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Аннотация.
Микробиота пищеварительного тракта жвачных животных представляет собой сложную экологическую систему, ведущая 
роль которой состоит в ферментации компонентов кормов и защите организма от колонизации условно-патогенной 
и патогенной микрофлорой. Взаимодействие микробиоты с организмом-хозяином на фоне присутствия в рационах 
различных нутриентов усложняет понимание их влияния на пищеварительные процессы, иммунитет и продуктивность 
животных. Цель исследования – изучение с применением метода NGS-секвенирования состава и функционального 
профиля микробных сообществ рубца баранчиков эдильбаевской породы, выращенных с использованием рационов, 
обогащенных органическими добавками на основе эссенциальных микроэлементов. 
Объектом исследования было рубцовое содержимое 7-месячных баранчиков эдильбаевской породы, получавших в  
составе рациона кормовые добавки на основе микроэлементов Йоддар-Zn и ДАФС-25. Для эксперимента было сфор- 
мировано 4 группы животных: контрольная (ОР), I опытная (ОР + Йоддар-Zn), II опытная (ОР + ДАФС-25), III опытная 
(ОР + Йоддар-Zn + ДАФС-25). Состав и функциональный профиль микробиома рубца баранчиков изучали с применением  
современного молекулярно-генетического метода NGS-секвенирование. Биоинформатический анализ данных выпол- 
няли с помощью программного обеспечения Qiime2 ver. 2020.8. Статистическую обработку полученных результатов 
проводили по стандартной методике.
Результаты эксперимента свидетельствуют о положительном влиянии использованных в рационах кормовых добавок 
на показатели роста и развития баранчиков. Наибольшие показатели живой массы получены у животных III опытной 
группы, в рацион которых включали кормовые добавки Йоддар-Zn и ДАФС-25. В составе микробиома происходило 
изменение соотношения бактерий фил Firmicutes:Bacteroidetes, что говорит о потенциальном смещении метаболи- 
ческих процессов в сторону повышения соотношения летучих жирных кислот ацетат:пропионат. Наибольший сдвиг  
в микробиоме рубца отмечен у животных при использовании в рационах селен-содержащей добавки ДАФС-25 как 
отдельно, так и в сочетании с препаратом Йоддар-Zn. Применение кормовых добавок в рационах баранчиков не приво- 
дило к повышению в рубце относительной численности бактерий Proteobacteria, Mycoplasma, Escherichia-Shigella, 
роль которых преимущественно связана с развитием различных воспалительных процессов у организма-хозяина.  
При использовании в рационе кормовых добавок в функциональном профиле микробиома рубца баранчиков наблюдалось 
усиление метаболических путей микробиоты рубца, связанных с углеводным и энергетическим обменом, а также синтезом 
витаминов и кофакторов. Кроме того, выявлены закономерности модификации микробиома, что свидетельствует о 
позитивном влиянии добавок на метаболические процессы в организме, являясь предпосылкой более полного усвоения 
кормовых ингредиентов, которые и послужили причиной повышения продуктивности животных опытных групп.

Ключевые слова. Баранчики, жвачные животные, рацион, кормовые добавки, эссенциальные микроэлементы, 
микробиоценоз, NGS-секвенирование
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Abstract.
The gastrointestinal microbiome of ruminants is a complex ecological system. It ferments feed components and protects the 
body from opportunistic and pathogenic microflora. The interaction between the microbiota and the host organism depends 
on the diet, which complicates the scientific understanding of their impact on digestive processes, immunity, and yield. The 
article describes the composition and functional profile of microbiome in the rumen of young Edilbay rams fed with organic 
additives based on essential microelements. 
The samples were obtained from seven-month-old Edilbay rams, which received Ioddar-Zn and DAFS-25 feed additives. 
The study involved four groups of animals: control (no additives), experimental group I (Yoddar-Zn), experimental group II 
(DAFS-25), and experimental group III (Yoddar-Zn + DAFS-25). The composition and functional profile of the microbiome 
were studied using the NGS sequencing. The bioinformatics data analysis involved Qiime2 ver. 2020.8 and standard statistical 
methods. 
The feed additives had a positive effect on the growth and development of the rams. The highest live weight indicators belon- 
ged to experimental group III, which received Yoddar-Zn and DAFS-25. The ratio of Firmicutes and Bacteroidetes phylum 
changed, indicating a potential shift in metabolic processes towards an increase in the ratio of volatile fatty acids (acetate / 
propionate). The greatest changes were observed in animals that consumed the selenium additive DAFS-25, both separately 
and with Ioddar-Zn. The additives did not increase the count of Proteobacteria, Mycoplasma, and Escherichia-Shigella, which 
are associated with inflammatory processes. 
The feed additives affected the functional profile of rumen microbiome in young rams: they improved the carbohydrate and  
energy metabolism, as well as the synthesis of vitamins and cofactors. In addition, the research revealed some patterns of 
microbiome modification, which indicated a positive effect of the additives on metabolic processes, resulting in a more efficient 
digestion of feed ingredients and, eventually, in increased meat yield.
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Введение
Ожидаемо, что в ближайшее 30-летие население 

мира увеличится до 9,7 млрд к 2050 г. (ООН, 2019 г.). 
При этом отмечаемый рост ВВП в развивающихся 
странах и урбанизация неизбежно направляют кон-
цепцию питания в сторону увеличения потребления 
белковых продуктов животного происхождения [1]. 
В связи с этим постепенно возрастает и спрос на про-
дукцию животноводства для удовлетворения пище- 

вых потребностей быстро растущего населения, среди 
которых одним из перспективных направлений явля-
ется овцеводство [2].

Баранина отличается высокой пищевой ценностью 
и может использоваться в продуктах для здорового пи- 
тания. Эффективным способом придания функциональ-
ных свойств мясным продуктам признана прижизнен-
ная модификация мясного сырья путем оптимизации 
кормовых рационов, обогащенных функциональными 
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ингредиентами. В настоящее время установлено, что 
на формирование качественных характеристик мяса 
влияет комплекс факторов [3, 4].

Тип питания, качество корма и наличие в нем доста-
точного количества необходимых минеральных ве- 
ществ могут оказывать существенное влияние на фор- 
мирование структуры и функциональный профиль  
микробного сообщества рубца жвачных. Микроорга- 
низмы рубца жвачных выполняют важнейшие функ- 
ции в организме, связанные с ферментацией расти-
тельных кормов до доступных животным соединений, 
таких как ЛЖК (летучие жирные кислоты – ацетат,  
пропионат, бутират и пр.), аммиак, липиды и др. Бла- 
годаря сложной анаэробной микробиоте, включаю- 
щей бактерии, археи, грибы и инфузории, жвачные 
животные способны использовать растительную клет-
чатку в качестве источника энергии и питательных 
веществ. Микроорганизмы рубца, общее видовое раз- 
нообразие которых достигает нескольких тысяч, иг- 
рают различную роль в переваривании соединений 
кормов и действуют при этом синергически, фермен-
тируя структурные углеводы, белки и жиры растений 
в результате взаимообусловленных ферментативных 
процессов [5]. Поэтому доступность питательных 
веществ может изменять состав микробного сооб-
щества рубца и связанные с ним функции, такие как  
деградация клетчатки и гидрирование жирных кис- 
лот [5]. На фоне высококонцентратных рационов в  
микробиоте рубца КРС преобладали бактерии с ами-
лолитической способностью Prevotella ruminicola, 
Prevotella brevis, Prevotella bryantii и Prevotella albensis, 
а на фоне повышенного количества грубых кормов – 
увеличивалось общее биоразнообразие микробиоты 
и количество целлюлозолитических видов [6, 7]. 

Предыдущие исследования подчеркнули суще-
ственное влияние состава рациона на усвоение кор-
мов, что оказалось связанным с составом микробиома  
рубца у различных жвачных животных [6, 8]. В связи 
с этим в качестве кормовых добавок внимание ис- 
следователей привлекают некоторые природные ве- 
щества и соединения растительного происхождения  
с выраженными антимикробными свойствами. Дейст- 
вие данных препаратов основано на коррекции мик- 
робиома рубца, направленной на улучшение пере-
варивания клетчатки, ингибирование избыточного 
выделения аммиака за счет частичного подавления 
протеолиза, снижение метанообразования и повыше-
ние продуктивности животных [9, 10]. Таким обра- 
зом, стратегия коррекции рациона жвачных путем 
использования кормовых добавок позволяет снижать 
затраты на такие необходимые ресурсы, как корма, 
вакцины, лекарства и нежелательную экологическую 
нагрузку на окружающую среду [11]. 

Наличие и количество минералов в рационах жвач- 
ных может оказывать влияние на ферментацию кормов 
в рубце. Отмечалось, что добавление селена в рационы  
КРС приводило к модификации состава микробиома  

рубца и соотношения ЛЖК [12]. По данным исследо-
вателей, введение в рационы минеральных добавок 
было связано с количеством в рубце продуцентов таких 
ЛЖК, как пропионат, изобутират и изовалерат [13, 14].  
В других исследованиях отмечалось отсутствие эф- 
фекта или отрицательное влияние на ферментатив- 
ные процессы в рубце, в частности, в ответ на добавле- 
ние марганца и цинка в рационы животных. Реакция 
микробиома зависела от источника минералов [13, 15].

В последние годы пристальное внимание иссле-
дователей сосредоточено на изучении влияния таких 
микроэлементов, как цинк, селен, железо, на продуктив- 
ные качества животных. В частности, селен все чаще 
рассматривается как кормовая добавка для повыше-
ния усвояемости кормов и продуктивности живот- 
ных [16, 17]. Выявлено, что применение селена эффек-
тивно для нормализации обмена веществ, повышения 
общей резистентности организма и продуктивности 
животных [18]. В целой серии исследований было уста- 
новлено, что добавление цинка в рационы жвачных 
улучшает такие параметры, как потребление корма, 
эффективность его усвоения и среднесуточный при- 
рост живой массы животных [18, 19]. Исследовате- 
лями показано наличие корреляции указанных зоо- 
технических параметров выращивания животных, в  
частности прироста живой массы, с содержанием не- 
корых представителей рубцовой микробиоты [19]. 

