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Выделение и изучение видового состава 
микроорганизмов рубца у гибридных овец
РЕЗЮМЕ
Актуальность. Известно, что генотипические особенности животных отражаются на активности 
функционирования регуляторных систем, что сопровождается изменениями в интенсивности и 
направленности пищеварительных и обменных процессов. Переваримость и использование пи-
тательных веществ, а также потребность в них у животных разного происхождения неодинаковы. 
Изучение видового состава и ферментативных свойств микроорганизмов у гибридных животных 
представляет большой интерес. Научные исследования в этой области могут расширить видовое 
многообразие целлюлозолитических микроорганизмов за счет использования диких форм овец, 
у которых процесс расщепления и переваривания сырой клетчатки происходит более интенсивно.

Методы. Видовой состав микрофлоры и основные группы микроорганизмов (общее микробное 
число (ОМЧ), молочнокислые, энтерококки, дрожжеподобные грибы и целлюлозолитические ми-
кроорганизмы) определяли в лаборатории микробиологии ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста 
в 2021–2023 гг. методом высева десятикратных разведений на накопительные и дифференциаль-
но-диагностические среды с последующим подсчетом их количества (КОЕ/мл) по группам микро-
организмов. 

Результаты. По результатам исследования видового состава рубцового содержимого гибридных 
овец разной кровности наибольшее количество по основным группам микроорганизмов отмечено 
у гибридов овец — 1/4 архар × 3/4 романовская. Наибольшее количество целлюлозолитических 
микроорганизмов, обладающих высокой ферментативной активностью, было выделено у четы-
рехпородных гибридов: 1/32 архар × 7/32 романовская × 8/32 муфлон × 16/32 катадин. 

Ключевые слова: рубец, гибридные овцы, микроорганизмы, целлюлозолитические микроорга-
низмы, жвачные животные
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Isolation and study of the species composition 
of rumen microorganisms in hybrid sheep

ABSTRACT
Relevance. It is known that genotypic features affect the activity of the functioning of regulatory systems, 
which is accompanied by changes in the intensity and direction of digestive and metabolic processes. The 
digestibility and use of nutrients, as well as the need for them in animals of different origins are not the same. 
Therefore, the study of the species composition and enzymatic properties of microorganisms in hybrid 
animals is of great interest. Scientific research in this area can expand the species diversity of cellulolytic 
microorganisms through the use of wild forms of sheep, in which the process of splitting and digesting raw 
fiber occurs more intensively.

Methods. The species composition of the microflora and the main groups of microorganisms (total 
microbial number (OMH), lactic acid, enterococci, yeast-like fungi and cellulolytic microorganisms) 
were determined in the microbiology laboratory of the L.K. Ernst FITZ VIZH in 2021–2023 by seeding 
tenfold dilutions into accumulative and differential diagnostic media, followed by counting their number 
(CFU/ml) by groups of microorganisms.

Results. According to the results of the study of the species composition of the scar content of hybrid 
sheep of different bloodlines, the largest number of microorganisms in the main groups was observed 
in hybrids — sheep 1/4 Argali × 3/4 Romanovskaya. The largest number of cellulolytic microorganisms 
with high enzymatic activity was isolated from four-breed hybrids: 1/32 Argali × 7/32 Romanovskaya × 
8/32 Mouflon × 16/32 Katadin.
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Введение/Introduction
На протяжении последних десятилетий изучение 

микро организмов рубца, их роли в пищеварении и обме-
не веществ в многокамерном желудке жвачных вызыва-
ет повышенный интерес как ученых, так и животноводов- 
практиков, поскольку результаты этих исследований 
способствуют организации более рационального и пол-
ноценного кормления животных и эффективного исполь-
зования кормов для повышения продуктивности [1–6]. 

В преджелудках жвачных развиваются в основном 
анаэробные микроорганизмы — простейшие (инфузо-
рии) и бактерии. По современным оценкам, в 1 мл рубцо-
вой жидкости содержится около 1011 бактерий, 103–107 
грибов, 109 архей и 106 простейших. Их взаимодействие 
и совместное обитание в этой многокомпонентной си-
стеме связаны с многообразием источников раститель-
ной клетчатки и разнообразием спектра продуцируемых 
микроорганизмами целлюлаз и других ферментов.

