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Известно, что микроорганизмы, населяющие желудочно-кишечный тракт (ЖКТ), участ-
вуют в обеспечении сельскохозяйственной птицы питательными веществами, антибиотиками, 
гормонами, витаминами. В связи с этим актуально изучение изменений микробиоценоза ЖТК в 
процессе онтогенеза. Важность исследований обусловлена воздействием экологического соотно-
шения между облигатными видами микроорганизмов пищеварительного тракта в течение жизни 
на метаболические процессы, состояние здоровья и продуктивность. Интересным и дискуссион-
ным в настоящее время остается также вопрос о составе микроорганизмов в кишечнике куриных 
эмбрионов, поскольку публикуемые исследования весьма немногочисленны. Несмотря на то, что 
традиционно кишечник эмбрионов птиц считается стерильным, в ряде работ показана способ-
ность микроорганизмов колонизировать ЖКТ птиц на стадии эмбрионального развития. С ис-
пользованием молекулярно-генетического метода T-RFLP (terminal restriction fragment length 
polymorphism) мы провели сравнение бактериального сообщества содержимого ЖКТ от 6- и 17-
суточных куриных эмбрионов и 26-, 150- и 300-суточных кур-несушек кросса Хайсекс Уайт (ви-
варий ФГУП Загорское ЭПХ ВНИТИП, Московская обл.). В отличие от классических пред-
ставлений, было показано наличие в ЖКТ куриных эмбрионов богатого таксономического разно-
образия бактерий, доминирующими среди которых оказались типичные для птиц представители 
кишечной микрофлоры семейства Enterobacteriaceae (преимущественно Escherichia coli). Также 
мы обнаружили представителей класса Clostridia (семейств Lachnospiraceae, Eubacteriaceae и др.), 
филума Bacteroidetes, порядков Negativicutes, Actinomycetales, Bifidobacteriales, которых выявляли 
ранее у вылупившихся цыплят и взрослых птиц. Интересно отметить присутствие возбудителей 
опасных заболеваний животных — бактерий родов Burkholderia, Pseudomonas, Salmonella, Klebsiella, 
порядка Rickettsiales. При этом структура микробиоценоза содержимого ЖКТ эмбрионов кур 
на 6-е сут инкубации характеризовалась более высоким таксономическим разнообразием, чем на 
16-е сут (число филотипов соответственно 75±2,75 и 30±1,20). В онтогенеза в ЖКТ птицы 
наблюдалось развитие бактериального сообщества, в составе микробиома появлялись новые мик-
роорганизмы. Разнообразие выявляемых у 26-суточных цыплят, а также 150- и 300-суточной 
птицы бактерий было шире по сравнению с таковым у эмбрионаов — свыше 175±8,12 филотипа. 
При этом по сравнению с 26- и 150-суточной птицей у 300-суточных кур-несушек общее разно-
образие бактерий и содержание неидентифицированных филотипов оказались наименьшими. У 
взрослой птицы по сравнению с эмбрионами наблюдали изменение доминирующих групп микро-
организмов: большее содержание представителей класса Clostridia, класса Negativicutes и мень-
шее — классов Bacillales, Bifidobacteriales. Выявленное расширение таксономического разнообра-
зия микроорганизмов у птицы по сравнению с эмбрионами свидетельствует о заселении ЖКТ кур 
микроорганизмами, включая представителей порядка Lactobacilales, а также патогенов — родов 
Listeria, Pantoea, Enterobacter, Mycoplasma, Acinetobacter, семейств Pasteurellaceae, Campylobac-
teraceae, филума Fusobacteria. Основываясь на полученных результатах, можно говорить о ста-
новлении микробиоэкологической системы птиц (содержимое ЖКТ в совокупности с населяющей 
его микрофлорой) уже на стадии эмбрионального развития. При этом микроорганизмы, присут-
ствующие в ЖКТ эмбриона, служат основой, которая определяет формирование стартового ки-
шечного биоценоза у вылупившихся цыплят и взрослых особей.  
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Микрофлора, населяющая желудочно-кишечный тракт (ЖКТ), обес-
печивает организм хозяина питательными веществами (за счет использо-
вания собственных целлюлозолитических и амилолитических ферментов, 
полностью отсутствующих у сельскохозяйственной птицы), а также вита-
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минами, антибиотиками, белками, гормонами и другими соединениями, 
вовлекаемыми в метаболизм (1-4). Согласно классическим представлени-
ям, микробиоценоз пищеварительной системы эмбрионов стерилен, а его 
заселение микроорганизмами происходит после вылупления цыпленка (5-
7). К бактериям, населяющим кишечник птицы, традиционно относят би-
фидобактерии, стрептококки, лактобактерии, лактат-ферментирующие бак-
терии, эубактерии, бактероиды и энтеробактерии (1, 8, 9).   

