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Цель исследований – метабаркодинг микробиоценоза желудочно-кишечного тракта молодняка овец  

романовской породы, выращенных с применением пробиотика «Яросил» и без него. Исследования проведены в ООО 

«Юрьевское» Первомайского района Ярославской области на ягнятах романовской породы. Материалом для иссле-

дований служили образцы слизистой оболочки рубца, слепой кишки и кал ягнят контрольной и опытной групп. 

Проанализирована доля различных операционных таксономических единиц (ОТЕ) смешанных проб разных отделов 

желудочно-кишечного тракта молодняка овец. Методом высокопроизводительного секвенирования V3–V4 региона 

гена 16S рРНК показано доминирование представителей филумов Bacillota, Pseudomonadota, Verrucomicrobiota  

и Actinomycetota. Микробиота рубца ягнят контрольной группы характеризовалась значительным преобладанием 

бактерий рода Latilactobacillus – почти 75 %. Такая высокая концентрация бактерий может свидетельствовать  

об их важной роли в процессах ферментации и усвоения питательных веществ в рубце. В отличие от рубца,  

в кишечном микробиоме доминировали бактерии родов Nanosyncoccus и Faecousia, указывая на специализацию  

микробных сообществ в разных отделах пищеварительной системы. Рассчитаны индексы биологического разно-

образия: индекс Шеннона варьирует от 2,55 до 5,76 в контрольной группе, от 4,65 до 6,13 – в опытной, индекс  

Бергера-Паркера – от 0,11 до 0,55 и от 0,09 до 0,23 соответственно. 
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единицы), индекс Шеннона, индекс Бергера-Паркера  
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Bacterial microbiota of the gastrointestinal tract of Romanov sheep 
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The aim of the research was to metabarcode the microbiocenosis of the gastrointestinal tract of young Romanov sheep 

raised with and without «Yarosil» probiotic use. The research was carried out on lambs of the Romanov breed of Yurievskoye 

LLC in the Pervomaisky district of the Yaroslavl region. Samples of the mucous membrane of the rumen, cecum, and feces  

of lambs from the control and experimental groups served as the material for the research. The proportion of various OTE 

(operational taxonomic units) of mixed samples from various parts of the gastrointestinal tract of young sheep was analyzed. 

High–throughput sequencing of the V3-V4 region of the 16S rRNA gene has shown the dominance of representatives of the 

Bacillota, Pseudomonadota, Verrucomicrobiota and Actinomycetota phyla. The microbiota of the lamb rumen of the control 

group was characterized by a significant predominance of bacteria of the genus Latil Lactobacillus, reaching almost 75 %.  

Such a high concentration of these bacteria may indicate their important role in the processes of fermentation and absorption 

of nutrients in the rumen. Unlike the rumen, the intestinal microbiome was dominated by bacteria of the genera Nanosyncoccus 

and Faecousia, indicating the specialization of microbial communities in different parts of the digestive system. There have 

been calculated the indices of biological diversity: the Shannon index ranges from 2.55 to 5.76 in the control group, from  

4.65 to 6.13 in the experimental group, the Berger–Parker index ranges from 0.11 to 0.55 and from 0.09 to 0.23 in the control 

and experimental groups, respectively. 

Keywords: metabarcoding, rumen, cecum, feces, lambs, OTE (operational taxonomic units), Shannon index, Berger- 

Parker index 
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Актуальность темы изучения бакте- 

риальной микробиоты желудочно-кишечного 

тракта овец романовской породы обусловлена 

несколькими ключевыми факторами. Рома-

новская порода овец является ценным генети-

ческим ресурсом, известным своей высокой 

плодовитостью и адаптивностью к различным 

климатическим условиям. Понимание особен-

ностей ее микробиома может способствовать 

оптимизации кормления и содержания, что,  

в свою очередь, приведет к повышению про-

дуктивности и улучшению здоровья животных 

[1, 2]. Состав и функции микробиоты желу-

дочно-кишечного тракта играют критическую 

роль в пищеварении, усвоении питательных  

веществ, иммунной защите и общем метаболи-

ческом здоровье овец [3, 4]. Знания о микро-

биоте желудочно-кишечного тракта могут быть 

использованы для разработки новых подходов 

к профилактике и лечению заболеваний овец,  

в частности, связанных с нарушениями пище-

варения, метаболическими расстройствами  

и инфекциями [5].  

