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Болезни органов пищеварения у животных в условиях промышленной технологии свинины имеют широкое 

распространение во всех технологических группах. Синдром диареи наиболее часто встречается у поросят на 

доращивании, особенно в начале периода, что связано с резким отъемом и изменением рациона. Цель работы –  

проведение сравнительной оценки фекальной микробиоты кишечника у здоровых поросят и молодняка с диарейным 

синдромом с помощью молекулярно-генетического метода. Взятие биологического материала проводили на крупном  

свиноводческом комплексе. Объектом исследования служил здоровый и больной молодняк свиней в технологической 

группе доращивания. В качестве молекулярно-генетического метода использовали метод полимеразной цепной 

реакции (ПЦР) в реальном времени (qPCR). По результатам лабораторных исследований установлено, что развитие 

заболевания у животных сопровождалось увеличением в содержимом прямой кишки общего количества бактерий 

на 107,32. В структуре фекальной микробиоты содержание желательных микроорганизмов у молодняка с клиническим 

проявлением диареи составило 82,19 %, что на 15,40 % меньше, чем у здоровых животных. Данные изменения происходили 

за счет увеличения в содержимом прямой кишки у больных поросят представителей нежелательных микроорга-

низмов. При проявлении диареи у поросят в биологическом материале регистрировали снижение большинства пред-

ставителей нормофлоры, относящихся к роду Lactobacillus spp., Lachnobacterium spp., Clostridium spp, Megasphaera 

spp., Veillonella spp., Dialister sрp., и увеличение численности условно-патогенных и патогенных микроорганизмов, в 

частности Peptostreptococcus spp., Mobiluncus spp., Corynebacterium spp., Atopobium spp., Staphylococcus spp., 

Staphylococcus spp., а также семейства Enterobacteriaceae. Понимание структурных изменений микробиоты  

в норме и при патологии позволит правильно интерпретировать эксперименты, ориентированные на коррекцию 

микробиома с помощью пробиотических средств, нацеленных на конкурентное замещение оппортунистической 

и патогенной микрофлоры. 
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Diseases of the digestive organs in animals in the conditions of industrial pork technology are widespread in all tech-

nological groups. Diarrhea syndrome is the most frequent in piglets on nursery, especially at the beginning of the period, which 

is associated with abrupt weaning and diet change. The aim of the work was to carry out a comparative assessment of fecal 

intestinal microbiota in healthy piglets and saplings with diarrheal syndrome using a molecular genetic method. Biological 
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material was collected at a large pig-breeding complex. The object of the study was healthy and sick young pigs in the techno-

logical group of nursery. The real-time polymerase chain reaction (qPCR) method was used as a molecular genetic method. 

According to the results of laboratory studies, it was found that the development of the disease in animals was accompanied 

by an increase in the total number of bacteria in the contents of the rectum by 107.32. In the structure of the fecal microbiota, 

the content of desirable microorganisms in young animals with clinical manifestation of diarrhea was 82.19 %, which is 15.40 % less 

than in healthy animals. These changes occur due to an increase in the contents of the rectum in sick piglets of representatives 

of undesirable microorganisms. When diarrhea occurs in piglets, a decrease in the majority of representatives of the normoflora 

belonging to the genus Lactobacillus spp., Lachnobacterium spp., Clostridium spp., Megasphaera spp., Veillonella spp., 

Dialister spp. is recorded in the biological material and an increase in the number of opportunistic and pathogenic microor-

ganisms, in particular Peptostreptococcus spp., Mobiluncus spp., Corynebacterium spp., Atopobium spp., Staphylococcus spp., 

Staphylococcus spp., as well as the Enterobacteriaceae family. Understanding the structural changes of the microbiota in 

normal and pathological conditions will allow for the correct interpretation of the experiments aimed at correcting the micro-

biome using probiotic agents aimed at the competitive replacement of opportunistic and pathogenic microflora. 

