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В обзоре представлен обобщенный материал экспериментальных исследований и обзорных работ  

(114 источников, в т. ч. 110 зарубежных) по изучению состава бактериальной микробиоты желудочно-кишечного 

тракта у крупного рогатого скота в зависимости от возраста, клинического состояния животных и уровня 

продуктивности, показано влияние функциональной активности микробиоты на формирование и развитие 

организма. Микробиота оказывает влияние на здоровье и продуктивные качества крупного рогатого скота. 

Наиболее важную роль играет бактериальное сообщество желудочно-кишечного тракта как элемент пищевари-

тельной системы. Эта сложная система с обратной связью, где, с одной стороны, на микробиоту влияет 

генотип хозяина, кормовая база, условия содержания, тип выращивания, применяемые лекарственные препараты 

и т. д., а с другой – микробиота главным образом влияет на пластический и энергетический обмен, но также 

опосредованно затрагивает респираторную, выделительную, центральную нервную и иммунную системы 

организма. Бактериальное разнообразие закладывается ещё во внутриутробном периоде развития организма, 

претерпевает существенные изменения по мере взросления телёнка и остаётся лабильным на протяжении всей 

жизни, приспосабливаясь к изменяющимся условиям. Современные исследования заболеваний пищеварительной 

системы всё больше обращают внимание на состав микробного сообщества, указывая на опасность применения 

антибиотиков и необходимость перехода на пробиотическую и пребиотическую терапию. Продуктивные  

качества коров, например: удой, выход молочного жира и белка также зависят от состава микробиоты.  
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The review presents the generalized material of experimental studies and review works (114 sources, including 

110 foreign) on studying the composition of bacterial microbiota of the gastrointestinal tract in cattle depending on age,  

clinical condition of animals and level of productivity, shows the influence of the functional activity of microbiota on the 

formation and development of the organism. The microbiota affects the health and productive qualities of dairy cattle.  

The bacterial community of the gastrointestinal tract plays a crucial role in the digestive system. This complex system with 

feedback, where on the one hand, the microbiota is influenced by the genotype of the host, feed base, living conditions, breeding 

methods, and drugs used, and on the other hand, the microbiota primarily affects plastic and energy metabolism, but also 

indirectly affects respiratory, urinary, central nervous, and immune systems of the body. Bacterial diversity is laid down during the 

fetal period, undergoes significant changes during calf growth, and remains stable throughout life, adapting to changing 

conditions. Modern studies of gastrointestinal diseases are increasingly focusing on the composition of the microbial community, 

pointing to the dangers of antibiotic use and the need for a transition to probiotic and prebiotic therapy. Productive qualities 

of cows, such as milk yield and fat and protein content, also depend on the composition of the microbiota. 
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В процессе своей эволюции крупный 

рогатый скот, относящийся к подотряду  

Жвачные (Ruminantia), установил важные 

симбиотические отношения, так как является 

травоядным животным. Из-за невозможности 

самостоятельного переваривания растительной 

пищи позвоночными, по причине отсутствия 

необходимых ферментов, данная функция была 

возложена на микроорганизмы. Микробиота 

крупного рогатого скота представлена множе-

ством различных клад: бактерии, археи, грибы, 

протозоа, простейшие и вирусы (в основном 

представленные бактериофагами). Клетчатка 

и, в частности, целлюлоза переваривается цел-

люлозолитическими бактериями, и продукты 

её расщепления становятся субстратом для 

других микроорганизмов. Подобный пищева-

рительный каскад – основа здорового пище-

варения, а также усвоения питательных веществ 

и энергии крупным рогатым скотом. 

Состав микробиоты крупного рогатого 

скота достаточно лабилен и изменяется как 

в зависимости от этапа развития животного, 

так и от условий его содержания. Изменение 

режима кормления и типа корма также приводит 

к быстрому изменению состава микробиоты. 

