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Некробактериоз — инфекционное заболевание, поражающее многие виды домашних и 
диких млекопитающих, птиц, человека. Основные клинические проявления болезни связывают с 
развитием гнойно-некротических поражений кожи, слизистых, внутренних органов, конечностей 
в результате инфицирования строго анаэробными патогенными фузобактериями — Fusobacterium 
necrophorum. Для оленеводства некробактериоз северных оленей (Rangifer tarandus) относится к 
одной из наиболее серьезных проблем, поскольку он становится причиной существенных потерь в 
экономической и хозяйственной деятельности населения в районах Крайнего Севера. В представ-
ленном исследовании нами впервые проанализированы различия между составом микробиоты 
рубца у клинически здоровых северных оленей и животных с проявлениями некробактериоза. 
Целью исследования была характеристика микробиоты рубца северного оленя при некробактери-
озе с использованием молекулярных методов. Объектом исследования были северные олени не-
нецкой породы (здоровые и с признаками некробактериоза), в том числе телята (4-6 мес) и 
взрослые животные (3-6 лет). Образцы содержимого рубца отбирали в летне-осенний период в 
2017 году (n = 3 для каждой возрастной группы) в Ямало-Ненецком автономном округе (п.г.т. 
Харп, лесотундровая природно-климатическая зона). Общее число бактерий и грибов класса 
Neocallimastigales анализировали методом количественной ПЦР, состав бактериального сообще-
ства — методом Т-RFLP (terminal restriction fragment length polymorphism). У особей с клиниче-
скими проявлениями некробактериоза детектировано достоверно более высокое содержание фу-
зобактерий: у взрослых оленей в 1,79 раза (p < 0,05), у телят — в 2,65 раза (p < 0,05). У боль-
ных животных обеих возрастных групп отмечали более значительное присутствие бактерий рода 
Staphylocoссus (p < 0,05) и семейства Pseudomonadaceae (p < 0,05), часть видов которых могут 
становиться причиной гнойно-некротических поражений. У 4-6-месячных телят выявлено досто-
верное увеличение (p < 0,05) численности кампилобактерий (семейство Сampylobacteriaceae) и 
энтеробактерий (семейства Enterobacteriaceae) по сравнению с клинически здоровыми животны-
ми. При этом у здоровых особей обнаружено больше целлюлозолитических бактерий класса 
Clostridia (в том числе представителей семейств Lachnospiraceae, Eubacteriaceae и Clostridiaceae), 
филума Bacteroidetes и бактерий порядка Negativicutes, ферментирующих кислоты. Отмечено, что 
в целом микробиом рубца телят с клиническими признаками некробактериоза характеризовался 
большими изменениями по сравнению со взрослыми животными. В частности, у молодняка се-
верных оленей с симптомами некробактериоза наблюдали достоверное увеличение индекса видо-
вого разнообразия Шеннона микробиоты рубца (р < 0,05), что свидетельствует о большей неод-
нородности бактериального сообщества по сравнению с таковым у здоровых особей. Также в 
рубце животных из этой группы было выявлено снижение (р < 0,05) численности целлюлозоли-
тических грибов-хитридиомицетов класса Neocallimastigales. На основании полученные нами ре-
зультатов могут быть разработаны рекомендации для повышения эффективности мероприятий 
против некробактериоза северных оленей и снижения падежа животных в летне-осенний период. 
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пыт, фузобактерии, микробиом рубца, Российская Арктика, T-RFLP-анализ, количественная ПЦР. 

 

В естественном ареале северных оленей (Rangifer tarandus) постоян-
но регистрируются инфекционные и инвазионные болезни (1). Они нано-
сят значительный урон оленеводству, которое стратегически значимо для 
населения Крайнего Севера. Особо выделяются паразитарные болезни, 
передаваемые кровососущими насекомыми, оводовые инвазии (эдемаге-
ноз, цефеномийоз) и инфекционное бактериальное заболевание некробак-
териоз. Доля больных некробактериозом животных в среднем составляет 
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от 7 до 33 %. Наиболее сильно некробактериоз проявляется в летний пе-
риод, когда доля больных животных может достигать 65-70 % (2). 