Keywords: pig breeding, weaning piglets, diarrhea, microbiome, molecular genetic method, real-time qPCR 
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Патология желудочно-кишечная тракта 

у свиней, основным клиническим симптомом 

которой является диарея, имеет широкое 

распространение в условиях предприятий 

по производству свинины. В зависимости от 

организации зоотехнических и ветеринарно-

профилактических мероприятий в хозяйствах 

развитие диарейного синдрома в технологи- 

ческих группах при выращивании свиней  

варьировало от 15 до 90 % [1]. В группу риска 

особенно попадают поросята при переводе  

на доращивание. Заболевание сопровождается 

значительными снижениями прироста живой 

массы, а нередко и гибелью животных на раз-

личных этапах выращивания. Так, смертность 

животных от общего числа павших у подсосных 

поросят составляет 70,0–75,0 %, у молодняка 

на доращивании – 30,0–35,0 %, на откорме – 

15,0–17,0 % [2]. 
Наиболее часто этиологическим факто-

ром развития диареи в послеотъемный период 

у молодняка выступает ассоциация условно- 

патогенных микроорганизмов. Среди которых 

у молодняка на доращивании преимуще-

ственно идентифицируют кишечную палочку, 

сальмонеллы, клостридии, стафилококки, 

стрептококки, возбудителя дизентерии [2, 3]. 

Однако микробный фактор в большинстве  

случаев необходимо рассматривать как след-

ствие, первопричина расстройства желудочно-

кишечного тракта преимущественно вызвана 

ошибками в кормлении и несоблюдении гигиены. 
К технологическим факторам следует отнести 

несбалансированность и резкую смену рациона, 

недоброкачественность корма, а также содер-

жание в нем энтеро- и микотоксинов, приме- 

нение зерна, непрошедшего естественную фер-

ментацию, неподготовленность производст-

венных помещений, транспортировка (пере-

гоны) животных, проблемы с водоснабжением 

и качеством воды, неоптимизированный 

микроклимат [2, 4, 5]. 

Все эти этиологические факторы создают 

идеальные условия для размножения бактерий 

и выработки токсинов в желудочно-кишечном 

тракте животного, провоцируя развитие воспа-

лительных процессов. Так, кишечная палочка 

обуславливает развитие колиэнтеротоксемии, 

под действием токсинов усиливается выде- 

ление воды и электролитов в просвет кишечника, 

провоцируя развитие обезвоживания и диареи, 

что приводит к повреждению энтероцитов 

и нарушению всасывания [6]. 
Устойчивость молодняка свиней к разви-

тию патологии пищеварительной системы 

во многом определяется ее микробиомом. 

В микробиоме кишечника свиней относи-

тельная доля бактерий, среди всех микроорга-

низмов его заселяющих, составляет более 97 %. 

Другие представители кишечной флоры также 

играют важную роль в биоценозе, но их доля 

составляет всего для архея 0,1-0,2 %, вирусов – 

0,1 % и грибов – 0,03–0,10 % [7]. Основные 

микробные компоненты образуют ядро мик-

робной функции, а различия в основной микро-

биоте тесно связаны с различными патофизио-

логическими состояниями. При этом инфор- 

мация о микробиоме содержимого кишечника 
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у свиней с диареей носит ограниченный харак-

тер. Поэтому познание и оценка в норме и при 

патологии микробного разнообразия содержи-

мого толстой кишки как патогенного, так и 

симбиотического позволит лучше понять 

структуру и таксономию микробиома молод-

няка свиней в его жизнедеятельности, что 

создаст возможность проводить раннюю диагно-

стику заболеваний и разработку методов кор-

рекции микробиоценоза. 

Цель работы – провести с помощью 

молекулярно-генетического метода сравни-

тельную оценку фекальной микробиоты кишеч-

ника у здоровых поросят и молодняка с диа-

рейным синдромом. 

Научная новизна – впервые при исполь-

зовании отечественной тест-системы представ-

лена характеристика микробиоценоза толстой 

кишки свиней на доращивании в норме и при 

патологии пищеварения. Показано, что диа-

рейный синдром у молодняка при снижении 

численности симбионтной микрофлоры сопро-

вождается увеличением числа нежелательных 

микроорганизмов. 

