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Симбиотический микробиом желудочно-кишечного тракта животных играет жизненно 
важную роль в переваривании и усвоении питательных веществ кормов, становлении иммунитета, 
устойчивости к заболеваниям, расщеплении токсинов. Нарушения микробного сообщества кишеч-
ника могут становиться причиной метаболических расстройств, таких как ацидоз, снижение пере-
варимости компонентов рациона (прежде всего клетчатки), болезней копыт и т.д. Пищеваритель-
ная система Equus ferus caballus имеет ряд уникальных особенностей по сравнению с другими мле-
копитающими. В настоящей работе впервые в России было показано разнообразие состава микро-
биома кишечника лошадей с применением метода 16S-метагеномики. В составе микрофлоры вы-
явлено значительное количество микроорганизмов, связанных с процессами переваривания кормов, 
прежде всего клетчатки, а также ряд микроорганизмов, которые могут сопутствовать возникнове-
нию различных заболеваний — колик, ацидозов, ламинитов. Целью исследования была оценка 
структуры микробиомов содержимого прямой кишки лошадей (с учетом их возраста, пола, породы 
и рациона) с применением высокопроизводительного секвенирования. Эксперимент проводили в 
летний период 2017 года в Крестьянско-фермерском хозяйстве «Маланичевых» (пос. Гришкино, 
Ленинградская обл., Тосненский р-н) на лошадях, специализированных для верховой езды и ип-
подромных испытаний. Отбирали пробы объемом 10-50 г (в 3 повторностях) из прямой кишки трех 
жеребцов ганноверской породы (возраст 3 года), кобылы (6 лет) и жеребца (7 лет) тракененской 
породы. За 5 сут до отбора проб кобыла ожеребилась. Рационы жеребцов и кобылы различались. 
Рацион жеребцов включал траву (20 кг), сено (9 кг), морковь (1 кг), овес (3 кг), поваренную соль 
(29 г). Рацион кобыл состоял из травы (26 кг), моркови (1 кг), плющеного овса (2,5 кг), поварен-
ной соли (27 г). Тотальную ДНК из образцов выделяли с использованием набора Genomic DNA 
Purification Kit («Fermentas Inc.», Литва). Амплификацию для последующего проведения NGS-
секвенирования проводили на ДНК-амплификаторе Verity («Life Technologies, Inc.», США) с 
помощью эубактериальных праймеров (IDT) 343F (5-CTCCTACGGRRSGCAGCAG-3) и 806R 
(5-GGACTACNVGGGTWTCTAAT-3), фланкирующих участок V1V3 гена 16S рРНК. Метагеном-
ное секвенирование осуществляли на приборе MiSeq («Illumina, Inc.», США). Таксономическую 
принадлежность микроорганизмов до рода определяли с применением программы RDP Classifier 
(https://rdp.cme.msu.edu/classifier/classifier.jsp). У исследованных особей E. ferus caballus были вы-
явлены довольно сходные микробиомные профили кишечника вне зависимости от типа питания, 
физиологического статуса, возраста, пола и породы. Высокие значения экологических индексов 
Шеннона и Симпсона свидетельствовали о биоразнообразии содержимого кишечника лошадей. 
В составе содержимого прямой кишки обнаружили 25 филумов микроорганизмов. Доминирую-
щими филумами оказались Firmicutes (содержание колебалось от 32±1,9 до 40±3,8 %) и Bac-
teroidetes (от 34±2,1 до 40±4,7 %). В составе микрофлоры детектировали значительное количество 
микроорганизмов, связанных с процессами переваривания кормов, прежде всего клетчатки. Так, 
доля бактерий, синтезирующих целлюлазы, достигала значительных величин: Bacteroidales — 
до 23,8±1,30 %, Lachnospiraceae — до 14,7±2,80 %, Ruminococcaceae — до 10,2±3,30 %, 
Clostridiaceae — до 6,6±0,6 %. Присутствовали микроорганизмы, которых выявляют при ряде 
заболеваний — при коликах, ацидозах, ламинитах. Например, во всех образцах содержимого пря-
мой кишки были обнаружены нежелательные представители отряда Lactobacillales, такие как Strep-
tococcus equinus и Str. bovis, которых связывают с возникновением ацидозов и ламинитов лошадей. 
Выявлены бактерии рода Treponema (от 2,2±0,22 до 6,5±0,40 %), которые ассоциированы с воз-
никновением периодонтита у лошадей. Обнаружены энтеробактерии родов Enterobacter, Serratia, 
Escherichia, среди которых нередко встречаются возбудители гастроэнтеритов. Дальнейшее изуче-
ние профилей кишечной микробиоты будет способствовать совершенствованию методов диагно-
стики и лечения заболеваний у лошадей.  
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Микробиота желудочно-кишечного тракта (ЖКТ) играет особую 
роль в жизни травоядных животных, поскольку переваривание раститель-
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ных волокон с последующей трансформацией до летучих жирных кислот 
происходит при участии микроорганизмов-симбионтов (1). В то же время 
пищеварительная система домашней лошади (Equus ferus caballus) имеет ряд 
уникальных особенностей по сравнению с другими млекопитающими. Так, 
считается, что крупный рогатый скот проявляет несколько большую устой-
чивость к потреблению токсичных кормов (2) в связи с активной детоксика-
ционной деятельностью рубцовой нормобиоты перед перемещением корма в 
тонкий кишечник. Однако у лошадей, не имеющих преджелудков, поступ-
ление патогенов и токсинов с кормом становится одной из причин возник-
новения опасного заболевания — симптомокомплекса колик, ведущего к 
смерти (3, 4). 