Некробактериоз поражает многие виды домашних и диких млеко-
питающих животных, птиц, а также человека. Основные клинические 
проявления болезни — гнойные некрозы кожи, слизистых, внутренних 
органов в результате инфицирования строго анаэробными патогенными 
фузобактериями, преимущественно Fusobacterium necrophorum (3, 4). У жвач-
ных животных страдают конечности. У северных оленей гнойные пораже-
ния копыт отмечают только в летне-осенний период (2, 5), преимуще-
ственно в июле, августе, с наступлением жары, в сентябре число заболева-
ний резко снижается, а в октябре новые случаи уже не регистрируются. 
Это связано с созданием оптимальных для развития инфекций сезонных 
условий — плюсовых температур воздуха, истощения животных, активно-
сти насекомых. Вспышки некробактериоза происходят как на территории 
Российской Арктики (5), так и в других ареалах северных оленей (6).  

Более всего некробактериоз изучен у крупного рогатого скота (КРС) 
(6, 7), тогда как исследований, касающихся северных оленей, намного 
меньше. В последнее время наиболее активно обсуждается возможность 
взаимосвязей между возбудителем некробактериоза и микрофлорой других 
экотопов организма животного, в частности рубца (8, 9).  

Многие авторы полагают, что здоровье жвачных животных в зна-
чительной степени зависит от рубцового пищеварения и, следовательно, 
обеспечивается наличием в рубце определенных микроорганизмов (10). По 
современным представлениям, F. necroforum относится к нормофлоре пи-
щеварительного тракта жвачных, в особенности рубца, и может распро-
страняться в окружающей среде через экскременты (6, 11). Известно, что 
фузобактерии способны выделять ряд токсинов, которые приводят к некро-
зам тканей и возникновению вторичных инфекций, вызываемых актино-
бактериями. Сообщалось, что фузобактерии способны проникать только в 
поврежденные ткани, например при некротических поражениях конечно-
стей (12). Также установлено, что фузобактерии попадают в организм жи-
вотного через геморрагические повреждения в пищеварительном тракте (7).  

Причины, повышающие подверженность северных оленей зара-
жению фузобактериями, изучены мало. По-видимому, его может прово-
цировать стресс, повышенная или пониженная температура, перенасе-
ленность и скудное питание (12, 13). Так, норвежские исследователи, изу-
чив вспышку некробактериоза у северных оленей, обитающих на севере 
Норвегии (2007-2008 годы), подтвердили, что возбудителем инфекции бы-
ла бактерия F. necroforum, и пришли к выводу, что заболевание спровоци-
ровано более высокими (по сравнению со средними) значениями темпера-
туры и влажности (6). 

Разнообразие патогенных и условно-патогенных бактерий в рубце 
северных оленей при некробактериозах практически не описано.  

В представленном исследовании нами впервые проанализированы 
различия между составом микробиоты рубца у клинически здоровых се-
верных оленей Арктической зоны Российской Федерации и животных с 
проявлениями некробактериоза. У особей с симптомами некробактериоза 
детектировано меньшее количество целлюлозолитических и утилизирую-
щих кислоты бактерий, а также большее — фузобактерий и других патоге-
нов (стафилококков, псевдомонад и др.), часть видов которых могут ста-
новиться причиной гнойно-некротических поражений животных. Наибо-
лее выраженные изменения в составе микробиома рубца в результате нек-
робактериоза были детектированы у 4-6-месячных телят, у которых бакте-
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риальное сообщество рубца оказалось более неоднородным и характеризо-
валось повышенной численностью кампилобактерий, энтеробактерий и 
снижением представленности грибов-хитридиомицетов. 

Целью работы было исследование микробиоты рубца северного 
оленя с клиническими проявлениями некробактериоза с использованием 
молекулярно-биологических методов. 

Методика. Образцы содержимого рубца отбирали с помощью зонда 
у 4-6-месячных телят и 3-6-летних взрослых северных оленей (Rangifer 
tarandus) ненецкой породы (клинически здоровые животные и особи с 
проявлениями некробактериоза; n = 3 из каждой возрастной группы) в 
летне-осенний период в 2017 году в Ямало-Ненецком автономном округе 
(п.г.т. Харп, лесотундровая природно-климатическая зона). Образцы замо-
раживали при температуре 20 С до проведения анализа.  

Тотальную ДНК из образцов выделяли при помощи набора Genomic 
DNA Purification Kit («Fermentas, Inc.», Литва) в соответствии с рекоменда-
циями производителя. Конечную концентрацию выделенной тотальной 
ДНК в растворе определяли на флуориметре Qubit («Invitrogen, Inc.», США) 
с применением набора Qubit dsDNA BR Assay Kit («Invitrogen, Inc.», США) 
в соответствии с инструкцией производителя.  