Микроорганизмы рубца играют важную роль в пере-
варивании белков, углеводов, крахмала, сахаров и жи-
ров, обеспечивая организм хозяина энергией и проте-
ином за счет продукции ЛЖК и микробиального белка 
в процессе анаэробного брожения [7]. Помимо вклада в 
переваривание корма, микроорганизмы рубца синтези-
руют большое количество ценных для организма живот-
ного биологических соединений, в числе которых вита-
мины группы B [8]. 

В настоящее время большинство исследований по 
изучению взаимосвязей между эффективностью кон-
версии корма и микробиомом рубца было проведено на 
крупном рогатом скоте (КРС) [9–11]. Однако овцевод-
ство — перспективная отрасль животноводства, кото-
рая отличается от всех иных отраслей большим разно-
образием получаемой продукции. Овцы менее дорогие, 
требуют меньше корма, быстрее достигают зрелости и 
более управляемы, чем КРС, что делает этот вид прак-
тичной и экономичной моделью для исследований фи-
зиологии пищеварения у жвачных [12].

Раннее проводились исследования с использованием 
классических методов микробиологии по изучению ми-
крофлоры рубца овец чистопородной романовской поро-
ды [13], исследована целлюлозолитическая активность 
микробиоценоза рубца [14]. В настоящее время иссле-
дования проводятся преимущественно современным 
методом молекулярно-генетического анализа (Terminal 
restriction fragment length polymorphism, T-RFLP) и NGS 
(секвенирование следующего поколения), который по-
зволяет без стадии культивирования изучить практиче-
ски 100% популяции микроорганизмов и получить пол-
ный профиль биологического разнообразия [15]. 

Согласно исследованиям, проведенным классиче-
скими методами, отмечено, что численность и видовой 
состав микроорганизмов у гибридных и чистопородных 
животных при смене структуры рациона значительно 
не изменились, но наибольшее количество — по всем 
группам микроорганизмов, а также повышенной цел-
люлозолитической активностью обладали бактерии у 
гибридов. Также у гибридов (по сравнению с чистопо-
родными овцам) отмечается увеличение численности 
молочнокислых микроорганизмов (на 17,0%), обеспе-
чивающих молочнокислое брожение, и целлюлозолити-
ческих дрожжеподобных грибов (на 26,5%) [15]. 

Один из способов повышения продуктивности жи-
вотноводства и качества получаемой продукции — во-
влечение в сельскохозяйственное производство ресур-
сов дикой фауны посредством создания новых форм 
животных методом межвидовой гибридизации [16, 17].

В ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста ведется рабо-
та по созданию новой селекционной формы межвидо-
вых гибридов романовской породы овец (Ovis. aries) и 
с использованием генофонда архаров Памирской по-
пуляции (Ovis. ammon. Poli) с измененным нутриентным 
составом, сочетающая желательные продуктивные, 
биологические признаки и адаптационные возможно-
сти исходных видов [18]. 

Известно, что генотипические особенности отража-
ются на активности функционирования регуляторных 
систем, что сопровождается изменениями в интенсив-
ности и направленности пищеварительных и обменных 
процессов. Вследствие различий в адаптивных возмож-
ностях пищеварительного аппарата у животных разных 
генотипов в желудочно-кишечном тракте создаются 
специфические условия, влияющие на активность ми-
кроорганизмов и биосинтез метаболитов [19–23]. 

Изучение видового состава и ферментативных 
свойств микроорганизмов у гибридных животных пред-
ставляет большой интерес. Научные исследования в 
этой области могут расширить видовое многообразие 
целлюлозолитических микроорганизмов за счет ис-
пользования диких форм овец, у которых процесс рас-
щепления и переваривания сырой клетчатки происхо-
дит более интенсивно [24–26].

Проведенные ранее зарубежными авторами иссле-
дования различных представителей жвачных позволили 
выявить, что состав микробиома рубца может зависеть 
от многих факторов, в числе которых генотип и иммуни-
тет животных [23, 31, 34, 35], местообитание [36], раци-
он питания [37], экологические процессы.