Толстый кишечник лошадей хорошо сформирован, составляет при-
близительно 64 % объема ЖКТ и включает три отдела: слепую, ободочную 
и прямую кишку (5). Слепая кишка у лошадей (длина около 1 м, объем 30-
35 л) считается аналогом рубца жвачных, поскольку здесь переваривается 
40-50 % всей клетчатки и до 40 % белка (6, 7) при участии разнообразной 
симбиотической микрофлоры: бактерий, архей, микромицетов, простей-
ших, бактериофагов (1). Микроорганизмы обладают разнообразной функ-
циональной активностью, необходимой для содействия перевариванию 
кормов, например гемицеллюлолитической и целлюлолитической, амило-
литической, протеолитической, могут утилизировать лактат (1). Пищевари-
тельная система E. ferus caballus по сравнению с таковой у диких сородичей 
испытывает жесткий антропогенный прессинг, что имеет отрицательные 
последствия для здоровья. Например, повышенное количество сухого ве-
щества в кормах служит дополнительным фактором, провоцирующим воз-
никновение колик, поскольку существенно замедляет прохождение химуса 
по слепым отросткам кишечника в связи с их анатомическими особенно-
стями (1). Дисбиотические нарушения микрофлоры слепых отростков ки-
шечника, принимающей активное участие в пищеварении, на фоне несба-
лансированных рационов усиливают риск возникновения симптомоком-
плекса колики (1). 

В состав рациона лошадей, специализированных для верховой езды, 
в ряде случаев (например, перед участием в выставках) вводят значительные 
количества крахмала. По аналогии с подобными процессами у крупного ро-
гатого скота (8) это приводит к увеличению содержания в ЖКТ, прежде 
всего в толстом кишечнике, амилолитических бактерий, которые выраба-
тывают молочную кислоту, что, в свою очередь, вызывает снижение рН и 
запуск последующих каскадных механизмов (1). Падает численность цел-
люлозолитических форм, которые чувствительны к значениям рН, наруша-
ются процессы усвоения клетчатки в слепой кишке, что становится прово-
кационным фактором для возникновения колик (1).  

В настоящей работе впервые в России показано разнообразие со-
става микробиома кишечника лошадей с применением метода 16S-метаге-
номики. В составе микрофлоры выявлено значительное количество микро-
организмов, связанных с процессами переваривания кормов, прежде всего 
клетчатки, а также ряд микроорганизмов, которые могут сопутствовать воз-
никновению различных заболеваний — колик, ацидозов, ламинитов. 