Общую численность бактерий и грибов-хитридиомицетов класса 
Neocallimastigales анализировали методом количественной ПЦР (амплифи-
катор ДТ Lite-4; ООО «НПО ДНК-Технология», Россия) с набором реакти-
вов для ПЦР-РВ в присутствии интеркалирующего красителя EVA Green 
(ЗАО «Синтол», Россия). Использовали праймеры F — 5´-ACTCCTAC-
GGGAGGCAGCAG-3´, R — 5´-ATTACCGCGGCTGCTGG-3´ (бактерии); 
F — 5´-GCACTTCATTGTGTGTACTG-3´, R — 5´-GGATGAAACTCGTTG-
ACTTC-3´ (грибы). Режим амплификации: 3 мин при 95 С (1 цикл); 
13 с при 95 С, 13 с при 57 С, 30 с при 72 С (40 циклов). 

Состав бактериального сообщества рубца северных оленей анали-
зировали методом Т-RFLP (terminal restriction fragment length polymor-
phism) (14). ПЦР осуществляли на ДНК-амплификаторе Verity («Life Tech-
nologies, Inc.», США) с эубактериальными праймерами 63F (5´-
CAGGCCTAACACATGCAAGTC-3´) с меткой на 5´-конце (флуорофор 
WellRed D4, «Beckman Coulter», США) и 1492R (5´-TACGGHTACCTTG-
TTACGACTT-3´), позволяющими амплифицировать фрагмент гена 16S 
pРНК (от 63-й до 1492-й позиции; нумерация указана для гена 16S pРНК 
Esherichia coli), в следующем режиме: 3 мин при 95 С (1 цикл); 30 с при 
95 С, 40 с при 55 С, 60 с при 72 С (35 циклов); 5 мин при 72 С. 

Флуоресцентно меченные ампликоны гена 16S pРНК очищали по 
стандартной методике (15). Их обработку (30-50 нг ДНК) проводили ре-
стриктазами HaeIII, HhaI и MspI («Fermentas», Литва), в течение 2 ч при 
37 С. Продукты рестрикции осаждали этанолом, затем добавляли 0,2 мкл 
маркера молекулярной массы Size Standart-600 («Beckman Coulter», США) 
и 10 мкл формамида Sample Loading Solution («Beckman Coulter», США). 
Анализ проводили на CEQ 8000 («Beckman Coulter», США) согласно реко-
мендациям производителя (погрешность прибора не более 5 %). Получен-
ные данные обрабатывали в программе Fragment Analysis («Beckman 
Coulter», США). Вычисляли размеры пиков и их площади, на основании 
чего выделяли подтипы (филотипы) с принятой в исследовании погрешно-
стью в 1 нуклеотид и оценивали их долю в микробном сообществе.  

Таксономическую принадлежность бактерий определяли с использо-
ванием базы данных (http://mica.ibest.uidaho.edu/trflp.php). 

Статистическую обработку результатов осуществляли методом дис-
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персионного анализа с использованием программного обеспечения Micro-
soft Excel 2010. Рассчитывали средние (M), стандартные ошибки средних 
(±SEМ), достоверность различий между изучаемыми группами оценивали 
по критерию t-Стьюдента. В программе Past рассчитывали индексы био-
разнообразия Шеннона и Симпсона (http://folk.uio.no/ohammer/past/). 

Результаты. Согласно оценке бактериального сообщества методом 
T-RFLP, большая часть филотипов относилась к филуму Firmicutes (их 
общая доля достигала у взрослых северных оленей 61 %). В меньшей сте-
пени в микробиоме рубца клинически здоровых животных и особей с 
симптомами некробактериоза оказались представлены бактерии филумов 
Bacteroidetes, Actinobacteria и Proteobacteria. В минорном количестве выявля-
лись представители филумов Fusobacteria, Acidobacteria, Cyanobacteria. Также 
существенной оказалась доля филотипов, которые не удалось идентифи-
цировать по базам данных. Наибольшее присутствие неидентифицирован-
ных таксонов отмечали у взрослых особей (до 22,18 %). 

 

 
Рис. 1. Представленность филумов бактерий в рубце северных оленей (Rangifer tarandus): А — 
взрослые особи, Б — взрослые особи с клиническими признаками некробактериоза, В — 
телята, Г — телята с клиническими признаками некробактериоза; 1 — филум Bacteroidetes, 
2 — филум Firmicutes, 3 — филум Actinobacteria, 4 — филум Proteobacteria, 5 — филум Fusobac-
teria, 6 — филум Cyanobacteria, 7 — филум Acidobacteria, 8 — неклассифицированные нуклео-
тидные последовательности (Ямало-Ненецкий автономный округ, п.г.т. Харп, 2017 год).   