Цель. исследования —. сравнительное изучение ми-
кробиоценоза рубцового содержимого гибридных овец 
разной кровности.

Для достижения поставленной цели в задачи ис-
следований входили: выделение и изучение видового 
и количественного состава микроорганизмов рубца у 
гибридных овец; выделение целлюлозолитических ми-
кроорганизмов из рубца гибридных овец; определение 
морфологических и культуральных свойств выделен-
ных целлюлозолитических микроорганизмов, сравне-
ние целлюлозолитической активность чистых штаммов 
целлюлозолтических бактерий в зависимости от гено-
типа животного. 

Материалы и методы исследования / 
Materials and methods
Микробиоценоз рубцового содержимого новых ги-

бридов ранее не был исследован, поэтому прове-
ли серию экспериментов в опытах in. vitro в лаборато-
рии микробиологии ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста 
в 2021–2023 гг.

Материалом для исследований служило рубцовое со-
держимое баранов и ярок в возрасте 4–5 месяцев четы-
рех опытных групп c различными генотипами (табл. 1).

Животные содержались на физиологическом дво-
ре ФГБНУ ФИЦ ВИЖ им Л.К. Эрнста. Основной рацион 

Таблица.1. Породы гибридных овец 

Table.1. Breeds of hybrid sheep

Группа Генотип Количество 
голов

1-я 1/4 Argali × 3/4 Romanovskaya 5

2-я 1/32 Argali × 7/32 Romanovskaya × 8/32 Mouflon × 
16/32 Katadin 4

3-я 1/8 Argali × 3/8 Romanovskaya × 4/8 Katadin 3

4-я 1/16 Argali × 3/16 Romanovskaya × 8/16 Katadin 4
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для всех групп гибридов состоял из 1,5 кг 
сена и 0,4 кг комбикорма общей питатель-
ностью 1,32 ЭКЕ с содержанием 180 г сы-
рого протеина, 40 г сырого жира, 380 г сы-
рой клетчатки. Кормление осуществлялось 
два раза в сутки по справочному пособию 
«Нормы и рационы кормления сельскохо-
зяйственных животных»1.  Образцы содер-
жимого рубца отбирали у овец через фи-
стулу рубца шприцем Жанэ через три часа 
после утреннего кормления. Все диагно-
стические исследования были проведены 
согласно нормам гуманного обращения с 
животными, изложенным в директиве Ев-
ропейского сообщества (86/609/ЕЕС) и 
Хельсинской декларации.

Видовой состав микрофлоры и основ-
ные группы микроорганизмов (общее ми-
кробное число (ОМЧ), молочнокислые, 
энтерококки, дрожжеподобные грибы и целлюлозоли-
тические микроорганизмы) определяли методом вы-
сева десятикратных разведений на накопительные и 
дифференциально-диагностические среды (ФБУН ГНЦ 
ПМБ, г. Оболенск, Россия; HIMEDIA, Индия) промышлен-
ного производства глубинным и поверхностным спосо-
бом с последующим подсчетом их количества (КОЕ/мл) 
по группам микроорганизмов. 

Для выделения целлюлозолитических микроорга-
низмов содержимое рубца фильтровали и засевали в 
среду Хангейта и Гетчинсона с фильтровальной бумагой 
в качестве источника целлюлозы [26]. 

Посевы инкубировали в термостате при температу-
ре 35–39 ºС в течение 24–48 часов для бактерий, при 
28–32 ºС (2–5 суток) — для грибов. Целлюлозоли-
тические микроорганизмы культивировали в строго 
анаэробных условиях (уровень СО2 — 5%) в СО2 инкуба-
торе (ECKO, CelCulture CCL-050, Корея) при температу-
ре 37 ºС в течение 3–7 суток2. 

Целлюлозолитическую активность содержимого 
рубца определяли по методу И.А. Долгова, основанно-
му на измерении разницы в весе целлюлозы до и по-
сле ее инкубации в модифицированной среде Чюрлиса 
с содержимым рубца3.

