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Сравнительный филогенетический профиль 
микробиома кишечника кур и домашних гусей
РЕЗЮМЕ

Изучение биоразнообразия микробиомов сухопутной и водоплавающей птицы важно 
для лучшего понимания роли отдельных бактерийных таксонов в микробном пищева-
рении и разработки видоспецифичных пробиотических продуктов, направленных на 
оптимизацию кормления кур и гусей. Экспериментальные данные о филогенетической 
структуре микробиома кишечника кур и домашних гусей в сравнительном аспекте огра-
ничены.
Целью данной работы было исследование структуры и биоразнообразия микробиоты 
слепых отростков толстого кишечника цыплят яйценоского направления кросса Рус-
ская Белая и гусят, выведенных из яиц одной кладки в условиях инкубатория, с помо-
щью секвенирования фрагмента гена 16S рРНК.
Сравнительный филогенетический профиль микробиома кур и гусей подтверждает, что 
различия в их микробных сообществах обусловлены эволюционной адаптацией к раз-
ным типам питания, что проявляется в доминировании разных функциональных групп 
бактерий, специализирующихся на переваривании специфичных для каждого вида суб-
стратов.  Несмотря на филогенетические и физиологические различия между курами и 
гусями, их кишечные микробиомы имеют определенное сходство. У обоих видов обна-
ружено 9 общих родов, которые составляют ядро микробиома и отвечают за значитель-
ную часть функционального потенциала кишечной микрофлоры.
Полученные результаты могут дать информацию для будущих исследований взаимос-
вязи между микробиотой желудочно-кишечного тракта и показателями продуктивности 
кур и гусей.
Ключевые слова: микробиом, секвенирование 16S рРНК, птица, домашние гуси, сле-
пые отростки кишечника 
Для цитирования: Малик Н.И. и др. Сравнительный филогенетический профиль ми-
кробиома кишечника кур и домашних гусей. Аграрная наука. 2026; 408 (07): 23–30. 
https://doi.org/10.32634/0869-8155-2026-408-07-23-30

Comparative phylogenetic profile of the intestinal 
microbiome of chickens and domestic geese
ABSTRACT

Studying the biodiversity of the microbiomes of land and waterfowl is important for a better 
understanding of the role of individual bacterial taxa in microbial digestion and the development 
of species-specific probiotic products aimed at optimizing the feeding of chickens and geese. 
Experimental data on the phylogenetic structure of the gut microbiome of chickens and 
domestic geese are comparatively limited.
The purpose of this work was to study the structure and biodiversity of the microbiota of the 
blind processes of the large intestine of chickens of the egg-bearing direction of the Russian 
White cross and goslings bred from eggs of the same clutch in an incubator by sequencing a 
fragment of the 16S rRNA gene.
The comparative phylogenetic profile of the microbiome of chickens and geese confirms 
that the differences in their microbial communities are due to evolutionary adaptation to 
different types of nutrition, which is reflected in the dominance of different functional groups 
of bacteria specializing in the digestion of substrates specific to each species.  Despite the 
phylogenetic and physiological differences between chickens and geese, their intestinal 
microbiomes have certain similarities.  Both species have 9 common genera, which form the 
core of the microbiome and are responsible for a significant part of the functional potential of 
the intestinal microflora.
The results obtained may provide information for future studies of the relationship between 
the microbiota of the gastrointestinal tract and productivity indicators of chickens and geese.
Key words: microbiome, sequencing 16S rRNA, poultry, domestic geese, intestinal caeca
For citation: Malik N.I. et al. Comparative phylogenetic profile of the intestinal microbiome of 
chickens and domestic geese. Agrarian science. 2026; 408 (07): 23–30 (in Russian).
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Введение/Introduction
Куры и одомашненные гуси различных пород 

являются одними из самых популярных видов в 
индустрии разведения домашней птицы. В усло-
виях промышленного выращивания кур и гусей ос-
новным кормовым средством становятся высоко-
калорийные комбикорма с набором компонентов 
растительного и животного происхождения. У гу-
сей, как и у кур, расщепление пищевых волокон в 
основном зависит от микробной ферментации в 
слепых отростках, где имеются микроорганизмы, 
выделяющие ферменты, способные разлагать 
10–30% клетчатки. Но в отличие от сухопутных ви-
дов птиц, гуси  — травоядные животные, важной 
особенностью которых является способность по-
треблять зеленые корма и другие дешевые ком-
поненты сельскохозяйственных культур, а также 
сохранять продуктивность при рационе с низким 
содержанием клетчатки [1, 2]. В то же время изу-
чению микробиома кишечника кур и домашних гу-
сей в сравнительном аспекте в условиях промыш-
ленного выращивания до последнего времени 
не уделялось должного внимания.