Способность к быстрой адаптации микробио-

тического сообщества к разным условиям 

является одним из факторов, обеспечивающих 

поддержание продуктивности крупного рогатого 

скота. Однако, поскольку изменения состава 

происходят достаточно быстро, могут возникать 

дисбалансы, приводящие к нарушениям обмена 

веществ, сказывающимся на здоровье коров. 

Так, преобладание метаногенных бактерий 

приводит к вздутию рубца, в других случаях 

могут возникать ацидоз рубца, язва, диарея и т. п. 

Исследование микробиома важная состав-

ляющая современного разведения, содержания 

и кормления крупного рогатого скота.  

Поскольку изменения в микробиоме способны 

помочь нам выращивать более здоровых и 

продуктивных животных. 

Цель обзора – анализ опубликованных 

экспериментальных и обзорных исследований 

по изучению состава бактериальной микро-

биоты желудочно-кишечного тракта, его влия-

ния на рост, развитие, подверженность заболе-

ваниям и продуктивные качества крупного 

рогатого скота молочного направления. 

Материал и методы. Основными источ-

никами литературы служили международные 

базы данных Киберленинка, PubMed и PubMed 

Central. В качестве поискового запроса исполь-

зовали слова и словосочетания: бактериальная 

микробиота, крупный рогатый скот, желудочно-

кишечный тракт, bacterial microbiota, dairy cattle, 

sire, calf, bull, feed, growth, rumen, gut, disease, 

diarrhea, milk productivity. Поисковые запросы 

были объединены в разных вариантах между 

собой и запрашивались для названий, анно-

таций и ключевых слов. Также изучались пуб-

ликации в списках литературы в найденных 

источниках. Были рассмотрены 76 эксперимен-

тальных работ и 38 обзорных статей авторов 

и исследовательских коллективов из России, 

США, Канады, Германии, Великобритании, 

Франции, Италии Швеции, Израиля, Казахстана, 

Китая и Австралии. Более половины всех 

источников информации опубликованы за 

последние пять лет 2018-2023. 

Основная часть. Структура бакте-

риального микробиома желудочно-кишечного 

тракта крупного рогатого скота. Желудочно-

кишечный тракт представляет собой сложную 

систему, включающую множество различных 

органов, выполняющих определённые функции, 

для каждого из которых характерен опреде-

лённый состав микробиоты и бактериальных 

сообществ, в частности.  

Известно, что для позвоночных орга-

низмов такие характеристики отделов ЖКТ, 

как различный уровень кислорода [1], биодос-

тупность витаминов и минералов [2], уровень 

кислотности [3], время прохождения продуктов 

пищеварения через ЖКТ [4], объём и состав 

желчных кислот [5] и слизи [6], а также 

состояние иммунитета животного [7] являются 

важными детерминантами микробного сооб-

щества. При этом, с одной стороны, эти фак-

торы влияют на микробиоту, а, с другой – 

микробиота влияет на них.  

Бактерии составляют более 95 % всей 

микробиоты рубца при плотности 1010-1011 

клеток/г содержимого рубца [8]. Общее коли-

чество бактерий, содержащихся в образцах 
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из слепой, ободочной и прямой кишки, нахо-

дится в пределах от 1012 до 1014 клеток/мл [9].  

Исследования микробиоты крупного 

рогатого скота голштинской породы, наиболее 

распространённой породы молочного направ-

ления [10], демонстрируют, что таксономи-

ческие группы, представленные в желудочно-

кишечном тракте, включают три основных 

типа Firmicutes, Bacteroidetes и Proteobacteria, 

на которые приходится более 90 % всего бак-

териального разнообразия [11, 12, 13]. Обилие 

и соотношение трёх этих типов, а также число 

микроорганизмов отличается в разных отделах 

ЖКТ и обычно увеличивается от проксималь-

ного к дистальному [14]. В преддверии желудка 

бóльшее относительное содержание Firmicutes 

и Bacteroidetes, а в тонком и толстом кишеч-

нике, кроме прямой кишки – Firmicutes и 

Proteobacteria. В тонком кишечнике, где 

транспортировка перевариваемых веществ про-

исходит быстрее, преобладают факультативные 

анаэробы Proteobacteria и Lactobacillales, 

способные к быстрому делению и метаболизму 

простых сахаров и аминокислот [15]. В тол-

стом кишечнике, наоборот, поток перевари-

ваемых частиц медленнее, что, в свою очередь, 

способствует ферментации сложных полиса-

харидов, таких как клетчатка. Это приводит 

к увеличению видового разнообразия [16, 17] 

и доминированию сахаролитических порядков 

Bacteroidales и Clostridiales.  