Бактериальное сообщество пищеварительного тракта в течение 
жизни птицы претерпевает последовательные изменения, связанные с ря-
дом факторов, основные из которых — рост и развитие кишечного тракта, 
режим кормления и состав корма. При этом микроорганизмы кишечника 
выступают в качестве высокочувствительной индикаторной системы. Сто-
ит отметить, что изменение экологического соотношения между облигат-
ными видами микроорганизмов пищеварительного тракта не всегда ока-
зывает положительное воздействие на метаболические процессы и состоя-
ние здоровья птицы (10). В связи с этим актуально изучение качественно-
го и количественного состава микробиоты ЖКТ в онтогенезе.  

До 1990-х годов исследования микроорганизмов в разных экоси-
стемах были ограничены изучением культивируемых штаммов на искус-
ственных питательных средах. Существенно расширить понимание состава 
микробиоты позволило развитие метагеномных методов, важной особен-
ностью которых можно считать отсутствие необходимости в культивиро-
вании микроорганизмов (11, 12). Это обстоятельство имеет принципиаль-
ное значение, поскольку до 99 % микроорганизмов биосферы не поддают-
ся культивированию на искусственных питательных средах, но при этом 
могут играть важную экологическую роль (7). Сведений о составе микро-
биома ЖКТ куриных эмбрионов, полученных с помощью метагеномного 
анализа, в доступной литературе мы не обнаружили. 

Используя молекулярно-генетический метод T-RFLP (terminal res-
triction fragment length polymorphism), мы впервые проанализировали со-
став бактериального сообщества ЖКТ кур в отногенезе — от эмбриона до 
взрослой птицы. Был продемонстрирован широкий таксономический со-
став бактерий содержимого кишечника эмбрионов, включающий предста-
вителей условно-патогенной микрофлоры, патогенов, некультивируемых 
микроорганизмов. 

Цель работы — исследование сукцессии в бактериальном сообще-
стве желудочно-кишечного тракта птицы в онтогенезе с использованием 
метода T-RFLP.  

Методика. Отбирали по 3 пробы содержимого ЖКТ от 6- и 16-
суточных куриных эмбрионов и по 3 пробы из слепых отростков кишеч-
ника 26-, 150- и 300-суточных кур-несушек кросса Хайсекс Уайт (инкуба-
торий Всероссийского научно-исследовательского и технологического ин-
ститута птицеводства — ВНИТИП, виварий ФГУП Загорское ЭПХ ВНИ-
ТИП, Московская обл.). Кормление птицы осуществляли вручную вволю 
сухими полнорационными комбикормами в соответствии с нормами для 
кросса. Птицу содержали в клеточных батареях («Big Dutchman», Герма-
ния) по 35 гол. в группе (без разделения по полу) с соблюдением всех тех-
нологических параметров, соответствующих нормам ВНИТИП. Отбор проб 
и подготовку образцов проводили со строгим соблюдением стерильности в 
соответствии с установленными требованиями (13). 

