от активности мик-
роорганизмов. Подтверждением служат 
исследования некоторых авторов, соглас-
но которым в экскрементах белой куро-
патки содержание энергии было на 26-
40% ниже, чем у других представителей 
этого семейства [4]. На основании кос-
венных данных, включающих морфоло-
гическое строение, ферментативную ак-
тивность, химический состав содержимо-

го, а также динамику заполнения и опо-
рожнения слепых отростков, предполага-
ется, что в них происходит наиболее важ-
ный этап пищеварения у куропаток. 
Именно в данном отделе наблюдается 
расщепление и усваивание многих пита-
тельных элементов, содержащихся в гру-
бом веточном корме, а также нейтрализу-
ются токсичные компоненты древесных 
смол [9]. 

Рисунок 3 – Функциональный состав микробиома ЖКТ белой куропатки. Пути  
углеводного обмена (по данным NGS-секвенирования ампликонов гена 16S рРНК). 

Также ранее было продемонстрирова-
но, что в слепых отростках птицы содер-
жится наибольшее количество микроор-
ганизмов по сравнению с другими отдела-
ми пищеварительной системы. Они явля-
ются основным резервуаром для микроб-
ного разложения клетчатки и синтеза ле-
тучих жирных кислот, также в них проте-
кают различные ферментативные процес-
сы [9, 10]. Ведущая роль в разрушении 
клетчатки принадлежит микроорганиз-
мам. При этом белая куропатка при недо-
статочно полноценном рационе способна 
усваивать до 20% целлюлозы корма [11], 
а по некоторым исследованиям до 27,7-

36,8% [12]. 
При изучении биоэнергетики тетереви-

ных птиц было высказано предположе-
ние, что слепые отростки дополняют ра-
боту тонкой кишки, а ее функциональная 
деятельность зависит от сезона года. В 
полном объеме функциональные возмож-
ности слепой кишки реализуются в 
наиболее суровые периоды года. Слепые 
отростки в широких пределах изменяют 
коэффициент усвоения корма при его 
одинаковом суточном потреблении, что 
свидетельствует о более полном его усво-
ении в организме птиц [13]. В летний пе-
риод слепые отростки птицы почти не 
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функционируют [7]. 
В нашем исследовании разнообразие 

метаболических путей по данным функ-
циональной аннотации оказалось напря-
мую взаимосвязано с таксономическим 
составом в слепых отростках и подвздош-
ной кишке. При этом более высокое раз-
нообразие таксономического состава в 
слепых отростках сопровождалось и бо-
лее высоким метаболическим профилем. 
В микробиоме слепых отростков по срав-
нению с подвздошной кишкой наблюда-
лось достоверно более высокое относи-
тельное количество генов, ассоциирован-
ных с метаболическими путями, обуслав-
ливающими деградацию фукозы и рамно-
зы (FUC-RHAMCAT-PWY) – в 182 раза 
(p≤0,005), фукозы (FUCCAT-PWY) – в 
49,8 раза (p≤0,001), β-D-глюкуронида и D
-глюкуроната (GLUCUROCAT-PWY) – в 
132 раза (p≤0,005).  

Помимо этого, большее количество 
генов микробиоты слепой кишки было 
связано с другими процессами углеводно-
го и энергетического обмена. Метаболи-
ческий путь глюконеогенеза GLUCONEO
-PWY, который обеспечивает синтез глю-
козы из несахарных углеродных источни-
ков, таких как пируват, (S)-лактат, глице-
рин и глюкогенные аминокислоты 
(прежде всего L-аланин и L-глутамин) у 
микроорганизмов, обитающих в слепых 
отростках, оказался в 1,7 раза активнее по 
сравнению с данными, полученными по 
подвздошной кишке. Путь CALVIN-
PWY, относящийся к циклу Кальвина-
Бенсона-Бассама, используемый некото-
рыми бактериями для фиксации углерода, 
эффективно преобразуя углекислый газ в 
органические соединения, так же в сле-
пых отростках был в 1,7 раза более выра-
жен. Пути GLYCOLYSIS-E-D и GLY-
COLYSIS в 1,7 и 1,6 раза превосходили 
показатели, полученные по тонкой киш-
ке, соответственно. В то же время количе-
ство генов пути GLUCOSE1PMETAB-
PWY, задействованного в метаболизме 
глюкозы и глюкозо-1-фосфата, у микро-
биоты подвздошной и слепой кишки бы-
ло сопоставимо.  