 

Микробиом рубца животных с клиническими проявлениями нек-
робактериоза имел значимые отличия от такового у здоровых особей. 
Прежде всего у северных оленей с симптомами некробактериоза следует 
отметить достоверно более высокое содержание представителей филума 
Fusobacteria (рис. 1): у взрослых особей — в 1,79 раза (p < 0,05), у телят — в 
2,65 раза (p < 0,05). Полученные результаты в очередной раз подтверждают 
роль бактерий рода Fusobacterium (в том числе F. necrophorum) в этиологии 
некробактериоза.  

Тем не менее имеются сообщения, авторы которых высказывали 
сомнения по этому поводу или приводили доказательства основной роли 
других видов микроорганизмов в этиологии развития некробактериоза у 
жвачных (16). В связи с этим интересен выявленный нами факт совмест-
ного присутствия и роста численности ряда патогенов, включая возбуди-
телей гнойно-некротических инфекций, в рубце у обследованных особей с 
симптомами некробактериоза. Так, в обеих возрастных группах северных 
оленей с некробактериозными проявлениями достоверно повышалась до-
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ля бактерий рода Staphylocoссus (p < 0,05) и семейства Pseudomonadaceae 
(p < 0,05), часть видов которых могут становиться причиной гнойно-некро-
тических инфекций животных. Кроме того, у 4-6-месячных телят выявили 
рост присутствия кампилобактерий (сем. Сampylobacteriaceae) и энтеробак-
терий (сем. Enterobacteriaceae) — соответственно в 1,96 (р < 0,05) и 2,38 
раза (р < 0,05) по сравнению с клинически здоровыми животными.  

 

 
Рис. 2. Представленность бактериальных таксонов в рубце северных оленей (Rangifer tarandus): 
I — взрослые особи, II — взрослые особи с клиническими признаками некробактериоза, III — 
телята, IV — телята с клиническими признаками некробактериоза (Ямало-Ненецкий авто-
номный округ, п.г.т. Харп, 2017 год). 

А — класс Clostridia филума Firmicutes: 1 — cем. Thermoanaerobacteraceae, 2 — сем. 
Lachnospiraceae, 3 — сем. Eubacteriaceae, 4 — сем. Ruminococcaceae, 5 — сем. Clostridiaceae. 

Б — другие представители класса Clostridia филума Firmicutes: 6 — пор. Negativicutes, 
7 — р. Bacillus, 8 — р. Lactobacillus, 9 — р. Peptococcus.  

В — филум Proteobacteria: 10 — сем. Burkholderiaceae; 11 — сем. Pseudomonadaceae, 
12 — сем. Сampylobacteriaceae, 13 — сем. Enterobacteriaceae. 

Г — прочие: 14 — филум Fusobacteria, 15 — р. Staphylococcus   
 

Полученные результаты подтверждают сообщения о полиэтиологи-
ческой природе некробактериоза. Так, G.R. Smith с соавт. (17, 18) показа-
ли присутствие сопутствующих фузобактериям микроорганизмов, в числе 
которых отмечены энтеробактерии и актинобактерии, осложняющие тече-
ние некробактериоза. Аналогичного мнения придерживались М. Петров и 
С. Ташев (цит. по 3), которые при обследовании 134 северных оленей с 
гнойными поражениями конечностей выявили синегнойную палочку (Pse-
udomonas aeruginosa), стрептококки (род Streptococcus), стафилококки (род 
Staphylococcus) и их ассоциации. А.X. Лайшев с соавт. (5) сообщают о вы-
делении вместе с фузобактериями микрококка, кишечной палочки, стафи-
лококка, протея при экспериментальном заражении оленей чистой культу-
рой возбудителя некробактериоза. По данным J.E. Nocek (7), размножение 
патогенных микроорганизмов, обитающих на конечностях КРС (фузобак-
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терий, стафилококков, стрептококков, энтеробактерий), наряду с повыше-
нием в крови содержания эндотоксинов и гистамина (продуктов лизиса 
рубцовых микроорганизмов) и повреждением кровеносных сосудов вызыва-
ет воспаление и некрозы дермальных слоев копыт. Н.С. Островский с 
соавт. (19) объясняли массовое распространение болезней конечностей у 
северных оленей нарушением технологии содержания, ведущим к травма-
тизму и мацерации кожи, ослаблению ее защитных свойств, с последую-
щим внедрением микрофлоры в ткани.  