Тем не менее на сегодняшний день многие аспекты 
влияния микроэлементов на здоровье и продуктив- 
ность сельскохозяйственных животных изучены недо-
статочно. В частности, не было получено достаточно 
сведений о механизмах влиянии микроэлементов на  
организм хозяина и на микробиоту желудочно-кишеч-
ного тракта, особенно у жвачных животных.

Для более глубокого понимания процесса формиро- 
вания качественных показателей баранины в рамках 
данного исследования был проведен высокопроизво-
дительный молекулярно-генетический анализ методом 
NGS-секвенирования. Был изучен состав микробиоце-
ноза содержимого рубца баранчиков, которые выращи-
вались с добавлением эссенциальных микроэлементов 
в рацион. Метод NGS-секвенирования, основанный 
на анализе последовательностей гена 16S рРНК, пред-
ставляет один из наиболее востребованных на сегод-
няшний день молекулярных методов для «омиксных» 
исследований. Он позволяет детально охарактеризовать 
изменения в микробных сообществах таких сложных 
экосистем, как микробиом рубца жвачных, что позво-
ляет по-новому взглянуть на структуру и функции 
этих сложных микробных сообществ при различных 
воздействиях [20]. 

Проведенные исследования позволили сделать 
важный шаг к пониманию процессов, происходящих в  
многокомпонентной матрице под названием «мясо», 
и оценить перспективы производства высококаче-
ственной баранины, обогащенной эссенциальными 
микроэлементами.
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Цель исследования состояла в изучении с приме-
нением метода NGS-секвенирования состава и функ-
ционального профиля микробных сообществ рубца 
баранчиков эдильбаевской породы, выращенных с 
использованием рационов, обогащенных органичес- 
кими добавками на основе эссенциальных микроэле-
ментов. В задачи входило изучение вклада эссенци- 
альных микроэлементов в составе рационов в форми-
рование микробных сообществ рубца, а также оценка 
безопасности их применения при откорме баранчиков 
в промышленных условиях.

Объекты и методы исследования
Для исследования был проведен научно-хозяй- 

ственный эксперимент на базе УПП «Эксперимен- 
тальное животноводство» Краснокутского филиала 
Саратовского государственного аграрного универ- 
ситета им. Н. И. Вавилова в 2020–2021 гг. Для экс-
перимента при отъеме от овцематок методом пар- 
аналогов было сформировано 4 опытные группы из 
4-месячных баранчиков эдильбаевской породы, по  
10 голов в каждой группе.

Основной рацион животных включал комбикорм  
ОК-81-2 («Тосненский комбикормовый завод», Рос- 
сия), предназначенный для молодняка коз и овец  
старше 4 месяцев. В рационах животных были ис- 
пользованы комплексные кормовые добавки, пред- 
назначенные для повышения питательной ценности  
кормов, восполнения дефицита макро- и микронутри-
ентов со сбалансированным химическим составом и  
высокой биологической ценностью: Йоддар-Zn и  
ДАФС-25.

Кормовая добавка Йоддар-Zn (ТУ 10.91.10-253-
10514645-2019) является источником цинка (12,5 ± 
1,25 мкг/1000 мг кормовой добавки) и биодоступного 
йода в органической форме – 3 мг на 100 г (в т. ч. 
связанного йода 33 ± 3,3 мкг на 1000 мг кормовой 
добавки) и кремния – не менее 1,0 %. 

Добавка ДАФС-25 представляет собой органичес- 
кое соединение – диацетофенонилселенид (ТУ 9337-
001-26880895-96, свидетельство о гос. регистрации  
№ ПВР 2.04.0185-96), массовая доля селена состав- 
ляет не менее 0,04 мг на 100 г и кремния – не менее 
0,75 %. 

В таблице 1 представлена схема эксперимента. 
Рацион контрольной группы животных включал до- 
полнительно к основному рациону – 300 г/гол. в сут- 
ки комбикорма, I опытной группы – основной ра- 
цион + 300 г/гол. в сутки комбикорма + 300 мг/гол. 

в сутки Йоддар-Zn; II опытной группы – основной 
рацион + 300 г/гол. в сутки комбикорма + 0,5 мг/гол.  
в сутки ДАФС-25; III опытной группы – основной 
рацион + 300 г/гол. в сутки комбикорма + 300 мг/гол. 
в сутки Йоддар-Zn + 0,5 мг/гол. в сутки ДАФС-25. 

Согласно ТУ 10.91.10-252-10514645-2019 и  
ТУ 10.91.10-253-10514645-2019 Поволжского НИИ  
производства и переработки мясомолочной продук- 
ции (г. Волгоград), совместно с добавками Йоддар- 
Zn и ДАФС-25 корм был дополнен препаратом Ко- 
ретрон в количестве 1,0 % от массы корма и жмыхом 
тыквенным холодного прессования, представляющим 
белково-углеводный компонент в количестве 20,0 % 
от массы корма. 

Состав тыквенного жмыха: сырой протеин – 22– 
37 %, сырой жир – 21,15 %, сырая клетчатка – 11,18 %, 
незаменимые аминокислоты (в том числе – до 3,28 % 
от общего белка), макро- и микроэлементы (селен – до  
3 мг/кг), каротиноиды и витамин Е.

В ходе эксперимента оценивались показатели 
роста и развития животных посредством взвешива- 
ний и учета основных измерений тела, начиная с на- 
чала эксперимента (в 4-месячном возрасте) и закан- 
чивая его окончанием (в 7-месячном возрасте).

По завершении опыта (105 суток) и достижении 
животными возраста 7 мес. провели контрольный  
убой традиционным способом в условиях убойного  
пункта УПП «Экспериментальное животноводство» 
в соответствии с требованиями Технического регла-
мента Таможенного Союза о безопасности мяса и  
мясной продукции ТР ТС 034/2013. Перед убоем все жи- 
вотные подвергались 24-часовой голодной выдержке.

Пробы содержимого рубца у контрольных и опыт-
ных групп баранчиков отбирали в стерильные кон- 
тейнеры (Пан Эко, Россия) сразу после забоя живот-
ных, после чего был проведен анализ микробиаль-
ного состава. Отбор образцов рубцового содержимого  
осуществляли с применением условий асептики. Хра- 
нение и транспортировку образцов осуществляли в  
специальных контейнерах при температуре –20 ℃.

Лабораторное исследование образцов методом NGS- 
секвенирования для анализа состава микробного со- 
общества рубца животных провели в условиях молеку- 
лярно-генетической лаборатории ООО «БИОТРОФ».  
Для этого из образцов выделяли тотальную ДНК, 
используя набор Genomic DNA Purification Kit (Fer- 
mentas, Inc., Литва) согласно рекомендациям произ-
водителя. Конечную концентрацию тотальной ДНК 
в растворе измеряли на флуориметре Qubit (Invitrogen, 

Таблица 1. Схема эксперимента

Table 1. Course of experiment

Группа Контроль I опытная II опытная  III опытная
Рацион Основной рацион Основной рацион +  

Йоддар-Zn
Основной рацион +  

ДАФС-25
Основной рацион + 

Йоддар-Zn + ДАФС-25
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Inc., США) с наборами Qubit dsDNA BR Assay Kit 
(In-vitrogen, Inc., США) в соответствии с рекоменда-
циями производителя.

Микробиом рубца оценивали методом NGS-сек- 
венирования на платформе MiSeq (Illumina, Inc.,  
США) с праймерами для V3-V4 региона 16S рРНК.  
Прямой праймер: 5´-TCGTCGGCAGCGTCAGATGT
GTATAAGAGACAGCCTACGGGNGGCWGCAG-3´, 
обратный праймер: 5´- GTCTCGTGGGCTCGGAGAT
GTGTATAAGAGACAGGACTACHVGGGTATCTAA
TCC-3´. Секвенирование проводили с использовани- 
ем реагентов для подготовки библиотек Nextera® XT  
IndexKit (Illumina, Inc., США), для очистки ПЦР-
продуктов Agencourt AMPure XP (Beckman Coulter, 
Inc., США) и для секвенирования MiSeq® ReagentKit 
v2 (500 cycle) (Illumina, Inc., США). Максимальная 
длина полученных последовательностей составила 
2½250 п.н. 

Биоинформатический анализ данных выполняли 
с помощью программного обеспечения Qiime2 ver. 
2020.8. После первоначального импорта последова-
тельностей в формат Qiime2 парные строки прочте- 
ний выравнивали. Далее последовательности филь-
тровали по качеству с использованием настроек по  
умолчанию. Шумовые последовательности фильтро- 
вали методом Deblur, при этом использовали мак-
симальную длину последовательности обрезки, рав- 
ную 250 п.н. Для анализа таксономии использовали 
справочную базу данных Silva 138.

На основании таблицы оперативно-таксономи-
ческих единиц с помощью плагинов программного 
пакета Qiime2 рассчитывали индексы α-разнообра- 
зия и строили графики зависимости числа оперативно- 
таксономических единиц от числа прочтений. 

Реконструкцию и прогнозирование функциональ- 
ного содержания метагенома, семейств генов, фер-
ментов выполняли при помощи программного ком- 
плекса PICRUSt2 (v.2.3.0). С программой работали 

согласно рекомендованному сценарию, все настройки 
использовали по умолчанию. Для анализа метаболи-
ческих путей и ферментов пользовались базой данных 
MetaCyc. Прогнозируемые профили метаболических 
путей MetaCyc оценивали по обилию ASV (Amplicon 
Sequence Variants).

Статистическую обработку полученных результатов 
проводили по стандартной методике, с помощью при-
ложения Microsoft Excel 2010 (Microsoft Corp., США) 
и пакета для статистического анализа данных Stat- 
Plus 2009 Professional 5.8.4 for Windows (StatSoft Inc.,  
США) с использованием t-критерия Стьюдента для  
оценки достоверности различий между выборками 
в опыте и в контроле (Scheuer, 2013).

Результаты и их обсуждение
Влияние кормовых добавок на показатели роста 

и развития животных. По результатам исследова- 
ний установили положительное влияние всех исполь-
зуемых в рационах кормовых добавок на показатели  
роста и развития баранчиков. Результаты оценки дина-
мики живой массы молодняка исследуемых животных 
отражены в таблице 2. 