Основной акцент при филогенетическом иссле-
довании микробиомов гусей был сделан на срав-
нительном анализе микробиомов у домашних и 
диких видов гусей, их питание, среда обитания и 
условия жизни весьма разнообразны [3, 4]. В част-
ности, по сравнению с домашними гусями, сооб-
щества кишечных бактерий у канадских казарок 
и журавлей-красавок обладали большей способ-
ностью к энергетическому обмену, что позволяет 
предположить, что дикие птицы могут больше по-
лагаться на микробиоту своего кишечника для вы-
живания в холодных условиях [3].

С точки зрения общего функционирования и 
регулирования пищеварительных функций, не су-
ществует серьезных различий в физиологии пи-
щеварения сухопутной и водоплавающей птицы. 
Однако анатомическая адаптация пищеваритель-
ной системы гусей к перевариванию грубой клет-
чатки и различия в энергетическом метаболизме 
могут существенно влиять на структуру кишечного 
микробиома [5, 6]. Хотя исследования, проведен-
ные Ho S.Y. (2015), показали, что рацион и содер-
жание птицы влияют на относительную числен-
ность доминирующих типов микробиома [7], было 
высказано предположение, что вид птицы-хозяи-
на является наиболее важным генетически опо-
средованным фактором, определяющим состав 
кишечного микробного сообщества [8].

Учитывая современную концепцию роли кишеч-
ной микробиоты в поддержании физиологиче-
ского благополучия хозяина, изучение биоразно
образия микробиомов птицы разных видов с 

целью освоения методов управления микробио-
мами стали актуальными темами для отечествен-
ных и зарубежных исследователей  [9, 10]. Это 
важно для лучшего понимания роли отдельных 
таксонов в микробном пищеварении сухопутной и 
водоплавающей птицы и разработки видоспеци-
фичных пробиотических продуктов, направленных 
на оптимизацию кормления кур и гусей, улучше-
ние здоровья и усвояемости питательных веществ 
и может быть актуальна для развития эффек-
тивного и персонализированного птицеводства  
и гусеводства.

Целью данной работы было исследование 
структуры и биоразнообразия микробиома ки-
шечника здорового молодняка гусей и кур яично-
го направления с помощью секвенирования фраг-
мента гена 16S рРНК.

Материалы и методы исследования / 
Materials and methods
Для исследований использовали здоровую пти-

цу: цыплят яйценоского направления кросса Рус-
ская Белая одной партии, выведенных из яиц от 
СПФ (свободные от специфических патогенов) 
птицы, и гусят, выведенных из яиц одной кладки в 
условиях инкубатория НПБ Манихино Всероссий-
ского государственного Центра качества и стан-
дартизации лекарственных средств для животных 
и кормов, по 5 голов в каждой группе. Кормление 
на протяжении всего срока выращивания соответ-
ствовало рекомендациям Федерального научного 
центра «Всероссийский научно-исследователь-
ский и технологический институт птицеводства» 
Российской академии наук1.

Условия выращивания в группах были одинако-
вые, кормление птицы — вволю.

Предметом исследования являлось содержи-
мое слепых отростков толстого кишечника (об-
разцы химуса), полученное сразу после забоя 
птицы методом цервикальной дислокации.

Все процедуры, выполненные с участием жи-
вотных, соответствовали этическим стандартам, 
принятым Европейской конвенцией ETS № 1232.

Выделение ДНК из образцов химуса осу-
ществляли с помощью наборов QIAamp DNA 
Microbiome Kit (Qiagen, Германия). Приготовление 
ДНК-библиотеки для таргетного секвенирования 
проводили согласно протоколу «16S Metagenomic 
Sequencing Library Preparation» с использовани-
ем набора реактивов NexteraXT (Illumina, США). 
Секвенирование проводили на платформе MiSeq 
(Illumina, США) с использованием набора реакти-
вов MiSeq Reagent Kit v3 (Illumina, США), обеспе-
чивающего получение прочтений длиной 300 ну-
клеотидов.

