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В работе представлены результаты исследования высокопроизводительного секвенирования гриб-
ного микробиома кишечника свиней, а также оценка влияния показателя конверсии корма на биоразнообра-
зие грибного сообщества кишечника животных.  Биоинформатический анализ нуклеотидных последова-
тельностей выявил в кишечнике свиней 3 бактериальных типа, в число которых вошли Ascomycota, 
Basidiomycota и Microsporidia. Доминирующими типами оказались Ascomycota и Basidiomycota. Наиболее мно-
гочисленными грибами на уровне семейства оказались представители Schizosaccharomycetaceae. Самым 
многочисленным видом в кишечном микробиоме свиней оказался Schizosaccharomyces pombe (относитель-
ное содержание для двух исследуемых групп составило 9,24±1,49). На втором месте по распространенно-
сти был вид Colletotrichum higginsianum (относительное содержание для группы А – 5,44±0,98, для группы Б 
– 5,97±0,76) и Thermothielavioides terrestris (относительное содержание для группы А – 3,96±0,67, для группы 
Б –  4,37±0,46). Сравнительный биоинформатический анализ кишечного микобиома двух групп свиней с раз-
ным показателем конверсии корма не выявил достоверных различий на уровне типа, семейства и вида. Ре-
зультаты демонстрируют необходимость дальнейшего детального изучения данного вопроса. Ключевые 
слова: грибы, микробиом, кишечник свиней, конверсия корма, гены, высокопроизводительное секвенирова-
ние. 
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The paper presents the results of study on high-throughput sequencing of the fungal microbiome in the intesti-

nal tract of swine, as well as an assessment of the influence of the feed conversion rate on the biodiversity of the fun-
gal community of the intestinal tract of animals. Bioinformatic analysis of nucleotide sequences revealed 3 bacterial 
phyla in the gut of swine, including Ascomycota, Basidiomycota and Microsporidia. The dominant phyla were Ascomy-
cota and Basidiomycota. The most numerous fungi at the family level were representatives of Schizosaccharomyceta-
ceae. The most abundant species in the intestinal microbiome of swine was Schizosaccharomyces pombe (the relative 
abundance for the two study groups was 9.24 ± 1.49). In the second place in prevalence was the species Colleto-
trichum higginsianum (relative abundance for group A: 5.44±0.98, for group B 5.97±0.76) and Thermothielavioides 
terrestris relative abundance for group A: 3.96±0, 67, for group B 4.37±0.46). A comparative bioinformatic analysis of 
the intestinal mycobiome of two groups of swine with different feed conversion rates did not reveal significant differ-
ences at the level of phylum, family and species. The results demonstrate the need for further detailed study of this 
issue. Keywords: fungi, microbiome, gut of swine, feed conversion, genes, high-throughput sequencing. 
 

Введение. Конверсия корма в свиноводстве – один из важнейших экономических показателей 
предприятия. Он используется для измерения эффективности корма. Высокие значения конверсии 
приводят к относительно высоким ценам на свинину в результате повышенных затрат на кормле-
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ние. Таким образом, снижение данного показателя у свиней, выращиваемых на крупных свиновод-
ческих предприятиях, представляет собой важную стратегию минимизации затрат на производство 
свинины [1]. 

В настоящее время идет непрерывный поиск факторов, которые могли бы обеспечить лучшую 
свариваемость кормов и увеличение показателей привеса животных. Кормление напрямую связано 
с кишечной микробиотой, поскольку последняя выполняет первостепенную роль в усвояемости пи-
тательных элементов, углеводном обмене, а также влияет на здоровье и иммунитет животного. 
Микробиом кишечника представляет собой сложную систему взаимодействующих между собой 
множества разнообразных популяций бактерий и грибов [1]. Однако в основном подобные исследо-
вания сосредоточены на изучении бактериологического состава кишечного микробиома свиней.  

В последнее время растет число публикаций, посвященных грибному микробиому. Так, в 
одном из исследований было показано, что вид Kazachstania slooffiae является наиболее 
обильным для кишечника отлученных от молока поросят [2]. Также в кишечнике свиней были 
обнаружены грибы родов Saccharomycopsis, Mrakia, Wallemia, Cantharellus, Eurotium, Solicocco-
zyma и Penicillium [3]. С возрастом микобиом может меняться, так относительная численность 
родов Kazachstania и Aureobasidium значительно снижалась, тогда как относительная числен-
ность таких родов, как Aspergillus, Cladosporium, Simpliillium и Candida, увеличивалась по мере 
взросления поросят [4].  

Данное исследование было направлено на изучение грибного микробиома кишечника взрос-
лых свиней и его связи с показателем конверсии корма. 

Материалы и методы исследований. В качестве объекта исследования выступало содер-
жимое толстого отдела кишечника, полученное от клинически здоровых свиней (n=12). Животных 
разделили на 2 группы согласно коэффициенту конверсии корма: низкая конверсия корма (А) со 
средним коэффициентом конверсии 2,00 (n=6) и высокая конверсия корма (Б) со средним коэффи-
циентом конверсии 2,22 (n=6).  

