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РЕФЕРАТ 

Статья посвящена изучению бактериального состава микробиома рубца коров с целью диф-
ференциации бактерий вида Clostridium в содержимом рубца, в зависимости от продуктивности и 
типа кормления. Тема исследования является актуальной, так как микробиом рубца коров напря-
мую влияет на физиологические показатели как коров дойного стада, так и коров на откорме. 
Некоторые энтеротоксинпродуцирующие грамположительные облигатно анаэробные бактерии 
класса Clostridia нередко являются причиной развития гистотоксических инфекций. Однако необ-
ходимо понимать, что большинство клостридий вовсе не являются возбудителями инфекцион-
ных болезней, а участвуют в обменных процессах, протекающих в рубце, способствуя поддержа-
нию жизнедеятельности и способствуя увеличению сельскохозяйственной продукции.  

Большой диагностической ценностью обладает метод NGS-секвенирования, используемый в 
исследовании микробиома рубца двух групп коров – коров на откорме и коров дойного стада. 
Результаты исследования сведены в Таблицу 1. Таксономическую принадлежность микроорга-
низмов до рода определяли в программе RDP Classifier (http://rdp.cme.msu.edu/). При исследова-
нии образцов, полученных от коров на откорме, наиболее часто встречался представитель семей-
ства Ruminococcaceae, бактерия Clostridium viride, содержание которой достигало 2,6% от всех 
микроорганизмов, обнаруженных в содержимом рубца коров. Данная бактерия имеет в качестве 
продуктов ферментации (в зависимости от субстрата роста) аммиак, ацетат, пропионат, бутират и 
валерат, что имеет большое значение для физиологических показателей крупного рогатого скота, 
поскольку влияет на рост и развитие ворсинок рубца. В образцах, полученных от дойных коров, 
количество данных бактерий достигало 2,1% от всех обнаруженных микроорганизмов. 

ВВЕДЕНИЕ 
Нарушение функций желудочно-

кишечного тракта и нервной системы крупно-
го рогатого скота чаще происходит с измене-
нием структуры, химического и микробиоло-
гического составляющих питания. По стати-
стике, основной причиной болезней молодняка 
крупного рогатого скота, являются болезни 

желудочно-кишечного тракта (до 100 %), на 
втором – поражения респираторного тракта (до 
62,4 %), на третьем – полиартриты (до 49,1 %) 
[1]. Основным этиологическим фактором за-
разных болезней коров дойного стада являют-
ся вирусные и бактериальные инфекции, а 
также их ассоциации. Нередко возбудите-
лем подобных болезней являются облада-
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Семей-
ство 

Род Вид 

Коро-
вы на 
откор-

ме, 
обра-

зец №1 

Коровы 
на от-
корме, 
образец 

№2 

Коровы 
на от-
корме, 
образец 

№3 

Дойные 
коровы, 
образец 

№1 

Дойные 
коровы, 
образец 

№2 

Дойные 
коровы, 
образец 

№3 

Clostridi-
aceae 1 

Clos-
tridiu
m 
sensu 
stricto 

Clostridi-
um vin-
centii 

0,19 0,13 0,07 0,09 0,11 0,03 

Clostrid-
iales Incer-
tae Sedis XI 

Clos-
tridiu
m XII 

Clostridi-
um pu-
rinilyticu
m 

0,03 0,03 0,01 0,20 0,11 0,08 

Lachnospi-
raceae 

Clos-
tridiu
m 
XIVa 

Clostridi-
um ami-
nophilum 

0,19 0,15 0,58 0,03 0,03 0,03 

Lachnospi-
raceae 

Clos-
tridiu
m 
XIVa 

Clostridi-
um 
bolteae 

0,01 0,01 0,00 0,05 0,25 0,06 

Lachnospi-
raceae 

Clos-
tridiu
m 
XIVb 

Clostridi-
um lac-
tatiferme
ntans 

0,02 0,04 0,04 0,02 0,15 0,09 

Lachnospi-
raceae 

Clos-
tridiu
m 
XIVa 

Clostridi-
um la-
valense 

0,01 0,01 0,04 0,06 0,17 0,04 

Lachnospi-
raceae 

Clos-
tridiu
m 
XIVb 

Clostridi-
um 
colinum 

0,07 0,01 0,18 0,01 0,02 0,01 

Rumino-
coccaceae 

Clos-
tridiu
m IV 

Clostridi-
um viride 

2,60 1,52 2,24 0,19 0,28 2,10 

Rumino-
coccaceae 

Clos-
tridiu
m IV 

Clostridi-
um lep-
tum 

0,00 0,03 0,00 0,12 0,17 0,06 

Прочие 
клостри-
дии 

  0,10 0,34 0,08 0,15 0,38 0,19 

Таблица 1  
Содержание форм клостридий в рубцовом содержимом дойных ко-

ров и коров на откорме, %. 