Целью исследования была оценка микробиомов содержимого пря-
мой кишки лошадей (с учетом их возраста, пола, породы и рациона) с при-
менением высокопроизводительного секвенирования. 

Методика. Эксперимент проводили в летний период 2017 года в 
Крестьянско-фермерском хозяйстве «Маланичевых» (пос. Гришкино, Ле-
нинградской обл., Тосненский р-н) на лошадях, специализированных для 
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верховой езды и ипподромных испытаний.  
Пробы объемом 10-50 г (в 3 повторностях) из прямой кишки трех 

жеребцов ганноверской породы (возраст 3 года), кобылы (6 лет) и жеребца 
(7 лет) тракененской породы отбирали с соблюдением условий асептики 
вручную с использованием стерильных резиновых перчаток. За 5 сут до от-
бора проб кобыла ожеребилась.  

Рационы жеребцов и кобылы различались. Рацион жеребцов вклю-
чал траву (20 кг), сено (9 кг), морковь (1 кг), овес (3 кг), поваренную соль 
(29 г). Содержание энергетических кормовых единиц (ЭКЕ) составляло 
9,89. Рацион кобыл состоял из травы (26 кг), моркови (1 кг), плющеного 
овса (2,5 кг), поваренной соли (27 г); содержание ЭКЕ — 9,87. 

Тотальную ДНК из образцов выделяли с использованием набора 
Genomic DNA Purification Kit («Fermentas, Inc.», Литва) согласно прилагае-
мой инструкции. Амплификацию для NGS-секвенирования проводили на 
ДНК-амплификаторе Verity («Life Technologies, Inc.», США) с помощью 
эубактериальных праймеров (IDT) 343F (5-CTCCTACGGRRSGCAGC-
AG-3) и 806R (5-GGACTACNVGGGTWTCTAAT-3), фланкирующих уча-
сток V1V3 гена 16S рРНК. Использовали следующий режим амплификации: 
3 мин при 95 С (1 цикл); 30 с при 95 С, 30 с при 55 С, 30 с при 72 С (25 
циклов); 5 мин при 72 С (1 цикл). 

Метагеномное секвенирование (MiSeq, «Illumina, Inc.», США) осу-
ществляли с набором MiSeq Reagent Kit v3 («Illumina, Inc.», США). Макси-
мальная длина полученных последовательностей составила 2½300 п.н. Хи-
мерные последовательности исключали из анализа с помощью программы 
USEARCH 7.0 (http://drive5.com/usearch/). Полученные риды 2½300 п.н. 
обрабатывали с применением биоинформатической платформы CLC Bio 
GW 7.0 («Qiagen», Нидерланды), процессинг включал перекрывание, филь-
трацию по качеству (quality value, QV > 15), триммирование праймеров. 
Таксономическую принадлежность микроорганизмов до рода определяли 
с применением программы RDP Classifier (https://rdp.cme.msu.edu/classi-
fier/classifier.jsp). 

Математическую и статистическую обработку результатов прово-
дили, используя программные пакеты Microsoft Office Excel 2003, PASТ, R-
Studio (Version 1.1.453) (PASТ, 2011, https://rstudio.com) (9, 10). Результаты 
статистического анализа считались значимыми при p < 0,05. Числовые дан-
ные представлены в виде средних значений (M) и стандартных ошибок 
среднего (±SEM). Рассчитывали также индексы биоразнообразия Chao1, 
Шеннона (Н), Симпсона (D) (11). 