Для экстракции ДНК из образцов использовали коммерческий набор HiPure DNA Micro Kit 
(Magen, Гуанчжоу, Китай). Выделение проводили согласно протоколу производителя. Библиотеки 
секвенирования готовили по следующему протоколу: ДНК фрагментировали с использованием 
набора MGIEasy Fast FS Library Prep Module (MGI, Шэньчжэнь, Китай) с последующей очисткой маг-
нитными частицами MGIEasy DNA Clean Beads (MGI, Шэньчжэнь, Китай). Лигирование адаптеров 
проводили с комплектом адаптеров A для праймеров MGIEasy UDB (MGI, Шэньчжэнь, Китай) и 
ПЦР-амплификацией. Качество библиотеки ДНК оценивали с использованием Qubit и набора Qubit 
dsDNA HS Assay Kit (Invitrogen, Уолтем, Массачусетс, США). 

Дальнейшую циркуляризацию одной нити осуществляли с использованием модуля MGIEasy 
Dual Barcode Circularization Module (MGI, Шэньчжэнь, Китай). Окончательные библиотеки были объ-
единены и секвенированы с использованием платформы секвенирования MGI DNBSEQ-G50 с мо-
делью проточной ячейки для секвенирования DNBSEQ-G50RS: FCL (MGI, Шэньчжэнь, Китай). Для 
создания DNB использовался набор для высокопроизводительного секвенирования DNBSEQ-
G50RS. Качество необработанных метагеномных данных оценивали с помощью инструмента 
FastQC. Технические последовательности и базы низкого качества (Q < 30) были обрезаны с помо-
щью fastp. Таксономическое профилирование образцов было выполнено с использованием Kraken2 
со стандартными базами данных для эукариот. 

Результаты исследований. Биоинформатический анализ результатов секвенирования 
позволил идентифицировать до вида подавляющее большинство полученных нуклеотидных по-
следовательностей. В сумме высокопроизводительное секвенирование 12 образцов микробио-
ма свиней позволило получить 151724 рида. Количественный состав ридов, полученных в ре-
зультате анализа образцов из группы А, был равен 7550, а группы Б – 76174. Согласно совре-
менной номенклатуре было идентифицировано 3 типа, 11 классов, 15 отделов, 27 семейств и 47 
родов грибов.  

Сравнительный биоинформатический анализ данных результатов секвенирования микробио-
мов двух групп свиней не зафиксировал достоверных различий на уровне типа. Анализ нуклеотид-
ных последовательностей выявил 3 бактериальных филума: Ascomycota, Basidiomycota и Microspor-
idia (рисунок 1). Наименьшее значение относительного содержания грибов в данной выборке при-
ходилось на представителей типа Microsporidia. 
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Рисунок 1 – Распространенность грибных филумов в микробиоме свиней 

 
Для анализа на уровне семейств были отброшены те группы, чье процентное содержание со-

ставляло менее 1%. На рисунке 2 отражены результаты расчета показателя относительного содер-
жания 26 семейств. Исследование грибного микробиома кишечника свиней на уровне семейства 
также не выявило разницу между группой А и группой Б. 

 

 
Рисунок 2 – Распространенность семейств грибов в микробиоме свиней 

 
Наиболее многочисленными грибами в выборке оказались представители семейства 

Schizosaccharomycetaceae, чье процентное содержание составило 15,40±3,20 для группы А и 
15,36±1,79 – для группы Б. Помимо них, микробиом был обилен грибами из семейств 
Chaetomiaceae, Glomerellaceae, Ophiocordycipitaceae и Sordariaceae. 

Не было отмечено достоверных различий и в результате исследования грибов на уровне ви-
да. По подобию анализа на уровне семейства, в выборке участвовали лишь те виды, чье относи-
тельное содержание было равно или превышало 1. В грибковом сообществе микробиома свиней 
нами было определено 39 видов (рисунок 3).  
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Рисунок 3 – Распространенность видов грибов в микробиоме свиней 

 
Было установлено, что самым многочисленным видом среди всех идентифицированных в 

микробиоме свиней оказался Schizosaccharomyces pombe. Среднее значение для двух исследуе-
мых групп составило 9,24±1,49. S. pombe - это делящиеся дрожжи, относящиеся к отделу аскомико-
та. Этот вид дрожжей в силу особенностей своего метаболизма используется в ряде стран при 
ферментации вин и пивных напитков, а также в животноводстве как компонент кормовых добавок 
[5]. Данные об обнаружении этих грибов в микробиоме свиней не были обнаружены ранее. 

На втором месте по распространенности располагались виды Colletotrichum higginsianum и 
Thermothielavioides terrestris. C. higginsianum относится к аскомицетным грибам, вызывающим ан-
тракнозные заболевания у многих сельскохозяйственных растений, в особенности у крестоцветных 
культур [6]. T. terrestris – термофильный нитчатый гриб, обеспечивающий разложение полисахари-
дов из биомассы. Преимущественно данный вид обнаруживается в почве и компосте [7]. Публика-
ции, подтверждающие наши данные об этих грибах в кишечнике свиней, также отсутствуют. 