И. И. Усачев с коллегами проводили  

заселение кишечного тракта ягнят симбиоти-

ческой смесью из свежевыделенных фекалий 

овцематок с добавлением 0,25 мл элеовита и  

седимина. В результате установлено, что живая 

масса 60-суточных ягнят с целенаправленным 

сконструированным микробиоценозом кишеч-

ника оказалась выше на 5,6 %, а сохранность – 

на 13,3 % по сравнению с ягнятами контрольной 

группы [6]. 

Состав микробиоты как крупного, так  

и мелкого рогатого скота достаточно лабилен  

и зависит от этапа развития животного и  

от условий его содержания. Смена 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 животных [7]. 

Т. М. Гиро и Л. А. Ильина при изучении 

микробных сообществ рубца баранчиков 

эдильбаевской породы, выращенных с исполь-

зованием рационов, обогащенных органи- 

ческими добавками на основе эссенциальных 

микроэлементов, обнаружили, что в составе 

микробиома происходило изменение соотно-

шения бактерий фил Firmicutes : Bacteroidetes 

(Bacillota : Bacteroidota), что говорит о потен-

циальном смещении метаболических процессов 

в сторону повышения соотношения летучих 

жирных кислот ацетат : пропионат. Наибольший 

сдвиг в микробиоме рубца отмечен у животных 

при использовании в рационах селенсодер- 

жащей добавки ДАФС-25 как отдельно, так и  

в сочетании с препаратом Йоддар-Zn. Приме-

нение кормовых добавок в рационах баранчиков 

не приводило к повышению в рубце относи-

тельной численности бактерий Proteobacteria, 

Mycoplasma, Escherichia-Shigella, роль которых 

преимущественно связана с развитием различных 

воспалительных процессов в организме-хозяине. 

При использовании в рационе кормовых добавок 

в функциональном профиле микробиома рубца 

баранчиков наблюдалось усиление метаболи-

ческих путей микробиоты рубца, связанных  

с углеводным и энергетическим обменом,  

а также синтезом витаминов и кофакторов [8]. 

Несмотря на преимущества, безопасность 

остаётся важнейшим аспектом при использо-

вании пробиотиков. Потенциальные риски,  

такие как побочные реакции, характерные для 

конкретного вида, чрезмерная стимуляция  

иммунной системы, транслокация микроорга-

низмов и горизонтальный перенос генов устой-

чивости к антибиотикам, подчёркивают необ-

ходимость тщательного выбора штаммов  

и строгого тестирования. Нормативно-правовая 

база гарантирует, что пробиотики соответст-

вуют строгим стандартам безопасности, осо-

бенно при использовании в животноводстве, 

чтобы свести к минимуму риски и максимизи-

ровать пользу для здоровья. Всесторонняя 

оценка и мониторинг пробиотиков необходимы 

для полного раскрытия их потенциала как 

устойчивого решения в животноводстве [9]. 

Е. М. Колоскова с соавторами отмечают, 

что NGS-анализ (Next-Generation Sequencing) 

микробиома рубца овец интенсивно исполь- 

зуется в работах зарубежных учёных, в первую 

очередь китайских. Очевидно, что назрела  

острая необходимость использования совре-

менных молекулярно-биологических методов  
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в исследовании особенностей функционирования 

микробиома овец, выращиваемых в условиях 

российского овцеводства. Как и для крупного 

рогатого скота, это позволит со временем  

детально описать нормофлору рубца овец,  

способствуя развитию овцеводства на совре-

менной научной основе [10]. 

Цель исследований – метабаркодинг 

микробиоценоза желудочно-кишечного тракта 

молодняка овец романовской породы, выра-

щенных с применением пробиотика «Яросил» 

и без него. 

Задачи исследований: установить соотно-

шение различных ОТЕ (операционных таксо-

номических единиц) микробиоты желудочно-

кишечного тракта ягнят контрольной и опыт-

ной групп в разных точках (верхняя часть 

рубца, нижняя часть рубца, начало, середина и 

конец слепой кишки, кал), оценить биоразнооб-

разие микробных биоценозов по индексам 

Менхиника, Маргалефа, Шеннона и Бергера-

Паркера, проследить краниокаудальный градиент 

в распределении микроорганизмов, оценить  

соотношение филумов Bacillota и Bacteroidota. 