Для дальнейшей работы с поверхности плотной сре-
ды отбирали от 3 до 5 одинаковых по морфотипу изоли-
рованных колоний и проводили серию последователь-
ных пересевов для получения чистых культур. 

Идентификацию проводили по определителям 
Берджи (для бактерий4). 

Морфология клеток бактерий была изучена методом 
световой микроскопии с использованием иммерсии по 
методике окрашивания микроорганизмов по Граму5.

Ферментативные свойства изу чены с использовани-
ем сахаров (D-мальтоза, L-рамноза, L-арабиноза, раф-
финоза, D-галактоза, целлобиоза)6. 

рН содержимого рубца измеряли рН-метром («НПКФ 
“Аквилон”» Россия), диапазон измерения рН — от 0 до 14.

1 Нормы и рационы кормления сельскохозяйственных животных. Справочное пособие. 3-е изд., перераб. и доп. / Под ред. А.П. Калашникова, 
В.И. Фисинина, В.В. Щеглова, Н.И. Клейменова. Москва. 2003; 456.
2 ГОСТ ISO 7218-2011 Микробиология пищевых продуктов и кормов для животных. Общие требования и рекомендации по микробиологическим 
исследованиям.
3 Тараканов Б.В. Методы исследования микрофлоры пищеварительного тракта сельскохозяйственных животных и птицы. М.: Научный мир. 2006; 188.
4 Определитель бактерий Берджи. В 2 т. Т. 1 / [Р. Беркли и др.]; под ред. Дж. Хоулта [и др.]; пер. с англ. под ред. Г.А. Заварзина. 9-е изд. М.: Мир. 1997; 430. 
5 Литусов Н.В. Бактериоскопические методы исследования. Иллюстрированное учебное пособие. Екатеринбург: Изд-во ГБОУ ВПО УГМУ. 2015; 55.
6 Воробьев А.А. Медицинская и санитарная микробиология: учеб. пособие для студентов высших медицинских учебных заведений / А.А. Воробьев, 
Ю.С. Кривошеин, В.П. Широбоков. 2-е изд., стер. М.: Академия. 2006; 464.
7 Лемешко Б.Ю. Критерии проверки гипотез об однородности. Руководство по применению. Новосибирск. 2018; 249.

Биометрическую обработку осуществляли с использо-
ванием метода дисперсионного анализа (ANOVA) в про-
грамме Statistica 10 (StatSoft, Inc., США). В качестве фак-
тора, влияющего на микробный состав рубца гибридов, 
учитывали породную принадлежность особей. Вычисля-
ли средние арифметические значения (М) и стандартные 
ошибки средних (±SEM). Для выявления статистической 
значимости различий средних величин использовали 
t-критерий Стьюдента. Для парного сравнения каждого 
показателя в зависимости от анализируемых факторов 
использовали тест Тьюки для неравных выборок7.

Результаты и обсуждения / Results and discussions
Исследования показывают состав и среднее количе-

ство каждой исследуемой группы микробного сообще-
ства рубцового содержимого гибридных овец (табл. 2). 

В рубцовом содержимом гибридов 1-й группы 
наблюдалась наибольшая концентрация основных 
групп микроорганизмов. Общее микробное число 
между всеми группами опытных животных различа-
лось незначительно (p = 0,05). Для 1-й группы ОМЧ — 
4,73 ± 0,19 log10 КОЕ/мл, во 2-й, 3-й и 4-й — меньше 
на 0,67, 0,51 и 0,70 log10 КОЕ/мл соответственно.

Лактобациллы являются частью нормальной микро-
биоты человека и животных, колонизирующей ротовую 
полость, желудочно-кишечный тракт (ЖКТ). Обладают 
выраженной антагонистической активностью в отноше-
нии патогенных бактерий, регулируют количественный 
и качественный состав микрофлоры кишечника, замед-
ляют рост и размножение патогенных и условно-пато-
генных микробов [27]. В преджелудках животных игра-
ют важную роль при сбраживании простых углеводов 
(глюкоза, мальтоза, галактоза, лактоза и сахароза) [28].