Тип Firmicutes встречается на всём про-

тяжении ЖКТ и на него приходится более 

27 % от общего обилия всех видов, состав-

ляющих микробиоту [18]. Тип представлен 

разными семействами и родами, обилие кото-

рых разнится в зависимости от отдела. Подав-

ляющее большинство бактерий микробиоты 

желудка относится к семействам Ruminoco-

ccaceae, Rikenellaceae, Christensenellaceae и 

Lachnospiraceae, которые широко распростра-

нены в рубце и играют важную роль в дегра-

дации крахмала и клетчатки [19]. В бакте-

риальном сообществе толстого кишечника 

преобладают представители родов Clostridium, 

Turicibacter и семейства Peptostreptococcaceae, 

суммарная их доля составляет до 70  %, 

а общая доля бактерий, принадлежащих типу 

Firmicutes, в кишечнике достигает 81 % [20]. 

Более поздние исследования также отмечают 

обилие Clostridium, Turicibacter в фекалиях, а 

рода Butyrivibrio, Acetitomaculum, Dorea, Blautia, 

Coprococcus (семейство Lachnospiraceae), 

Ruminococcus (семейство Ruminococcaceae), 

Oscillospira, Faecalibacterium (семейство 

Oscillospiraceae), Mitsuokella (семейство 

Selenomonadaceae), Succiniclasticum (семейство 

Acidaminococcaceae) и некоторых представи-

телей семейств Lachnospiraceae и Rikenellaceae 

в содержимом рубца [21, 22, 23]. 

Тип Bacteroidetes (Bacteroidota) чаще 

встречается в рубце, где более 50 % всего бак-

териального сообщества приходится на его 

представителей [11]. Наиболее многочисленный 

род – Prevotella занимает более 90 % бактери-

ального разнообразия этого типа [19, 23].  

Известно, что бактерии этого рода обладают 

ферментами, способными расщеплять геми-

целлюлозы, а также крахмал до короткоце-

почечных жирных кислот, таких как ацетат, 

пропионат, бутират и сукцинат [24, 25, 26]. 

Помимо этого, Prevotella один из немногочис-

ленных бактериальных таксонов, участвую-

щих в расщеплении олигопептидов до амино-

кислот [27]. Общее количество Prevotella в 

рубце у коров изменяется в зависимости 

от количества растительных волокон и кон-

центрации белкового азота в корме [28, 29].  

Стоит отметить, что бактерии родов 

Prevotella (тип Bacteroidetes) и Ruminococcus 

(тип Firmicutes) встречаются во множестве 

образцов различных исследований и, по-види-

мому, являются общими для здоровой микро-

биоты крупного рогатого скота [30]. Род 

Prevotella обладает широким генетическим и 

функциональным разнообразием, что, вероятно, 

объясняет их повсеместное распространение 

в кишечнике крупного рогатого скота и других 

млекопитающих [31, 32, 33], поскольку они 

обладают широким спектром ферментов для 

различных органических полимеров. Предста-

вители рода Ruminococcus, обнаруженные в 

рубце крупного рогатого скота, обладают целлю-

лолитическим действием и производят ацетат, 

формиат и сукцинат из целлюлозы [34]. 

Тип Proteobacteria меньше всего пред-

ставлен в желудке, но численность относящихся 

к нему бактерий в разы больше в образцах тон-

кого и толстого кишечника, за исключением 

прямой кишки [11, 12]. Основное обилие про-

теобактерий в тонком кишечнике складывается 

из бактерий семейства Enterobacteriaceae [11]. 