Научная новизна – комплексное приме-

нении метабаркодинга для изучения микробио-

ценоза желудочно-кишечного тракта молод-

няка овец романовской породы, выращенных  

с применением пробиотика «Яросил» и без 

него. Впервые детально охарактеризован состав 

микробного сообщества рубца, кишечника и кала 

овец данной породы в зависимости от исполь-

зования пробиотической добавки в рационе. 

Материал и методы. Исследования 

проводили на кафедре зоотехнии ФГБОУ ВО 

«Ярославский ГАУ». Объектом исследований 

служили ягнята романовской породы овец, 

принадлежащие ООО «Юрьевское» Ярослав-

ской области. В хозяйстве при выращивании 

молодняка из многоплодных пометов исполь-

зуется коровье молоко с биологически активной 

добавкой «Яросил», содержащей бифидо-  

и лактобактерии в дозировке 0,5 % от объема 

выпаиваемого молока (до отъёма ягнят от маток). 

Ранее установлено положительное влияние 

пробиотической добавки «Яросил» на приросты 

ягнят (увеличение составило 11,8  %) [11].  

В работе проведен анализ микробного содер-

жимого желудочно-кишечного тракта молод-

няка овец, выращенных с применением (опытная 

группа) и без применения (контрольная группа) 

пробиотической добавки «Яросил». Материалом 

для исследований служили образцы слизистой 

рубца, слепой кишки и кал ягнят при убое  

в возрасте 6 месяцев, по 6 голов из каждой 

группы (всего 72 образца).  

Геномную ДНК выделяли при помощи 

набора ДНК-ЭКСТРАН-2 (Синтол, Москва).  

На секвенирование были отправлены смешанные 

пробы: с 1-й по 6-й – контрольная группа; с 7-й  

по 12-й – опытная группа; образцы 1, 7 – рубец 

верхняя часть; 2, 8 – рубец нижняя часть; 

3, 9 – кал; 4, 10 – слепая кишка (начало);  

5, 11 – слепая кишка (конец); 6, 12 – слепая 

кишка (середина). 

Были проанализированы результаты высо-

копроизводительного секвенирования образцов 

ампликонов, полученных с помощью прай- 

меров, специфичных к региону V3-V4 гена 16S 

рРНК [12]: 

прямой: 

5’-CCTACGGGNGGCWGCAG-3’ 

обратный: 

5’-GACTACHVGGGTATCTAATCC-3’. 

Образцы анализировали в рамках 12 групп. 

В результате секвенирования были получены 

парноконцевые чтения длиной 250 пар осно- 

ваний. Анализ состава микробиома осуществ-

ляли в среде QIIME2 [13]. На первом этапе  

из чтений были удалены адаптерные последо-

вательности, а также последовательности 

специфичных праймеров. Затем с использо- 

ванием DADA2 [14] была выполнена коррекция 

ошибок, прямые и обратные чтения объеди-

нены, проведена проверка на наличие химер-

ных последовательностей и сформирована  

таблица ОТЕ. Количество чтений по этапам 

приведено в таблице 1. 

Таксономическую классификацию осу-

ществляли с помощью наивного байесовского 

классификатора, обученного на базе данных 

Greengenes, релиз 2022.10. 

В названиях таксонов были выполнены 

следующие замены: 

Fusobacteria → Fusobacteriota; 

Firmicutes → Bacillota; 

Proteobacteria → Pseudomonadota; 

Actinobacteria → Actinomycetota; 

Bacteroidetes → Bacteroidota; 

Cyanobacteria → Cyanobacteriota; 

Verrucomicrobia → Verrucomicrobiota; 

Planctomycetes → Planctomycetota; 

Spirochaetes → Spirochaetota; 

Chlorobi → Chlorobiota; 

Synergistetes → Synergistota; 

Gemmatimonadetes → Gemmatimonadota. 
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Таблица 1 – Количество чтений по этапам пробоподготовки / 