Тотальную ДНК из образцов выделяли с помощью набора Genomic 
DNA Purification Kit («Fermentas, Inc.», Литва) согласно рекомендациям 
производителя. Для исследования состава бактериального сообщества 
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применяли T-RFLP-анализ. ПЦР проводили на ДНК-амплификаторе Ver-
ity («Life Technologies, Inc.», США), используя эубактериальные прайме-
ры 63F (CAGGCCTAACACATGCAAGTC) с меткой на 5´-конце (флуо-
рофор WellRed D4, «Beckman Coulter», США) и 1492R (TACGGHTA-
CCTTGTTACGACTT). Флуоресцентно меченные ампликоны гена 16S-
pРНК очищали по стандартной методике (14). Полученные ампликоны 
(30-50 нг) обрабатывали эндонуклеазами HaeIII, HhaI и MspI в соответ-
ствии с рекомендациями изготовителя («Fermentas», Литва). Рестрикты ана-
лизировали на секвенаторе CEQ 8000 («Beckman Coulter», США). Принад-
лежность бактерий к филогенетическим группам определяли в программе 
Fragment Sorter (http://www.oardc.ohiostate.edu/trflpfragsort/index.php). 

Статистическую обработку результатов исследований проводили с 
помощью дисперсионного анализа с использованием программного обес-
печения Microsoft Excel 2010. 

Результаты. Традиционно считается, что у птиц ЖКТ эмбрио-
нов стерилен (1, 15, 16), а формирование микробиоценоза пищеваритель-
ной системы птенцов происходит после вылупления в результате контакта 
с окружающей средой (5-7). Однако имеются публикации, авторы которых 
с использованием классических микробиологических методов (17, 18), а 
также ПЦР в реальном времени (19) продемонстрировали, что микроорга-
низмы способны колонизировать ЖКТ птиц внутри яйца на стадии эмбри-
онального развития. 

Применив T-RFLP-анализ, мы установили, что бактериальное со-
общество ЖКТ эмбрионов характеризовалось значительным таксономиче-
ским разнообразием (табл.). В структуре микробиоценоза содержимого 
ЖКТ эмбрионов кур на 6-е сут инкубации было обнаружено значительно 
большее биоразнообразие микроорганизмов, чем на 16-е сут. Доминиро-
вали типичные для кишечной микрофлоры птиц представители семейства 
Enterobacteriaceae, среди которых основную долю составляли бактерии, от-
носящиеся к виду Escherichia coli. Интересно, что их количество оказалось 
в 2 раза больше у 16-суточных эмбрионов (46,90±1,87 %), чем у 6-суточ-
ных (21,30±1,03 %). Среди индигенной микрофлоры ЖКТ у эмбрионов 
также выявлялись ранее обнаруженные у вылупившихся цыплят и взрос-
лых птиц (20) представители класса Clostridia (семейства Lachnospiraceae, 
Eubacteriaceae и др.), филума Bacteroidetes, порядков Negativicutes, Actinomy-
cetales, Bifidobacteriales. Амило- и протеолитические бактерии порядка Acti-
nomycetales, целлюлозолитические микроорганизмы класса Clostridia, фи-
лума Bacteroidetes, обитая в ЖКТ вылупившихся цыплят и взрослых птиц, 
играют значительную роль в процессах метаболизма, активно участвуя в 
ферментации протеина, крахмала и полисахаридов кормов. 

Микроорганизмы порядка Bifidobacteriales, продуцируя в ЖКТ птиц 
органические кислоты и бактериоцины, обеспечивают колонизационную 
резистентность микробиотопа в отношении патогенной микрофлоры, а 
также синтезируют эссенциальные нутриенты (1). Мы наблюдали 130-крат-
ное увеличение содержания бифидобактерий в кишечнике у эмбрионов на 
протяжении инкубации. 