Помимо этого, тонкий кишечник представлен 

проксимальными и дистальными отделами. 

В дистальных отделах поддерживаются анаэ-

робные условия, в проксимальных – среда 

аэробная; кислород доставляется сюда из тканей 

хозяина и секрета билиарной системы и под-
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желудочной железы [35]. По этой причине, 

относительно остального желудочно-кишеч-

ного тракта, в тонком кишечнике широко 

распространены аэробные бактерии родов 

Phyllobacterium, Achromobacter, Sphingomonas 

и Acinetobacter. Последний обнаружен на сли-

зистых тонкого кишечника, в слизи апикальной 

поверхности эпителиальных клеток [36]. 

Формирование и развитие микробиоты. 

У млекопитающих кишечная микробиота играет 

решающую роль в формировании и развитии 

пищеварительной системы потомства, его 

иммунитета, роста и метаболизма [37, 38, 39]. 

Влияние условий раннего выращивания на 

микробиоту фекалий новорожденных было 

исследовано на нескольких видах млекопи-

тающих, включая людей [40], свиней [41, 42] и 

крупный рогатый скот [43]. 

Микробиота желудочно-кишечного тракта 

телят формируется в зависимости от типа их 

выращивания. Традиционная система, подра-

зумевающая отъём телёнка от матери, приво-

дит к преобладанию Bacteroides, Coprobacter и 

Sutterella; в то время как молодняк, выращенный 

в контакте с матерью, имеет более высокую 

относительную численность Lactobacillus [44]. 

Неонатальные телята особенно восприимчивы 

к кишечным инфекциям: диарея, связанная 

с дисбактериозом микробиома кишечника, 

является основной причиной смертности 

молочных телят [45]. К примеру, телята с более 

высоким содержанием в кишечнике Faecali-

bacterium prausnitzii и других представителей 

этого же рода в возрасте одной недели обла-

дают более высокими показателями ежеднев-

ного прибавления веса, а также демонстрируют 

более низкую заболеваемость диареей в течение 

первых четырех недель жизни [46].  

По мере роста телёнка, бактериальная 

микробиота претерпевает значительную транс-

формацию количественного состава основных 

типов бактерий. В первую очередь она выра-

жается в уменьшении разнообразия сооб-

щества [46, 47, 48]. Помимо смены питания,  

в ходе развития телёнка происходят значимые 

изменения в анатомии стенки рубца с после-

дующей сменой физиологических функций и 

метаболизма, что существенно влияет на мик-

робиоту [49]. Для монгольского скота показано 

изменение микробиоты кишечника по мере 

развития телёнка: в слепой кишке возрастает 

относительная численность семейства Rumino-

coccaceae, связанного с деградацией расти-

тельных волокон, а в толстом кишечнике увели-

чивается относительное количество предста-

вителей Bacteroides и Alistipes, которые связаны 

с иммунитетом [50]. Слепая кишка жвачных 

животных является вторым по величине местом 

ферментации после рубца [50, 51], и микро-

биота толстой кишки играет важную роль в 

здоровье хозяина [52]. 

Помимо описанных выше факторов, 

все больше исследований демонстрируют 

зависимость микробиоты от генетических 

характеристик хозяина, таких как порода и 

внутрипородная генетическая изменчивость 

[53, 54]. При этом генетические факторы 

способны влиять на состав и функции микро-

биома ЖКТ крупного рогатого скота. Иссле-

дования доказывают, что микробиота присут-

ствует в рубце, слепой кишке, меконии и около-

плодных водах у ещё не рождённых телят [55]. 

В различных исследованиях было показано, 

что некоторые бактериальные таксоны рубца 

передаются по наследству [56, 57, 58, 59], что 

важно для понимания формирования микро-

биоты на ранних этапах постнатального периода. 

