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Механизм взаимодействия организма 
животного с микробиотой желудочно-
кишечного тракта (обзор)
РЕЗЮМЕ
Кишечник животных представляет собой сложную экосистему, состоящую из микробиома, клеток-
хозяев и питательных веществ. В кишечном тракте насчитываются около 100 трлн бактерий, 
которые формируют кишечную микробиоту. Они таксономически классифицируются по роду, 
семейству, порядку и типу. Микрофлора кишечника в основном состоит из шести типов: Firmicutes,.
Proteobacteria,. Bacteroidetes,. Actinobacteria,. Fusobacteria. и. Verrucomicrobia. Бактериоидеты и 
фирмикуты занимают доминирующее положение в кишечном тракте животных, играют ключевую 
роль в системе всасывания питательных веществ и способствуют укреплению кишечного барьера.

Цель. представленного. обзора — анализ микробиомы желудочно-кишечного тракта животных 
и факторов, влияющих на их биоразнообразие. Состав экосистемы микробного сообщества 
динамичен и зависит от многих факторов, включая гены, лекарства и кормление.  Изменения в 
рационе кормления могут вызывать временные сдвиги (в течение 24 часов) в большом количестве 
микроорганизмов. Отсюда следует, что кормление является жизненно важным регулятором 
кишечной микробиоты. Перспективы применения результатов исследования микробиот организма 
сельскохозяйственных животных очевидны, поскольку могут стать основой создания технологий, 
позволяющих корректировать нежелательные изменения микробиома животных, возникающие в 
качестве негативных последствий интенсификации высокопродуктивного сельскохозяйственного 
производства.

Ключевые слова: животные, микробиота, обмен веществ, кормление, рост, развитие, микрофлора 
кишечника
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The mechanism of interaction of the animal›s 
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tract (review)
ABSTRACT
The intestines of animals are a complex ecosystem consisting of a microbiome, host cells, and nutrients.  
There are about 100 trillion bacteria in the intestinal tract that form the intestinal microbiota. They are 
taxonomically classified by genus, family, order, and type. The intestinal microflora mainly consists of six 
types: Firmicutes,. Proteobacteria,. Bacteroidetes,. Actinobacteria,. Fusobacteria. and. Verrucomicrobia..
Bacterioidetes and firmicutes occupy a dominant position in the intestinal tract of animals and play a key 
role in the nutrient absorption system and help strengthen the intestinal barrier. The composition of the 
microbial community ecosystem is dynamic, and its composition depends on many factors including 
genes, medications, and feeding.
The.purpose.of.this.review.is to analyze the microbiome of the gastrointestinal tract of animals and factors 
affecting their biodiversity. The composition of the microbial community ecosystem is dynamic and 
depends on many factors, including genes, medications, and feeding. Changes in the feeding diet can 
cause time shifts (within 24 hours) in a large number of microorganisms. It follows that feeding is also a vital 
regulator of the intestinal microbiota. The prospects for applying the results of the study of the microbiota of 
the body of farm animals are obvious, since they can become the basis for creating technologies that allow 
correcting undesirable changes in the microbiome of animals that arise as negative consequences of the 
intensification of highly productive agricultural production.
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Введение/Introduction
Микробиота желудочно-кишечного тракта млекопи-

тающих получила название «забытый орган», ее изуче-
ние стало основой развиваемой в последние годы тео-
рии о роли микробиоты в процессах эволюции. Каждый 
вид млекопитающих содержит кишечную микробиоту, 
изменчивость которой ассоциирована с процессами 
адаптации и диверсификации животных, способствуя 
возможностям изменения типа кормления, фенотипи-
ческой пластичности, работе врожденного и адаптив-
ного иммунитета. Микробиота служит важной мишенью 
действия факторов окружающей среды и селективным 
агентом, формирующим адаптивную эволюцию рацио-
на млекопитающих, фенотипическую пластичность и 
морфологию кишечника [1].