Результаты. При сравнении параметров -биоразнообразия, рас-
считанных по результатам изучения микробного сообщества кишечника ло-
шадей методом NGS-секвенирования, мы не обнаружили различий между 
животными (табл. 1). Значения индексов видового разнообразия Шеннона 
и Симпсона оказались достаточно высокими по сравнению с показате-
лями, установленными для крупного рогатого скота. Так, для бычков на 
откорме, получавших различные рационы, индекс Шеннона микробиоты 
рубца варьировал от 7,43±0,66 до 8,48±0,28, индекс Симпсона — от 
0,975±0,002 до 0,985±0,001 (12). Известно, что условия в рубце опти-
мальны для развития разнообразной микрофлоры, при этом корм задер-
живается здесь на 24-48 ч, что способствует созданию благоприятных усло-
вий для микробиологических процессов и определяет высокую степень 
биоразнообразия (13). Тем не менее значения индекса Chao1, свидетель-
ствующего о видовом богатстве микробиома, при анализе микробиоты 
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кишечника лошадей были в среднем в 5 раз ниже, чем при исследовании 
рубца крупного рогатого скота (12). 

Индексы -разнообразия микрофлоры прямой кишки лошадей (Equus ferus 
caballus) разного возраста, пола и породы, получавших неодинаковый рацион, по 
данным NGS-секвенирования (M±SEM, пос. Гришкино, Ленинградская обл., 
Тосненский р-н, 2017 год) 

Образец Индекс Chao1 Индекс Шеннона (H) Индекс Симпсона (D) 
1 255,6±18,235 7,5±0,68 0,99±0,063 
2 259,5±12,442 7,6±0,44 0,99±0,073 
3 341,8±16,329 7,9±0,42 0,99±0,047 
4 324,1±15,321 7,9±0,39 0,99±0,054 
5 224,3±12,637 7,3±0,53 0,99±0,068 
П р и м е ч а н и е. 1 — жеребец тракененской породы (7 лет), 2 — кобыла тракененской породы (6 лет), 3, 
4, 5 — жеребцы ганноверской породы (3 года). Описание рациона для жеребцов и кобылы см. в разделе 
«Методика». 

 

В составе микробиома прямой кишки обследованных особей E. ferus 
caballus было выявлено 25 филумов микроорганизмов (рис. 1). Доминирую-
щими оказались Firmicutes (содержание колебалось от 32±1,9 до 40±3,8 %) 
и Bacteroidetes (от 34±2,1 до 40±4,7%), достаточно широко были представ-
лены Verrucomicrobia, Proteobacteria, Spirochaetes, Fibrobacteres, остальные фи-
лумы оказались минорными. Ранее другими исследователями отмечалось 
преобладание филума Firmicutes в кале здоровых лошадей на фоне снижения 
содержания представителей Bacteroidetes (14). В то же время снижение про-
центной доли представителей филума Firmicutes при повышении доли бак-
терий филума Verrucomicrobia имело связь с ламинитами лошадей (15, 16). 
Снижение доли филума Firmicutes также наблюдалось у лошадей с колитом 
и у особей с симптомами диареи. В работе P.K. Morrison с соавт. (17) про-
демонстрировано, что в фекалиях здоровых лошадей в процентном отноше-
нии преобладали бактерии филума Bacteroidetes, в меньшей степени были 
представлены Firmicutes и Fibrobacteres. 

 

 
Рис. 1. Представленность филумов бактерий в образцах содержимого прямой кишки лошадей 
(Equus ferus caballus) разного возраста, пола и породы, получавших неодинаковый рацион: 1 — 
жеребец тракененской породы (7 лет), 2 — кобыла тракененской породы (6 лет), 3, 4, 5 — 
жеребцы ганноверской породы (3 года) (пос. Гришкино, Ленинградская обл., Тоснен-
ский р-н, 2017 год). Описание рациона для жеребцов и кобылы см. в разделе «Методика». 

 

В целом при сравнении содержания бактерий высокого таксономи-
ческого ранга обнаружилось, что в прямой кишке у лошадей присутство-
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вали довольно сходные микробиомы вне зависимости от типа питания, фи-
зиологического статуса, возраста, пола и породы. Исключением оказалась 
кобыла, ожеребившаяся за 5 сут до исследования, у которой выявили самое 
высокое (40±3,8 %, р  0,05) содержание бактерий филума Firmicutes по 
сравнению с другими особями. Интересно, что в работе A. Schoster с соавт. 
(18) в кишечнике у кобыл после выжеребки также зафиксировано повыше-
ние обилия представителей филума Firmicutes, в частности Streptocococcaceae, 
при уменьшении относительной численности филума Proteobacteria по срав-
нению с образцами фекалий до выжеребки. 