1 Руководство по кормлению сельскохозяйственной птицы: / Федеральное государственное бюджетное научное учреждение Феде-
ральный научный центр «Всероссийский научно-исследовательский и технологический институт птицеводства» Российской академии 
наук (ФНЦ «ВНИТИП» РАН); разработали: И. А. Егоров [и др.]. — Сергиев Посад : ФНЦ «ВНИТИП» РАН, 2019. — 215 с. : табл. : 20 см.; 
ISBN 978-5-98020-220
2 Европейская Конвенция о защите позвоночных животных, используемых для экспериментов или в. иных научных целях (Страсбург, 18 
марта 1986 г.) ETS N 123.
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Биоинформатический анализ данных секвени-
рования фрагмента гена 16S рРНК, в том числе 
оценка их качества, и визуализация проводились 
с помощью пакета программ QIIME2  [11]. Были 
выделены уникальные последовательности (ASV, 
англ. amplicon sequence variant), для каждой из 
которых выполнялся поиск против нуклеотидной 
базы данных NCBI, а также оценивалась их пред-
ставленности в исследуемых образцах.

Для определения таксономического состава ис-
пользовался наивный байесовский классифика-
тор, который был предварительно обучен на базе 
данных последовательностей рибосомальных ге-
нов Silva. Определение видовой принадлежности 
выполнялось на разных уровнях, в соответствии с 
этим был описан состав образцов. Предваритель-
но были исключены низко представленные ASV (ча-
стота менее 1% от среднего количества амплико-
нов на образец и встречаемость менее чем в 5% 
образцов). Для каждой таксономической единицы 
(филум, класс, порядок, семейство, род) из про-
граммы QIIME2 была выгружена таблица в форма-
те Excel (США) с количеством уникальных последо-
вательностей таксонов для каждой пробы. Далее 
определялось относительное обилие каждого так-
сона: вычислялись процент встречаемости таксо-
на (% ASV) в каждом образце, среднее значение 
% ASV по всем образцам в группе и стандартная 
ошибка среднего (SEM).

Результаты и обсуждение / 
Results and discussion
При филогенетическом профилировании ми-

кробиома слепых отростков кишечника здоровых 
кур и гусей на уровне филума к доминирующим 
были отнесены представители филу-
мов Bacteroidota и Firmicutes, генетиче-
ский материал которых был обнаружен 
и идентифицирован с частотой, превы-
шающей 1% всех определенных уникаль-
ных последовательностей. Данные пред-
ставлены таблице 1.

Во всех таблицах статьи приведены 
обобщенные данные по всем образцам 
в каждой группе, указано среднее значе-
ние встречаемости отдельных таксонов 
по всем образцам (% ASV) и стандартная 
ошибка среднего (SEM).

Грамположительные Firmicutes были 
распространены у кур (75,9% ASV) и гусей 
(99,4,0% ASV). Тогда как представлен-
ность грамотрицательных Bacteroidota 

у кур составила 24,1% ASV, что согласуется с ана-
логичными исследованиями  [12]. Относитель-
ное обилие Bacteroidota у гусей составило все-
го 0,15% ASV. Несмотря на то, что в исследование 
Bacteroidota не входили в число наиболее распро-
страненных филумов у водоплавающей птицы, по 
данным Xiang X. et al. (2019), Wang W. et al. (2018) 
и Wang W. et al. (2016), присутствие бактерий этого 
таксона было характерно для образцов фекальной 
микробиоты дикого белолобого гуся  [13, 14, 15]. 
Согласно Ali Q. et al. (2022) и Liu J. et al. (2024), 
тип Bacteroidota является активным участником 
биосинтеза липополисахаридов в кишечной ми-
кробиоте мясных гусей  [12, 16]. В минорных ко-
личествах (менее 1% уникальных последователь-
ностей) у гусей встречались филумы Cyanobacteria 
и Actinobacteriota, у кур они отсутствовали.

Оценка встречаемости таксонов на уровне клас-
са показала, что кишечная микробиота кур харак-
теризовалась превалированием представителей 
Clostridia (58,8% ASV). Вторым по среднему отно-
сительному обилию был класс Bacteroidia (24,1% 
ASV), затем — Bacilli (17,1% ASV). В сравнении с 
курами, микробиом слепых отростков кишечни-
ка гусей также характеризовался превалирова-
нием представителей Clostridia (71,8% ASV), вто-
рым по численности был класс Bacilli (26,2% ASV), 
представленность класса Bacteroidia не превыша-
ла 0,1% ASV (табл. 2, рис. 1). В незначительных ко-
личествах у гусей встречались уникальные после-
довательности Vampirivibrionia, Actinobacteria.