Содержание Lactobacillus. spp. и дрожжеподобных 
грибов также было выше в 1-й группе — 4,01 ± 0,29 и 
2,02 ± 0,17 log10 КОЕ/мл соответственно. Содержание 
Lactobacillus. spp.. в 1-й группе было достоверно выше 
по сравнению со 2-й на 3,01 log10 КОЕ/мл, а с 4-й — 

Таблица.2..Параметры рубцового содержимого овец различных генотипов

Table.2..Parameters of the scar content of sheep of various genotypes 

Показатели
Группа животных (генотип)

P-value
1-я 2-я 3-я 4-я

рН рубцового содержимого 6,98 ± 0,05 6,98 ± 0,02 6,97 ± 0,02 6,98 ± 0,02 0,99

ОМЧ, log10 КОЕ/мл 4,73 ± 0,19 4,06 ± 0,21 4,22 ± 0,14 4,08 ± 0,09 0,05

Lactobacillus.spp.,.
log10 КОЕ/мл 4,01 ± 0,29AC 1,00 ± 0,30AF 3,24 ± 0,06F 2,65 ± 0,27C < 0,001

Enterobacteriaceae spp.,.
log10 КОЕ/мл 3,25±0,15AC 0,13 ± 0,13AD 3,88 ± 0,41DF 2,08 ± 0,28CF < 0,001

Дрожжеподобные грибы,  
log10 КОЕ/мл 2,02 ± 0,17AC 1,02 ± 0,24A 1,62 ± 0,08 0,97 ± 0,18C 0,004

Bifidobacterium.spp.,..
log10 КОЕ/мл 3,13 ± 0,17ABC 6,68 ± 0,29A 6,17 ± 0,17B 6,30 ± 0,11C < 0,001

Целлюлозолитические 
бактерии, log10 КОЕ/мл 7,44 ± 0,05A 9,03 ± 0,25A 8,71±  0,15 8,29 ± 0,37 < 0,001

% расщепления целлюлозы
в рубцовом содержимом 31,5 ± 1,15 28,88 ± 0,75 29,75 ± 0,25 30,25 ± 1,13 0,38

Примечание: дисперсионный анализ (ANOVA), жирным шрифтом отмечены эф-
фекты, значимые на уровне p. < 0,05. Указаны межгрупповые различия (А-А,. В-В,.
С-С,.D-D,.E-E,.F-F) по критерию Тьюки для неравных выборок, p < 0,05.
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на 1,36 log10 КОЕ/мл соответственно (p < 0,001). Раз-
личие по содержанию дрожжеподобных грибов между 
1-й и 2-й группами — 1,00 log10 КОЕ/мл (p = 0,004), меж-
ду 1-й и 4-й — 1,05 log10 КОЕ/мл (p = 0,004). Также 
наблюдалась достоверная разница (р < 0,001) меж-
ду содержанием Lactobacillus.spp..в рубцовом содер-
жимом гибридов 2-й и 3-й групп, разница составила 
2,24 log10 КОЕ/мл.

Enterobacteriaceae spp. представляют большое чис-
ло нормальной микрофлоры ЖКТ живого организма. 
Энтерококки как естественные обитатели кишечника 
принимают активное участие в метаболических процес-
сах (синтезе витаминов, гидролизе сахаров, в частно-
сти лактозы, деконьюгировании желчных кислот) и эли-
минации патогенных бактерий из кишечника [29].

Повышенное количество Enterobacteriaceae spp. 
выявлено у животных 1-й и 3-й групп и составило  
3,25 ± 0,15 и 3,88 ± 0,41 log10 КОЕ/мл, соответствен-
но, против 0,13 ± 0,13 log10 КОЕ/мл во 2-й группе и  
2,08 ± 0,28 log10  КОЕ/мл — в 4-й (p < 0,001).

Бифидобактерии играют важную роль в метаболиз-
ме, обезвреживании нитратов, поступающих в орга-
низм с пищей и водой. Участвуют в регуляции моторики 
кишечника, обмене желчных кислот, осуществляют син-
тез витаминов и биологически активных веществ, таких 
как аминокислоты, белки, витамины В1, В2 (рибофла-
вин), В6 (пиридоксин), В12, викасол, никотиновая и фо-
лиевая кислоты [30].