Порядка 13% от числа всех проанализированных видов приходилось на представителей рода 
Aspergillus: Aspergillus chevalieri, Aspergillus fumigatus, Aspergillus luchuensis, Aspergillus nidulans и 
Aspergillus puulaauensis. Было установлено, что в микробиоме поросят содержание грибов рода As-
pergillus формирует обратную зависимость с микроорганизмами, образующими короткоцепочечные 
жирные кислоты (Butyricoccus, Subdoligranulum и Fusicatenibacter), являющиеся основным источни-
ком энергии для клеток слизистой оболочки кишечника.  

На третьем месте по распространенности располагались грибы таких видов, как Drechmeria 
coniospora, Purpureocillium takamizusanense и Thermothelomyces thermophiles D. coniospora – обли-
гатные грибы-паразиты, относящиеся к семейству Clavicipitaceae. Было обнаружено наличие этих 
грибов-нематофагов в образцах фекалий, полученных от крупного рогатого скота [8]. P. takami-
zusanense – аскомицетный гриб, относящийся к семейству Ophiocordycipitaceae. T. thermophiles – 
нитчатый термофильный плесневый грибок из семейства Chaetomiaceae, обеспечивающий гидро-
лиз полисахаридов в растительной биомассе [9]. Информация о корреляции содержания данных 
видов с показателем конверсии корма у свиней отсутствует.  

Четвертое место по распространенности видов в микробиоме свиней принадлежало 
Neurospora crassa и Sporisorium graminicola. N. crassa – нитевидный гриб из семейства Sordariaceae. 
S. graminicola – патогенный гриб растений из семейства Ustilaginaceae. Его присутствие было обна-
ружено в микробиоме кишечника человека, где помимо грибов Saccharomyces и Candida, предста-
вители рода Sporisorium характеризовались высокой распространенностью [10]. Связь между этими 
видами и микробиомом свиней ранее не была выявлена. 

Заключение. На сегодняшний день разнообразие и состав грибов в кишечнике свиней все 
еще остаются до конца не изученными. По этой причине проведение исследований в данной обла-
сти является актуальным. Нами было проведено высокопроизводительное секвенирование грибно-
го микробиома 12 взрослых свиней, разделенных на группу А и группу Б относительно величины 
показателя конверсии корма. В результате биоинформатического анализа нуклеотидных последо-
вательностей не было обнаружено типов, семейств или видов, достоверно различающихся по отно-
сительной обильности между двумя группами. Было установлено, что преобладающими типами 
грибов оказались Ascomycota и Basidiomycota с Schizosaccharomycetaceae, Chaetomiaceae, 
Glomerellaceae, Ophiocordycipitaceae и Sordariaceae в качестве доминирующих семейств. Было 
идентифицировано 8 преобладающих видов, среди которых Schizosaccharomyces pombe, 
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Colletotrichum higginsianum, Thermothielavioides terrestris, Drechmeria coniospora, Purpureocillium 
takamizusanense, Thermothelomyces thermophiles, Neurospora crassa и Sporisorium graminicola, что 
составляло 34% всех образцов в фекальной микробиоте исследуемой выборки свиней.  

Conclusion. To date, the diversity and fungal microbiome in gut of swine are still not fully under-
stood. For this reason, research in this area is relevant. We carried out high-throughput sequencing of the 
fungal microbiome of 12 adult swine, divided into group A and group B according to the feed conversion 
rate. Bioinformatic analysis of nucleotide sequences revealed no phyla, families, or species significantly 
different in relative abundance between the two groups. The predominant fungal phyla were found to be 
Ascomycota and Basidiomycota with Schizosaccharomycetaceae, Chaetomiaceae, Glomerellaceae, Ophi-
ocordycipitaceae and Sordariaceae as the dominant families. Eight predominant species were identified, 
including Schizosaccharomyces pombe, Colletotrichum higginsianum, Thermothielavioides terrestris, 
Drechmeria coniospora, Purpureocillium takamizusanense, Thermothelomyces thermophiles, Neurospora 
crassa and Sporisorium graminicola, which accounted for 34% of all samples in the fecal microbiota of the 
studied sample of swine. 
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В статье представлена оценка наличия и относительного содержания генов антибиотикорези-
стентности бактерий в кишечном микробиоме поросят в раннем неонатальном периоде. Доминирующим 
большинством из присутствующих генов антибиотикорезистентности как у здоровых, так и у больных 
поросят стали гены к бета-лактамным антибиотикам (пенициллины, цефалоспорины, карбапенемы, моно-
бактамы). Гены резистентности к тетрациклинам также содержались в образцах здоровых и больных жи-
вотных. У здоровых животных присутствовал ген устойчивости к аминогликозидам Aph3-III (относитель-
ное содержание 81,15%). Гены резистентности к хинолоновым антибиотикам QnrB5 и QnrB19 присутство-
вали как у здоровых, так и у больных животных, а ген QnrD был идентифицирован только у поросят с диа-