В нашей работе бактериальное сообщество рубца клинически здо-
ровых животных отличалось от такового у особей с симптомами некробак-
териоза большим процентным содержанием микроорганизмов, участвую-
щих в ферментации углеводов растительных кормов. Так, у телят с симп-
томами некробактериоза была меньше (в 1,32 раза, р < 0,05) доля бакте-
рий класса Clostridia (в том числе представителей семейств Lachnospiraceae, 
Eubacteriaceae и Clostridiaceae), потенциально обладающих способностью к 
ферментации полисахаридов растительных кормов с образованием летучих 
жирных кислот. Кроме того, у взрослых и молодых больных особей (по 
сравнению со здоровыми животными) регистрировали достоверно мень-
шую (р < 0,05) численность бактерий филума Bacteroidetes (включающего 
роды Bacteroides, Prevotella), ферментирующих крахмал, клетчатку, ряд дру-
гих углеводов, белков, а также дезаминирующих аминокислоты. У телят в 
меньшем количестве присутствовали бактерий порядка Negativicutes (родов 
Megasphaera, Selenomonas), которые препятствуют снижению рН и разви-
тию лактатного ацидоза за счет утилизации органических кислот (пропио-
новой, уксусной, масляной, молочной и др.), образуемых в процессе фер-
ментации растительной клетчатки (7, 20, 21).  

Расчет экологических индексов также продемонстрировал общее 
снижение биоразнообразия в рубце животных с клиническими проявлени-
ями некробактериоза (рис. 3). В частности, у молодняка с симптомами 
некробактериоза наблюдалось увеличение индекса Шеннона (р < 0,05), 
что свидетельствуют о большей неоднородности бактериального сообще-
ства их рубца по сравнению со здоровыми особями. 

Следует отметить, что общее количество бактерий у здоровых и за-
болевших особей достоверно не различалось (рис. 4). Однако у молодняка 
северных оленей в рубце выявили достоверное (р < 0,05) снижение чис-
ленности грибов-хитридиомицетов, которые, как известно, вырабатывают 
широкий спектр многофункциональных полисахаридных ферментов (22). 

 

 

Ранее сообщалось, что нарушение баланса микробиоты в пищева-
рительном тракте на фоне заражения некробактериозом приводит к более 
быстрому размножению патогенного штамма фузобактерии (23, 24). Кро-

 
Рис. 3. Показатели биоразнообразия бактериального сообщества рубца у взрослых особей (I) и 
телят (II) северных оленей (Rangifer tarandus): А — индекс Шеннона, Б — индекс Симпсона; 
а — клинически здоровые животные, б — особи c проявлениями некробактериоза (M±SEM, 
Ямало-Ненецкий автономный округ, п.г.т. Харп, 2017 год). 
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ме того, инфицирование организма КРС фузобактериями может происхо-
дить в результате развития синдрома лактатного ацидоза, который харак-
теризуется нарушением состава рубцовой микробиоты (4, 7). При этом в 
рубце КРС наблюдается снижения численности целлюлозолитических и 
утилизирующих кислоты бактерий, а также увеличение количества микро-
организмов родов Streptococcus и Lactobacillus, синтезирующих лактат, ко-
торый снижает рН в рубце (25). Развитие лактатного ацидоза приводит к 
повреждению эпителия рубца и проникновению патогенных фузобактерий 
через слизистую в кровь. Это обусловливает дальнейшее инфицирование 
организма, при котором в зависимости от биотипа возбудителя (А, В или 
АВ) наблюдается соответствующая клиническая картина (поражения ко-
пыт, слизистых или кожи, абсцессы печени или других внутренних орга-
нов). Так, для КРС неоднократно показано одновременное выделение фу-
зобактерий из других органов (печени, почек) и рубца (7, 8). Интересно, 
что у исследованных нами северных оленей не наблюдали увеличения 
представленности в рубце лактобактерий, что свидетельствует о необходи-
мости продолжить изучение связи микробиома рубца с развитием некро-
бактериоза. Так, в качестве причин развития некробактериоза у северных 
оленей рассматривают потребление животными зараженного корма, а также 
проникновение микроорганизмов через респираторный тракт, что показано 
при исследовании вспышки некробактериоза в США, вызванного пораже-
нием респираторного тракта фузобактериями F. necrophorum и F. varium у 
белохвостого оленя (Odocoileus virginianus) (8, 26).  