Материал и методы. Отбор содержи-

мого кишечника от здорового и с признаками 

диареи молодняка осуществляли в условиях 

промышленного комплекса. Эксперимент 

включал сочетание клинического обследования 

поросят в технологической группе доращи- 

вания и микробиологических исследований 

биоматериала, полученного от этих животных. 

По критериям отбора биологического материала 

здоровыми животными считали особей, у которых 

в анамнезе не было проявлений клинических 

признаков диареи и других заболеваний, 

а больными – с жидкими водянистыми выделе-

ниями кала в течение двух суток, которые 

до взятия проб не получали антимикробную  

терапию. Пробы фекалий отбирали с соблюде-

нием асептики в стерильные пробирки «Эппен-

дорф» и хранили до момента исследования  

при температуре -20 С. 
Для количественного определения содер-

жания микроорганизмов в фекалиях поросят 

использовали метод ПЦР в реальном времени. 

Постановку реакции осуществляли на детекти-

рующем амплификаторе ДТ Lite-4 (ООО «НПО 

ДНК-Технология») с использованием реагентов 

«Фемофлор» (ООО «НПО ДНК-Технология»).  
Статистическая обработка материала 

проведена методами вариационной статистики 
в программе Microsoft Excel с использованием 

критерия Стьюдента. Достоверность различия 

сравниваемых средних значений оценивали 

с помощью критерия х2 при двух уровнях 

значимости: P<0,05, P <0,01. 

Результаты и их обсуждение. При 

оценке фекальной микробиоты молодняка  

свиней выявлены существенные различия 

в количестве бактерий между здоровыми и 

с диареей поросятами (табл. 1).  

Развитие заболевания у животных сопро-

вождается увеличением в содержимом прямой 

кишки общего количества бактерий на 107,32. 

Количественные изменения отражаются в струк-

турном взаимодействии между нормофлорой, 

условно-патогенными и патогенными микро-

организмами. В фекальной микробиоте у боль-

ного молодняка содержание нормофлоры 

составило 82,19 %, что на 15,40 % меньше,  

чем у клинически здорового. Данные структурные 

изменения происходят за счет увеличения 

в содержимом кала представителей нежела-

тельных микроорганизмов у заболевших поросят. 

У животных с признаками диареи эти микроор-

ганизмы составили 17,50 %, у здоровых – 

только 2,06 %. Патогенные микроорганизмы 

в общей структуре не имели значительных 

различий, их присутствие в изучаемых пробах 

у здорового и больного молодняка выявлено 

0,35 и 0,31 % соответственно. 

Среди нормальной кишечной микро-

флоры у молодняка, оставшегося здоровым, 

регистрировали набольшее количество клостри-

дий, лактобацилл и лактат-утилизирующих 

бактерий при меньшей численности бакте- 

роидов на 106,34 и эубактерии – на 106,67 (рис. 1). 

Бактероиды являются одними из многочис-

ленных представителей кишечной флоры из-за 

своей способности разлагать полисахариды, 

что связано с увеличением в рационе расти-

тельных кормов при переводе поросят на дора-

щивание. Вероятно, увеличение данных микро-

организмов связано с перераспределения родов 

данных кишечных представителей, в частности 

за счет увеличения рода Prevotella. По данным 

К. Л. Янг и др. (Q. L. Yang et al.) [8], Prevotella spp. 

является доминирующим микроорганизмом  

у новорожденных поросят с диареей, что связано 

с ее провоспалительными свойствами [9].  

Это согласуется с исследованием, что при 

воспалительных заболеваниях в микробиоме,  

в котором доминируют превотеллы, проис- 

ходит сдвиг сообщества в сторону бактероидов, 

таких как Clostridia, Blautia и Lachnospiraceae 

[10]. В фекальном микробиоме здоровых поросят 

бактерий рода Lactobacillus spp. было на 105,36 
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(Р<0,05) больше, чем у больных диареей 

сверстников. Лактобациллы частые предста-

вители в фекальной микробиоте свиней [11], 

которые защищают от кишечных патогенов и 

конкурируют с грамотрицательными Prevotella, 

Sutterella и Campylobacter за места связывания 

со слизистой оболочкой [12]. В наших исследо-

ваниях у молодняка с диареей были выделены 

более низкие уровни лактобацилл, что согла- 

суется с предыдущими исследованиями [8, 13, 14]. 
 