Наименьшее количество Bifidobacterium. spp. отме-
чено у гибридов 1-й группы — 3,13 ± 0,17 log10 КОЕ/мл, 
что на 3,55 log10 КОЕ/мл меньше, чем у животных 2-й 
группы, на 3,04 и 3,17 log10 КОЕ/мл, чем в 3-й и 4-й груп-
пах (различия во всех случаях достоверны при p < 0,001). 

Наиболее важную функциональную роль в рубце 
играют микроорганизмы, ферментирующие углево-
ды кормов в ЛЖК, обеспечивая при этом значительную 
часть энергии жвачных животных. К основной груп-
пе целлюлозолитических микроорганизмов относят-
ся Ruminococcus. albus, Ruminococcus. flavefasciens и 
Bacteroides. succinogenes, сыгравшие решающую роль 
в эволюции жвачных животных благодаря формирова-
нию рубцового пищеварения. Прикрепляясь к пищевым 
субстратам, эти бактерии выделяют ферменты, которые 
деструктурируют фрагменты растений, разрушая моле-
кулу целлюлозы, отделяя боковые цепи и далее гидро-
лизуя оставшиеся олигосахариды. Они чувствительны 
к изменению рН среды, при снижении значения до 5,8, 
ферментация клетчатки ингибируется [24]. 

В данных исследованиях установлено достоверное 
различие (p < 0,001) по количественному содержанию 
целлюлозолитических микроорганизмов между 1-й и 
2-й группами гибридов на 1,59 log10 КОЕ/мл, что под-
тверждается исследованиями других авторов, согласно 
которым установлено, что вариабельность микробиома 
зависит от генотипа и ареала обитания животного, то 
есть близкородственные особи оказывают одинаковое 
избирательное давление на свои микроорганизмы, что 
приводит к одинаковому количеству филогенетически 
родственных микроорганизмов среди близкородствен-
ных животных [31]. Также (по исследованиям ряда авто-
ров) основными типами, обнаруженными во всех образ-
цах при анализе микробиома рубца жвачных животных, 
были.Bacteroidetes и .Firmicutes. Эти два типа представ-
ляли в среднем 52% и 30% последовательностей. До-
минирующий вид — Fibrobacter. succinogenes, семей-
ство Ruminococcaceae, семейство Lachnospiraceae и 
род Christensenellaceae [31–33].

Достоверных различий по рН рубцового содержимо-
го и проценту расщепления целлюлозы в рубцовом со-
держимом между группами выявлено не было.

Целлюлозолитическая активность микроорганизмов, 
выделенных путем высева на чашки со средами, содер-
жащими источник целлюлозы, представлена в таблице 3. 

Анализируя полученные результаты (табл. 3), мож-
но отметить, что у животных 2-й и 3-й групп количество 
целлюлозолитических микроорганизмов составило  
9,03 ± 0,25 и 8,71 ± 0,15 log10 КОЕ/мл соответственно, 
которые достоверно обладали повышенной целлюло-
золитической ферментацией (активностью) (p < 0,001). 
Ферментативная активность микроорганизмов в 4-й 
группе была ниже на 3,33% и составила 7,27% против 
10,6% по сравнению с целлюлозолитической активно-
стью микроорганизмов у животных 3-й группы (при не-
значительной количественной разнице целлюлозолити-
ческих микроорганизмов у животных в данных группах). 

При изучении видового состава рубцовой микрофло-
ры установлено, что выделенные культуры морфологи-
чески представляют собой грамположительные сфери-
ческие до удлиненных кокковидные клетки, одиночные 
(часто в парах) или короткими цепочками. На плотных 
средах растут в виде белых средних и мелких глубинных 
колоний с неровными краями. Выделенные микроорга-
низмы по морфобиохимическим свойствам идентифи-
цированы как Ruminococcus.spp.