В начале эксперимента показатели живой массы 4- 
месячных баранчиков составили в контрольной группе –  
31,16 ± 0,22 кг, в I группе – 31,27 ± 0,19 кг, во II группе – 
31,46 ± 0,17 кг, в III группе – 31,68 ± 0,21 кг. В конце 
проведения эксперимента баранчики возрастом 7 ме- 
сяцев имели среднюю живую массу в контрольной 
группе – 40,47 ± 0,31 кг, I опытной группе – 41,63 ± 
0,35 кг, II – 43,52 ± 0,29 кг, III – 45,21 ± 0,37 кг. В период 
эксперимента подопытные животные не выбывали. 

Животные I опытной группы, в состав рациона 
которых включали кормовую йодсодержащую добавку 
Йоддар-Zn, по показателю средней живой массы пре-
вышали контрольную группу на 2,79 %, что составляет 
1,2 кг. Баранчики II группы, получавшие в составе ра- 
циона селенсодержащую добавку ДАФС-25, по живой 

Таблица 2. Динамика живой массы эдильбаевских баранчиков 

Table 2. Effect of additives on live weight of Edilbay rams

Показатель Группа
Контрольная I II III

При рождении
Живая масса, кг 3,84 ± 0,03 3,89 ± 0,02 3,93 ± 0,02 3,98 ± 0,03

4 месяца
Живая масса, кг 31,16 ± 0,22 31,27 ± 0,19 31,46 ± 0,17 31,68 ± 0,21
Абсолютный прирост, кг 27,32 ± 0,21 27,38 ± 0,33 25,53 ± 0,23 27,70 ± 0,30
Среднесуточный прирост, г 227,70 ± 0,33 228,20 ± 0,18 229,40 ± 0,16 230,80 ± 0,05

7 месяцев
Живая масса, кг 40,47 ± 0,31 41,63 ± 0,35 43,52 ± 0,29 45,21 ± 0,37*
Абсолютный прирост, кг 3,10 ± 0,02 3,45 ± 0,05 4,01 ± 0,03 4,49 ± 0,06
Среднесуточный прирост, г 103,30 ± 0,36 115,00 ± 0,24* 133,70 ± 0,28* 149,70 ± 0,37*

Примечание: *p ≤ 0,05 по отношению к контрольной группе.
Note: *p ≤ 0.05 vs. control.
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массе превышали показатели контрольной группы на  
7,01 %, что составило 3,1 кг. Наибольшие показатели 
живой массы выявлены у баранчиков III опытной 
группы, в рационах которых включали обе исследуе- 
мые кормовые добавки – Йоддар-Zn и ДАФС-25. Их  
показатели живой массы превышали контрольные на  
10,48 %, что составило 4,27 кг. 

При анализе результатов среднесуточного прироста 
живой массы подопытных баранчиков в возрастной 
период 120–210 дней установлено, что данные пока-
затели у I опытной группы превышают контрольную 
группу на 10,17; II – на 22,74 и III – на 31,00 %. 

Показатели абсолютных приростов живой массы 
животных (табл. 2) продемонстрировали, что  у баранчи-
ков экспериментальных групп относительно контроль- 
ной группы в период от 120–210 дней превышают в  
I группе на 10,14; во II – на 22,69; в III – на 30,96 %. 

В наблюдениях за состоянием эксперименталь-
ных животных установлено, что введение в рационы 
животных кормовых добавок приводит к нормализации 
обменных процессов в организме, регуляции пищева-
рительной деятельности, что способствует улучшению 
поедаемости кормов и, как следствие, повышению 
приростов живой массы. 

Полученные результаты исследований согласуются 
с ранее выявленными закономерностями влияния кор- 
мовых добавок на основе йода, цинка и селена в раци-
онах различных сельскохозяйственных животных.

Биологическая ценность йода, вследствие кото-
рой его часто используют в рационах животных [21],  
связана с включением его в биосинтез гормонов щи- 
товидной железы – трийодтиронина (Т3) и тетрайод-
тиронина / тироксина (Т4). У жвачных йод, поступа- 
ющий в организм, легко всасывается (от 70 до 90 %) 
в рубце, сетке и сычуге (NRC, 2015), в тонком кишеч- 
нике, затем попадает в печень через воротную вену  
и далее в щитовидную железу, где его доля дости- 
гает 80 % [22]. Гормоны щитовидной железы способ-
ствуют усилению образования энергии и клеточного 
дыхания в организме, поэтому действие йода на орга-
низм связывают с его влиянием на энергетический 
обмен, мышечную функцию, рост, кровообращение, 
иммунную защиту и циклы фертильности [23]. Избыток 
йода, как и некоторых других микроэлементов, может 
вызывать токсический эффект у животных. Описаны 
случаи интоксикации организма человека и животных 
на фоне избытка йода в макроводорослях, которые 
использовались в их питании [24]. 

Исследования по влиянию йода на организм жвач-
ных были выполнены на дойном поголовье КРС, тогда 
как действие на других жвачных, таких как овцы, 
практически отсутствует [25, 26]. В исследовании 
подтвердили позитивное влияние кормовой добавки 
Йоддар-Zn на показатели роста и развития баранчи-
ков, что могло быть обусловлено биологическим дей-
ствием данного препарата, включающего йод и цинк 
в органической форме, на организм. Интересно, что 

ранее было показано, что при одновременном посту-
плении в организм животных с йодом органического 
цинка, являющегося ко-фактором супероксиддисму- 
таз, отсутствует рост количества супероксид радика- 
лов, что и приводит к улучшению биосинтеза гормо- 
нов щитовидной железы. 

Рассматривая пользу цинка для организма живот- 
ных, в частности млекопитающих, необходимо отме-
тить его участие в функционировании более 300 фер- 
ментов, особенно связанных с синтезом ДНК, процес-
сах роста и деления клеток, формирования иммуни- 
тета [27, 28]. Недостаток или избыток цинка может 
вызывать токсический эффект в организме живот-
ных, прежде всего, связанный с нарушением работы 
иммунной системы организма [29]. У полигастрич- 
ных животных, в отличие от моногастричных, на фоне 
субклинического дефицита цинка не снижается вы- 
работка антител или устойчивость к заболеваниям, а  
на фоне клинического – изменяется профиль сыворо-
точных лейкоцитов [30]. По современным представ-
лениям, органические источники цинка (протеинат 
Zn, ZnAA и метионин Zn) более биодоступны, чем не- 
органические, которые наиболее часто используются 
в минеральных добавках для жвачных животных –  
ZnSO 4 и ZnO [31]. Результаты исследований под-
тверждают ранее полученные данные об улучшении 
показателей продуктивности жвачных животных при 
использовании в рационах органических источни- 
ков цинка. Ранее исследователи в результате приме- 
нения в рационах жвачных органического цинка по  
сравнению с неорганическими отмечали более высо- 
кие показатели роста [32], переваривания кормов, 
в частности аминокислот [33]. Несмотря на широкий 
спектр исследований по изучению влияния цинка 
на здоровье и продуктивность животных, в настоя-
щий момент не известно, связано ли благотворное 
воздействие цинка исключительно с его воздейст- 
вием на организм хозяина или же он оказывает пози-
тивное влияние и на микробиоту желудочно-кишеч-
ного тракта. 

В нашем исследовании наиболее высокие пока- 
затели продуктивности баранчиков отмечались при  
совместном использовании препаратов Йоддар-Zn  
и ДАФС-25. Ранее сообщалось мнение о том, что 
усиление действия йодсодержащих препаратов добав- 
ками селена может быть обусловлено тем, что селен- 
зависимые ферменты участвуют в дийодинации ти- 
роксина и тем самым воспрепятствуют нарушению 
функции щитовидной железы и регулируют синтез 
простогландинов [34]. Используемый в нашем иссле-
довании препарат ДАФС-25 – органическое соедине- 
ние диацетофенонилселенид (90 %) с массовой долей 
селена не менее 25 % [3]. Это вещество 1,5-дифенил- 
3-селенопентандион-1,5 (DAPS-25; селенолин, селе-
нобел, дополнительные химические названия: диа-
цетофенонилселенид, бис (бензоилметил) селенид) 
является очень малотоксичным (по сравнению, напри-



854

Giro T.M. et al. Food Processing: Techniques and Technology. 2024;54(4):848–871

мер, с селенитами). Поэтому данное соединение в по- 
следние десятилетия весьма эффективно применя-
ется для компенсации дефицита селена в различных 
организмах, а также для профилактики и лечения 
инфекционных заболеваний. Ранее было показано, 
что ДАФС-25 нормализует деятельность иммунной 
системы, оказывает антиоксидантное и детоксирую- 
щее влияние на живой организм, устраняет вероят- 
ность беломышечной болезни и жирового гепатоза 
печени. ДАФС-25 применяется для повышения рези-
стентности молодняка сельскохозяйственных живот- 
ных и птицы к возбудителям различных инфекцион-
ных болезней. Препарат участвует в процессах ткане-
вого дыхания и окислительного фосфорилирования, 
выполняет роль замедлителя определенных фермент-
ных систем, обладает антитоксическими свойствами, 
а также препятствует переокислению жирных кислот 
и накоплению в организме ядовитых веществ, чем 
нормализует обмен веществ [35].