На всех рисунках статьи представлено распре-
деление таксонов в каждом образце химуса птицы 
в отдельности. Следует отметить, что выявлялась 
значительная индивидуальная вариабельность 

Таблица 1. Филогенетический профиль микробиома ки-
шечника птицы на уровне филума
Table 1. Phylogenetic profile of the poultry gut microbiome 
at the phylum level

Филум
Встречаемость таксона (среднее 

относительное обилие), % ASV,  ±  SEM

Куры Гуси

Firmicutes 75,9  ±  4,6 99,4  ±  0,20

Bacteroidota 24,1  ±  4,6 0,15  ±  0,15

Рис. 1. Филогенетический профиль микробиома кишечника птицы на 
уровне класса. Встречаемость таксона, % ASV. На графике указаны 
классы, чьи ASV представлены в образцах более чем в 1%
Fig. 1. Phylogenetic profile of the poultry gut microbiome at the class level. 
Distribution taxonomic category, % ASV. The diagram shows the classes 
whose ASVs is represented in more than 1%

Таблица 2. Филогенетический профиль микробиома ки-
шечника птицы на уровне класса
Table 2. Phylogenetic profile of the poultry gut microbiome 
at the class level

Класс
Встречаемость таксона (среднее 

относительное обилие), % ASV,  ±  SEM

Куры Гуси

Bacilli 17,1  ±  6,3 26,5  ±  5,9

Bacteroidia 24,1  ±  4,6 0,15  ±  0,15

Clostridia 58,8  ±  5,2 72,9  ±  6,0

0% 20% 40% 60% 80% 100%
1 -куры
2 -куры
3 -куры
4 -куры
5 -куры

Clostridia Bacteroidia Bacilli

А

Б

0% 10% 20% 30% 40% 50% 60% 70% 80% 90% 100%
66 - гуси
67 - гуси
68 - гуси
69 - гуси
70 - гуси

Clostridia Bacilli
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встречаемости отдельных таксонов. Все птицы 
содержались в одинаковых условиях, получали 
один и тот же рацион питания. По-видимому, та-
кой разброс данных обусловлен индивидуальны-
ми особенностями каждой птицы и отчасти малым 
размером выборки (по 5 голов в каждой группе).

Большинство преобладающих бактерийных 
классов, выявленных в ходе анализа, являются 
представителями нормальной микрофлоры кишеч-
ника, что согласуется с ранее представленными 
данными  [17, 18]. Представители класса Clostridia 
выделились как самая многочисленная таксономи-
ческая группа, присутствующая в микробиоме кур 
и гусей. Представители данного таксона являются 
облигатными анаэробами и ферментируют различ-
ные растительные полисахариды до короткоцепо-
чечных жирных кислот (бутирата, ацетата) и спир-
тов (этанола), играющих важную роль в здоровье 
птиц [19] и участвующих в поддержание гомеостаза 
слизистой оболочки, включая усиление барьерной 
функции кишечника и иммунную регуляцию [20].

Филогенетический анализ микробиомов сле-
пых отростков кишечника птицы на уровне поряд-
ка показал, что в химусе кур превалировали по-
рядки Lachnospirales (26,8% ASV), Bacteroidales 
(24,1% ASV), Oscillospirales (24,0% ASV) и 
Lactobacillales (11,7% ASV), тогда как у гу-
сей  — Lachnospirales (63,4% ASV) и Ery
sipelotrichales (26,1% ASV) (табл. 3, рис. 2). 
При анализе результатов исследования с 
помощью QIIME2 часть уникальных после-
довательностей может не идентифициро-
ваться до требуемого таксона. Например, 
при анализе на уровне порядка 2,4  ±  0,8 % 
ASM у кур идентифицированы только до 
класса Bacilli (табл.  3). Подобные резуль-
таты отмечаются и при идентификации до 
семейства и рода (табл. 4, табл. 5). В таких 
случаях в таблицах указан соответствую-
щий таксон, на уровне которого определе-
на принадлежность уникальных последо-
вательностей.