Table 1 – Number of reads by sample preparation stages 
 

О
б

р
а

зе
ц

 /
 

S
a

m
p

le
 Количество 

пар чтений / 

Number of 

read pairs 

Процент от исходного / Percentage of the original Количество чтений 

в последующий анализ / 

Number of reads 

in subsequent analysis 

после фильтрации / 

after filtering 

после слияния / 

after merging 

после удаления химерных 

последовательностей / after 

removing chimeric sequences 

1 148360 60,43 46,85 46,85 57370 

2 197820 68,67 65,98 65,98 125703 

3 172596 63,90 48,13 48,13 72265 

4 101815 52,23 35,36 35,36 31713 

5 178952 60,81 44,87 44,87 69542 

6 156372 58,50 42,66 42,66 58283 

7 172864 54,80 49,77 49,77 82768 

8 141040 55,65 50,46 50,46 68098 

9 77336 62,74 49,39 49,39 32239 

10 101867 62,58 42,84 42,84 37706 

11 104350 64,07 49,63 49,63 42364 

12 86842 52,99 39,75 39,75 31189 

 

Индекс Шеннона рассчитывали по фор-

муле: 

𝐻 = −∑ 𝑝𝑖𝑙𝑜𝑔2𝑝𝑖
𝑛
𝑖=1 .            (1) 

Индекс Маргалефа – по формуле: 

DMg = (S-1)/lnN.            (2) 

Индекс Менхиника – по формуле: 

DMn = S/N,              (3) 

где S – число выявленных видов, N – общее 

число видов. 

Индекс Бергера-Паркера определяли  

по формуле: 

D = Nmax/N,               (4) 

где Nmax – число особей самого обильного вида; 

N – общее число особей. 

Значимость различий между группами 

оценивали с помощью критерия Краскела-

Уоллиса. 

Результаты и их обсуждение. Доля раз-

личных филумов в рубце, слепой кишке и кале 

ягнят контрольной и опытной групп представ-

лена на рисунке 1.  

Во всех пробах доминирующим филумом 

является Bacillota, доля его колеблется от 46,8 до 

73,4 %. Данная ситуация является типичной для 

кишечной микробиоты овец. Pseudomonadota 

находится на втором месте по представленности 

в четырёх вариантах проб из шести (рубец – 

контрольная и опытная группы, слепая кишка – 

опытная группа, кал – контрольная группа).  

В слепой кишке (контрольная группа) на 

втором месте находится тип Verrucomicro-

biota (13,5 %), в кале ягнят (опытная группа) 

– Actinomycetota (24,9 %). 

В рубце ягнят контрольной группы 

представленность бактерий филума Bacillota 

на 26,6 п. п. выше, чем в опытной (в 1,6 раза, 

Р≤0,05). В опытной группе выше представ-

ленность типов Bacteroidota, Pseudomonadota 

и Actinomycetota на 4,2, 3,7 и 0,9 п. п. соответ-

ственно, а также выше доля неклассифи- 

цированных микроорганизмов. Следует отме-

тить, что в рубце ягнят присутствуют в доле, 

превышающей 1 %, цианобактерии (1,8 %  

в рубце ягнят контрольной группы) и археи 

(1,4 % в рубце ягнят опытной группы). Археи 

присутствуют также и в рубце ягнят конт-

рольной группы, но уже являются минорным 

типом, доля их составляет 0,8 % от общего  

количества микроорганизмов. В рубце ягнят 

опытной группы доля минорного типа  

Chloroflexota составляет 0,3 %. 
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Рис. 1. Доля различных филумов в рубце, слепой кишке и кале ягнят: А – рубец контрольная 

группа, Б – рубец опытная группа, В – слепая кишка контрольная группа, Г – слепая кишка опытная 

группа, Д – кал контрольная группа, Е – кал опытная группа /  

Fig. 1. Proportion of different phyla in the rumen, cecum, and feces of lambs: A – rumen control group, 

B – rumen experimental group, C – cecum control group, D – cecum experimental group, E – feces control 

group, F – feces experimental group 
 

В слепой кишке разница в доле доми-

нантного филума Bacillota не так велика, как  

в рубце, и составляет 9,2 п. п. (Р≤0,01). На вто-

ром и третьем местах по представленности  

в слепой кишке ягнят контрольной группы 

находятся Verrucomicrobiota (13,5 %) и Actino-

mycetota (7,7 %), у ягнят опытной – Pseudomo-

nadota (10,6 %) и Bacteroidota (4,5 %). Из ми-

норных типов в слепой кишке ягнят конт-

рольной группы следует отметить Spirochae-

tota, Nitrospirota и Euryarchaeota (по 0,6 %), 

опытной группы – только Spirochaetota 

(1,0 %) и Nitrospirota (0,9 %). 