Состав микробиоты меняется в зависимости от воз-
раста и вида животного, это происходит из-за откло-
нений в рационе кормления и патологиях, приводя-
щих к снижению функции иммунной системы [2]. Эти 
факторы могут оказывать потенциальное влияние на 
возникновение метаболических заболеваний, таких 
как хроническии ̆ панкреатит, постхолецистэктомиче-
ский синдром, дисахаридазная недостаточность, ге-
патит, цирроз печени и др..Тип, качество, компоненты 
и источник кормов, потребляемых животными, будут 
влиять на состав функции и взаимодействия в экоси-
стеме микробиома [3].

Различные типы стрессов, как физических, так и хи-
мических, модулируют состав и общую биомассу ки-
шечной микробиоты независимо от времени действия 
стресса. Эти эффекты могут быть опосредованы через 
параллельные нейроэндокринные выходные эфферент-
ные системы (то есть вегетативную нервную систему и 
гормональную), передачу сигналов между хозяином и 
кишечной микробиотой и косвенно из-за изменения в 
кишечной среде [4]. Кроме того, мозг, отвечающий за 
психологический стресс, играет важную роль в моду-
ляции таких функций кишечника, как подвижность, се-
креция кислоты, бикарбонатов и слизи, переварива-
ние кишечной жидкости и иммунный ответ, что важно 
для поддержания слизистого слоя и биопленки, где от-
дельные группы бактерий растут во множестве различ-
ных микрообитаний и метаболических ниш, связанных 
со слизистой оболочкой [5].

Основной продукт метаболизма бактерий — корот-
коцепочечные жирные кислоты, такие как масляная, 
пропионовая и уксусная, которые способны стимули-
ровать симпатическую нервную систему, высвобожде-
ние серотонина и влиять на биологический процесс в 
организме [6]. В этом контексте интересно, что пове-
дение животных взаимосвязано с кормлением и ми-
кробиотой. Мыши обычно используются в качестве 
биологической модели при изучении микрофлоры ки-
шечника. Они помогают обеспечить оценку лаборатор-
ных экспериментов, направленных на изучение нару-
шений работы иммунной системы, с использованием 
современного оборудования. Более тщательное на-
блюдение за составом микробиоты необходимо для 
выявления и оценки потенциальных причинно-след-
ственных связей и возможного механизма взаимодей-
ствия между микроорганизмами кишечника сельско-
хозяйственных животных [7]. 

Цель. работы — провести анализ публикаций науч-
ных исследований по изучению путей взаимодействия 
хозяи на с микробиотой желудочно-кишечного тракта 
животных и факторов, влияющих на биоразнообразие 
микробиоты.

Материалы и методы исследования / 
Materials and methods
Поиск и анализ литературы проводился с использова-

нием интернет-ресурсов: РИНЦ — https://www.elibrary.ru, 
ScienceDirect — https://www.sciencedirect.com, https://
pubmed.ncbi.nlm.nih.gov. Предпочтение было отдано 
источникам с 2017 по 2022 год. 

Для обзора отбирались материалы, подготовлен-
ные отечественными и зарубежными учеными в области 
кормления животных, и использовались теоретические 
методы исследования (анализ, классификация и обоб-
щение).

Результаты и обсуждение / Results and discussion
Все ткани и органы многоклеточного организма ко-

лонизированы сосуществующим с ним микробным со-
обществом, состав которого включает бактерии, виру-
сы, грибы, дрожжи, археи и простейших. Разнообразие 
микроорганизмов в пределах той или иной физиологи-
ческой системы макроорганизма определяется как ви-
довой состав микробного сообщества — микробиоты. 
Преобладающий по количеству вид микроорганизмов 
называют доминирующим, и каждый орган или система 
в макроорганизме имеет свой собственный характер-
ный состав микробных ассоциаций [8].