Интересно, что в метагеномном сообществе ЖКТ 16-суточных эм-
брионов отсутствовали типичные представители автохтонной симбиотиче-
ской кишечной микрофлоры птиц — факультативно-анаэробные бактерии 
порядка Lactobacillales, тогда как в ЖКТ 6-суточных эмбрионов кур доля 
этих микроорганизмов оказалась высокой (10,11±0,42 %). Обладая актив-
ной способностью к кислотообразованию, большинство бактерий порядка 
Lactobacillales выполняют функцию конкурентного вытеснения патогенной 
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микрофлоры в ЖКТ у вылупившихся цыплят и взрослых птиц (1). Внутри 
порядка Lactobacillales на микроорганизмы рода Lactobacillus приходилось 
9,30±0,39 %, Pediococcus — 0,66±0,02 % и Trichococcus — 0,15±0,006 %. В 
ЖКТ эмбрионов обнаружили высокий процент представителей порядка 
Bacillales, преимущественно бактерий рода Bacillus. Подавляющее их число 
способны к колонизации пищеварительного тракта птицы, синтезу орга-
нических кислот, бактериоцинов, антибиотических веществ и ферментов, 
активному участию в процессах метаболизма различных питательных суб-
стратов (18, 19). Кроме того, в ЖКТ присутствовало некоторое количество 
генотипов неидентифицированных бактерий. 

В метагеномном сообществе кишечника у 6-суточных эмбрионов 
были обнаружены патогенные и условно-патогенные бактерии — возбуди-
тели опасных заболеваний животных из родов Burkholderia, Pseudomonas, 
Salmonella, Klebsiella, порядка Rickettsiales и др. (табл. 1), а на 16-е сут 
инкубации наблюдалось заселение ЖКТ новыми патогенными микроор-
ганизмами родов Staphylococcus, Morganella, Bordetella, которые, вероятно, 
проникали через поры в оболочке яйца. 

Необходимо отметить, что бактерии E. coli и родов Staphylococcus, 
Pseudomonas, выявленные нами в ЖКТ эмбрионов во время инкубации, 
способны вызывать опасное заболевание омфалит (пупочно-желточная ин-
фекция) — основную причину смертности цыплят в период от вылупле-
ния до 14-х сут жизни (21). Микроорганизмы рода Bordetella — возбудите-
ли заболеваний респираторного тракта птицы, в основном цыплят раннего 
возраста (22). Бактерии порядка Rickettsiales относятся к патогенам, пере-
носчиками которых служат представители типа Arthropoda. Вероятно, воз-
никновение описанных заболеваний связано с неблагоприятным составом 
микрофлоры ЖКТ — увеличением численности упомянутых патогенов на 
стадии эмбрионального развития птицы. 

Результаты, полученные нами с применением метода T-RFLP, сов-
падают с данными Z. Babaca (18). Используя классические микробиологи-
ческие методы, автор изучил около 3000 проб содержимого кишечника ку-
риных эмбрионов из инкубаторов трех птицеводческих предприятий, что-
бы выяснить причины массовой гибели эмбрионов, и выявил в образцах 
присутствие патогенных бактерий E. coli (18,28 %), Staphylococcus (14,10 %), 
Pseudomonas (11,75 %) и Klebsiella sp. Также имеются сведения о том, что 
микрофлора несушек играет ключевую роль в формировании патогенной 
микробиоты ЖКТ эмбриона (17). С использованием метода ПЦР в реаль-
ном времени показано, что в ЖКТ эмбрионов от кур-несушек, искус-
ственно зараженных Campylobacter coli, содержание этих микроорганизмов 
составляло 4,35-5,65 тыс. кл/г массы тела (17). Наши результаты свиде-
тельствуют о колонизации ЖКТ микроорганизмами уже на стадии эмбри-
онального развития. 