Таблица 1 – Количественная представленность фекальной микрофлоры свиней (ДНК-геномов 1×10х/г) (n = 6) / 
Table 1 – Quantitative representation of pig fecal microflora (DNA genomes 1×10x/g) (n = 6) 
 

Показатель / Indicator 

Группа животных / Group of animals 

здоровые / 
healthy 

больные / patients 

Общее количество бактерий / Total number of bacteria 6,79±6,17 7,43±7,25 

Нормофлора / Normoflora 

Бактероиды родов Prevotella spp. и Porphyromonas spp. /  

Bacteroides genera Prevotella spp. And Porphyromonas spp. 
6,46±6,01 6,70±6,57 

Эубактерии рода Eubacterium spp. /  

Eubacteria of the genus Eubacterium spp. 
5,55±5,06 6,70±6,57 

Клостридии родов Lachnobacterium spp., Clostridium spp. /  

Clostridia of the genera Lachnobacterium spp., Clostridium spp. 
6,66±5,96 6,54±6,25 

Лактобациллы рода Lactobacillus spp. /  

Lactobacilli of the genus Lactobacillus spp. 
5,56±4,77 5,12±5,03* 

Лактат-утилизирующие бактерии: роды Megasphaera spp.,  

Veillonella spp., Dialister sрp. / Lactate-utilizing bacteria:  

genera Megasphaera spp., Veillonella spp., Dialister spp. 

5,57±5,14 5,43±5,02 

Нежелательная микрофлора / Undesirable microflora 

Пептострептококки рода Peptostreptococcus spp. /  

Peptostreptococci of the genus Peptostreptococcus spp. 
5,09±4,56 6,03±5,77 

Энтеробактерии сем. Enterobacteriaceae /  

Enterobacteria of the family Enterobacteriaceae 
4,47±3,86 6,27±5,90** 

Актиномицеты (Mobiluncus spp., Corynebacterium spp., Atopobium spp.) /  

Actinomycetes (Mobiluncus spp., Corynebacterium spp., Atopobium spp.) 
3,28±3,08 4,57±4,53 

Патогены / Pathogens 

Фузобактерии родов Fusobacterium spp., Sneathia spp., Leptotrichia spp. / 

Fusobacteria of the genera Fusobacterium spp., Sneathia spp., Leptotrichia spp. 
3,10±2,80 

Ниже предела достоверного 

обнаружения / Below the 

limit of reliable detection 

Стрептококки рода Streptococcus spp. /  

Streptococci of the genus Streptococcus spp. 
4,23±3,90 5,39±4,84* 

Стафилококки рода Staphylococcus spp. /  

Staphylococci of the genus Staphylococcus spp. 
3,39±3,028 3,44±2,87 

Микоплазмы рода Mycoplasma spp. /  

Mycoplasmas of the genus Mycoplasma spp. Ниже предела достоверного обнаружения / 

Below the limit of reliable detection Микоплазмы рода Ureaplasma spp. / 

Mycoplasmas of the genus Ureaplasma spp. 

Грибы рода Candida spp. / Fungi of the genus Candida spp. 3,76±2,94 3,20±2,82** 

Примечания: *Р<0,05; **Р<0,01 – по отношению к здоровым животным /   

Notes: *P<0.05; **P<0.01 – in relation to healthy animals 
 

Среди представителей, отнесённых 

к условно-патогенным микроорганизмам рода 

Peptostreptococcus spp., Mobiluncus spp., Cory-

nebacterium spp., Atopobium spp. и сем. 