По мнению исследователей, селен является одним 
из важнейших микроэлементов для жвачных живот-
ных, дефицит которого является основной причиной  
экономических потерь, поскольку он приводит к раз-
витию метаболической дисфункции в организме [36]. 
Выявлено, что при недостатке селена развивается мы- 
шечная дисфункция, происходит нарушение пере-
дачи сигналов, регулирующих рост мышечных клеток, 
и активация генов их атрофии [37]. Происходит пода-
вление генов, кодирующих селенопротеин, в поджелу-
дочной железе и скелетных мышцах [38]. Недостаток 
селеноцистеина, входящего в состав активных центров 
ферментов, участвующих в синтезе тироксина, таких 
как йодтирониндейодиназы и тиоредоксинредуктазы, 
приводит к дисфункции щитовидной железы [36, 39]. 
Селенопротеины, содержащие селеноцистеин, играют 
важную роль в функционировании Т-лимфоцитов 
и естественных клеток-киллеров, которые способны 
убивать опухолевые клетки и патогены [40]. Считается, 
что селен снижает гибель клеток после тяжелых инфек-
ций из-за его ингибирующего действия в отношении 
временного рецепторного потенциала меластатина 
2 – кальциевого канала, участвующего в апоптозе 
клеток [41]. Он оказывает прямое антипатогенное дей-
ствие – превращение неорганических форм (например, 
селенита) в двухвалентную форму элемента, окисляет 
тиоловые группы в активном центре вирусной про-
теиндисульфидизомеразы, превращая их в неактив-
ные сульфидрильные группы [42]. Дефицит селена 
в организме связан с такими проблемами у домашнего 
скота, как беломышечная болезнь, задержка плаценты, 
плохая вынашиваемость, остеопороз, мастит [43]. Еще 
одной из ключевых функций селена является проти-
водействие окислительному стрессу [44]. Около 3 %  
его основной формы – селенопротеинов – участвует в  
синтезе Se-зависимой глутатионпероксидазы (GSH-Px), 
которая удаляет свободные радикалы, такие как ак- 
тивные формы кислорода (АФК) [39, 41]. Все компо-

ненты этой системы способствуют восстановлению 
дисульфидов белков в рибонуклеотидредуктазе, тио-
редоксинпероксидазе и протеиндисульфидизомеразе, 
которые регулируют синтез и репарацию ДНК, выра-
ботку антиоксидантов и функционирование эндоплаз-
матического ретикулума [39].

Основным источником селена в рационах живот- 
ных являются неорганические соли, прежде всего, 
селенит натрия [45]. Тем не менее по современным 
представлениям, биодоступность органического се- 
лена выше, чем из неорганических источников [46]. 
В целом полученные данные по повышению продук-
тивных показателей баранчиков при использовании 
в их рационах препарата ДАФС-25 согласуются с дру-
гими ранее проведенными исследованиями, где было 
продемонстрировано, что восполнение в рационах 
телят недостатка селена способствовало восстановле-
нию показателей роста мышечной ткани и улучшению 
качества мяса [47]. 

Влияние кормовых добавок на таксономиче-
ский профиль микробиоты рубца. По современным 
представлениям, микроорганизмы рубца, взаимодей-
ствуя с организмом хозяина посредством различных 
механизмов, выполняют важнейшие функции физио- 
логии жвачных животных. Различные факторы окру-
жающей среды, особенно рационы кормления и кор- 
мовые добавки, могут оказывать влияние на состав 
микробных сообществ рубца, что, в свою очередь, воз- 
действует на процессы переваривания кормов и, сле-
довательно, на метаболизм жвачных животных [48]. 

В нашем исследовании на основе метода NGS-
секвенирование последовательностей гена 16S рРНК 
было выявлено, что доминирующими таксонами рубца 
баранчиков были представители филумов Bacteroi- 
dota и Firmicutes (рис. 1), что согласуется с предыду-
щими исследованиями для различных жвачных живот-
ных [49, 50]. Bacteroidota и Firmicutes являются одними 
из наиболее важных таксономических групп бактерий. 
Благодаря их участию в разложении растительных поли-
сахаридов и синтезе летучих жирных кислот посред-
ством выделения метаболических ферментов [49]. 
В целом доминирование в рубце филумов Bactero- 
idota и Firmicutes объясняет сходство бактериальных 
сообществ различных жвачных, рацион которых пре-
имущественно состоит из растительных соединений. 

Помимо Bacteroidota и Firmicutes, другие бактерии  
филума Actinobacteriota представляют собой ключе- 
вой таксон, который, несмотря на относительно мень-
шее содержание в рубце, выполняет важную роль в  
поддержании гомеостаза и состоянии здоровья кишеч-
ника, участвует в формировании иммунного ответа 
хозяина и осуществляет биодеградацию крахмала [51].  
Одним из наиболее значимых таксонов филума Acti- 
nobacteriota является род Bifidobacterium. Это анаэроб-
ные актинобактерии, использующие гликозилгидро- 
лазы (GHS) для разрушения гликозидных связей между 
двумя или более сахарами, благодаря чему способны 
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деградировать крахмалистые полисахариды, приводя 
к образованию высоких концентраций ацетата, защи-
щающих организм хозяина от размножения патогенов 
в пищеварительном тракте [52]. 

Другие выявленные в рубце баранчиков бактерии 
по результатам таксономической оценки были отне- 
сены к филумам Planctomycetota, Euryarchaeota, Chlo- 
roflexi, Spirochaetota, Verrucomicrobiota, Fibrobacte- 
rota, Patescibacteria, Proteobacteria, Cyanobacteria, 
Thermoplasmatota, Synergistota, Desulfobacterota, Elusi- 
microbiota, общая представленность которых в рубце 
животных составила суммарно от 11,3 до 22,9 %.

Анализируя степень воздействия используемых в  
рационах животных кормовых добавок на основе эс- 
сенциальных микроэлементов на микробиом рубца, 
прежде всего, стоит отметить их существенное влияние 
на соотношение Bacteroidota и Firmicutes. Контроль- 
ная группа животных отличалась высоким содержа- 
нием Firmicutes и меньшим – Bacteroidota, соотношение 
которых составило 3,31, тогда как у особей опытных 
групп это отношение достоверно смещалось в сторону 
филума Bacteroidota (рис. 2). 

Для оценки влияния в рационах животных кормовых 
добавок на основе эссенциальных микроэлементов 

Рисунок 1. Состав микробиома рубца на уровне фил, %, у эдильбаевских баранов в возрасте 7 месяцев в 
зависимости от состава рациона при откорме: контрольная группа, I группа – основной рацион + Йоддар-Zn;  

II группа – основной рацион + ДАФС-25; III группа – основной рацион + Йоддар-Zn + ДАФС-25 (n = 5 в группе)

Figure 1. Rumen microbiome at phylum level, %, in seven-month-old Edilbay rams: control (no additives), experimental group I  
(Yoddar-Zn), experimental group II (DAFS-25), and experimental group III (Yoddar-Zn + DAFS-25), n = 5 per group
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Рисунок 2. Представленность филумов Firmicutes и Bacteroidota в рубце эдильбаевских баранов в возрасте  
7 месяцев в зависимости от состава рациона при откорме: контрольная группа,  

I группа – основной рацион + Йоддар-Zn; II группа – основной рацион + ДАФС-25;  
III группа – основной рацион + Йоддар-Zn + ДАФС-25 (n = 5 в группе)

Figure 2. Firmicutes and Bacteroidota in rumen of seven-month-old Edilbay rams: control (no additives), experimental group I  
(Yoddar-Zn), experimental group II (DAFS-25), and experimental group III (Yoddar-Zn + DAFS-25), n = 5 per group
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групп может свидетельствовать об усилении у них про- 
цессов деградации некрахмалистых полисахаридов 
под воздействием кормовых добавок, что способст- 
вует повышению усвоения кормов и позитивно отра-
жается на продуктивных показателях животных. 

Доля в рубце животных опытных групп предста- 
вителей Prevotellaceae UCG-003 была достоверно 
более высокой (при p ≤ 0,05) по сравнению с конт- 
рольной, где они практически не выявлялись. Ранее 
было установлено, что Prevotellaceae UCG-003 спо-
собны к утилизации ЛЖК с разветвленной цепью и  
принимают участие в метаболизме глюкозы [58]. Со- 
гласно недавним данным, бактерии Prevotellaceae 
UCG-003 являются чувствительными к уровню pH  
в содержимом рубца [59]. 

Отмечено, что доля других представителей семей-
ства Prevotellaceae рода Prevotella у исследуемых живот- 
ных практически не отличалась. Исключением стали 
животные II опытной группы (основной рацион + 
ДАФС-25), у которых относительная численность пре-
вотелл была в 1,5 раза больше по сравнению с конт- 
рольной группой. Сообщалось, что некоторые пред-
ставители рода Prevotella благодаря широкой фермен-
тативной активности способны к деградации таких 
соединений, как протеин, крахмал и ксилан, гемицел-
люлоза и пектин, преимущественно с образованием 
пропионата и ацетата [60–62]. Ранее была установлена 
положительная корреляция между высоким количе-
ством бактерий рода Prevotella в рубце животных 
и эффективностью усвоения ими кормов [60]. 

был проведен анализ состава микробного сообще-
ства рубца баранчиков на уровне классов (рис. 3)  
и на уровне родов (рис. 4). Определены основные от- 
личающиеся между экспериментальными группами 
таксономические группы микроорганизмов (рис. 5). 

Оценивая микробное сообщество рубца баранчи-
ков на уровне классов, выявлено, что у контрольной 
группы животных преобладающими были бактерии 
классов Clostridia, Bacilli и Negativicutes, в то время 
как у опытных классов Bacteroidia, и в меньшей сте-
пени класса Clostridia. 

Бактерии класса Bacteroidia у животных опытных 
групп представлены преимущественно таксонами 
Rikenellaceae RC9 и Prevotellaceae, относительная 
численность которых у них была достоверно выше 
(p ≤ 0,05) по сравнению с контрольной группой. Неко- 
торые бактерии филы Bacteroidota способны к раз-
ложению гемицеллюлозы в содержимом рубца [53]. 