Процесс обратный гликолизу (путь 

GLYCOLYSIS-TCA-GLYOX-BYPASS), в 
микробном сообществе слепых отростков 
кишечника куропаток также был пред-
ставлен в 2,5 раза большим количеством 
генов, ответственных за его реализацию. 
Стоит отметить, что ферменты данного 
глюконеогенного пути широко распро-
странены у архей, бактерий, грибов, рас-
тений и животных [14, 15, 16].  

Другие выраженные отличия наблюда-
лись между функциональным профилем 
слепой и подвздошной кишки по пред-
ставленности метаболических путей, свя-
занных с антиоксидантной активностью, 
метаболизмом витаминов и кофакторов 
(рис. 4). В частности, в содержимом сле-
пых отростков наблюдалось большее со-
держание генов, связанных с биосинтезом 
НАД (никотинамидадениндинуклеотида), 
который, как и его фосфорилированное 
производное, никотинамидадениндинук-
леотидфосфат (НАДФ), являются двумя 
наиболее важными коферментами в окис-
лительно-восстановительных реакциях 
клетки. Как правило, НАД участвует в 
катаболических реакциях, тогда как 
НАДФ в анаболических [17, 18]. Актив-
ность метаболического пути NAD-
BIOSYNTHESIS-II микробиоты слепых 
отростков превосходило показатель со-
держимого подвздошной кишки в 122 
раза (p≤0,005).  

ДНК-последовательности, обеспечива-
ющие метаболические пути, связанные с 
восстановлением НАД I (PYRIDNUCSAL
-PWY) и направленные на синтез НАД из 
аспартата (PYRIDNUCSYN-PWY) у мик-
робиоты химуса слепых кишок встреча-
лись в 2,1 и 1,7 раза чаще, чем в тонкой 
кишке, соответственно.  

В содержимом слепой кишки куропат-
ки наблюдалось большее относительное 
количество генов, ассоциированных с 
метаболизмом витаминов. Метаболиче-
ские пути PYRIDOXSYN-PWY отражаю-
щие биосинтез пиридоксаль-5'-фосфата I, 
являющегося витамером витамина B6 и 
важным кофактором во всех живых си-
стемах, у микробиоты слепых отростков 
были в 3,9 раз (p≤0,05) более выраженны-
ми по сравнению с тонкой кишкой. Стоит 
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отметить, что пиридоксаль-5'-фосфат I 
играет важную роль в метаболизме ами-
нокислот и углеводов. При этом указан-
ный метаболический путь характерен 
только для микроорганизмов и растений. 

Данное соединение не может быть синте-
зировано организмом животных, что обу-
славливает его статус незаменимого нут-
риента в их рационе [19]. 

Рисунок 4 – Функциональный состав микробиома ЖКТ белой куропатки. Пути  
синтеза витаминов и коферментов (по данным NGS-секвенирования ампликонов гена 

16S рРНК). 

Различия в метаболическом пути BIO-
TIN-BIOSYNTHESIS-PWY ответственно-
го за биосинтез биотина составили 3,7 
раза. Стоит отметить, что биотин является 
важным кофактором для ферментов пере-
носа карбоксильных групп, таких как аце-
тил-КоА-карбоксилаза, необходимого для 
всех форм жизни [20].  

Гены, ответственные за синтез фос-
фопантотената через метаболический путь 
PANTO-PWY, в микробном сообществе 
слепой кишки встречались в 1,6 раза ча-
ще. При этом биосинтез фосфопантотена-
та возможен только растениями и микро-
организмами (включая некоторые эукари-
отические микроорганизмы, такие как 
Saccharomyces cerevisiae). Наиболее рас-

пространенной формой солей пантотено-
вой кислоты (витамина B5) является пан-
тотенат кальция, который представляет 
собой кальциевую соль витамина B5. Он 
играет важную роль в обмене веществ, 
участвует в синтезе кофермента А (КоА), 
необходимого для многих метаболиче-
ских процессов, и поддерживает энерге-
тический обмен. 