Наследуемый микробиом имеет более значимое 

воздействие на формирование фенотипа живот-

ного, чем организмы, колонизирующие ЖКТ 

после рождения [60]. К тому же некоторые 

из них ассоциированы с однонуклеотидными 

полиморфизмами молочного скота [60]. 

На бактериальную микробиоту кишечника 

также оказывает влияние генотип хозяина. 

Однонуклеотидные полиморфизмы в генах 

хозяина, кодирующих муцин, в значительной 

степени коррелируют с бактериями Clostridium, 

Rikenellaceae и Akkermansia [61]. Муцин 

чрезвычайно важен для здоровья слизистой 

оболочки кишечника, как компонент эпители-

ального барьера кишечника. Увеличение 

числа бактерий, разлагающих муцин, приво-

дит к колонизации и размножению патогенов 

[62, 63]. Геном хозяина косвенно изменяет 

состав микробиоты кишечника посредством 

межмикробных взаимодействий. 

На колонизацию и развитие микробиоты 

кишечника плода влияет питание матери 

во время беременности, тем самым сказываясь 

на дальнейшем составе микробиома потомства 

[64]. Применение витаминных и минеральных 

добавок к кормам во время беременности 

приводит к изменению в разнообразии пре-

натальной микробиоты, а также снижает отно-

сительное обилие групп Escherichia и Shigella, 

содержащих условно патогенные виды [65].  
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Изменение микробиоты при заболеваниях 

желудочно-кишечного тракта. Широко рас-

пространённой практикой стала противомик-

робная терапия, ставящая своей целью улуч-

шение здоровья кишечника и снижение риска 

бактериальных инфекций у крупного рогатого 

скота [66, 67]. Однако повсеместное исполь-

зование антибиотиков приводит к формиро-

ванию резистентных штаммов [68, 69, 70, 71, 72] 

и изменению бактериального сообщества 

желудочно-кишечного тракта [73, 74, 75, 76]. 

Использование антибиотика бацитрацин 

метилен дисалицилата в лечении телят приводит 

к увеличению относительного числа условно-

патогенных микроорганизмов, таких как 

Escherichia, Enterococcus и Shigella, и умень-

шению полезных бактерий, например: Rose-

buria, Faecalibacterium и Eubacterium [73]. 

Антибиотики, применяемые для лечения диареи 

телят и их респираторных заболеваний, также 

приводят к изменению микробного состава 

фекалий телят до отъёма, при этом отмечается 

снижение численности Lactobacillus при любом 

типе антибактериального лечения, особенно 

при применении окситетрациклина [74]. 

Результатом воздействия противомикробных 

препаратов становится дисбактериоз кишеч-

ника телят до отъема. А кормление молоком, 

содержащим остатки β-лактамных препаратов, 

увеличивает количество генов устойчивости  

к β-лактамазам в популяции Escherichia coli  

у телят до отъема по сравнению с телятами, 

которых кормили заменителем молока [70]. 

Также к увеличению резистентных штаммов 

E. coli приводит кормление телят молоком, 

содержащим препараты энрофлоксацин, флор-

феникол и стрептомицин. На распростра-

ненность резистентных штаммов независимо 

от программы кормления влияет возраст телят: 

количество генов устойчивости к энрофлок-

сацину и доксициклину увеличивается в течение 

первых 6 недель жизни, но затем число генов 

резистентности к доксициклину уменьшается 

с 6 недель до 1 года [71]. 

Диарея телят, которая упоминалась выше, 

заболевание, которое может развиться на фоне 

заражения вирусами или патогенными бакте-

риями [77]. Одним из важнейших факторов 

отсутствия диареи и здоровья телят в раннем 

возрасте является увеличение разнообразия 

и стабильности кишечной микробиоты со вре-

менем [78, 79]. Антибиотики, в свою очередь, 

затормаживают развитие разнообразия и так-

соно-функциональной устойчивости бактери-

альной микробиоты. Так же показано увели-

чение генов резистентности к β-лактаму и кати-

онным противомикробным пептидам в кишечной 

микробиоте телят, получавших противомик-

робные препараты в качестве терапии [78]. 