Представители Rikenellaceae RC9 семейства Ri- 
kenellaceae играют важную роль в ферментации сы- 
рой клетчатки, гемицеллюлозы и метаболизме липи- 
дов [54, 55]. Ранее выявлено, что уменьшение в раци-
онах животных количества нейтрально-детергентной 
клетчатки приводило к снижению содержания дан- 
ных микроорганизмов [56]. Отмечается положитель-
ная корреляция между количеством в рубце бакте-
рий семейства Rikenellaceae с уровнем pH в рубце и  
с соотношением летучих жирных кислот (ЛЖК) аце-
тат:пропионат [57]. Выявленное повышение содержа-
ния Rikenellaceae RC9 в рубце баранчиков опытных 

Рисунок 3. Состав микробиома рубца на уровне классов, %,  у эдильбаевских баранов в возрасте 7 месяцев  
в зависимости от состава рациона при откорме: контрольная группа, I группа – основной рацион + Йоддар-Zn;  

II группа – основной рацион + ДАФС-25; III группа – основной рацион + Йоддар-Zn + ДАФС-25 (n = 5 в группе)

Figure 3. Rumen microbiome at class level, %, in seven-month-old Edilbay rams: control (no additives), experimental group I  
(Yoddar-Zn), experimental group II (DAFS-25), and experimental group III (Yoddar-Zn + DAFS-25), n = 5 per group
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Рисунок 4. Состав микробиома рубца на уровне родов, %, у эдильбаевских баранов в возрасте 7 месяцев в 
зависимости от состава рациона при откорме: контрольная группа, I группа – основной рацион + Йоддар-Zn;  

II группа – основной рацион + ДАФС-25; III группа – основной рацион + Йоддар-Zn + ДАФС-25 (n = 5 в группе)

Figure 4. Rumen microbiome at genus level, %, in seven-month-old Edilbay rams: control (no additives), experimental group I  
(Yoddar-Zn), experimental group II (DAFS-25), and experimental group III (Yoddar-Zn + DAFS-25), n = 5 per group
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хозяйственном рационе с включением концентратов. 
Сообщалось, что бактерии семейства Christensenel- 
laceae тесно связаны со здоровьем животных и пока-
зателями мясной продуктивности [64]. Основными 
метаболитами бактерий семейства Christensenella- 
ceae являются ацетат и бутират, образующиеся при 
сбраживании структурных углеводов [65]. Содержа- 
ние данных микроорганизмов быстро изменяется в  
ответ на повышение в рационе количества продуктов 
животного или растительного происхождения [66]. 
В частности, корреляция между присутствием бакте- 
рий Christensenellaceae с катаболизмом белков и мета-
болитами белкового обмена [67]. Другая интересная 
корреляция отмечена между количеством данных 
микроорганизмов в рубце, шириной соска, толщиной 
эпителия и рогового слоя. Таким образом, повыше- 
ние представленности в рубце исследованных нами 
животных опытных групп бактерий Christensenella- 
ceae R-7 может свидетельствовать об улучшении раз-
вития рубца и, соответственно, о повышении абсорб- 
ции и переваривания питательных веществ [68].

Бактерии семейства Lachnospiraceae класса Clost- 
ridia относятся к основным представителям рубца 
жвачных, основным метаболитом которых является 
масляная кислота [69, 70]. Положительное действие 

Рассматривая изменения в относительной числен-
ности представителей класса Clostridia, произошед- 
шие в рубце баранчиков под действием кормовых  
добавок, мы отметили следующие закономерности. 
Общее относительное содержание данных бактерий 
у животных контрольной группы было достоверно  
более высоким (45,22 ± 2,41 %, p ≤ 0,05) по сравне- 
нию с опытными (в I группе – 18,05 ± 1,07 %; во  
II группе – 24,30 ± 0,94 % и в III группе – 21,63 ± 
2,99 %). Преобладающими в рубце баранчиков кон-
трольной группы были представители Clostridia_UCG- 
014 (31,09 ± 2,17 %), что выше в 28–38 раз по срав-
нению с опытными группами. В настоящее время 
метаболические функции данного таксона практи- 
чески не описаны. Ранее сообщалось о корреляцион-
ной связи количества Clostridia_UCG-014 в фекалиях 
мышей с биосинтезом пропионата [63]. 

Отмечено, что у опытных животных значимо повы-
шалась доля бактерий представителей класса Clostri- 
dia – Christensenellaceae R-7 – в 2,67, 6,60 и 3,92 раза 
(p ≤ 0,05) для I, II и III опытных групп соответственно 
по сравнению с контролем. Ранее на примере дру-
гих жвачных – яков – было выявлено более высокое 
содержание данного таксона у животных на свободном 
выпасе, чем у особей, которые содержались на обще-

Рисунок 5. Различия в составе микробиома рубца, %, у эдильбаевских баранов в возрасте 7 месяцев в зависимости 
от состава рациона при откорме: контрольная группа, I группа – основной рацион + Йоддар-Zn;  

II группа – основной рацион + ДАФС-25; III группа – основной рацион + Йоддар-Zn + ДАФС-25 (n = 5 в группе)

Figure 5. Differences in rumen microbiome composition (%) in seven-month-old Edilbay rams: control (no additives), experimental group 
I (Yoddar-Zn), experimental group II (DAFS-25), and experimental group III (Yoddar-Zn + DAFS-25), n = 5 per group
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данного соединения на организм КРС связывают с его 
влиянием на длину, ширину и площадь поверхно-
сти эпителиальных сосочков рубца [71]. В нашем 
исследовании у животных опытных групп отмечена 
тенденция к повышению содержания данных бакте- 
рий – в 1,20 и 1,34 раза для II и III опытных групп 
соответственно по сравнению с контролем.

Под влиянием кормовых добавок нами детектиро-
вано повышение в рубце животных опытных групп 
относительной численности других бактерий родов 
Fibrobacter, Saccharofermentans и Treponema, ассо-
циированных с ферментацией питательных соедине- 
ний кормов [72–74]. 

Содержание бактерий рода Fibrobacter в рубце 
животных опытных групп достоверно повышалось 
от значений 0,020 ± 0,004 % в контрольной группе – 
до 1,08 ± 0,09, 1,66 ± 0,12 и 2,38 ± 0,21 % (p ≤ 0,05) 
соответственно для I, II и III групп. Данные микро- 
организмы считаются одними из наиболее распро-
страненных и эффективных деструкторов лигноцел-
люлозных соединений в рубце КРС [75]. Показана 
высокая эффективность рода Fibrobacter в деграда- 
ции кристаллической целлюлозы и полисахаридов 
клеточной стенки растений [76]. 

Представленность бактерий рода Saccharofermen- 
tans из класса Clostridia в рубце животных опытных  
групп достоверно увеличивалось от значений 0,020 ±  
0,003 % у контрольных животных – до 1,56 ± 0,12,  
1,48 ± 0,19 и 0,86 ± 0,08 % (p ≤ 0,05) соответственно 
для I, II и III групп. Доля представителей бактерий 
рода Treponema из филума Spirochaetota достоверно 
возрастала от 0,010 ± 0,002 % в контроле до 1,68 ± 
0,13, 5,82 ± 0,41, 7,28 ± 1,24 % (p ≤ 0,05) соответственно 
для I, II и III групп. Установлено, что относительная 
доля бактерий родов Fibrobacter и Treponema имела 
высокие коэффициенты корреляции с соотношением  
ацетат:пропионат и молярной долей ацетата. Примене- 
ние кормовых добавок, в особенности у групп II и III, 
способствовало смещению отношения ЛЖК в рубце 
животных опытных групп в сторону ацетата. Выяв- 
лена способность бактерий филы Spirochaetota к раз-
ложению пектина и гемицеллюлозы в рубце КРС и  
чувствительность  к изменениям уровня рН. У некото- 
рых представителей данной филы обнаружены ли- 
пополисахариды на внешней мембране, выступаю- 
щие в качестве основного поверхностного антигена [77]. 

У животных опытной группы I, рацион которой 
содержал кормовую добавку Йоддар-Zn, отмечено зна- 
чительное увеличение относительной численности рода  
Bifidobacterium филума Actinobacteriota (в 3,71 раза 
при p ≤ 0,05), которые способны к деградации крах-
малистых полисахаридов преимущественно с образо-
ванием ацетата, проявляющего, как правило, высокие 
антимикробные свойства в отношении патогенов [52]. 
Соответственно, кормовая добавка Йоддар-Zn, в сос- 
таве которой содержатся цинк и йод, потенциально 
способна оказывать высокий вклад в продуктивность 

и здоровье жвачных путем модуляции бактериаль- 
ного сообщества рубца.

Интересно, что в нашем исследовании выявлено  
достоверно более высокое содержание в рубце жи- 
вотных I и II опытных групп метаногенных архей  
рода Methanobrevibacter из филума Euryarchaeota, 
относительная численность которых повышалась от  
0,020 ± 0,004 до 1,47 ± 0,17 и 1,33 ± 0,12 % (p ≤ 0,05) 
соответственно. В большинстве исследований содер-
жимого рубца дойных коров род Methanobrevibac- 
ter, преимущественно использующий H2 в качестве 
субстрата для восстановления CO2 до CH4, являлся 
доминирующим [6].

Высокое значение в процессах ферментации кор- 
мов в рубце жвачных играют ЛЖК-синтезирующие 
и ЛЖК-ферментирующие бактерии порядка Negati- 
vicutes [16]. Известно, что ЛЖК подавляют условно-па-
тогенные микроорганизмы и являются питательными 
соединениями для организма-хозяина и микробиоты  
рубца. В связи с этим наличие определенных ЛЖК 
может приводить к коррекции многочисленных обмен-
ных процессов в организме хозяина, в частности, спо-
собствуя повышению иммунитета и продуктивности 
жвачных животных. Отмечено, что у животных кон-
трольной группы относительное количество данных 
микроорганизмов бактерии Negativicutes (в т. ч. предста-
вителей родов Selenomonas, Oscillospiraceae UCG-005, 
Anaerovibrio, Megasphaera, Succiniclasticum) было досто-
верно выше – в 4,93, 6,03 и 3,17 раза соответственно 
(p ≤ 0,05) по сравнению с показателями для I, II и  
III опытных групп. Ранее сообщалось, что представлен-
ность данных бактерий в рубце жвачных отрицательно 
коррелировала с уровнем pH и положительно – с коли-
чеством пропионата [78].

Более высокой у животных контрольной группы 
была и относительная доля продуцентов молочной кис-
лоты рода Olsenella из филы Actinobacteriota (p ≤ 0,05).  
У животных контрольной группы значимо более высо- 
кой была представленность доля кислот-образующих  
бактерий рода Sharpea из семейства Erysipelatoclostri- 
diaceae, Sharpea azabuensis и Megasphaera sp. Ранее 
было показано, что данные микроорганизмы высту- 
пают в качестве важных лактат-продуцирующих мик- 
роорганизмов, увеличение доли которых в рубце овец 
сопровождалось повышением числа транскриптов, 
связанных с биосинтезом лактата, пропионата и бути-
рата, и меньшим количеством выделяемого живот- 
ными метана [79]. 

