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На сегодняшний день существует большой интерес к разработке кормовых экологически 
безопасных добавок для птицеводства, способных положительно модулировать состав микробиоты 
и контролировать патогенные микроорганизмы, представляя собой достойную альтернативу анти-
биотикам. Однако очень мало работ посвящено сопоставлению действия пробиотиков и антибио-
тиков на структуру микробиома кишечника у бройлеров. В настоящем исследовании мы сравнили 
состав микробиоты кишечника и зоотехнические показатели у цыплят кросса Cobb 500 в стартер-
ный, ростовой и финишный периоды при добавлении в рацион пробиотика (Bacillus subtilis в со-
ставе Целлобактерина®-Т) или антибиотика (Stafac® 110 на основе вирджиниамицина) и пока-
зали, что штамм B. subtilis ускоряет становление кишечной микрофлоры. Пробиотик также снижает 
численность микроорганизмов семейства Campylobacteriaceae, к которому относятся многие виды воз-
будителей гастроэнтеритов, и повышает переваримость клетчатки. Структуру микробиома в содер-
жимом слепых отростков кишечника изучали методами количественной ПЦР и T-RFLP (terminal 
restriction fragment length polymorphism) анализа. У цыплят в возрасте 14 сут общая численность 
бактерий в химусе слепой кишки при введении в рацион антибиотика Stafac® 110 была выше в 9,1 
раза (p ≤ 0,05), B. subtilis — в 54,2 раза (p ≤ 0,001) по сравнению с контролем, что указывает на 
быструю колонизацию микрофлорой желудочно-кишечного тракта у особей из опытных групп. Ре-
зультаты T-RFLP-анализа показали, что микрофлора в химусе слепых отростков кишечника цып-
лят на уровне филумов была представлена двумя доминирующими таксонами — Firmicutes и 
Proteobacteria, в меньшей степени — филумами Actinobacteria, Bacteroidetes и Fusobacteria. Были 
выявлены таксоны, которые играют важную роль в переваривании некрахмалистых полисахаридов, 
связанных с синтезом короткоцепочечных жирных кислот, в вытеснении патогенной микрофлоры 
благодаря продукции бактериоцинов, а также в снижении рН химуса вследствие синтеза органи-
ческих кислот. Введение в рацион кормового антибиотика оказало преимущественно позитивное 
влияние на структуру микробиома: возросла доля целлюлозолитических форм и бактерий класса 
Clostridia (p ≤ 0,05), участвующих в синтезе органических кислот. Сходные позитивные изменения 
в микробном сообществе отмечали и при интродукции пробиотического штамма B. subtilis, в част-
ности, по сравнению с контролем повышалось обилие бактерий класса Clostridia (p ≤ 0,05). На 
14-е сут выращивания применение антибиотика и интродукция пробиотического штамма снизили 
численность микроорганизмов семейства Campylobacteriaceae (p ≤ 0,05), включающего многие па-
тогенные виды. У 36-суточных курочек, в рацион которых вводили антибиотик Stafac® 110, отме-
чено увеличение живой массы (с 1845,8±20,9 до 1936,4±17,9 г, р = 0,046). У пробиотического 
штамма бактерий подобного эффекта не наблюдали (несмотря на восстановление микрофлоры 
слепых отростков кишечника). Переваримость клетчатки в группе, получавшей штамм B. subtilis, 
повышалась по сравнению с контролем на 7,1 % (р = 0,0027), кормовой антибиотика — на 2,3 % 
(р = 0,047), что может быть связано с деятельностью целлюлозолитической микрофлоры. Таким 
образом, введение в рацион цыплят-бройлеров пробиотического штамма бактерий B. subtilis с це-
лью восстановления микрофлоры и повышения переваримости клетчатки может быть эффективной 
альтернативой применению кормового антибиотику Stafac ®110 на основе вирджиниамицина. 
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Широкое использование антибиотиков в животноводстве и птице-
водстве приводит к появлению патогенных бактерий, устойчивых к анти-
микробным препаратам, что серьезно угрожает здоровью животных и чело-
века (1, 2). В 2016 году Генеральная Ассамблея ООН признала использова-
ние антибиотиков в животноводстве и птицеводстве одной из основных 
причин резистентности к противомикробным препаратам у людей (United 
Nations meeting on antimicrobial resistance, 2016) (3). В Европейском союзе 
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использование антибиотиков было запрещено в 2006 году, в США в Центре 
ветеринарной медицины Управления по контролю за продуктами и лекар-
ствами (Center for Veterinary Medicine, Food and Drug Administration, FDA) 
в 2012 году было подготовлено Руководство для промышленности (FDA 
Guidance for Industry), в котором рекомендуется использовать антибиотики 
исключительно в лечебных целях в течение ограниченных периодов при 
вспышках инфекционных заболеваний (4). В последние годы в России в 
птицеводстве антибиотики широко использовались для массовой профи-
лактики заболеваний и стимуляции роста птицы, однако с 2020 года госу-
дарством установлен запрет на использование противомикробных препара-
тов, предназначенных для ветеринарного применения, не в лечебных целях.  