Мы установили, что таксономический состав бактерий содержимо-
го слепых отростков кишечника птицы богаче и существенно отличается 
от сообщества ЖКТ эмбрионов. Прежде всего, у кур вне зависимости от 
возраста таксономическими доминантами были не микроорганизмы семей-
ства Enterobacteriaceae, а представители филума Firmicutes (более 55,13 %), 
доля которых с возрастом птицы повышалась. В составе этого филума у 
26-суточных цыплят и 150- и 300-суточных кур-несушек преобладали пред-
ставители класса Clostridia, включающего в основном бактерии семейств 
Eubacteriaceae, Ruminococcaceae, Peptococcaceae, Clostridiaceae, Lachnospira-
ceae с целлюлозо- и амилолитическими свойствами, содержание которых с 
возрастом снижалось. Количество бактерий со сходными свойствами из 
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филума Bacteroidetes не было связано с возрастом кур-несушек и превыша-
ло их содержание в ЖКТ эмбрионов. Поскольку у птиц практически от-
сутствуют собственные пищеварительные ферменты для расщепления цел-
люлоз и других некрахмалистых полисахаридов, роль указанных микроор-
ганизмов в пищеварении кур исключительно важна (1, 2). 

Соотношение и число бактериальных таксонов в желудочно-кишечном тракте 
эмбрионов и слепых отростках кишечника у кур-несушек кросса Хайсекс Уайт 
разного возраста (Х±х, виварий ФГУП «Загорское ЭПХ ВНИТИП», Москов-
ская обл.) 

Таксономическая  
группа бактерий 

Встречаемость (%) и общее число таксонов по группе 
эмбрион, возраст птица, возраст 
6 сут 17 сут 26 сут 150 сут 300 сут 