Вместе с тем в рубце баранчиков II и III групп, ра- 
ционы которых содержали кормовую добавку ДАФС-
25, достоверно повышалась представленность бакте- 
рий рода Quinella из порядка Negativicutes. У живот- 
ных всех опытных групп наблюдалась тенденция к  
повышению содержания других кислот-ферменти- 
рующих представителей Veillonellaceae_UCG-001 из  
класса Negativicutes. Сообщалось, что численность 
рода Quinella снижается с повышением количества 
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пектиназы, целлобиазы и карбоксиметилцеллюлазы 
в рубце [17, 83, 84].

Интересно, что в нашем эксперименте применение 
кормовой добавки ДАФС-25 отдельно и в сочетании 
с Йоддар-Zn (II и III опытные группы) приводило 
к наибольшему увеличению содержания микроор-
ганизмов, метаболические способности которых в  
основном связаны с образованием ацетата – Fibrobac- 
ter, Lachnospiraceae, Saccharimonadaceae, Treponema, 
Christensenellaceae. Полученные данные согласуются 
с исследованиями на ягнятах и овцах, получающих 
в составе рациона органические или неорганические  
источники селена. У опытных групп животных отме-
чено повышение в рубце количество таких ЛЖК, как  
изобутират и изовалерат [85]. В других экспериментах 
исследователи, напротив, при использовании в рацио-
нах различных источников селена отмечали усиление 
образования пропионата по отношению к другим ЛЖК 
в рубце дойных коров, быков голштинской породы, 
коз, овец и ягнят [16, 17, 85–87]. Добавление селена 
в рационы животных сопровождалось улучшением 
усвояемости сухого вещества, органического вещества, 
сырого протеина, нейтрально-детергентной, кислот-
но-детергентной и сырой клетчатки, крахмала у раз-
личных видов жвачных [17, 83, 86, 88]. 

Влияние кормовых добавок на функциональ-
ный профиль микробиоты рубца. Для изучения 
влияния кормовых добавок на функциональный про-
филь микробиоты рубца баранчиков использовали 
программное обеспечение PICRUSt, позволяющее 
проводить прогнозирование функций микробных со- 
обществ. Это один из современных инструментов 
для анализа функционального профиля, который все 
чаще применяется для исследования микробиоты же- 
лудочно-кишечного тракта человека и животных. Базы 
данных PICRUSt основаны на результатах высоко-
производительного секвенирования микробиомов и  
отдельных штаммов. По результатам реконструкции 
и функциональной аннотации базы данных MetaCyc-
pathway в микробном сообществе рубца баранчиков 
мы обнаружили 323 прогнозируемых метаболических 
путей. Большинство выявленных метаболических пу- 
тей оказались связанными с такими прогнозируемыми 
функциями, как метаболизм аминокислот, кофакто- 
ров и витаминов, углеводов, гликанов, энергетичес- 
кий метаболизм. 

Анализируя представленность метаболических 
путей различных функциональных категорий со значи- 
тельными различиями в зависимости от применения 
кормовых добавок, мы обнаружили значительные 
отличия по активности 126 прогнозируемых метаболи- 
ческих путей между экспериментальными группами. 
Наиболее отличающимися были пути, связанные с  
энергетическим обменом, метаболизмом жирных кис-
лот, углеводов, мочевины, аминокислот, кофакторов 
и витаминов. Различия отмечены по метаболическим 
путям микробиоты рубца, которые относились к белко-

концентратов в рационах животных и отрицательно 
коррелирует с концентрацией пропионата и уровнем 
рН в рубце животных [80]. 

Доля представителей Proteobacteria, Mycoplasma, 
Escherichia-Shigella, роль которых традиционно свя- 
зана с развитием различных воспалительных процес- 
сов у всех исследуемых животных, была минорной 
и практически не менялась при использовании в раци-
онах кормовых добавок.

Таким образом, очевидно, что введение в рацион 
баранчиков всех исследуемых кормовых добавок от- 
разилось на микробиоме рубца, смещая его потенци-
альные метаболические функции в сторону усиления 
деградации растительных полисахаридов с изменени- 
ем соотношения ЛЖК в сторону повышения биосин-
теза ацетата и снижения пропионата. В совокупности 
выявляемые при использовании в рационах животных 
кормовых добавок закономерности модификации мик- 
робиома свидетельствуют об их позитивном влиянии 
на метаболические процессы в организме баранчиков, 
являясь предпосылкой более полного усвоения кор- 
мовых ингредиентов, что и явилось причиной повы-
шения продуктивности животных опытных групп.

Полученные результаты согласуются с ранее опу-
бликованными данными. В целом, все используемые в  
рационах баранчиков кормовые добавки приводили  
к повышению в рубце доли бактерий, участвующих  
в деградации некрахмалистых полисахаридов. Ана- 
логичный эффект детектирован C. Wang с соавторами 
в исследовании влияния различных дозировок цинка 
(10, 20 или 30 мг/кг ZnSO4 в сухом веществе) в раци-
онах дойных коров голштинской породы на состав 
микробиома рубца [81]. В исследовании под дейст- 
вием высоких дозировок цинка отмечено повышение 
представленности общего количества бактерий и, в част-
ности, целлюлозолитических видов – Ruminococcus  
albus, Ruminococcus flavefaciens, Fibrobacter succino- 
genes и Butyrivibrio fibrisolvens. В другом исследовании 
на ягнятах, рацион которых включал 70 мг/кг цинка 
в сухом веществе в виде хелатного комплекса цинка 
с аминокислотами, также отмечены значительные 
сдвиги в относительной численности микроорганизмов, 
связанных с ферментацией кормов. При этом повы-
шение в рубце доли целлюлозолитических бактерий 
Ruminococcus albus и продуцентов молочной кислоты 
Streptococcus bovis наряду со снижением представ-
ленности Ruminococcus flavefaciens [82]. Повышение 
в рационах животных селена приводило к существен-
ному увеличению содержания целлюлозолитических 
бактерий семейства Lachnospiraceae [16], общего ко- 
личества анаэробных грибов-хитридиомицетов, про-
стейших, метаногенов и бактерий Ruminococcus albus, 
Ruminococcus flavefaciens, Butyrivibrio fibrisolvens, Fib- 
robacter succinogenes, Ruminobacter amylophilus [17,  
83, 84]. Селенит натрия в различных концентрациях 
способствовал повышению активности целого спек-
тра ферментов – ксиланазы, протеазы и α-амилазы, 
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вому (биосинтез аминокислот, превращение азотистых 
соединений), липидному (биосинтез липидов, олеата, 
пальмитолеата), углеводному (расщепление слож-
ных полисахаридов), энергетическому обмену (цикл 
Кребса), синтезу ЛЖК (уксусной, пропионовой, мас-
ляной, молочной), нуклеиновых кислот, нуклеотидов 
и нуклеозидов, кофакторов и коферментов (ацетил-СоА, 
убихинолы 7-10), витаминов, образованию клеточной 
стенки и спорообразованию (синтез пептидогликана, 
тейховых кислот). 

При использовании в рационах животных кормо-
вых добавок нами наблюдалось выраженное усиле-
ние метаболических путей, связанных с углеводным 
и энергетическим обменом. В частности, интересные 
закономерности отмечены под влиянием кормовых 
добавок в рубце животных, связанные с прогнозиру-
емыми путями метаболизма ЛЖК (рис. 6). 

Во всех экспериментальных группах на фоне кор-
мовых добавок отмечалось значительное достоверное 
(р ≤ 0,05) повышение в микробиоме рубца относитель- 
ного обилия путей, связанных с биосинтезом (R,R)-
бутандиола P125-PWY (superpathway of (R,R)-buta- 
nediol biosynthesis) от 0,020 ± 0,004 % в контрольной 
группе до 6,65 ± 0,41, 7,74 ± 0,36, 4,74 ± 0,17 % – в опыт-

ных группах I, II и III соответственно. В настоящее 
время метаболическая функция 2,3-бутандиола изу- 
чена недостаточно. Данное соединение может предот-
вращать внутриклеточное закисление посредством 
образования нейтральных соединений вместо кислот. 
Также сообщалось об участии данного метаболиче-
ского пути в регуляции соотношения NADH/NAD + 
у бактерий [74].

Под действием кормовой добавки ДАФС-25 у жи- 
вотных II опытной группы отмечено значимое повы-
шение относительного обилия генов пути фермен- 
тации L-лизина до ацетата и бутаноата P163-PWY (L- 
lysine fermentation to acetate and butanoate) в 14,2 раза 
(р ≤ 0,05) по сравнению с контрольными животными.   
У животных I и II опытных групп, в рационах которых 
вводили препараты Йоддар-Zn и ДАФС-25, отмеча-
лась тенденция к повышению обилия генов путей 
ферментации пирувата в бутаноат CENTFERM-PWY 
(pyruvate fermentation to butanoate) в 1,25 и 1,33 раза, 
суперпути PWY-6590 ацидогенной ферментации Clos- 
tridium acetobutylicum (superpathway of Clostridium ace- 
tobutylicum acidogenic fermentation) в 1,24 и 1,31 раза, 
пути β-окисления жирных кислот I FAO-PWY (fatty 
acid and beta;-oxidation I) в 1,37 и 1,44 раза.