В кале ягнят опытной и контрольной 

групп наблюдается наименьшая разница в доле 

доминирующего филума Bacillota, разница  

сократилась до 3,5 п. п. Далее доминирующие 

типы расположились в противоположном по-

рядке. В кале ягнят контрольной группы 

Pseudomonadota (17,4 %), Verrucomicrobiota 

(9,2 %), Bacteroidota (3,9 %), Actinomycetota 

(2,0 %); в кале ягнят опытной – Actinomycetota 

(24,9 %), Bacteroidota (4,0 %), Verrucomicro-

biota (2,5 %), Pseudomonadota (2,0 %). Разница 

в доле минорных типов также невелика, 

Spirochaetota (0,6 и 0,7 % – 0,1 п. п.), Nitrospirota 

(0,5 и 0,3 % – 0,2 п. п.). 

А / А 

ФФ 

Б / В 

ФФ 

В / С 

ФФ 
Г / D 

Д / E Е / F 
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На рисунках 2 и 3 представлена доля раз-

личных ОТЕ в слизистой оболочке рубца, 

слепой кишке, а также в кале ягнят контрольной 

и опытной групп. 
 

 
 

Рис. 2. Гистограмма распределения таксонов микроорганизмов желудочно-кишечного тракта  

ягнят: образцы с 1 по 6 – контрольная группа, с 7 по 12 – опытная группа; 1, 7 – рубец верхняя часть; 

2, 8 – рубец нижняя часть; 3, 9 – кал; 4, 10 – слепая кишка (начало); 5, 11 – слепая кишка (конец);  

6, 12 – слепая кишка (середина) /  

Fig. 2. Histogram of the distribution of taxa of microorganisms in the digestive tract of lambs: samples 1 

to 6 – control group, 7 to 12 – experimental group; 1, 7 – rumen the upper part; 2, 8 – rumen the lower part; 

3, 9 – feces; 4, 10 – cecum (beginning); 5, 11 – cecum (end); 6, 12 – cecum (middle) 

 

 
Рис. 3. Теплокарта распределения таксонов микроорганизмов желудочно-кишечного тракта  

ягнят: образцы с 1 по 6 – контрольная группа, с 7 по 12 – опытная группа; 1, 7 – рубец верхняя часть; 

2, 8 – рубец нижняя часть; 3, 9 – кал; 4, 10 – слепая кишка (начало); 5, 11 – слепая кишка (конец); 

6, 12 – слепая кишка (середина) /  

Fig. 3. Heat map of the distribution of taxa of microorganisms of the gastrointestinal tract of lambs: 

samples 1 to 6 – control group, 7 to 12 – experimental group; 1, 7 – rumen upper part; 2, 8 – rumen the lower 

part; 3, 9 – feces; 4, 10 – cecum (beginning); 5, 11 – cecum (end); 6, 12 – cecum (middle) 
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В кале ягнят контрольной группы преоб-

ладали бактерии родов Psychrobacter (12,0 %), 

Faecousia (10,0 %), Nanosyncoccus (7,0 %) и  

семейства Lachnospiraceae (7,0 %), опытной 

группы – микроорганизмы родов Psychroba- 

cillus и Arthrobacter (по 23,0 %), Sporosarcina 

(13,0 %). Также можно отметить наличие бак-

терий рода Faecousia (3,0 %) и семейства 

Lachnospiraceae (4,0 %). 

В кишечном микробиоме ягнят кон-

трольной группы доминирующее положение 

занимают бактерий родов Nanosyncoccus  

и Faecousia. В кишечнике опытных ягнят доля 

бактерий рода Nanosyncoccus была значительно 

ниже, доля бактерий рода Faecousia имела 

близкие значения с контрольной группой. 

В таблице 2 представлены индексы разно-

образия исследованных проб. 
 