В составе микробиома прямой кишки лошадей необходимо отметить 
высокое разнообразие таксонов (рис. 2) — семейств Ruminococcaceae, Lachno-
spiraceae, Clostridiaceae, Flavobacteriaceae, Prevotellaceae, Eubacteriaceae, по-
рядка Bacteroidales и филума Fibrobacteres, среди которых встречаются бак-
терии, синтезирующие целлюлазы. Численность представителей некоторых 
таксонов достигала значительных величин: Bacteroidales — до 23,8±1,30 %, 
Lachnospiraceae — до 14,7±2,80 %, Ruminococcaceae — до 10,2±3,30 %, Clos-
tridiaceae — до 6,6±0,60 %. Это важное наблюдение, поскольку перевари-
вание некрахмалистых полисахаридов корма в кишечнике — исключи-
тельно микробиологический процесс (19). Представители единственного 
рода Fibrobacter, относящегося к филуму Fibrobacteres, ранее классифици-
руемого как род Bacteroides, — F. succinogenes и F. intestinalis (20) известны 
своей высокой эффективностью в гидролизе растительной целлюлозы (21). 
S.E. Salem с соавт. (22) наблюдали значительное увеличение относительной 
численности представителей филума Fibrobacters при введении сенажа в ра-
цион лошадей. 

Интересно обнару-
жение в кишечнике лоша-
дей представителей филума 
Euryarchaeota, включая ме-
таногены (23, 24), проду-
цирующие метан, гало-
фильные бактерии, сохра-
няющие жизнеспособность 
при экстремальных кон-
центрациях соли, а также 
термоанаэрофилы, выжи-
вающие при температуре 
41-122 C (25). Достовер-
но более высокое обилие 
филума Euryarchaeota бы-
ло обнаружено у лошадей 
6-7-летнего возраста (от 
0,31±0,020 до 0,44±0,020 %) 

по сравнению с показателями у лошадей 3-летнего возраста (от 0,03±0,001 
до 0,05±0,002 %) (при р  0,05). 

Среди представителей Firmicutes бактерии порядка Lactobacillales 
присутствовали в достаточно низких количествах во всех образцах, сум-
марно не превышая 1,35±0,070 % от общего обилия микроорганизмов. При 
этом типичные кишечные микроорганизмы семейства Bifidobacteriaceae (26) 
практически полностью отсутствовали в содержимом прямой кишки.  

С одной стороны, наличие лакто- и бифидобактерий в кишечнике 
служит важным маркером здоровья животных. Широко известно, что лакто-

 
Рис. 2. Представленность таксонов бактерий, среди которых 
встречаются формы, синтезирующие целлюлазы, в содержи-
мом прямой кишки лошадей (Equus ferus caballus) разного воз-
раста, пола и породы, получавших неодинаковый рацион:  1 — 
жеребец тракененской породы (7 лет), 2 — кобыла тра-
кененской породы (6 лет), 3, 4, 5 — жеребцы ганновер-
ской породы (3 года) (пос. Гришкино, Ленинградская обл., 
Тосненский р-н, 2017 год). Описание рациона для жереб-
цов и кобылы см. в разделе «Методика». 



676 

бактерии выполняют ряд значимых функций: защищают макроорганизм от 
размножения патогенов, проявляют иммуномодулирующую активность, 
участвуют в синтезе витаминов, незаменимых аминокислот. Лактобактерии 
и бифидобактерии также используются в качестве пробиотиков (18, 27, 28). 
В нашем исследовании, несмотря на низкое процентное содержание пред-
ставителей рода Lactobacillus (от 0,2±0,01 до 0,5±0,03 %), их видовое разно-
образие было достаточно широким и насчитывало 25 видов (рис. 3). 

