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Введение. Для понимания микробных взаимосвязей и основ 

консолидации микробиоценоза кишечника свиней важно знать 
соотношения их в общей микробной консорции. Метагеномная экспертиза 
является быстрым и высокоточным способом определения как 
культивируемых, так и некультивируемых микроорганизмов. Именно на 
основе данных метагеномного анализа формируются представления о 
балансе микробного сообщества и возможных путях его корректировки [2, 
3]. 

Материалы и методы исследований. Получение биоматериала для 
осуществления анализов проводилось в Кубанском ГАУ на базе НИЦ 
Ветфармбиоцентр, а также центра молекулярно-генетических исследований в 
АПК и центра биотехнологии. 

Проведение метагеномного анализа микробных сообществ и их 
соотношения в ЖКТ свиней осуществлялись согласно научным трудам [1] в 
научно-производственной компании ООО «Синтол» (г. Москва). 

Исследованию подверглись образцы химуса свиней трех хозяйственно-
технологических групп: сосунов, доращивания и откорма. 

Метагеномные данные анализировали с помощью QIIME pipeline с 
использованием базы данных Greengenes v.13.8 и RDP Classifier. 

Исследование выполнено при финансовой поддержке Кубанского 
научного фонда в рамках научно-инновационного проекта № НИП-20.1/22.13. 

Результаты исследований. В результате проведения метагеномного 
анализа внутреннего содержимого слепых отростков кишечника (химуса) 
промышленных свиней, содержащихся при интенсивной системе откорма, 
нами были получены данные, отражающие корреляцию процентного 
содержания тех или иных систематических групп микроорганизмов. 

У поросят на грудном вскармливании (сосунов) выявлено преобладание 
типов Firmicutes, Bacteroidetes, Actinobacteria − 79,3 %; 10,7 %; 6,4 %, 
соответственно. Преобладающими классами оказались Clostridia, Bacilli, 
Bacteroidia − 10,0 %; 35,7 %; 47,8 %, также в соответствии систематике, 
превалировали отряды Clostridiales, Latobacillales, Bacteroidales в 
соотношении 42,1 %; 35,0 %; 10,0 % и роды Lactobacillus, Ruminococcus, 
Prevotella − 51,4 %; 5,7 %; 3,4 %. 

В исследуемых образцах следующей хозяйственно-технологической 
группы (доращивания) вариация типов Firmicutes, Bacteroidetes, Actinobacteria 
составила, соответственно 74,2 %; 17,8 %; 4,2 %, аналогичные первой 
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исследуемой группе животных классы составили 23,5 %; 45,0 %; 17,8 %, в 
данной группе свиней преобладали аналогичные первой отряды имеющие 
соответственно следующие показатели 26,7 %; 0,7 %; 18,0 % и роды с 
показателями 62,8 %; 5,7 %; 10,2 %. 

В группе свиней на откорме в процентном соотношении аналогичные 
показатели первых двух групп составили: типы – Firmicutes (60,7%), 
Bacteroidetes (27,1%), Actinobacteria (1,4%); классы – Clostridia (56,4 %), 
Bacilli (2,1 %), Bacteroidia (25,7 %); отряды – Clostridiales (56,4 %), 
Latobacillales (0,7 %), Bacteroidales (25,2 %); роды – Lactobacillus (4,2 %), 
Ruminococcus (18,5 %), Prevotella (16,4 %). 

Заключение. Таким образом, результаты метагеномного анализа 
продемонстрировали, что в слепых отростках кишечника свиней различных 
технологических групп наблюдается разнообразие микробного состава, а 
также с возрастом их количественное соотношение не остается на постоянном 
уровне и изменяется. 
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