 

 
Рис. 4. Количество микроорганизмов в рубце у взрослых особей (I) и телят (II) северных оленей 
(Rangifer tarandus): А — бактерии, Б — грибы-хитридиомицеты; а — клинически здоровые 
животные, б — особи c проявлениями некробактериоза (M±SEM, Ямало-Ненецкий авто-
номный округ, п.г.т. Харп, 2017 год). 

 

Таким образом, у северных оленей с проявлениями некробактерио-
за по сравнению с клинически здоровыми животными существенно нару-
шается структура рубцового микробиома. У последних выявлялось боль-
ше целлюлозолитических и утилизирующих кислоты бактерий и меньше — 
фузобактерий и иных патогенов (стафилококков, псевдомонад и др.). Мик-
робиом рубца у телят с клиническими признаками некробактериоза харак-
теризовался более значительными изменениями, чем у больных взрослых 
особей. Эти различия выражались в большей неоднородности бактериаль-
ного сообщества, росте представленности кампилобактерий, энтеробакте-
рий, а также в снижении численности грибов-хитридиомицетов. Следова-
тельно, выявленные закономерности могли быть обусловлены физиологи-
ческими особенностями этого этапа развития у северных оленей. Полу-
ченные в исследовании результаты могут быть использованы в качестве 
основы для разработки рекомендаций по повышению эффективности ме-
роприятий против некробактериоза северных оленей и снижению падежа 
животных в летне-осенний период. 
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A b s t r a c t  
 

Necrobacteriosis is an infectious disease that affects many species of domestic and wild 
mammals, birds, and humans. The main clinical manifestations of the disease are associated with the 
development of purulent-necrotic lesions of the skin, mucous membranes, internal organs, and ex-
tremities as a result of infection of the host organism by strictly anaerobic pathogenic fuzobacteria, 
the Fusobacterium necrophorum. For reindeer herding, the problem of necrobacteriosis among other 
diseases of reindeer is one of the most significant, since it brings the most significant damage to the 
economic activity of the population of the Russian Arctic. This paper for the first time shows the 
obtained results on rumen microbiota composition differences between the clinically healthy Rangifer 
tarandus reindeer of the Russian Arctic and reindeer with necrobacteriosis. The purpose of the study 
was to characterize the distinctive features of rumen microbiota in the reindeer with the clinical 
manifestations of necrobacteriosis. The study was carried out on calves (4-6 months) and adults (3-6 
years) animals, including clinically healthy individuals and those with necrobacteriosis. Samples of 
the rumen content were collected during the summer-autumn period in 2017 (n = 3 from each age 
group) in the Yamalo-Nenets Autonomous District. The total number of bacteria and fungi of the 
class Neocallimastigales was analyzed by quantitative PCR, the composition of the bacterial commu-
nity was analyzed by T-RFLP (terminal restriction fragment length polymorphism) method. In indi-
viduals with clinical manifestations of necrobacteriosis, a significantly higher content of fusobacte-
ria was detected, 1.79-fold in adults (p < 0.05), and 2.65-fold in calves (p < 0.05). In sick animals 
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of both age groups, there was a significantly higher presence of bacteria of the genus Staphylococus 
(p < 0.05) and the family Pseudomonadaceae (p < 0.05), some species of which may cause purulent-
necrotic lesions of animals. The 4-6 month old calves showed a significant increase (p < 0.05) in the 
content of family Campylobacteriaceae and family Enterobacteriaceae compared to clinically healthy 
animals. At the same time healthy individuals showed a greater number of cellulolytic and acid-
utilizing bacteria. In general, it was noted that the rumen microbiome of calves with clinical signs of 
necrobacteriosis is characterized by large changes compared to the adult animals. In particular, in 
young reindeer with necrobacteriosis, there was a significant increase in the Shannon’s diversity in-
dex of the rumen microbial community (p < 0.05), which indicates a greater heterogeneity of the 
bacterial community compared to healthy individuals. In addition, a significant (p < 0.05) decrease 
of cellulolytic chytridiomycetes of the class Neocallimastigales was detected in the rumen of this ani-
mal group. In this regard, the identified patterns may be due to the physiological features of this 
stage of animal development in Rangifer tarandus. The obtained results can be a basis for recommen-
dations to improve anti-necrobacteriosis measures in reindeer and to reduce mortality during summer 
and autumn period. 

 

Keywords: Rangifer tarandus, reindeer, necrobacteriosis, laminitis, Fusobacteriа, T-RFLP 
analysis, quantitative PCR, rumen microbiome, Russian Arctic. 
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