В минорных количествах (менее 1% 
уникальных последовательностей) у кур 

Таблица 3. Филогенетический профиль микробиома  
кишечника птицы на уровне порядка
Table 3. Phylogenetic profile of the poultry gut microbiome 
at the order level

Порядок

Встречаемость таксона  
(среднее относительное обилие),  

% ASV,  ±  SEM

Куры Гуси

Lachnospirales 26,8  ±  2,7 63,4  ±  5,8

Bacteroidales 24,1  ±  4,6 0,1  ±  0,1

Oscillospirales 24,0  ±  3,9 3,5  ±  1,1

Lactobacillales 11,7  ±  6,7 0,5  ±  0,5

Clostridia 7,7  ±  2,0 2,8  ±  0,7

Erysipelotrichales 3,0  ±  0,8 26,1  ±  6,0

класс Bacilli * 2,4  ±  0,8 –

Monoglobales 0,3  ±  0,2 3,2  ±  1,8

Примечание: * уникальные последовательности идентифици-
рованы только на уровне класса

Рис. 2. Филогенетический профиль микробиома кишечника птицы на 
уровне порядка. Встречаемость таксона, % ASV. На графике указаны 
порядки, чьи ASV представлены в образцах более чем в 1%
Fig. 2. Phylogenetic profile of the poultry gut microbiome at the order level. 
Distribution taxonomic category, % ASV. The diagram shows the orders 
whose ASVs is represented in more than 1%
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Таблица 4. Филогенетический профиль микробиома 
кишечника птицы на уровне семейства
Table 4. Phylogenetic profile of the poultry gut microbiome 
at the family level

Семейство

Встречаемость таксона,  
(среднее относительное обилие),  

% ASV,  ±  SEM

Куры Гуси

Lachnospiraceae 26,8  ±  2,7 63,4  ±  5,8
Rikenellaceae 22,8  ±  5,0 –
Ruminococcaceae 21,0  ±  3,6 3,2  ±  1,0
Lactobacillaceae 11,7  ±  6,7 0,5  ±  0,5
Clostridia 7,7  ±  2,0 2,8  ±  0,7
Erysipelatoclostridiaceae 3,0  ±  0,8 26,1  ±  6,0
класс Bacilli * 2,4  ±  0,8 –
Oscillospiraceae 2,0  ±  1,0 0,4  ±  0,4
Monoglobaceae 0,3  ±  0,2 3,2  ±  1,8

Примечание: * уникальные последовательности идентифици-
рованы только на уровне класса

встречались порядки Monoglobales, у гусей  — 
Lactobacillales, Bacteroidales, Gastranaerophilales.

Результаты биоинформатического анализа по-
казали, что в образцах химуса кур выявлено 5 ос-
новных семейств: Lachnospiraceae (26,8% ASV), 
Rikenellaceae (22,8% ASV), Ruminococcaceae 
(21,0% ASV), Lactobacillaceae (11,7% ASV), Clostridia 
(7,7% ASV) (табл. 4 рис. 3). Встречаемость предста-
вителей Erysipelatoclostridiaceae и Oscillospiraceae 
составила менее 5%, а Bacteroidaceae, Mono
globaceae и Eubacterium_coprostanoligenes_
group — менее 1%.

В микробиоме слепых отростков кишечни-
ка гусей на уровне семейства идентифицирова-
но 9 таксономических групп, из которых наибо-
лее распространенными были Lachnospiraceae 
(63,4% ASV) и Erysipelatoclostridiaceae (26,1% ASV) 
(табл. 4, рис. 3). Среднее относительное оби-
лие представителей семейств Ruminococcaceae, 
Clostridia и Monoglobaceae составило менее 
5%, а Lactobacillaceae, Gastranaerophilales, Oscillo
spiraceae, Bacteroidaceae — менее 1%. 

Таксономический анализ показал, что в микро-
биоме толстого кишечника кур и гусей подавляю-
щее большинство идентифицированных семейств 
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относятся к Firmicutes, что в целом согласуется с 
результатами исследований, посвященных изу-
чению микробиомов кур  [10], домашних и диких 
гусей  [12]. Fang S. et al. (2023) считают, что от-
носительное доминирование фила Firmicutes у 
птицы связано с метаболическими активностя-
ми представителей этого таксона, в частности с 
углеводным обменом, биосинтезом и метаболиз-
мом кофакторов и витаминов, липидов, фермен-
тов, аминокислот и глюкана, синтезом короткоце-
почечных жирных кислот, таких как ацетат, бутират, 
лактат и пропионат [21, 22, 23].