Целлюлозолитические микроорганизмы, выделен-
ные из рубцового содержимого гибридов всех четырех 
групп, были происследованы на целлюлозолитическую 
активность, в результате чего были отобраны 10 штам-
мов Ruminococcus. spp. — Sr28,. Sr4,. Sr32,. Sr10,. Sr12,.
Sr53,.Sr8,.Sr2,.Sr15,.Sr25, обладавшие наибольшей цел-
люлозолитической активностью (рис. 1).

Исследование биохимических характеристик вы-
деленных штаммов показало, что большинство штам-
мов Ruminococcus.spp. имели одинаковые биохимиче-
ские профили с небольшими вариациями (табл. 4). При  

Таблица.3. Показатели целлюлозолитической активности 
рубцового содержимого овец 

Table.3..Indicators of cellulolytic activity of sheep scar content.

Показатель
Группа животных

1-я 2-я 3-я 4-я

Количество  
целлюлозоли- 
тических МО,  
log10 КОЕ/мл

7,44 ± 0,05 9,03 ± 0,25 8,71 ± 0,15 8,29 ± 0,37

Разведение.рубцового.содержимого,.10-7

Вес целлюлозных  
полосок после 
ферментации, мг

31,5 ± 1,15А 28,88 ± 0,75B 29,75 ± 0,25B 30,25 ± 1,13А

Потеря веса  
полосок, % 5,15 12,12 10,6 7,27

Примечание:.исходный вес полосок — 33 мг, Аp < 0,05, Bp < 0,001.
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Рис. 1. Целлюлозолитическая активность штаммов Ruminococcus.
spp., % 

Fig. 1. Cellulolytic activity of Ruminococcus.spp..strains, %
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посеве на среды с сахарами наблюдалась фермента-
тивная активность в отношении сахарозы, лактозы, 
глюкозы, D-мальтoзы, L-рамнозы, L-арабинозы, раф-
финозы, D-галактозы, целлобиозы. 

Таблица.4..Биохимические свойства выделенных 
целлюлозолитических микроорганизмов (Ruminococcus spp.) 

Table.4..Biochemical properties of isolated cellulolytic 
microorganisms (Ruminococcus spp.)

№ штамма

Тест

Гл
ю

ко
за

М
ал

ьт
о

за

Л
ак

то
за

М
ан

ни
т

С
ах

ар
о

за

Р
ам

но
за

D
-г

ал
ак

то
за

Р
аф

и
но

за

L-
ар

аб
и

но
за

Ц
ел

л
о

б
и

о
за

Cr28 + + + - + + + + + +

Cr4 + + + + + + + + + +

Cr32 + + + + + + +/- + + +

Cr10 + + + + + + + + + +

Cr12 + + + - + - + + + +

Cr53 + + +/- - + + + + + +

Cr8 + + + - + + + + + +

Cr18 + + +/- - + - + + - +

Cr15 + + + +/- + - + + - +

Cr25 + + + + + - + + + +

Примечание: + — положительная реакция, - — отрицательная реакция.

Выводы/Conclusions
Полученные результаты согласуются с данными о 

зависимости состава микробиома рубца от геноти-
па. У гибридов домашней овцы и архара разной кров-
ности (1/4 архар × 3/4 романовская порода) отмечена 
наибольшая концентрация основных групп микроорга-
низмов по сравнению с трех- и четырехпородными ги-
бридами, благодаря чему возрастает интенсивность 
преджелудочного пищеварения. Однако наибольшее 
количественное содержание целлюлозолитических бак-
терий, обладающих высокой ферментативной активно-
стью, отмечено у четырехпородных гибридов (1/32 ар-
хар × 7/32 романовская × 8/32 муфлон × 16/32 катадин), 
что повышает вероятность удовлетворения потребно-
стей организма животного в летучих жирных кислотах и 
незаменимых аминокислотах. 

Исходя из вышеизложенного, можно сделать вывод, 
что изучение миробиома рубца гибридных овец явля-
ется актуальным, так как количественное содержание 
целллюлозолитических бактерий и вариабельность 
значений их целлюлозолитической активности зави-
сят от генотипа. Согласно литературным данным, ги-
бриды по этим показателям превосходят чистопород-
ных овец. 
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