Enterobacteriaceae, регистрировали низкие их 

количественные значения у здорового молод-

няка свиней по сравнению с больными диареей 

(рис. 2). Наиболее значимые различия между 

здоровыми и больными сверстниками выяв-

лены в количестве энтеробактерий, разница 

составила 106,27 (Р<0,01). Как показано в 

предыдущих исследованиях энтеробактерии 

увеличивают риск развития диареи у свиней 

[9, 14, 15]. 
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Рис. 1. Разница в содержании ДНК-геномов (10х) нормофлоры у здоровых поросят в сравнении 

с особями, имеющими клиническую картину синдрома диарея /  

Fig. 1. The difference in the content of DNA genomes (10x) of the normoflora in healthy piglets compared 

to individuals with a clinical picture of diarrhea syndrome 
 

 
 

Рис. 2. Разница в содержании ДНК-геномов (10х) нежелательных микроорганизмов у здоровых поросят 

в сравнении с особями, имеющими патологию пищеварения /  

Fig. 2. The difference in the content of DNA genomes (10x) of undesirable microorganisms in healthy piglets 

compared to individuals with digestive pathology 
 

Патогенные микроорганизмы имели  

разные количественные значения в сравни-

тельном аспекте между больными и здоровыми 

животными (рис. 3). Представители фузобак-

терии считаются воспалительными микроорга-

низмами и рассматриваются прогностическим 

биомаркером, который ингибирует Т-клеточные 

реакции и способствует экспрессии факторов 

воспаления [16, 17]. Таким образом, часто эти 

микроорганизмы считаются причиной возник-

новения диареи у поросят. Однако данные 

представители нами не были выявлены у больных 

поросят, а у здоровых они идентифицированы 

на низком уровне. В фекальной микробиоте 

здорового и больного молодняка обнаружено 

большое количество стрептококков, что пред-

ставляет потенциальную угрозу для развития 

у всех особей специфического инфекционного 

заболевания – стрептококкоза. При этом в кале 

поросят с клиническими признаками диарея 

их число было выше на 105,36(Р<0,05), чем 

у здоровых животных. У молодняка с расстрой-

ством органов пищеварения, также преобла-

дали представителей рода Staphylococcus spp., 

различия со здоровыми животными составили 

102,42. Грибы рода Candida spp. Находили 

в бóльшем количестве у молодняка без приз- 

наков диареи, а микоплазмы не были иденти-

фицированы у всех поросят вне зависимости 

от состояния здоровья. 

 

-5,98
-6,27

-4,55

-7

-6

-5

-4

-3

-2

-1

0
Пептострептококки / 

Peptostreptococci 

Энтеробактерии / 

Enterobacteria

Актиномицеты / 

Actinomycetes



ОРИГИНАЛЬНЫЕ СТАТЬИ. ВЕТЕРИНАРНАЯ МЕДИЦИНА / 
ОRIGINAL SCIENTIFIC ARTICLES. VETERINARY MEDICINE 

Аграрная наука Евро-Северо-Востока / 

Agricultural Science Euro-North-East. 2025;26(2):388–395                                                                                    393 

 

 
 

Рис. 3. Разница в содержании ДНК-геномов (10х) патогенных микроорганизмов у здоровых поросят 

в сравнении с особями, имеющими клиническую картину синдрома диарея /  

Fig. 3. The difference in the content of DNA genomes (10 x) of pathogenic microorganisms in healthy piglets 

compared to individuals with a clinical picture of diarrhea syndrome 
 

Заключение. Таким образом, проявление 

диареи у поросят на доращивании обусловлено 

снижением в фекальной микробиоте большин-

ства полезных бактерий рода Lactobacillus spp., 

Lachnobacterium spp., Clostridium spp, Mega-

sphaera spp., Veillonella spp., Dialister sрp. и 

увеличением численности условно-патогенных 

и патогенных микроорганизмов, в частности 

Peptostreptococcus spp., Mobiluncus spp., Cory-

nebacterium spp., Atopobium spp., Staphylococcus 

spp., Staphylococcus spp., а также сем. Ente-

robacteriaceae. Понимание структурных изме-

нений микробиоты в норме и при патологии 

позволит правильно интерпретировать экспе-

рименты, ориентированные на коррекцию мик-

робиома с помощью пробиотических средств, 

нацеленных на конкурентное замещение оппор-

тунистической и патогенной микрофлоры.  
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