Метаболический путь PANTOSYN-
PWY обеспечивает биосинтез кофермента 
А (КоА) – кофактора, широко распростра-
ненного у растений, бактерий и живот-
ных. Кофермент А играет ключевую роль 
в многочисленных ферментативных реак-
циях, являющихся центральными для 
промежуточного метаболизма, включая 
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окисление жирных кислот, углеводов и 
аминокислот. Кроме того, кофермент А 
необходим для множества биосинтетиче-
ских процессов и катаболических путей, в 
ходе которых формируются ключевые 
промежуточные продукты в энергетиче-
ском обмене [21]. В контексте микробно-
го сообщества толстой кишки активность 
данного метаболического пути оказалась 
в 1,7 раза выше по сравнению с предста-
вителями тонкой кишки. 

ВЫВОДЫ / CONCLUSION 
В ходе настоящего исследования впер-

вые с применением метода NGS-
секвенирования исследован таксономиче-
ский состав микробиома кишечника бе-
лой куропатки и определен его метаболи-
ческий потенциал. Продемонстрированы 
уникальные особенности, характерные 
для тонкого и толстого отдела кишечника 
указанного вида птиц. В составе микро-
биома содержимого всех образцов при-
сутствовало 15 бактериальных филумов и 
суперфилумов, среди которых доминиру-
ющими были представители Firmicutes, 
Cyanobacteria и Bacteroidota, доля кото-
рых существенно различалась в зависимо-
сти от отдела кишечника. При этом в сле-
пых отростках белой куропатки домини-
рующими оказались бактерии с высоким 
метаболическим потенциалом в отноше-
нии питательных веществ корма из филу-
мов Firmicutes и Bacteroidota, а в под-
вздошной кишке преобладающими были 
представители филума Cyanobacteria, 
особенностью которых является развитие 
симбиотических отношений с другими 
микроорганизмами, что способствует 
формированию более разнообразного 
микробиома и повышает его функцио-
нальные возможности. 

Метаболический профиль слепой и 
подвздошной кишки также имели харак-
терные отличия. Микробиом слепых от-
ростков характеризовался более высоким 
разнообразием метаболических путей, 
ассоциированных с энергетическим обме-
ном, антиоксидантными свойствами, био-
синтезом витаминов и кофакторов. 
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ABSTRACT 
Despite a significant amount of research 

on the digestive system of birds, grouse, 
which includes the, remain insufficiently 
studied in this context. One of the character-
istic features of the digestive physiology of 
partridge (Lagopus lagopus) is the enlarged 
cecum compared to representatives of other 
families. The purpose of this study is to ana-
lyze the taxonomic and metabolic composi-
tion of the intestinal microbiota of the white 
partridge using modern molecular genetic 
methods, in particular NGS sequencing. The 
object of the study was the contents of the 
ileum and caecal appendages of the intestine 
of a white partridge, harvested in winter on 
the territory of the Malozemelskaya tundra 
of the Nenets Autonomous Okrug. The re-
search results demonstrated a range of differ-
ences related to the taxonomic and function-
al diversity of the microbiota of the small 
and large intestine of the white partridge. At 
the same time, a significantly higher number 
of bacteria with cellulolytic properties 
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(Clostridia vadinBB60, Oscillospiraceae, 
and Lachnospiraceae families) was observed 
in the blind processes of birds. This fact may 
be of interest in the context of the search for 
strains of microorganisms for the develop-
ment of biological products with probiotic 
and enzymatic properties. Representatives of 
opportunistic microbiota (Streptococcaceae 
and Helicobacteraceae families) have also 
been detected in the intestines of the white 
partridge, which often causes diseases due to 
weakened immunity. In the cecum, com-
pared with the ileum, there was a higher 
number of metabolic pathways associated 
with energy metabolism (FUC-RHAMCAT-
PWY (p<0.005), FUCCAT-PWY (p<0.001), 
GLUCUROCAT-PWY (p<0.005)), antioxi-
dant activity (NAD-BIOSYNTHESIS-II 
(p<0.005), PYRIDNUCSAL-PWY, PYR-
IDNUCSYN-PWY, PYRIDOXSYN-PWY 
(p<0.05)), biosynthesis of vitamins and co-
factors. The results of the conducted studies 
indicate a significant metabolic potential of 
the intestinal microbiome of the white par-
tridge, especially in its blind processes. 
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