Рисунок 6. Различия в представленности основных прогнозируемых метаболических путей в микробиоме рубца, %, 
у эдильбаевских баранов в возрасте 7 месяцев в зависимости от состава рациона при откорме: контрольная группа, 

I группа – основной рацион + Йоддар-Zn; II группа – основной рацион + ДАФС-25; III группа –  
основной рацион + Йоддар-Zn + ДАФС-25 (n = 5 в группе)

Figure 6. Differences in major predicted metabolic pathways in the rumen microbiome, %, in seven-month-old Edilbay rams: control  
(no additives), experimental group I (Yoddar-Zn), experimental group II (DAFS-25), and experimental group III (Yoddar-Zn + DAFS-25), 

n = 5 per group

 min                                        max
 

CENTFERM-PWY
GLUCARDEG-PWY
CODH- PWY
DHGLUCONATE-PYR-CAT- PWY
FAO- PWY
FASYN-INITIAL- PWY
FERMENTATION- PWY
GLYCOLYSIS-TCA-CLOOX-BYPASS
GLUCOSE1PMETAB- PWY
METH-ACETATE- PWY
TEICHOICACID- PWY
PENTOSE-P- PWY
REDCITCYC
P122- PWY
P125- PWY
P163- PWY
P461- PWY
PWY-4984
PWY-6590
PWY-7013
PWY-7237
PWY-7431

  Контроль    I группа      II группа     III группа
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Полученные результаты об изменении относитель- 
ного обилия прогнозируемых метаболических путей 
обмена ЛЖК под влиянием кормовых добавок согла-
суются с продемонстрированными выше результа-
тами таксономического анализа микробиома рубца 
баранчиков по повышению представленности ЛЖК- 
продуцирующих бактерий. Ранее сообщалось об ассо-
циации метаболических путей биосинтеза бутано-
ата с целлюлозолитическими микроорганизмами, в  
т. ч. Roseburia hominis, Ruminococcus callidus, Lachno- 
spiraceae, Bacteroides uniformis [89–91]. Известно, что 
бактерии Clostridium acetobutylicum являются проду-
центами таких ценных продуктов, как бутанол, аце- 
тон и этанол. 

Представленность других метаболических путей, 
связанных с ферментацией кислот, была выше у живот-
ных I и II опытных групп. Одним из них является 
путь FERMENTATION-PWY (mixed acid fermentation), 
относительное обилие которого повышалось в мик- 
робиоме животных в 1,13 и 1,14 раза соответственно. 
В ходе данного метаболического пути происходит 
выделение в анаэробной среде энергии посредством 
фосфорилирования на уровне субстрата, при котором 
донором электронов выступает органическое соедине-
ние, а акцептором электронов – другое органическое 
соединение с меньшим содержанием энергии.

Интересно, что в микробном сообществе рубца 
животных всех опытных групп происходило достовер-
ное (р ≤ 0,05) снижение относительного обилия генов 
метаболического пути деградации L-1,2-пропандиола 
PWY-7013 (L-1,2-propanediol degradation), в ходе ко- 
торого образуется пропаонат (пропионат). Пропионат 
является одним из важнейших предшественников 
образования глюкозы, выступая при этом в качестве 
одного из важнейших факторов поддержания процесса 
глюконеогенеза. В ходе глюконеогенеза происходит 
высвобождение части оксалоацетата, тогда как ацетат 
активно начинает включаться в цикл трикарбоновых 
кислот (цикл Кребса) с выделением энергии.

Под влиянием кормовых добавок Йоддар-Zn и  
ДАФС-25 в рубцовой жидкости животных опытных 
групп I и II по сравнению с контролем происходило 
снижение относительного содержания генов мета-
болического пути P461-PWY (hexitol fermentation to  
lactate, formate, ethanol and acetate) ферментации гек- 
ситола до лактата, формиата, этанола и ацетата – в  
1,52 и 1,33 раза. В рамках данного пути конечный 
продукт гликолиза – пируват – может затем метабо-
лизироваться различными способами, что приводит 
к образованию (S)-лактата, формиата, этанола и аце-
тата в зависимости от условий. При наличии избытка 
глюкозы основным продуктом ферментации является 
(S)-лактат, но при ограничении количества глюкозы 
образуются только формиат, этанол и ацетат [92].

У баранчиков I и II опытных групп наблюдалась 
тенденция к увеличению относительного содержания 
прогнозируемых путей биосинтеза лактата. Об этом 

свидетельствует активация пути P122-PWY (heterolac- 
tic fermentation – ферментация глюкозы в лактат), 
в котором при использовании глюкозы в качестве 
источника углерода происходит образование эквимо-
лярных количеств лактата, этанола и диоксида угле- 
рода и следов ацетата [92]. 

Обращает на себя внимание более высокое у живот-
ных опытной группы I по сравнению с другими жи- 
вотными обилие генов путей метаногенеза из аце-
тата METH-ACETATE-PWY (methanogenesis from 
acetate), при котором происходит фосфорилирование 
ацетата до ацетил-КоА, который затем подвергается 
ферментативному превращению под действием ком-
плекса ацетил-КоА декарбонилазы / синтазы [93]. 

В целом полученные нами результаты свидетель-
ствуют о потенциальной активации прогнозируемых 
метаболических путей, связанных с биосинтезом раз-
личных ЛЖК, таких как пропионат, ацетат, бутират, 
что подтверждается данными о представленности в  
рубце животных исследуемых групп ряда микроорга-
низмов. Интересно, что в опытных группах животных 
при использовании в рационах кормовых добавков 
Йоддар-Zn и ДАФС-25 преимущественно наблюдалась 
активация прогнозируемых метаболических путей, 
связанных с биосинтезом масляной и уксусной кис-
лот, тогда как в контрольной группе животных и при 
совместном использовании кормовых добавок преоб-
ладали метаболические пути биосинтеза пропионата.

Интересные закономерности отмечены нами при  
анализе прогнозируемых метаболических путей, ассо- 
циированных с окислением глюкозы у животных I и  
II опытных групп. В частности, при использовании  
в рационах баранчиков препарата ДАФС-25 наблю- 
далась достоверная (р ≤ 0,05) активация пути окисли-
тельной деградации глюкозы DHGLUCONATE-PYR-
CAT-PWY (glucose degradation, oxidative). 

Введение в рационы животных I и II опытных  
групп кормовых добавок Йоддар-Zn и ДАФС-25 при- 
водило к достоверному (р ≤ 0,05) повышению актив- 
ности метаболических путей суперпути гликолиза, 
пируватдегидрогеназы, ТСА и образованию глиокси- 
лата GLYCOLYSIS-TCA-GLYOX-BYPASS (super- 
pathway of glycolysis, pyruvate dehydrogenase, TCA, 
and glyoxylate bypass). У I и II опытных групп повы-
шалась активация путей пентозофосфатного пути 
окисления глюкозы PENTOSE-P-PWY (pentose phos- 
phate pathway) и пути ацетил-КоА CODH-PWY (reduc- 
tive acetyl coenzyme A pathway). Полученные законо-
мерности свидетельствуют об усилении путей мик- 
робного биосинтеза и окисления глюкозы. 

Введение в рационы животных I и II опытных групп  
приводило к угнетению пути деградации глюкозы и  
глюкозо-1-фосфата GLUCOSE1PMETAB-PWY (glu- 
cose and glucose-1-phosphate degradation) в 1,48 и  
1,40 раза по сравнению с контрольной группой. Это 
может свидетельствовать о более высокой скорости 
метаболизма посредством гликолиза или возмож- 



863

Гиро Т. М. [и др.] Техника и технология пищевых производств. 2024. Т. 54. № 4. С. 848–871

ном накоплении гликогена под влиянием кормовых 
добавок Йоддар-Zn и ДАФС-25 [94].

Помимо этого, у животных опытных групп I и II  
отмечается активация путей биосинтеза жирных кислот, 
выявлено усиление суперпути инициации биосинтеза 
жирных кислот FASYN-INITIAL-PWY (superpathway 
of fatty acid biosynthesis initiation) и пути цикла моче-
вины PWY-4984 (urea cycle). Функции жирных кис- 
лот в организме связаны со строительством блоков 
для синтеза фосфолипидных компонентов мембран 
клеток, обеспечением внутриклеточных коммуни-
каций посредством передачи липидов и тиоэфиров 
(ацил-транспортирующие белки) [95]. В ходе мета-
болического пути PWY-4984 (urea cycle) происхо-
дит образование мочевины из аминогрупп аммиака 
и L-аспартата, где промежуточными продуктами выс- 
тупают L-орнитин, L-цитруллин, L-аргинино-сукци- 
нат и L-аргинин. 

При введении в рационы животных кормовых 
добавок отмечалось усиление метаболических путей, 
связанных с метаболизмом витаминов и кофакторов, 
в т. ч. коэнзимов B (P241-PWY) и M (P261-PWY), аде- 
нозилкобаламина (P381-PWY), биотина (BIOTIN-BIO- 
SYNTHESIS-PWY, PWY-5005), никотинамида (NAD- 

BIOSYNTHESIS-II NAD), пиримидоксина (PYRI-DOX- 
SYN-PWY), филлохинона (PWY-5863), убихинона   
(PWY-6708), пиримидина (PWY-7198), меннахинона 
(PWY-5896, PWY-5897 и др.) (рис. 7).

Повышение представленности прогнозируемых 
метаболических путей биосинтеза витамина B6, уби-
хинона и других терпеноид-хинонов, рибофлавина 
и путей пентозофосфата может свидетельствовать 
о усилении биосинтеза жирных кислот, что соотносится 
с описанными выше закономерностями. Ранее было 
обнаружено, что биосинтез биотина II (PWY-5005) 
коррелирует с образованием пропионата в рубце. Био- 
тин является важнейшим коферментом в образова- 
нии комплекса ацетил-КоА-карбоксилазы, пропионил- 
КоА-карбоксилазы и пируваткарбоксилазной актив-
ности [96]. Пропионил-КоА-карбоксилаза отвечает 
за преобразование (S)-метилмалонил-КоА в пропа-
ноил-КоА, а затем пропаноил-КоА путем использова- 
ния сукцината преобразуется в пропионат, который 
может использоваться для удовлетворения метабо-
лических потребностей организма-хозяина и микро-
биоты рубца [96, 97].