Таблица 2 – Индексы разнообразия микробиоценозов желудочно-кишечного тракта ягнят /  

Table 2 – Diversity indices of microbiocenoses of the gastrointestinal tract of lambs 
 

 

Индекс Шеннона варьирует от 2,55 до 

5,76 в контрольной группе, от 4,65 до 6,13 –  

в опытной, в четырёх случаях из шести данный 

показатель выше в опытной группе. Китай-

скими учеными в фекалиях годовалых баранов 

установлены более высокие показатели дан-

ного индекса (от 8,09 до 9,92) [15]. Возможно, 

с возрастом биоразнообразие кишечной микро-

биоты может увеличиваться. Индекс Бергера-

Паркера варьирует от 0,11 до 0,55 в контроль-

ной группе, от 0,09 до 0,23 – в опытной. В трёх 

случаях данный индекс принимает близкое 

значение в контрольной и опытной группах 

(рубец – верхняя часть, слепая кишка – начало 

и конец). В пробах «рубец нижняя часть»  

и «слепая кишка середина» индекс Бергера-

Паркера выше в контрольной группе (в 2,9 и  

1,6 раза соответственно), в кале ягнят опытной 

группы он примерно в 2,0 раза выше, чем в кале 

ягнят контрольной. Индексы Маргалефа  

и Менхиника в пробах рубца ягнят опытной 

группы выше, чем контрольной в 1,5–2,0 раза. 

При анализе краниокаудального градиента 

в распределении микроорганизмов по желу-

дочно-кишечному тракту ягнят установлено 

следующее. В рубце овец, где происходит  

основная ферментация растительных волокон, 

обычно преобладают анаэробные бактерии,  

такие как Fibrobacter succinogenes, Ruminococcus 

albus и Ruminococcus flavefaciens, а также мета-

ногенные археи, в частности Methanobrevi-

bacter. Они расщепляют целлюлозу, гемицел-

люлозу и крахмал до летучих жирных кислот 

(ЛЖК), которые служат основным источником 

энергии для овец. Бактерии рода Ruminococcus 

также явились одним из доминирующих родов 

в рубце (верхняя часть), их доля составила 

19,0 %. Но самым обильным родом оказались 

бактерии рода SFMI01 (25,0 %). В числе доми-

нирующих ОТЕ были бактерии семейства 

Lachnospiraceae (11,0 %), родов Limivicinus (6,0 %) 

и Nanosyncoccus (5,0 %). По мере продвижения 

в сычуг, кислая среда подавляет рост многих 

бактерий рубца, а доминировать начинают  

кислотоустойчивые виды, такие как Lacto-

bacillus и Streptococcus. У ягнят романовской 

породы наиболее обособленной по составу 

микробов оказался микробиоценоз нижней  

части рубца, где доминировали бактерии рода 

Latilactobacillus (75,0 %), играющие важную 

роль в метаболизме углеводов, перерабатывая 

их в молочную кислоту [16]. В тонком 

Индекс разнообразия / 

Index of diversity 

Проба 

рубец / rumen 
Кал / 

Feces 

слепая кишка / blind intestine 

верхняя часть /  

the upper part 

нижняя часть /  

the lower part 

начало / 

beginning 

конец / 

end 

середина / 

middle 

Контрольная группа / Control group 

Маргалефа / Margalef 14,9 12,2 22,4 16,3 21,2 20,9 

Менхиника / Menhinnick 0,46 0,34 0,65 0,59 0,61 0,63 

Бергера-Паркера / Berger-Parker 0,24 0,55 0,11 0,18 0,17 0,14 

Шеннона / Shannon 4,64 2,55 5,76 5,36 5,56 5,68 

Опытная группа / Experimental group 

Маргалефа / Margalef 23,4 22,9 15,5 18,7 19,2 18,6 

Менхиника /  Menhinnick 0,68 0,73 0,63 0,68 0,69 0,72 

Бергера-Паркера / Berger-Parker 0,21 0,19 0,23 0,12 0,16 0,09 

Шеннона / Shannon 5,35 5,39 4,65 6,13 5,40 6,07 
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кишечнике происходит дальнейшее перева- 

ривание и всасывание питательных веществ,  

и микробиота становится более разнообразной, 

включая как анаэробные, так и факультативные 

анаэробные бактерии. Микробиота верха, сере-

дины и низа слепой кишки отличалась незначи-

тельно, доминирующими родами были Nano-

syncoccus (его доля составила 18,0, 17,0 и 14,0 % 

соответственно) Faecousia (10,0, 9,0 и 11,0 %), 

семейства Lachnospiraceae (7,0, 7,0 и 6,0 %), 

Ruminococcus (по 2,0 %). В толстом кишеч-

нике, где происходит абсорбция воды и форми-

рование фекалий, микробиота снова претер- 

певает изменения. Увеличивается доля бактерий, 

способных ферментировать непереваренные 

углеводы и белки, включая Bacteroides  

и Prevotella. Наличие бактерий Prevotella spp.  