ющие энтеротоксинпродуцирующими свой-
ствами грамположительные облигатно анаэ-
робные бактерии класса Clostridia. Данные 
бактерии входят в число наиболее распростра-
ненных и актуальных патогенов человека, 
птиц и скота, являясь причиной развития ги-
стотоксических инфекций. 

Целью исследований являлось изучение 
видового разнообразия клостридий у групп 
коров на откорме и коров дойного стада.  

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ 
Исследование было проведено на базе 

микробиологической лаборатории ООО 
«Биотроф». Материал исследования – содер-
жимое рубца коров 2 групп. В первую группу 
вошли коровы дойного стада, во вторую – 
коровы на откорме. Отбор проб рубцового 
содержимого (10-50 г) от коров каждой груп-
пы проводили, соблюдая условия асептики, 



Международный вестник ветеринарии, № 1, 2021 г. 

 

 207 

вручную с использованием стерильного зонда 
в соответствии с общепринятыми методиками.  

Тотальную ДНК из исследуемых образцов 
выделяли с использованием набора Genomic 
DNA Purification Kit («Fermentas, Inc.», Литва) 
согласно прилагаемой инструкции. Анализ 
основан на селективном детергентно-
опосредованном осаждении ДНК из субстрата 
с применением растворов для лизиса клеточ-
ных стенок, осаждения ДНК, раствора 1,2 М 
хлорида натрия, хлороформа. Амплификацию 
для последующего NGS-секвенирования про-
водили на ДНК-амплификаторе Verity («Life 
Technologies, Inc.», США) с помощью эубакте-
риальных праймеров (IDT) 343F (5 -́
CTCCTACGGRRSGCAGCAG-3 )́ и 806R (5 -́
GGACTACNVGGGTWTCTAAT-3 )́, фланки-
рующих участок V1V3 гена 16S рРНК. Режим 
амплификации Использовали следующий ре-
жим амплификации: 3 мин при 95 °С (1 цикл); 
30 с при 95 °С, 30 с при 55 °С, 30 с при 72 °С 
(25 циклов); 5 мин при 72 °С (1 цикл). 

Метагеномное секвенирование осуществ-
ляли на геномном секвенаторе MiSeq 
(«Illumina, Inc.», США) с набором MiSeq Rea-
gent Kit v3 («Illumina, Inc.», США). Максималь-
ная длина полученных последовательностей 
составила 2х300 п.н. Химерные последователь-
ности исключали из анализа с помощью про-
граммы USEARCH 7.0 (http://drive5.com/
usearch/). Обработка полученных ридов с по-
мощью биоинформатической платформы CLC 
Bio GW 7.0 («Qiagen», Нидерланды) включала 
в себя перекрывание, фильтрацию по качеству 
(QV > 15), триммирование праймеров. Таксо-
номическую принадлежность микроорганиз-
мов до рода определяли в программе RDP 
Classifier (http://rdp.cme.msu.edu/). 

Погрешность прибора MiSeq, на котором 
проводили NGS-секвенирование составляла 
5%. 

По итогам проведенных исследований 
получены следующие результаты.  

В рубцовом содержимом отсутствовали 
патогенные клостридии, такие как Clostridium 
perfringens, Clostridium chauvoei, Clostridium 
histolyticum и прочие.  

При исследовании образцов, полученных 
от коров на откорме, наиболее часто встречал-
ся представитель семейства Ruminococcaceae, 
бактерия Clostridium viride, содержание кото-

рой достигало 2,6% от всех микроорганизмов, 
обнаруженных в содержимом рубца коров. 
Данная бактерия, ранее носившая название 
Clostridium aminovalericum, имеет в качестве 
продуктов ферментации (в зависимости от 
субстрата роста) аммиак, ацетат, пропионат, 
бутират и валерат. В рубце коров соединения 
ацетата и бутирата имеют большое значение для 
физиологических показателей, поскольку влияют на 
рост и развитие ворсинок рубца, при использовании 
данных коров с целями откорма. 

В образцах, полученных от дойных коров, 
количество данных бактерий также было ве-
лико (достигало 2,1% от всех обнаруженных 
микроорганизмов). Согласно исследованиям, 
проведенным Buckel и Janssen [2], данные 
формы клостридий также повышают проду-
цирование коровами молочного жира. 

Необходимо отметить явное различие 
между двумя исследованными группами в 
содержании такого представителя семейства 
Lachnospiraceae, как Clostridium aminophilum. 
В среднем, количество данных бактерий у 
коров на откорме составляло 0,3% от всех 
обнаруженных в рубце микроорганизмов, что 
в 10 раз превосходило среднее содержание 
данных клостридий в рубце дойных коров 
(0,3%). По исследованиям, проведенным Pas-
ter и Russell [3], данные микроорганизмы опре-
деляются как рубцовые микробы, роль кото-
рых складывается из продуцирования аммиа-
ка, за счет поступающих в рубец аминокислот. 