Изменение микробиоты с точностью 84,3 % 

предсказывает диарею по маркерным таксонам: 

род Trueperella ассоциирован с диареей, а рода 

Streptococcus, Dorea, некультивируемые пред-

ставители семейства Lachnospiraceae, и рода 

Ruminococcus и Erysipelatoclostridium – со здо-

ровой микробиотой [78]. 

Изменение кормовой базы закономерно 

приводит к изменению структуры бактери-

ального сообщества [28, 29, 80], что, в свою 

очередь, может привести к ряду заболеваний. 

Например, пенистое вздутие рубца – расстрой-

ство пищеварения крупного рогатого скота, 

которое часто приводит к летальному исходу, 

связано с выпасом на легкоусвояемых бобовых 

или пшеничных пастбищах [81]. Во время забо-

левания микробиота содержимого рубца пре-

терпевает значительные изменения. Так, мик-

робиота твердого содержимого рубца бычков, 

страдающих от вздутия, отличается большим 

видовым разнообразием по сравнению со здоро-

выми особями. У больных животных в содер-

жимом рубца широко представлены виды родов 

Streptococcus и Succinivibrio, и неклассифици-

рованные виды, принадлежащие порядку Myxo-

coccales, тогда как у здоровых особей преоб-

ладали рода Fibrobacter и Ruminococcus [82].  

С типом кормления связан подострый 

ацидоз рубца. Ацидоз является распростра-

ненным нарушением обмена веществ у высо-

копродуктивных молочных коров [83]. Данное 

заболевание вызвано использованием рацио-

нов с высоким содержанием зерна, что может 

приводить к изменению в таксономической 

структуре микробиоты и увеличивает выде-

ление эндотоксинов, в частности липосахаридов, 

грамотрицательными бактериями [84]. Ацидоз 

снижает надои и жирность молока, а помимо 

этого, вызывает ряд таких заболеваний, как 

диарея, мастит и ламинит, что, в свою очередь, 

наносит огромный экономический ущерб 

молочному животноводству [85, 86]. Показано 

не только изменение микробиоты рубца при 

подостром ацидозе у крупного рогатого скота, 

но и метод восстановления бактериального 

гомеостаза рубца путём трансплантации содер-

жимого рубца от здоровых особей больным 

[87]. При ацидозе, вызванным добавлением 

в рацион зерна, снижается богатство и разно-



 

ОБЗОРЫ / REVIEWS  

                                                                                             Аграрная наука Евро-Северо-Востока / 

164                                                                                    Agricultural Science Euro-North-East. 2024;25(2):159–171 

образие рубцовой и фекальной микробиоты. 

В рубце и толстой кишке наблюдается увели-

чение доли Firmicutes к Bacteroidetes и умень-

шение доли Cyanobacteria и Verrucomicrobia; 

в тонком кишечнике – увеличение относи-

тельной численности актинобактерий, в част-

ности бифидобактерий. При родах у больных 

коров происходит уменьшение численности 

Acholeplasmatales, Rickettsiales, Shuttleworthia, 

Sutterella, Victivallaceae и увеличение Succinivibrio 

[83, 88, 89]. В другом исследовании показано 

уменьшение относительного числа Acineto-

bacter, Anaeroplasma, Papillibacter, Prevotella  

и Treponema с одновременным увеличением 

Atopobium, Ruminococcus, а также неклассифи-

цированных представителей Bifidobacterium и 

Clostridiales у больных животных по отно-

шению к здоровым [90]. 