 

 
Рис. 3. Представленность бактерий рода Lactobacillus в содержимом прямой кишки лошадей 
(Equus ferus caballus) разного возраста, пола и породы, получавших неодинаковый рацион:  1 — 
жеребец тракененской породы (7 лет), 2 — кобыла тракененской породы (6 лет), 3, 4, 5 — 
жеребцы ганноверской породы (3 года) (пос. Гришкино, Ленинградская обл., Тосненский р-н, 
2017 год). Описание рациона для жеребцов и кобылы см. в разделе «Методика». 

 

С другой стороны, во всех образцах содержимого прямой кишки 
также были обнаружены нежелательные представители отряда Lacto-
bacillales, такие как Streptococcus equinus и Str. bovis (рис. 4). Присутствие 
Str. bovis в пищеварительной системе лошадей связывают с возникновением 
ламинитов (29). У лошадей (30), как и у крупного рогатого скота (8), чис-
ленность бактерий, продуцирующих молочную кислоту, увеличивается при 
введении в рацион значительной доли крахмала, что нередко приводит к 
возникновению лактатного ацидоза. При этом наблюдается снижение рН 
толстого отдела кишечника, нарушение процессов переваривания клетчатки 
и количественного соотношения летучих жирных кислот. Во многих слу-
чаях как следствие ацидоза у животных может возникать поражение ко-
пыт — ламинит. Как отмечал C. Bergsten (31), в экспериментальных моделях 
на лошадях и быках ламинит легко провоцировался посредством введения 
в рацион избыточного количества углеводов. Предполагается, что высокие 
количества эндотоксинов и гистамина, выделяемые патогенными формами, 
прежде всего F. necrophorum, которые увеличивают численность в условиях 
кислого рН, приводят к повреждению слизистой пищеварительной си-
стемы (31). Эндотоксины — чрезвычайно мощный фактор запуска каскада 
простагландинов. Это приводит к образованию тромбов, которые закупо-
ривают мелкие кровеносные сосуды (капилляры) ламинарного кориума, 
из-за чего возникает нарушение кровообращения. Снижение количества 
кислорода и питательных веществ повреждает клетки, формирующие ро-
говую оболочку кориума. 

Представленность в содержимом прямой кишки лошадей бактерий 
рода Bacillus — микроорганизмов с широкими антагонистическими свой-
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ствами также была достаточно низкой и не превышала 0,32±0,020 %, не-
смотря на то, что эти микроорганизмы, благодаря образованию спор в 
цикле развития, более устойчивы к агрессивным условиям ЖКТ, чем мно-
гие другие формы (32). Их функциональную роль связывают со способно-
стью к колонизации пищеварительного тракта, что обеспечивает взаимо-
действие с эпителием кишечника организма-хозяина (33). По меньшей мере 
4-5 % генома каждого из штаммов Bacillus sp. отводится на долю генов, 
связанных с синтезом антимикробных соединений (34). Антимикробные 
бактериальные метаболиты Bacillus sp. включают в среднем 87 % органиче-
ских кислот, спиртов, кетонов, алканов, альдегидов, алкенов от суммарной 
доли общего пула антимикробных компонентов и 13 % других веществ — 
рибосомных пептидов (бактериоцинов и ферментов), поликетидов, нерибо-
сомных пептидов (35). Кроме того, большинство штаммов бацилл обладает 
широкой ферментативной активностью и принимает участие в метаболизме 
различных питательных субстратов (32). 

Интересно присутствие в содержимом прямой кишки обследован-
ных животных бактерий рода Treponema (от 2,2±0,22 до 6,5±0,40 %), среди 
которых было выявлено 11 видов, преимущественно Treponema bryantii. Бак-
терий рода Treponema ассоциированы с возникновением периодонтита у ло-
шадей (36). Тем не менее в недавних исследованиях отмечалось присутствие 
2-3 % бактерий рода Treponema у здоровых лошадей (14). 