Филум Firmicutes  25,01±1,03 10,01±0,40 55,13±2,58 56,39±2,79 61,02±2,88 
Класс Clostridia 5,5±0,17 1,10±0,03 31,82±1,27 20,37±0,98 17,35±0,84 
   Семейство Lachnospiraceae 0,08±0,01 1,10±0,03 4,61±0,18 1,96±0,08 1,85±0,07 
   Семейство Eubacteriaceae 0,32±0,01 н.п.д.о. 5,43±0,20 5,58±0,23 3,61±0,12 
   Семейство Ruminococcaceae 0,38±0,01 н.п.д.о. 8,72±0,35 5,18±0,20 5,95±0,22 
   Семейство Clostridiaceae 1,70±0,06 н.п.д.о. 11,40±0,45 6,19±0,28 5,20±0,21 
   Семейство Peptococcaceae н.п.д.о. н.п.д.о. 1,66±0,04 1,46±0,06 0,74±0,03 
   Семейство Syntrophomonadaceae 2,30±0,04 н.п.д.о. н.п.д.о. н.п.д.о. н.п.д.о. 
Класс Negativicutes 0,70±0,03 н.п.д.о. 12,70±0,58 7,91±0,39 8,77±0,39 
Класс Bacilli 18,81±0,84 8,91±0,36 10,61±0,76 28,11±1,35 34,90±1,25 
   Порядок Lactobacillales 10,11±0,42 н.п.д.о. 7,28±0,33 22,56±0,95 32,48±1,22 
         Lactobacillus sp.  9,30±0,39 н.п.д.о. 5,14±0,15 16,00±0,75 26,10±1,10 
         Enterococcus sp. н.п.д.о. н.п.д.о. 0,61±0,03 4,18±0,18 3,06±0,14 
         Leuconostoc sp. н.п.д.о. н.п.д.о. 1,11±0,04 1,11±0,03 0,49±0,02 
         Pediococcus sp. 0,66±0,02 н.п.д.о. 0,22±0,01 0,67±0,02 1,75±0,05 
         Weissella sp. н.п.д.о. н.п.д.о. 0,20±0,01 0,60±0,03 1,08±0,04 
         Trichococcus sp. 0,15±0,01 н.п.д.о. н.п.д.о. н.п.д.о. н.п.д.о. 
   Порядок Bacillales 8,70±0,41 8,91±0,36 3,35±0,15 5,08±0,19 2,33±0,11 
         Alicyclobacillus sp. 0,16±0,01 0,50±0,02 0,10±0,01 н.п.д.о. 0,08±0,00 
         Brevibacillus sp. 0,34±0,01 н.п.д.о. н.п.д.о. н.п.д.о. н.п.д.о. 
         Bacillus sp. 7,10±0,33 6,79±0,28 2,05±0,09 2,46±0,11 1,37±0,05 
         Paenibacillus sp. 1,10±0,04 1,21±0,03 0,55±0,02 0,99±0,02 н.п.д.о. 
         Staphylococcus sp. н.п.д.о. 0,41±0,01 0,65±0,03 1,46±0,05 0,88±0,01 
         Listeria sp. н.п.д.о. н.п.д.о. н.п.д.о. 0,17±0,01 н.п.д.о. 
Филум Actinobacteria  4,53±0,21 34,2±1,02 4,12±0,17 3,18±0,12 2,21±0,11 
   Порядок Actinomycetales 4,38±0,19 13,58±0,65 3,74±0,14 2,63±0,12 2,05±0,09 
   Порядок Bifidobacteriales 0,15±0,01 20,62±0,89 0,38±0,02 0,55±0,02 0,16±0,01 
Филум Proteobacteria  34,83±1,62 49,60±2,32 9,88±0,44 9,24±0,36 9,44±0,41 
      Семейство Enterobacteriaceae 22,35±0,98 47,26±1,98 1,07±0,04 3,94±0,14 2,63±0,10 
         Pantoea sp.  н.п.д.о. н.п.д.о. 0,17±0,01 0,76±0,03 0,73±0,03 
         Salmonella sp. 0,26±0,01 н.п.д.о. 0,24±0,01 0,21±0,01 0,34±0,01 
         Morganella sp. н.п.д.о. 0,36±0,02 н.п.д.о. н.п.д.о. н.п.д.о. 
         Enterobacter sp. н.п.д.о. н.п.д.о. 0,11±0,01 1,39±0,05 1,49±0,06 
         Escherichia coli 21,30±1,03 46,90±1,87 0,29±0,01 0,98±0,04 0,06±0,01 
         прочие (Citrobacter sp., Kluyvera 
         sp., Rahnella sp., Serratia sp., 
        Yersinia sp.) 0,79±0,01 н.п.д.о. 0,26±0,01 0,60±0,02 0,01±0,00 
   Порядок Burkholderiales 0,31±0,01 2,00±0,08 н.п.д.о. н.п.д.о. н.п.д.о. 
         Burkholderia sp. 0,31±0,01 0,94±0,04 н.п.д.о. н.п.д.о. н.п.д.о. 
         Bordetella sp.  н.п.д.о. 1,09±0,03 н.п.д.о. н.п.д.о. н.п.д.о. 
   Порядок Pseudomonadales 2,62±0,10 н.п.д.о. 7,42±0,29 3,69±0,14 2,7±0,12 
         Acinetobacter sp. н.п.д.о. н.п.д.о. 2,90±0,13 0,50±0,02 0,55±0,02 
         Pseudomonas sp. 2,62±0,10 н.п.д.о. 4,52±0,20 3,19±0,14 2,15±0,12 
      Семейство Caulobacteraceae  
      (Brevundimonas sp.)  9,44±0,42 0,31±0,02 н.п.д.о. н.п.д.о. н.п.д.о. 
      Семейство Pasteurellaceae  
      (Pasteurella sp.,  Haemophilus sp.) н.п.д.о. н.п.д.о. 0,48±0,03 0,92±0,02 0,69±0,02 
      Семейство Campylobacteraceae  
      (Campylobacter sp., Arcobacter sp.) н.п.д.о. н.п.д.о. 0,91±0,04 0,69±0,03 3,42±0,60 
   Порядок Rickettsiales  0,11±0,01 н.п.д.о. н.п.д.о. н.п.д.о. н.п.д.о. 
Филум Tenericutes (Mycoplasma sp.) н.п.д.о. н.п.д.о. 1,16±0,05 1,01±0,03 1,13±0,04 
Филум Bacteroidetes  5,42±0,22 н.п.д.о. 8,88±0,35 9,68±0,44 9,24±0,39 
Филум Fusobacteria н.п.д.о. н.п.д.о. 1,39±0,04 2,21±0,12 2,71±0,33 
Неидентифицированные бактерии 30,21±1,42 6,19±0,28 19,44±0,56 18,29±0,86 14,25±0,69 