Микробиом желудочно-кишечного тракта (ЖКТ) птицы играет жиз-
ненно важную роль в переваривании и усвоении питательных веществ кор-
мов, становлении иммунитета, устойчивости к заболеваниям, расщеплении 
токсинов (5). Нарушения микробного сообщества ЖКТ могут неблагопри-
ятно повлиять на эффективность кормления, продуктивность и здоровье 
птицы (6). Доказано (7, 8), что антибиотикотерапия нередко вызывает из-
менение структуры микробных консорциумов, провоцируя дисбактериозы 
с последующими физиологическими и метаболическими нарушениями в 
организме хозяина. Нарушение микробиоты у цыплят-бройлеров часто ас-
социируется с атрофией ворсинок, уменьшением толщины оболочки 
мышц и увеличением инфильтрации Т-лимфоцитов в слизистой оболочке 
кишечника (9). 

В последнее десятилетие интерес к разработке кормовых экологиче-
ски безопасных добавок, способных положительно модулировать микро-
биоту, контролируя патогенные микроорганизмы, постоянно растет (10-12). 
Описаны позитивные эффекты пробиотических штаммов микроорганизмов 
и пребиотиков при профилактике и лечении желудочно-кишечных наруше-
ний у цыплят-бройлеров, зараженных Clostridium perfringens (13), Campylo-
bacter jejuni (14), Salmonella sp. (15).  

Антибиотикотерапия и в особенности неконтролируемый прием ан-
тибиотиков отрицательно влияют на состав микробиоты кишечника чело-
века (15-17). Так, доказано негативное влияние на состав микробиома че-
ловека β-лактамной терапии (16). Применение 16S рДНК- и 16S рРНК-се-
квенирования показало, что через 14 сут терапии наступает коллапс мик-
робного биоразнообразия. Аналогичные данные получены для некоторых 
сельскохозяйственных животных. Например, у коров, получавших в течение 
14 сут пенициллин (4,8 г на животное) и стрептомицин (5,0 г на животное), 
происходили нарушения в микробиоме рубца (18). Через 3 сут применения 
антибиотиков в рубце уменьшилось обилие 45 высокоуровневых таксонов, 
после 14 сут — 43 таксонов.   

В отношении цыплят-бройлеров аналогичные сведения ограничены. 
Сообщалось (19), что численность Lactobacillus spp. в подвздошной кишке 
цыплят, корм которых содержал тилозин и бактериостатик, значительно 
ниже, чем у не получавших тилозин. Подобные эффекты описаны в других 
исследованиях (20-22). Однако очень мало работ посвящено сравнению 
действия пробиотиков и антибиотиков на состав микробиома кишечника у 
бройлеров (23). 

В представленном исследовании мы показали, что при интродукции 
штамма Bacillus subtilis в желудочно-кишечный тракт цыплят-бройлеров ста-
новление кишечной микрофлоры происходит быстрее (начиная с 1-х сут 
жизни), чем при добавлении в корм антибиотика Stafac® 110 на основе вир-
джиниамицина. Пробиотик снижал обилие микроорганизмов семейства 



1222 

Campylobacteriaceae, включающего род Campylobacter, к которому относятся 
многие виды возбудителей гастроэнтеритов, а также повышал переваримость 
клетчатки и, следовательно, может быть эффективной альтернативой кор-
мовому антибиотику Stafac® 110. 

Нашей целью было сравнение количественного состава микро-
биоты кишечника и зоотехнических показателей у цыплят в стартерный, 
ростовой и финишный периоды при добавлении в рацион пробиотика или 
антибиотика. 