Определения «микробиота» и «микробиом» часто 
взаимозаменяемы, между этими двумя терминами су-
ществуют определенные различия. Микробиота описы-
вает живые микроорганизмы, встречающиеся в опре-
деленной среде, такие как микробиота полости рта и 
кишечника. Микробиомом называется совокупность 
геномов всех микроорганизмов в окружающей среде, 
которая включает не только сообщество микроорга-
низмов, но и микробные структурные элементы, мета-
болиты и условия окружающей среды. В этом отноше-
нии микробиом охватывает более широкий спектр, чем 
микробиота [9].

Эти исследования ориентированы прежде всего в 
разрешении вопросов, связанных с нормализацией го-
меостаза, поддержания обмена веществ на уровне, со-
ответствующем здоровому организму, путем воздей-
ствия на микробный мир. В связи этим представляется 
важным решение задач по продлению продуктивного 
долголетия сельскохозяйственных животных путем воз-
действия в первую очередь на микробиоту пищевари-
тельной системы. 

Желудочно-кишечный тракт считается органом, в ко-
тором содержится самая большая популяция иммунных 
клеток и микробов, численность которых превышает 
численность всех клеток хозяина. Существует мнение, 
что здоровый кишечник приводит к появлению здоро-
вых жвачных животных с оптимальной производитель-
ностью. Рубец является самой разнообразной и слож-
ной микробной экосистемой у животных. Это микробное 
сообщество, состоящее из симбиотических бактерий, 
архей, простейших, грибов и фагов, обеспечивает эво-
люционное преимущество для жвачных животных, ко-
торое позволяет им использовать лигноцеллюлозные 
материалы и небелковый азот для производства высо-
кокачественных продуктов питания. Жвачные животные 
способны переваривать широкий спектр кормов, сни-
жая конкуренцию за пищевые продукты, пригодные для 
человека. Однако микробиологическая ферментация 
в рубце имеет некоторые недостатки: протеолиз, осу-
ществляемый простейшими и определенными вида-
ми бактерий, может привести к низкой эффективности 
азотирования, а избыток аммиака в рубце, который не 
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улавливается для синтеза собственного белка, погло-
щается и выводится в окружающую среду [10].

Важно отметить, исследования N.T Mueller et. al. 
(2017 г.) [11] показали, что изменчивость микробиоты 
рубца у разных животных меняется с течением времени. 
Конкретные кормовые добавки были объектом экспери-
ментальных испытаний микробиома рубца. К ним отно-
сятся пробиотические бактерии, органические кислоты. 
В основном их применяли с целью противления воздей-
ствию высококалорийных рационов, типичных для мо-
лочных коров, на рН, состав микробиоты рубца и здо-
ровье животных.

Исследования, в которых применялась гипотеза 
Коха, доказывала, что микроорганизмы являются воз-
будителями многих заболеваний, и помогла в изучении 
возможной причинно-следственной связи между ми-
крофлорой кишечника и ожирением [12]. Бактерии яв-
ляются наиболее распространенными микроорганизма-
ми и вносят основной вклад в переваривание растений 
в рубце, составляя около 95% микробиоты. Ферменты, 
которые кодируются и секретируются микроорганиз-
мами, играют основную роль в деградации. Многочис-
ленные гликозидгидролазы работают над разрушением 
сложной химической структуры биомассы растений, эти 
ферментативные функции фактически транслируются 
микробам, играющим определенную роль в экосистеме 
рубца. Липазы могут регулировать метаболизм жирных 
кислот в рубце, а контроль липолиза может играть жиз-
ненно важную роль в ограничении биогидрирования по-
линенасыщенных жирных кислот [13].

Ксиланаза и целлюлоза — наиболее популярные эк-
зогенные фибролитические ферменты, используемые 
у жвачных животных для регуляции микробиоты руб-
ца [14]. Экзогенные ферменты могут улучшать пере-
вариваемость, указывая на то, что при определенных 
обстоятельствах (например, при более слабом разви-
тии рубца) количество фибринолитического фермента 
в рубце ограничено [15, 16].