Ранее была выявлена положительная корреляция 
между образованием биотина (PWY-5005), биосинтезом 

Рисунок 7. Различия в представленности прогнозируемых путей метаболизма витаминов и кофакторов в 
микробиоме рубца, %, у эдильбаевских баранов в возрасте 7 месяцев в зависимости от состава рациона при 

откорме: контрольная группа, I группа – основной рацион + Йоддар-Zn; II группа – основной рацион + ДАФС-25; 
III группа – основной рацион + Йоддар-Zn + ДАФС-25 (n = 5 в группе)

Figure 7. Differences in predicted vitamin and cofactor metabolic pathways in rumen microbiome, %, in seven-month-old Edilbay rams: 
control (no additives), experimental group I (Yoddar-Zn), experimental group II (DAFS-25), and experimental group III  

(Yoddar-Zn + DAFS-25), n = 5 per group

 min                                        max

 

P241-PWY
P261- PWY
P381- PWY
DIOTIN-BIOSYNTHESIS- PWY
NAD-BIOSYNTHESIS-II
PYRIDOXSYN- PWY
PWY-5005 
PWY-5838
PWY-5845
PWY-5861
PWY-5862
PWY-5863
PWY-5896
PWY-5897
PWY-6708
PWY-7198

  Контроль    I группа      II группа     III группа
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в рубце некоторых ЛЖК и присутствием в рубце таких 
бактерий, как Fibrobacter, Butyrivibrio, Lachnospiraceae 
NK4A136, Ruminococcaceae UCG-013 и Eubacterium 
oxidoreducens, а также отрицательная корреляция 
с представленностью бактерий родов Lactobacillus, 
Bifidobacterium, биосинтезом молочной кислоты и гек- 
соз. Виды бактерий Bifidobacterium и Lactobacillus 
не имеют пути синтеза биотина, однако экспрессируют 
свободный транспортер биотина, что предполагает 
конкуренцию данных микроорганизмов с хозяином 
за образуемый витамин. Поскольку биотин необхо- 
дим для выживания и роста микроорганизмов, сниже-
ние количества биотина может приводить к дисбиозу 
кишечника [98]. 

При использовании в рационах животных доба-
вок, обогащенных эссенциальными микроэлементами, 
в содержимом рубца наблюдалось снижение активности  
пути биосинтезом тейхоевой кислоты поли (глицерол- 
фосфатной) стенки (TEICHOICACID-PWY – teichoic 
acid (poly-glycerol) biosynthesis). Ранее положитель- 
ная корреляционная связь обнаружена между биосин- 
тезом лактата, содержанием бактерий Lactobacillus 
и биосинтезом тейхоевой кислоты поли (глицерол-
фосфатной) стенки. Тейхоевые кислоты, которые ко- 
валентно связаны с пептидогликаном цитоплазма- 
тической мембраны грамположительных бактерий,  
важны для целостности клеточной стенки [99]. Уве- 
личение концентрации потенциально воспалитель-
ных веществ, таких как липополисахариды (ЛПС) 
и липотейхоевые кислоты (ЛТА), обычно связано с  
дисбактериозом [100]. 

Под действием кормовых добавок в рационах у  
животных опытных групп наблюдалась активация 
пути биосинтеза биогенных аминов (PWY-7431 –  aro- 
matic biogenic amine degradation), который связан с  
бактериальной деградацией ароматических кольце-
вых гидроксилированных биогенных аминов – окто- 
памина, тирамина, дофамина и (R)-синефрина. Арома- 
тические и алифатические биогенные амины синте- 
зируются путем декарбоксилирования аминокислот  
и выполняют важные физиологические функции как  
у эукариот, так и у прокариот. Отмечалось, что арома-
тические биогенные аминокислоты могут иметь анти- 
стрессовый эффект [101]. 

Итак, выявленные закономерности свидетельствуют 
о выраженном позитивном влиянии кормовых доба-
вок на таксономический и функциональный профиль 
микробиома рубца, что способствовало коррекции 
метаболических функций организма и оказало дей- 
ствие на продуктивность баранчиков. В настоящее  
время механизмы регуляции метаболизма, в частности  
энергетического, у жвачных животных под действием 
микроэлементов детально не изучены. Согласно совре- 
менным представлениям, взаимодействие микроорга-
низмов и метаболитов в рубце может влиять на форми- 
рование фенотипических признаков у хозяина [102]. 
Вероятно, действие микроэлементов способствует 

улучшению функционирования пищеварительных  
процессов у жвачных животных посредством мно- 
жества взаимосвязанных механизмов, что и приводит 
к более эффективной ферментации кормов в рубце. 
В нашем исследовании введение в рационы кормо-
вых добавок на основе йода, цинка и селена приво-
дило к изменению состава микробиоты рубца и его 
метаболической активности, в т. ч. повышению доли 
целлюлозолитических микроорганизмов и видов, спо-
собных к использованию микроэлементов. Повыше- 
ние представленности углевод-активных бактерий 
в рубце способствует активации образования энер-
гии в организме жвачных, преимущественно за счет 
образования ЛЖК. Летучие жирные кислоты поддер-
живают pH рубца на оптимальном уровне, а также 
влияют на различные сигнальные механизмы, свя-
занные с регуляцией состояния иммунитета и роста 
животных. В целом эти данные согласуются с полу-
ченными ранее сведениями исследователей и нашими 
результатами по продуктивным показателям животных 
при использовании кормовых добавок Йоддар-Zn  
и ДАФС-25. 

Изменения в составе микробиома исследованных 
баранчиков под действием кормовых добавок могут 
быть обусловлены тем, что микроорганизмы имеют 
свои потребности в микроэлементах. Сообщалось о  
влиянии микроэлементов на здоровье кишечника, о  
чем свидетельствует улучшение показателей его раз- 
вития и усиления барьерной функции, а также со- 
держания микробиоты [103]. Согласно исследованиям  
A. Mehri, йод может усиливать активность ряда фер- 
ментов [104]. В исследовании E. Y. Hilal с соавторами, 
показано, что цинк может не только напрямую влиять 
на организм-хозяина, но и оказывать действие непосред-
ственно на микробиоту рубца [105]. На примере цинка 
установлено, что микроорганизмы рубца могут иметь 
собственную потребность в данном микроэлементе. 
W. J. Miller сообщал о том, что добавление в рационы 
жвачных животных растворимых источников цинка 
может быть перенаправлено на микроорганизмы же- 
лудочно-кишечного тракта, о чем свидетельствует 
низкая концентрация данного микроэлемента в сы- 
воротке крови исследуемых животных [82, 106]. В эко-
системах с высокой микробной биомассой и широ- 
ким разнообразием конкуренция за микроэлементы 
может быть значительной, при этом одним из ее призна-
ков является высокое сродство к ресурсам их поступле- 
ния [107]. Высокие уровни цинка вытесняют марга-
нец Streptococcus pneumoniae, вызывая гибель их кле- 
ток [108]. В другом случае, при введении в рационы 
овец цинка в сочетании с пробиотическими штам- 
мами родов Bacillus, Lactobacillus и Saccharomyces, 
усвоение цинка организмом хозяина повышалось [109]. 
По мнению авторов, на эффективность действия мик- 
роэлементов как микробиотой рубца, так и организ- 
мом жвачных влияет их биодоступность. Неоргани- 
ческий селен может быть высокотоксичным и с мень-
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шей вероятностью попадает в молоко и мясо, что 
ограничивает рост растущих животных (например, 
ягнят и телят) [110–118]. 

Выводы
В исследовании был проведен анализ состава и  

функционального профиля микробиома рубца баран- 
чиков методом NGS-секвенирования для оценки вли-
яния на него органических добавок, обогащенных 
эссенциальными микроэлементами. 

Полученные результаты продемонстрировали, что 
наиболее значимые изменения в микробиоме рубца 
наблюдаются на фоне применения кормовых доба- 
вок, используемых в рационах животных. Были свя- 
заны с изменением в рубце соотношения предста-
вителей фил Firmicutes:Bacteroidetes, в частности 
с повышением содержания бактерий, участвующих в  
деградации некрахмалистых полисахаридов. Выяв- 
ленные закономерности в изменении микробиома 
под действием кормовых добавок свидетельствуют 
о потенциальном смещении метаболических процес- 
сов микробиоты рубца в сторону образования аце-
тата и снижения пропионата. Применение кормовой  
добавки ДАФС-25 отдельно и в сочетании с Йоддар-Zn 
приводило к наибольшему увеличению содержания 
микроорганизмов, метаболические способности кото-
рых в основном связаны с образованием ацетата –  
Fibrobacter, Lachnospiraceae, Saccharimonadaceae, 
Treponema, Christensenellaceae. Одновременно в рубце 
исследуемых животных происходило снижение про- 
пионат-синтезирующих бактерий порядка Negativi- 
cutes и лактат-синтезирующих видов рода Sharpea.  
Доля представителей Proteobacteria, Mycoplasma, Es- 
cherichia-Shigella, роль которых традиционно свя- 
зана с развитием различных воспалительных процес- 
сов, у всех исследуемых животных была минорной 
и практически не менялась при использовании в раци-
онах кормовых добавок. 

Для изучения влияния кормовых добавок на функ-
циональный профиль микробиоты рубца баранчиков 
использовали программное обеспечение PICRUSt, 
позволяющее проводить прогнозирование функций 
микробных сообществ. При использовании в рационах 
животных кормовых добавок наблюдалось усиление  
метаболических путей, связанных с углеводным и  
энергетическим обменом, в частности, с путями мета- 

болизма ЛЖК. На фоне применения в рационах баран-
чиков добавок, обогащенных эссенциальными микро-
элементами, отмечалось усиление метаболических 
путей, связанных с метаболизмом витаминов и кофак-
торов. В совокупности выявляемые при использовании 
кормовых добавок в рационах животных закономер-
ности модификации микробиома свидетельствуют 
о позитивном влиянии на метаболические процессы, 
являясь предпосылкой более полного усвоения кор-
мовых ингредиентов, которые и послужили причи-
ной повышения продуктивности животных опытных 
групп. Выявленные изменения в микробном сообществе  
рубца положительно соотносятся с результатами повы-
шения продуктивных показателей животных в резуль-
тате скармливания кормовой добавки.

Результаты исследований микробиома содержи-
мого рубца баранчиков позволяют констатировать, 
что кормовые добавки ДАФС-25 и Йоддар-Zn не ока-
зывают отрицательного влияния на качество бара- 
нины, и утверждать о возможности их применения  
при откорме животных в промышленных условиях. 
Применение метода NGS-секвенирования открывает  
путь к созданию новых эффективных техлогий вы- 
ращивания мелкого рогатого скота, а также позво-
ляет оценить безопасность применения обогащенных 
рационов при откорме животных в промышленных  
условиях.
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