Общее число филотипов, шт. 75±2,75 30±1,20 224±10,23 255±12,46 175±8,12 
П р и м е ч а н и е. н.п.д.о. — ниже предела достоверного определения методом T-RFLP (terminal restriction 
fragment length polymorphism). 

  

По сравнению с эмбрионами у взрослых особей значительно по-
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вышалось количество бактерий класса Negativicutes, которые играют важ-
ную роль в пищеварении, ферментируя органические кислоты, включая 
лактат, с образованием летучих жирных кислот, необходимых для обеспе-
чения птицы энергией (2). 

Доля микроорганизмов из порядков Bacillales и Bifidobacteriales, ха-
рактеризующихся высокой антагонистической активностью в отношении 
патогенной микрофлоры, уменьшалась с возрастом птицы и была суще-
ственно ниже, чем в ЖКТ эмбрионов. Обратная тенденция наблюдалась в 
отношении лактобактерий порядка Lactobacillales, наибольшую долю кото-
рых отмечали у 300-суточной птицы. Разнообразие лактобактерий у кур 
было выше, чем у эмбрионаов, и включало также представителей родов 
Weissella, Leuconostoc и Enterococcus. 

Разнообразие патогенных микроорганизмов у 26-суточных цыплят 
и 150- и 300-суточных особей существенно превышало этот показатель у 
эмбрионов. ЖКТ птицы заселяли новые патогены из родов Listeria, Pan-
toea, Enterobacter, Mycoplasma, Acinetobacter, семейств Pasteurellaceae, Cam-
pylobacteraceae, филума Fusobacteria. Одни микроорганизмы из перечислен-
ных таксонов (Pantoea, Enterobacter, Acinetobacter) относятся к возбудителям 
дисбиотических нарушений в кишечнике млекопитающих и птицы, другие 
(род Mycoplasma, семейство Pasteurellaceae) обнаруживаются преимуще-
ственно в респираторном тракте у птицы и считаются возбудителями за-
болеваний дыхательных органов. Значительный интерес представляло при-
сутствие в слепых отростках кишечника кур бактерий филума Fusobacteria, 
которых раньше относили к типичным обитателям рубца жвачных (23). 
Стоит отметить, что о наличии некоторых перечисленных патогенов в 
ЖКТ птицы ранее сообщалось только по результатам молекулярно-гене-
тических исследований (24, 25).  

Интересно, что ряд патогенов, обнаруживаемых в ЖКТ эмбрио-
нов, включая бактерии порядков Burkholderiales, Rickettsiales и рода Bre-
vundimonas, не выявляли у 26-суточных цыплят, а также 150- и 300-суточ-
ных кур-несушек. При этом количество неидентифицированных бакте-
рий с возрастом птицы снижалось. 