Важно также обна-
ружение в составе кишеч-
ной микрофлоры лошадей 
представителей относитель-
но нового филума Syner-
gistetes (рис. 3). Бактерий 
этого таксона нередко вы-
являют в местах кист и аб-
сцессов у человека (37, 38), 
в связи с чем их относят к 
оппортунистическим пато-
генам (38, 39). Считается, 
что некоторые представи-
тели филума Synergistetes 
также вовлечены в про-
цесс возникновения желу-
дочно-кишечных инфек-
ций (37) и, соответственно, 

могут иметь связь с возникновением симптомокомплекса колик. Представ-
ляет интерес выявление в составе микрофлоры ЖКТ изученных животных 
энтеробактерий родов Enterobacter, Serratia, Escherichia, среди которых не-
редко встречаются возбудители гастроэнтеритов. Кроме того, детектиро-
вано присутствие у лошадей бактерий рода Clostridium. Достоверно более 
высокое содержание представителей рода Clostridium было выявлено у ло-
шадей 6-7-летнего возраста (от 4,1±0,25 до 4,3±0,29 %) по сравнению с 
животными 3-летнего возраста (от 3,1±0,18 до 3,3±0,13 %) (при р  0,05). В 
частности, обнаружен Clostridium histolyticum — возбудитель некротических 
инфекций (40). 

Отдельно следует отметить, что в микробиоме кишечника лошадей 
мы обнаружили ряд микроорганизмов, которые могут сопутствовать воз-
никновению симптомокомплекса колик (3, 4) — основной причины смерт-
ности лошадей. У лошадей, особенно тех, которые специализированы для 

 
Рис. 4. Представленность различных таксонов бактерий, свя-
занных с патологическими состояниями, в содержимом пря-
мой кишки лошадей (Equus ferus caballus) разного возраста, 
пола и породы, получавших неодинаковый рацион:  1 — же-
ребец тракененской породы (7 лет), 2 — кобыла тракенен-
ской породы (6 лет), 3, 4, 5 — жеребцы ганноверской по-
роды (3 года) (пос. Гришкино, Ленинградская обл., То-
сненский р-н, 2017 год). Описание рациона для жеребцов 
и кобылы см. в разделе «Методика». 



678 

верховой езды и ипподромных соревнований, вследствие значительной 
нагрузки на копыта очень высок риск возникновения ламинита (15, 16). 
Эффективной профилактикой ламинита служит поддержание здорового 
микробиома кишечника и предотвращение дисбиоза и ацидоза как основ-
ных причин ламинита. При разработке профилактических мероприятий по 
регуляции микробиома кишечника важно учитывать, что в основе совре-
менной концепции борьбы с патогенами лежит оптимизация микроэколо-
гических ниш, которая должна учитывать принцип саморегуляции и эколо-
гизации (41). Натуральные кормовые добавки, такие как штаммы бактерий 
с пробиотическими свойствами (42-44) и растительные эфирные масла (45-
47), могут оказаться эффективными для поддержания баланса нормобиоты 
пищеварительной системы лошадей. 

Информация, полученная нами в результате исследований микро-
биомов лошадей, может применяться для разработки биомаркеров в каче-
стве предикторов ответа на лечение лекарственными веществами, пробио-
тиками и на изменения состава рациона. 

Таким образом, с применением высокопроизводительного секвени-
рования у пяти особей Equus ferus caballus разного возраста, пола и породы, 
содержащихся на неодинаковом рационе, были выявлены довольно сход-
ные микробиомы кишечника. Показано высокое биоразнообразие как 
представителей нормофлоры, так и патогенных микроорганизмов. Важно 
обнаружение в составе микрофлоры значительного количества микроор-
ганизмов, связанных с процессами переваривания кормов, прежде всего 
некрахмалистых полисахаридов, что представляет интерес для дальнейшего 
изучения. Кроме того, можно предположить, что микробиом кишечника 
лошадей связан с общим состоянием их здоровья. 
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A b s t r a c t  
 