Среди образцов рубцового содержимого 
коров дойного стада, напротив, явно выделя-
лось присутствие представителя семейства 
Clostridiales Incertae Sedis XI, микроорганизма 
Clostridium purinilyticum. В среднем, содержа-
ние данного микроорганизма в образцах от 
коров дойного стада составляло 0,13% от всех 
обнаруженных микроорганизмов, что в сред-
нем превышало содержание данного микроор-
ганизма в рубце коров на откорме до 10 раз. 
Роль данных микроорганизмов, согласно ис-
следованиям Durre и Andersch [4], заключается 
также в ферментировании аминокислот. При 
использовании аденина в качестве пуринового 
субстрата роста, данная клостридия в процессе 
ферментации производит ацетат, формиат, 
углекислый газ и аммиак.  

Необходимо отметить, что большинство 
видов обнаруженных клостридий таксономи-
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чески принадлежало к семейству Lachnospi-
raceae (Clostridium aminophilum, Clostridium 
bolteae, Clostridium lactatifermentans, Clostridium 
lavalense Clostridium colinum). Наряду с бакте-
риями семейства Ruminococcaceae (Clostridium 
viride, Clostridium leptum) данные бактерии 
относятся к представителям целлюлозолитиче-
ской микрофлоры, помогающей организму 
коров разлагать клетчатку и обеспечивать бо-
лее эффективную усвояемость питательных 
веществ корма. 
ВЫВОДЫ 

В результате проведенного исследования 
удалось определить таксономическую принад-
лежность клостридий, традиционно присут-
ствующих в большом количестве в рубце ко-
ров. Особенный интерес представляют как 
биохимические свойства обнаруженных видов 
клостридий, так и факт отсутствия патогенных 
возбудителей инфекционных анаэробных забо-
леваний (клостридиозов). Данное явление го-
ворит о том, что патогенные клостридии в це-
лом не являются условно-патогенными микро-
организмами, а их содержание может и долж-
но быть скорректировано пробиотическими 
добавками и препаратами. 
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ABSTRACT 
The article is devoted to the study of the bacterial 
composition of the rumen microbiome of cows in 
order to differentiate Clostridium bacteria in the 

rumen contents, depending on the productivity and 
type of feeding. The research topic is relevant, 
since the rumen microbiome of cows directly af-
fects the physiological parameters of both dairy 
herd and fattening cows. Some enterotoxin-
producing gram-positive obligate anaerobic bacte-
ria of the Clostridia class are often the cause of the 
development of histotoxic infections. However, it 
must be understood that most clostridia are not at 
all causative agents of infectious diseases, but are 
involved in metabolic processes in the rumen, con-
tributing to the maintenance of vital activity and 
contributing to an increase in agricultural produc-
tion. The NGS-sequencing method used in the 
study of the rumen microbiome of two groups of 
cows - fattening cows and dairy cows - has great 
diagnostic value. The results of the study are sum-
marized in Table 1. The taxonomic affiliation of 
microorganisms to genus was determined using the 
RDP Classifier program (http://rdp.cme.msu.edu/). 
In the study of samples obtained from fattening 
cows, the most common representative of the Ru-
minococcaceae family, the bacterium Clostridium 
viride, the content of which reached 2.6% of all 
microorganisms found in the contents of the rumen 
of cows. This bacterium has ammonia, acetate, 
propionate, butyrate and valerate as fermentation 
products (depending on the growth substrate), 
which is of great importance for the physiological 
parameters of cattle, since it affects the growth and 
development of rumen villi. In samples obtained 
from dairy cows, the number of these bacteria 
reached 2.1% of all detected microorganisms. 
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РЕФЕРАТ 
Сосудистая система имеет значительную физиологи-
ческую лабильность для своевременного притока 
крови и наполнения стенок питательными вещества-
ми, поэтому функционирование яйцевода тесным об-
разом связано с деятельностью кровеносных сосудов. 
Важная роль в этом принадлежит артериальной си-

стеме, которая выполняет транспортную, трофическую, гомеостатическую, за-
щитную, экскреторную функции и газообмен. Целью наших исследований явля-
ется изучение источников артериальной васкуляризации яйцевода у гуся ита-
льянского. Объектами исследования служили тушки гуся итальянского (самки) 
в возрасте 160–180 суток в количестве 5 штук. У изученных видов птиц в вас-
куляризации яйцевода участвуют экстраорганные (краниальная, средняя и ка-
удальная белковые, краниальные и каудальные маточные), магистральные 
(дорсальная и вентральная яйцеводные), и интраорганные (краниолатеральные 
правая и левая, каудовентральная, краниовентральная маточные) артерии. Ар-
териальные сосуды участвуют в интенсивном кровоснабжении каждого отдела 
яйцевода, выполняющего строго определенные функции. Общий принцип вас-
куляризации яйцевода, как трубкообразного органа, заключается в том, что все 
артерии, вступающие с его дорсального края, участвуют в формировании дор-
сальной яйцеводной артерии, которая проходит параллельно его длинной оси, а 
по вентральному краю проходит вентральная яйцеводная артерия. От этих арте-
рий отходят сосуды на латеральную поверхность яйцевода, охватывая его коль-
цеобразно и образуя между собой множество анастомозов. 