Различия на уровне семейств выражены очень 
ярко и таким образом позволяют предположить 
разную пищевую специализацию и физиологию 
пищеварения у водоплавающей и сухопутной пти-
цы. Семейство Lachnospiraceae является самым 

Рис. 3. Филогенетический профиль микробиома кишечника птицы на 
уровне семейства. Встречаемость таксона, % ASV. На графике указаны 
семейства, чьи ASV представлены в образцах более чем в 1%
Fig. 3. Phylogenetic profile of the poultry gut microbiome at the family level. 
Distribution taxonomic category, % ASV. The diagram shows the families 
whose ASVs is represented in more than 1%
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многочисленным у кур и гусей, что ука-
зывает на его фундаментальную роль в 
кишечнике птиц, вероятно, связанную 
с ферментацией корма. Представители 
этого таксона  — специализированные 
ферментеры разнообразных раститель-
ных полисахаридов.

Микробиом гусей характеризуется 
высокой концентрацией двух семейств, 
относящихся к классу Clostridia: Lachno
spiraceae и Erysipelatoclostridiaceae. Это 
говорит о более узкоспециализирован-
ном, но мощном сообществе, приспосо-
бленном к переработке специфических 
компонентов рациона (грубые корма и 
клетчатка), характерных для водоплава-
ющих птиц. Микробиом кур, напротив, яв-
ляется более сбалансированным и раз-
нообразным. Помимо Lachnospiraceae, в 

нем большую роль играют такие семейства клас-
са Clostridia, как Rikenellaceae, Ruminococcaceae 
и Lactobacillaceae. Ruminococcaceae известны 
как эффективные целлюлозолитики. Их повышен-
ное содержание у кур — ожидаемый результат, но 
у гусей их функцию, видимо, выполняют другие 
семейства (например, Lachnospiraceae). Такая 
структура микробиома кур предполагает более 
широкий спектр ферментативных активностей и, 
возможно, иную стратегию извлечения энергии 
из корма.

Анализ таксономического состава микробных 
сообществ на уровне родов показал характерные 
особенности сообществ здоровой птицы (табл. 5, 
рис. 4). 

Среднее относительное обилие некоторых бак-
терийных родов различалось в зависимости от 

Таблица 5. Филогенетический профиль микро-
биома кишечника птицы на уровне рода 
Table 5. Phylogenetic profile of the poultry gut 
microbiome at the genus level

Род

Встречаемость таксона,  
(среднее относительное 
обилие), % ASV,  ±  SEM

Куры Гуси

Alistipes 22,8  ±  5,0 –
Ruminococcus torques 
group 13,7  ±  1,4 28,6  ±  5,7

Lactobacillus 11,7  ±  6,7 0,5  ±  0,4
Faecalibacterium 11,3  ±  2,8 –
сем. Lachnospiraceae 2 9,7  ±  0,7 9,2  ±  1,6
Clostridia 7,7  ±  2,0 2,7  ±  0,7
сем. Ruminococcaceae 2 4,8  ±  1,2 0,5  ±  0,3
Erysipelatoclostridium 3,0  ±  0,8 25,7  ±  5,9
Incertae_Sedis 2,9  ±  0,8 1,4  ±  0,6
класс Bacilli 1 2,4  ±  0,8 –
Lachnoclostridium 2,1  ±  0,2 9,0  ±  0,9
сем. Oscillospiraceae 2 2,0  ±  1,0 0,3  ±  0,2
Sellimonas 1,8  ±  0,5 12,3  ±  1,7
Blautia 0,4  ±  0,2 2,9  ±  0,7
Monoglobus 0,3  ±  0,2 3,1  ±  1,7

Примечание: 1 уникальные последовательности 
идентифицированы только на уровне класса; 2 уни-
кальные последовательности идентифицированы 
только на уровне семейства