The symbiotic microbiome of the gastrointestinal tract of animals plays a vital role in the 
digestion and assimilation of feed nutrients, the development of immunity, disease resistance, and the 
breakdown of toxins. Significant amounts of starch are introduced into the diet of horses specialized 
for riding, in some cases (for example, before participating in exhibitions). This can lead to serious 
dysbiotic disorders of the microbiome. Disorders of the microbial community of the intestine can 
adversely affect animal health that become the cause of metabolic disorders, such as acidosis, a decrease 
in the digestibility of diet components, primarily fiber, hoof diseases, etc. The digestive system of Equus 
ferus caballus has a number of unique features compared to other mammals. In this work, for the first 
time in Russia, the diversity of the equine intestinal microbiome composition was demonstrated using 
the 16S metagenomics method. The study aimed to evaluate the microbiomes of the contents of the 
rectum of horses of different ages, physiological status, diets, sexes and breeds using NGS sequencing. 
The experiment was carried out in the summer 2017 in the Malanichev Farm (Grishkino settlement, 
Leningrad Province, Tosnensky District,) with horses (Equus ferus caballus) specialized for riding and 
hippodrome trials. Samples of 10-50 g (in triplicate) were taken from the rectum of three stallions of 
the Hanoverian breed (3 years old), a mare (6 years old) and a stallion (7 years old) of the Trakehner 
breed. Five days before sampling, the mare was foaled. The diets of stallions and mares were different. 
The stallions’ diet included grass (20 kg), hay (9 kg), carrots (1 kg), oats (3 kg), table salt (29 g). The 
mares’ diet consisted of grass (26 kg), carrots (1 kg), rolled oats (2.5 kg), table salt (27 g). Total DNA 
from the samples was extracted using Genomic DNA Purification Kit (Fermentas Inc., Lithuania). 
Amplification for subsequent NGS sequencing was carried out on a Verity DNA amplifier (Life Tech-
nologies, Inc., USA) using eubacterial primers (IDT) 343F 343F (5-CTCCTACGGRRSGCAG-
CAG-3) and 806R (5-GGACTACNVGGGTWTCTAAT-3) flanking the V1V3 region of the 16S 
rRNA gene. Metagenomic sequencing was performed on a MiSeq instrument (Illumina, Inc., USA). 
The taxonomic affiliation of microorganisms to genus was determined using the RDP Classifier 
program (https://rdp.cme.msu.edu/classifier/classifier.jsp). In five different studied individuals of E. ferus 
caballus, fairly similar microbiomes of intestinal profiles were revealed, regardless of the type of nutri-
tion, physiological status, age, gender, and breed. High values of the Shannon and Simpson diversity 
indices testified to the species richness and biodiversity of the intestinal contents of horses. In the 
rectum, 25 phyla of microorganisms were found. The dominant phyla were Firmicutes (ranged from 
32±1.9 to 40±3.8 %) and Bacteroidetes (from 34±2.1 to 40±4.7 %). It is important to emphasize that 
we revealed in the microflora a significant number of microorganisms associated with feed digestion, 
especially those decomposing cellulose. So, the content of bacteria synthesizing cellulases reached 
significant values, up to 23.8±1.30 % for Bacteroidales, up to 14.7±2.80 % for Lachnospiraceae, up to 
10.2±3.30 % for Ruminococcaceae, and up to 6.6±0.6 % for Clostridiaceae. A number of microorgan-
isms were identified that can be associated with various diseases, e.g. horse with colic, acidosis, lami-
nitis, etc. For example, in all samples of the rectum contents, we detected undesirable members of the 
order Lactobacillales, such as Streptococcus equinus and Str. bovis, which are associated with the oc-
currence of acidosis and laminitis in horses. The genus Treponema bacteria was revealed (from 2.2±0.22 
to 6.5±0.40 %) which are associated with the occurrence of periodontitis in horses. The enterobacteria 
of the genera Enterobacter, Serratia, and Escherichia were detected, among which gastroenteritis path-
ogens can be often found. Further study of the intestinal microbiota profiles may contribute to the 
improvement of diagnosis and treatment of equine diseases. 
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