B. Liu et.al. (2018 г.) [17] установили, что для оценки 
микробиоты у жвачных животных первыми процедура-
ми являются забор содержимого и извлечение метаге-
номной ДНК. Содержимое рубца может быть собрано с 
помощью руминальной канюли или методом желудоч-
ного зонда, в то время как образцы кала могут быть со-
браны ректальным захватом с использованием чистой 
перчатки. Анализ других сегментов, таких как двенад-
цатиперстная, тощая, подвздошная, слепая и толстая 
кишка, может быть собран у животных после умерщвле-
ния. Изу чено, что состав и метаболизм кишечной ми-
кробиоты можно регулировать с помощью пребиотиков 
и клетчатки, так как они улучшают метаболические мар-
керы на экспериментальных моделях [18, 19].

Всем известна информация, что наиболее распро-
страненным методом воздействия на микробиоту оста-
ется использование биотиков — пробиотиков, пребио-
тиков (и их комбинаций), метабиотиков, позволяющих 
пополнять желудочно-кишечный тракт (ЖКТ) полезны-
ми бактериями и их метаболитами, ежедневно получае-
мыми аналогичными видами животных в природных 
условиях. Опыт применения таких кормовых добавок и 
препаратов показывает, что наряду с улучшением про-
дуктивных качеств сельскохозяйственных животных и 
птицы наблюдается увеличение периода их хозяйствен-
ного использования [20]. 

Обогащение организма пробиотиками в целом уве-
личивает продолжительность жизни животного. В кон-
тексте применения природоподобных веществ в целях 

регуляции микробиоты ЖКТ находят свое примене-
ние фитобиотики, помимо антибактериальных свойств 
(к патогенным возбудителям), увеличивающие числен-
ность полезных бактерий, что в совокупности позволя-
ет нормализовать обмен веществ с лучшей реализаци-
ей генетического потенциала животного [21].

Микробный дисбаланс может явиться пусковым ме-
ханизмом в развитии аллергических реакций, воспали-
тельных процессов органов и систем, гиповитаминозов, 
гипомикроэлементов, нарушений, связанных с обмен-
ными процессами организма, аутоиммунных заболе-
ваний. По мнению известных ученых [22], нормальная 
микрофлора является мишенью негативного влияния 
разных по своей природе факторов. В зависимости от 
интенсивности и характера воздействия формируются 
микроэкологические нарушения, степень выраженно-
сти и характер проявления которых могут быть различ-
ными. Многочисленные группы факторов (экзо- и эндо-
генной природы) способны изменить состав, видовое 
разнообразие аутомикрофлоры, способствовать появ-
лению в определенном штамме микроорганизмов ге-
нов вирулентности и др..

Патогенез кишечной нормофлоры ведет к уменьшению 
всасывания питательных веществ, раздражению кишеч-
ных стенок, вызывающему усиленную перистальтику, ди-
арею и снижение переваримости корма. На этом фоне у 
животных формируются дисбиотические состояния, сни-
жаются естественная резистентность и продуктивность.

Дисбиоз кишечника — состояние, характеризующее-
ся нарушением качественного и количественного соста-
ва кишечной микрофлоры в результате влияния много-
численных неблагоприятных экзогенных и эндогенных 
факторов. В результате снижения колонизационной ре-
зистентности в отношении патогенной и условно-пато-
генной флоры создаются условия для нарушения ки-
шечного слизистого барьера и проникновения бактерий 
за пределы кишечной стенки [23].

Состав микробиоты отражает их физиологические 
свойства, на которые влияют химические, пищевые и им-
мунологические градиенты вдоль кишечника. В тонком 
кишечнике, как правило, высокий уровень кислот, кис-
лорода и противомикробных препаратов, а также корот-
кое время прохождения. Проводимые микробиомные 
исследования [24] направлены на то, чтобы выявить не-
достающие детали в патофизиологических процессах и 
объяснить кажущиеся случайными вариации тяжести за-
болевания и фенотипических проявлений в связи, напри-
мер, с такими факторами, как эколого-географические и 
кормовые. Благодаря достижениям в изучении микроб-
ных сообществ была получена важная информация, что 
бактериальный дисбиоз может приводить, в частности, к 
нарушениям в деятельности нервной системы.