Кетонемия или ацетонемия – патологи-

ческое состояние, при котором в качестве 

источника энергии используются жиры, что 

может привести к увеличению концентрации 

неэстерифицированных жирных кислот в крови 

[91] и их неполного окисления [92]. Кетонемия 

может привести к уменьшению продуктив-

ности и проблемам с набором массы, прояв-

лению неврологических расстройств, в част-

ности, агрессивному поведению, спрово- 

цировать развитие мастита [93]. У телят, чьи 

матери страдали от кетонемии во время бере-

менности, снизятся темпы набора массы после 

рождения и даже уменьшится видовое разно-

образие, богатство и однородность кишечного 

микробиома [94]. Исследователи расходятся 

во мнении относительно связи между наличием 

кетонемии и составом микробиоты. Одни 

работы отмечают изменения таксономического 

обилия рубца при кетонемии – снижаются 

относительные численности групп Ruminoco-

ccaceae, Methanobrevibacter, Erysipelotrichaceae, 

Atopobium, Prevotella и повышаются доли 

Luteimonas, Thermomonas, Christensenellaceae, 

Rikenellaceae и Lachnospiraceae [95, 96]. Однако 

в других исследованиях, хоть и подтверждается 

снижение относительного обилия рода Rumino-

coccus, но не обнаруживается существенных 

различий в микробиоте фекалий или рубца  

у здоровых и больных коров [97]. 

Стоит отметить, что помимо расстройств 

желудочно-кишечного тракта, бактериальная 

микробиота рубца и кишечника коров оказывает 

влияние на центральную нервную, иммунную, 

выделительную и респираторную системы 

[98]. Это влияние может быть прямым, напри-

мер род Treponema, вызывающий пальцевый 

дерматит крупного рогатого скота, широко 

представлен в кишечнике коров, страдающих 

от этого заболевания [99], и опосредованным 

через метаболиты, продуцируемые микробиотой. 

Так, увеличение доли грамотрицательных бакте-

рий может привести к увеличению концент-

рации липополисахаридов, что, в свою очередь, 

повлияет на развитие мастита [86, 96, 100]; 

в то же время продуцируемые микробиотой 

короткоцепочечные жирные кислоты способны 

защищать от воспалительных процессов в мо-

лочных железах [96] и лёгких [101]. Увеличение 

продукции вторичных желчных кислот спо-

собствует развитию чрезмерного липолиза 

в послеродовом периоде [102], а снижение 

метаболизма глютамина, глутамата, глицина 

и цистеина до глутатиона – послеродового 

окислительного стресса [103], что в обоих 

случаях приводит к подавлению иммунитета. 

Использование пищевых добавок, вклю-

чающих пробиотики, может повлиять на бак-

териальную структуру и обилие отдельных 

таксономических групп [104, 105, 106].  

Совместное использование пробиотиков и 

пребиотиков в качестве терапии является 

эффективной стратегией в лечении ряда забо-

леваний у крупного рогатого скота и может 

заменить использование антибиотиков [79, 98]. 

Влияние микробиоты на продуктивные 

качества крупного рогатого скота. Состав 

микробиоты влияет на некоторые продуктив-

ные качества. Так, соотношение между типами 

Firmicutes и Bacteroidetes содержимого рубца 

значимо коррелирует с выходом молочного 

жира. Род Prevotella (тип Bacteroidetes) – 

наиболее многочисленный, в образцах до 72 % 

всего бактериального разнообразия, демон-

стрирует значимую отрицательную корре-

ляцию с выходом молочного жира; принадле-

жащие типу Firmicutes рода Eubacterium, 

Dialister и некоторые бактерии, относящиеся 

к семейству Lachnospiraceae и классу Negati-

vicutes, значимо коррелировали с повышенным 

удоем [107]. 

Различия в микробиоте наблюдаются и 

в разных по удою группах коров молочного 

направления. Исследование различий микро-

биоты высокопродуктивных и низкопродук-

тивных коров показало, что первая группа 

обладает более низкой бактериальной насы-

щенностью рубца и однородностью видов 

по сравнению со второй группой. На уровне 

типов у высокопродуктивных коров значи-
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тельно увеличена численность Proteobacteria 

по отношению к другим таксонам, в частности 

Bacteroidetes, Chloroflexi, Euryarchaeota, Planc-

tomycetes, Synergistetes и Verrucomicrobia. 