и Ruminococcus spp. ученые объясняют потен-

циальными функциями этих бактерий при  

использовании богатых растительной пищей 

рационов хозяина [17]. Краниокаудальный 

градиент отражает адаптацию микробиоты  

к различным условиям среды и функциям каж-

дого отдела желудочно-кишечного тракта, 

обеспечивая оптимальное переваривание и 

усвоение питательных веществ овцой. Китай-

скими учеными также установлена простран-

ственная неоднородность бактериальной коло-

низации вдоль желудочно-кишечного тракта. 

Авторы отмечают U-образное распределение 

от рубца к прямой кишке, с наибольшим бакте-

риальным разнообразием в слепой кишке [18]. 

Идентификация полезных бактерий, обла-

дающих пробиотическим потенциалом, позволит 

создавать эффективные кормовые добавки  

и стратегии управления микробиотой для под-

держания здоровья и продуктивности животных. 

Изучение микробиоты романовской породы 

овец вносит вклад в общее понимание взаимо-

действия между генотипом хозяина и микро-

биомом, а также в эволюционную адаптацию 

животных к различным условиям окружающей 

среды и рационам питания. Полученные дан-

ные могут быть использованы для разработки 

более устойчивых и эффективных систем  

животноводства, способных удовлетворять 

растущий спрос на продукты питания при  

сохранении здоровья животных и снижении 

негативного воздействия на окружающую среду. 

Выводы. 1. Желудочно-кишечный тракт 

овец представляет собой сложную экосистему, 

в которой обитает огромное разнообразие мик-

роорганизмов, играющих критическую роль 

в пищеварении, иммунной защите и общем  

здоровье животного. Распределение этих мик-

роорганизмов неоднородно и демонстрирует 

выраженный кранио-каудальный градиент. 

2. Доминирующим филумом в микробио-

ценозе желудочно-кишечного тракта ягнят как 

получавших, так и не получавших пробиотик, 

являются бактерии Bacillota, причем наиболь-

шая разница в представленности наблюдается  

в рубце (26,6 п. п.). Также к доминирующим 

можно отнести филумы Actinomycetota, Pseu-

domonadota, Verrucomicrobiota и Bacteroidota. 

3. В опытной группе по сравнению с кон-

трольной выше представленность полезных 

представителей филумов Bacteroidota, Pseudo-

monadota и Actinomycetota на 4,2, 3,7 и 0,9 п. п. 

соответственно, бактерий филума Bacillota  

на 26,6 п. п. ниже. В рубце ягнят опытной 

группы доля минорного типа Chloroflexota  

составляет 0,3 %. В слепой кишке разница в доле 

доминантного филума Bacillota не так велика, 

как в рубце, и составляет 9,2 п. п. На втором  

и третьем местах по представленности в слепой 

кишке ягнят контрольной группы находятся 

Verrucomicrobiota (13,5 %) и Actinomycetota 

(7,7 %), у ягнят опытной – Pseudomonadota 

(10,6 %) и Bacteroidota (4,5 %). 

4. Альфа-разнообразие (индекс Шеннона) 

микробиоты желудочно-кишечного тракта  

ягнят высокое как в контрольной группе, так  

и опытной. Выявлена высокая степень сходства 

в структурах кишечного микробного сооб- 

щества у ягнят контрольной и опытной групп. 

Значительные отличия наблюдаются только  

в составе рубцовой микробиоты (индексы Мар-

галефа и Менхиника опытной группы выше, 

чем контрольной в 1,5-2,0 раза). 

Предложения производству: для облег-

чения перехода с молочного питания на твердые 

корма рекомендуется продолжать использовать 

пробиотический препарат «Яросил».  
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