Таким образом, с помощью T-RFLP-анализа в желудочно-кишечном 
тракте (ЖКТ) куриных эмбрионов было выявлено богатое таксономиче-
ское разнообразие бактерий, включая представителей индигенной нормо-
флоры ЖКТ вылупившихся цыплят и взрослой птицы, условно-патоген-
ной микрофлоры, патогенов, некультивируемых микроорганизмов. Струк-
тура микробиоценоза содержимого ЖКТ эмбрионов кур на 6-е сут инку-
бации характеризовалась бóльшим таксономическим разнообразием, чем 
на 16-е сут. Выявлено, что в процессе онтогенеза в ЖКТ птицы происхо-
дит развитие бактериального сообщества, в его составе появляются новые 
микроорганизмы. Структура сообщества слепых отростков 26-суточных 
цыплят, а также 150- и 300-суточной птицы представлена большим разно-
образием микроорганизмов, включая условно-патогенные и патогенные. 
Можно заключить, что становление микробиоэкологической системы птиц 
(содержимое ЖКТ в совокупности с населяющей его микрофлорой) про-
исходит уже на стадии эмбрионального развития. Вероятно, структура 
микробиотопа ЖКТ эмбриона формируется под влиянием микрофлоры 
несушки посредством вертикальной передачи с помощью бактериальной 
транслокации. Возможно, что микрофлора, колонизирующая ЖКТ кури-
ных эмбрионов, проникает через поры в оболочке яйца. При этом мик-
роорганизмы, присутствующие в ЖКТ эмбриона, служат основой форми-
руемого стартового кишечного биоценоза у вылупившихся цыплят, кото-
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рым во многом определяется их жизнеспособность, устойчивость к пато-
генам и развитие.  
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A b s t r a c t  
 

Microorganisms which inhabit gut play great role in providing with nutrients, antibiotics, 
hormones and vitamins necessary for poultry health and performance. Therefore study of gut micro-
biome changes during ontogenesis seems to be essential. The structure of gut microflora in poultry 
embryos is of particular interest and debated because of very few publications on the problem. De-
spite embryo intestine is commonly considered sterile there are several reports on gut colonization by 
microorganisms in embryos during ontogenesis. Using T-RFLP (Terminal Restriction Fragment 
Length Polymorphism) analysis to generate a fingerprint of a microbial community we compared gut 
flora in chick embryos on days 6 and 17 to those in 26-day, 150-day and 300-day old Hisex White 
layers. Unlike accepted view, a high biodiversity was seen in embryo gut with Enterobacteriaceae 
(Escherichia coli mainly) predominated. Clostridia, Bacteroides, Negativicutes, Actinomycetales, Bifi-
docteriales were also found in contrast to earlier reports of their presence only in chicks at hatching 
and in adult poultry gut. Moreover, in the embryo gut we found the causal agents of dangerous ani-
mal disease, Burkholderia sp., Pseudomonas sp., Salmonella sp., Klebsiella sp. and Rickettsiales bacte-
ria. Interestingly, the embryo gut biodiversity on day 6 was higher as compared to day 17 (75±2.75 
phylotypes vs 30±1.20 phylotypes). In the layers aged 26, 150 and 300 days the diversity was much 
higher (over 175±8.12 phylotypes) as compared to embryos due to new members involved into gut 
bacterial community. Moreover, the poultry aged 300 days was lower both in the total diversity and 
in the percentage of unidentified microorganisms when compared to 26-day and 150-day old hens. 
In the adults, the predominating microbial taxa changed, in particular, Clostridia and Negativicutes 
became more abundant whereas Bacillales and Bifidobacteriales were depressed. Our findings indicate 
gut colonization by Lactobacilales and pathogenic Listeria sp., Pantoea sp., Enterobacter sp., Myco-
plasma sp., Acinetobacter sp., Pasteurellaceae, Campylobacteraceae, Fusobacteria which occurred dur-
ing ontogenesis. Thus the gut microbiome formation starts in embryo which is important for hatch-
ing and growing healthy poultry. 
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Изложены представления о строении, механизме действия, роли в процессах жизнеде-
ятельности и функциях организма биологически активных веществ (витамины, ферменты, цик-
лические нуклеотиды и простагландины), передающих межклеточную информацию и тем са-
мым участвующих в регуляции гомеостаза, метаболизма, деятельности всех систем. Представ-
лена информация о влиянии гормонов и простагландинов на реализацию генетической инфор-
мации по хозяйственным признакам. Приведены сведения по биохимической экологии. 