У высокопродуктивной группы коров отмечено 

увеличение бактерий, относящихся к родам 

Butyrivibrio, Dialister и Lachnospira. В то же 

время значительно снижена доля Anaeroplasma, 

Coprococcus, Prevotella, Ruminobacter, Rumi-

nococcu, Selenomonas и Succiniclasticum [108].  

Различия между кишечной микробиотой 

коров в разных хозяйственных организациях 

могут сказаться на продуктивности. Сравнение 

коров двух хозяйственных организаций  

выявило значимое различие по составу микро-

биоты рубца и связи между надоем и составом 

микробиоты. Бактерии рода Prevotella и семей-

ства Succinivibrionaceae были представлены 

в большем количестве и положительно корре-

лировали с надоями. В одной организации 

количество бактерий семейства Succinivibrio-

naceae было выше у высокопродуктивных коров 

по сравнению с низкопродуктивными. Однако 

авторы отмечают, что различия в бактериях 

рубца у коров, наблюдаемые между двумя орга-

низациями, могут быть связаны с составом 

рациона, а не местоположением [109].  

Микробиота коров сухостойного периода 

в основном представлена таксонами Prevotella, 

Methanobrevibacter, Pseudobutyrivibrio, Rumino-

coccus, Bacteroides и Streptococcus. Но, помимо 

этого, установлено, что обилия родов Methano-

brevibacter, Ruminococcus, Streptococcus и 

Prevotella могут быть связаны с надоями 

в предыдущий лактационный период. Рода 

Methanobrevibacter, Ruminococcus, Streptococcus 

демонстрируют отрицательную корреляцию 

с удоем предыдущей лактации, тогда как 

Prevotella коррелирует положительно [110]. 

Белок молока также связан с составом 

микробиоты. Однако исследования на этот 

счёт не дают однозначного понимания их 

взаимосвязи. Так, показана значимая корре-

ляция некоторых видов рода Prevotella с мета-

боломом рубца и метаболомом сыворотки 

крови, что авторами интерпретируется как 

положительная взаимосвязь между родом 

Prevotella и выходом белка [111]. В данном 

исследовании также продемонстрировано, что 

микробиом рубца коров с высоким выходом 

белка имеет более низкую относительную 

численность метаногенных организмов. С другой 

стороны, в выводах более поздних работ 

утверждается, что увеличение доли бактерий 

рода Prevotella в содержимом рубца приводит 

к снижению выхода белка у коров [112, 113] 

по сравнению с особями, у которых в рубце 

преобладает род Ruminococcus [113]. 

На продуктивные характеристики влияет 

и то, наследуется ли бактериальный таксон, т. е. 

передаётся потомству от родителя или нет. 

Наследственные бактерии имеют больший вклад 

на продуктивность лактации и выработку лету-

чих жирных кислот рубца (ацетат, пропионат, 

бутират, изобутират, валерат, изовалерат) [114]. 

Заключение. Обобщая вышесказанное, 

можно сделать вывод, что бактериальный 

микробиом играет колоссальную роль в жизни 

крупного рогатого скота. Начиная формиро-

ваться с момента рождения, он меняется и 

приспосабливается к условиям окружающей 

среды. Микробиом различен в разных отделах 

желудочно-кишечного тракта, и в каждом пре-

обладают соответствующие типы и рода бак-

терий, выполняющие определённые функции. 

Микробиота значимо влияет на здоровье 

крупного рогатого скота. Изменения в рационе 

питания способны привести к дисбактериозам 

и, в конечном итоге, заболеваниям. Кроме того, 

современные условия требуют использования 

новейших методов микробиотической транс-

плантации и пробиотико-пребиотической тера-

пии, а также сокращения использования анти-

микробных препаратов из-за рисков развития 

резистентных патогенов.  

Результаты множества исследований 

говорят о связи между микробиотой и показа-

телями молочной продуктивности, что откры-

вает возможности целенаправленного изменения 

в микробиотическом составе, не только в 

качестве лечебной терапии, но и с целью повы-

шения показателей молочной продуктивности. 
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