Рис. 4. Филогенетический профиль микробиома кишечника птицы на 
уровне рода. Встречаемость таксона, % ASV. На графике указаны рода, 
чьи ASV представлены в образцах более чем в 1%
Fig. 4. Phylogenetic profile of the poultry gut microbiome at the genus level.
Distribution taxonomic category, % ASV. The diagram shows the genuses 
whose ASVs is represented in more than 1%
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вида птицы. Сообщество у кур было представ-
лено бактериями четырех доминирующих таксо-
нов: Alistipes (22,8% ASV), Ruminococcus_torques_
group (13,7% ASV), Lactobacillus (11,7% ASV), 
Faecalibacterium (11,3% ASV), Clostridia (7,7% 
ASV), сообщество у гусей  — также четырьмя ос-
новными таксонами: Ruminococcus_torques_group 
(28,6% ASV), Erysipelatoclostridium (25,7% ASV), 
Sellimonas (12,3% ASV), Lachnoclostridium (9,0%). 

У кур среднее относительное обилие представи-
телей родов Erysipelatoclostridium, Incertae_Sedis, 
Lachnoclostridium, Sellimonas составило менее 5%, 
у гусей в незначительном количестве (также ме-
нее 5%) были выявлены представители таксонов 
Clostridia, Blautia, Monoglobus, Incertae_Sedis. 

Полученные данные показывают, что несмотря 
на филогенетические и физиологические разли-
чия между курами и гусями, их кишечные микро-
биомы имеют определенное сходство. У обоих 
видов обнаружено 9 общих родов, которые со-
ставляют ядро микробиома и отвечают за значи-
тельную часть функционального потенциала ки-
шечной микрофлоры.

У кур присутствуют уникальные рода с высо-
ким относительным обилием (Alistipes (22.8%), 
Faecalibacterium (11.3%)), что может отражать 
адаптацию к перевариванию зерновых кормов. 
Филотип Bacteroidota, представленный в иссле-
довании доминирующим у кур родом Alistipes, 
считается эффективным разлагателем неперева-
риваемых углеводов, особенно целлюлозы и крах-
мала [24, 25, 26]. Представители этого филума в 
кишечнике кур выполняют функции деполимери-
зации углеводов и белков в стенках растительных 
клеток, а их метаболизм приводит к образованию 
ацетата, пропионата или сукцината [27, 28]. Тогда 
как у гусей филотип Bacteroidota представлен на 
всех таксономических уровнях единичными уни-
кальными последовательностями.

В отличие от кур, микробиом слепых отростков 
кишечника здоровых гусей не содержит уникальных 
родов. Микробное сообщество водоплавающей 

птицы отличает обилие (примерно 60%) пред-
ставителей класса Clostridia, состоящее из ро-
дов Ruminococcus_torques_group, Sellimonas и 
Lachnoclostridium. Тогда как у кур в образцах химу-
са клостридии составляют примерно 32% и пред-
ставлены родами Ruminococcus_torques_group, 
Faecalibacterium и Clostridia. Также выявлено, что 
класс Bacilli у кур определяется многочисленными 
представителями рода Lactobacillus (11,7%) и ро-
дом Erysipelatoclostridium (3,0%), а у гусей — толь-
ко доминирующим Erysipelatoclostridium (25,7%). 
Относительно высокая распространенность от-
дельных бактерийных таксонов в кишечнике здо-
ровой птицы может быть связана с особенностя-
ми физиологией питания кур и гусей.

Выводы/Conclusions
Проведенные исследования на малой выборке 

образцов позволили установить таксономический 
состав и соотношение основных групп микро-
организмов в микробиоме слепых отростков ки-
шечника здоровой сельскохозяйственной птицы. 
Определяющим фактором, влияющим на видо-
вое разнообразие, является тип питания. По ре-
зультатам высокопроизводительного секвениро-
вания, в микробном сообществе кишечника гусей 
доминировал филум Firmicutes, был представлен 
классами Clostridia и Bacilli. У кур также доминиро-
вали представители Firmicutes (классы Clostridia и 
Bacilli), субдоминантом в изученных образцах яв-
лялся филум Bacteroidota (род Alistipes). Таким 
образом, эволюционная адаптация к разным ти-
пам питания (сухопутные куры против травояд-
ных/водоплавающих гусей) привела к форми-
рованию двух различных стратегий построения 
микробного сообщества толстого кишечника 
сельскохозяйственной птицы. Полученные ре-
зультаты могут дать информацию для будущих 
исследований в части взаимосвязи между ми-
кробиотой желудочно-кишечного тракта, показа-
телями продуктивности кур и гусей и выбора це-
левых пробиотических штаммов для гусей и кур.
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