Для защиты от повреждений и поддержания гомеос-
таза желудочно-кишечный тракт ограничивает воздей-
ствие иммунной системы хозяина на микробиоту путем 
создания многофакторного и динамичного кишечно-
го барьера. Барьер включает в себя несколько инте-
грированных компонентов, включая физические (слои 
эпителия и слизи), биохимические (ферменты и анти-
микробные белки) и иммунологические (IgA и эпители-
ально-ассоциированные иммунные клетки) факторы. 
Продолжительность жизни отдельного микроба опреде-
ляется тем, вносит ли он вклад в выполнение ряда важ-
нейших функций, от которых зависит приспособлен-
ность организма-хозяина [25]. 

Обнаружено, что кишечные микробы могут быть 
адаптированы к определенному типу образа жизни из-за 
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относительно меньшего количества биохимических 
ниш, доступных в кишечнике, по сравнению с другими 
средами, богатыми микробами. В кишечнике энергия, 
как правило, может быть получена посредством таких 
процессов, как ферментация и сульфатредукция пище-
вых углеводов и углеводов хозяина. Таким образом, ор-
ганизмы, которые могут выживать в кишечнике, ограни-
чены своими фенотипическими признаками [26].

В течение последних лет методы, основанные на вы-
сокопроизводительном секвенировании, такие как ме-
табаркодирование ДНК, открыли ряд новых вопросов 
в исследованиях кормления животных. Этот метод ос-
нован на извлечении ДНК из остатков переваренно-
го корма в образце рациона (то есть содержимого же-
лудка, срыгиваний или фекалий), ее амплификации 
универсальными праймерами, а затем секвенирова-
нии отдельных молекул ДНК, идентифицированных пу-
тем сопоставления их с эталонной базой данных после-
довательностей. Основное преимущество заключается 
в возможности определения количественной взаимос-
вязи между пропорциями считанных последователь-
ностей и биомассой, съеденным кормом. Однако на-
дежность этой взаимосвязи в значительной степени 
зависит от исследуемой системы, что требует оценки 
для конкретного случая [27].

Метабаркодирование особенно выгодно приме-
нять для анализа сложных рационов в кормлении жи-
вотных, состоящих из множества таксономически 
разнообразных таксонов, поскольку метод требует не-
большого предварительного знания об изучаемой си-
стеме. С качественной точки зрения способность 

метабаркодирования рациона обнаруживать даже силь-
но деградированную ДНК позволяет получить доступ к 
редким или неизвестным заболеваниям. В последую-
щем данный метод поможет выявлять и корректиро-
вать нарушения у животных, связанные с микробиотой 
желудочно- кишечного тракта [28, 29]. 

Выводы/Conclusion 
Микробиота служит фактором, объединяющим все 

физиологические системы организма. Микробные со-
общества меняются на уровне системы или даже ор-
гана, это приводит к возникновению патологических 
процессов. Микрофлора легко восстанавливается при 
изменении состава рациона, увеличении двигательной 
активности, улучшении среды обитания, использовании 
пробиотиков, пребиотиков, метабиотиков, ферментов. 
Значительные изменения в рационе кормления могут 
вызывать временные сдвиги в большом количестве ми-
кроорганизмов, поскольку кормление является основ-
ным источником энергии для животных и важнейшим 
методом поддержания здоровья и роста, состав рацио-
на оказывает большое влияние на микробиоту желудоч-
но-кишечного тракта. В настоящее время накопление 
данных о микробиомах животных сельскохозяйствен-
ных видов имеет как теоретическое, так и практиче-
ское значение. Это научное направление остается ак-
туальным и перспективным, поскольку продуктивность 
и адаптивный потенциал ценных сельскохозяйственных 
видов и пород животных могут быть улучшены целена-
правленным изменением качественного и количествен-
ного состава их микробных сообществ. 
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