Методика. Цыплят кросса Cobb 500 случайным образом разделили на 
три группы по 70 гол. Контрольная I группа получала основной рацион — 
полнорационные россыпные комбикорма, сбалансированные по нормам 
для кросса, включающие пшеницу, соевый и подсолнечный шрот, масло 
соевое, рыбную и мясокостную муку, известняк, монокальцийфосфат, ви-
таминно-минеральный комплекс (содержание клетчатки в стартерный, ро-
стовой и финишный периоды — 4 %). Птице из II группы в рацион добав-
ляли Stafac® 110 («Phibro Animal Health Corporation», США) в дозировке 
180 г/т корма. В состав Stafac® 110 входит действующее вещество вирджи-
ниамицин (11 %) и вспомогательные вещества — карбоксиметилцеллюлоза 
(4,4 %), карбонат кальция (11 %), минеральное масло (0,2 %), очищенные 
водорастворимые гранулы (73,4 %). В III группе к корму в утреннее время 
(1000) добавляли пробиотик Целлобактерин®-Т, содержащий Bacillus subtilis 
(ООО «БИОТРОФ», Россия) (1 кг/т комбикорма согласно инструкции к 
препарату). Птицу содержали в клеточных батареях типа Р-15 (Россия) (по 
35 цыплят в клетке; виварий, ФГНИУ Всероссийский научно-исследова-
тельский ветеринарный институт птицеводства, г. Санкт-Петербург, 2014 
год). Цыплятам был обеспечен свободный доступ к кормам и воде. Техно-
логические условия соответствовали рекомендациям («Ресурсосберегаю-
щая технология производства мяса бройлеров: методические рекоменда-
ции». Загорск, 1990).  

Учитывали сохранность поголовья и прирост живой массы индиви-
дуальным взвешиванием в течение опыта (1-36-е сут жизни). Физиологиче-
ский балансовый опыт по оценке переваримости и использования питатель-
ных и минеральных веществ корма проводили с 28-х по 36-е сут (n = 6) со-
гласно методике научных и производственных исследований по кормлению 
сельскохозяйственной птицы ФГБНУ ВНИТИП (Сергиев Посад, 2013). 

В каждой группе у шести цыплят — аналогов по живой массе отби-
рали post mortem содержимое слепых отростков кишечника (по 5-10 г) для 
исследования микробиоты. В возрасте 1 сут пробы отбирали через 24 ч 
после кормления, в 7, 14, 21 и 36 сут — у особей, имеющих заполненный 
зоб. Отобранные образцы немедленно помещали в центрифужные стериль-
ные пластиковые пробирки, замораживали при −20 °С и доставляли в сухом 
льду в молекулярно-генетическую лабораторию научно-производственной 
компании ООО «БИОТРОФ» для выделения ДНК. 

Тотальную ДНК из исследуемых образцов выделяли с использова-
нием набора Genomic DNA Purification Kit («Fermentas, Inc.», Литва) со-
гласно прилагаемой инструкции.  

T-RFLP (terminal restriction fragment length polymorphism) анализ 
проводили по методике, разработанной нами ранее (24). 

Для количественной ПЦР (qPCR, термоциклер ДТ Lite-4, ООО 
«НПО ДНК-Технология», Россия) использовали набор реактивов для про-
ведения ПЦР-РВ в присутствии интеркалирующего красителя EVA Green 
(ЗАО «Синтол», Россия) согласно прилагаемым инструкциям. Применяли 
универсальные праймеры для определения общего числа бактерий: HDA1 — 
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5´-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3´, HDA2 — 5´-GTATTACCGCGGCT-
GCTGGCA-3´ (25); протокол амплификации: 3 мин при 95 °С (1 цикл); 
1 мин при 95 °С, 1 мин при 57,6 °С, 1 мин при 72 °С (40 циклов); 5 мин 
при 72 °С (1 цикл). 

Разнообразие бактериального сообщества оценивали графически в 
виде тепловой карты при помощи пакета «pheatmap» (Version: 1.0.12) для R 
(https://www.rdocumentation.org/packages/pheatmap/versions/1.0.12/topics/pheat-
map) (26). Иерархическую кластеризацию по группам проводили по методу 
Уорда (Ward-linkage clustering method) на матрице, построенной по квадрату 
евклидовых расстояний между объектами (27, 28). 

Для математической и статистическую обработки данных применяли 
программные пакеты Microsoft Office Excel 2003, R-Studio (Version 1.1.453) 
(https://rstudio.com), PASТ (https://www.bytesin.com/software/PAST/) (29, 30).  
Количественные значения сравнивали с помощью t-критерия Стьюдента. 
Результаты статистического анализа считались значимыми при p ≤ 0,05. 
Числовые данные представлены в виде средних (M) и их стандартных оши-
бок (±SEM).  

Результаты. По нашему мнению, наибольший интерес представ-
ляют изменения, вызываемые анти- и пробиотиком в структуре микро-
биоты содержимого слепых отростков кишечника: именно в слепой кишке 
происходят основные процессы ферментации и переваривания сложных 
субстратов (целлюлозы, крахмалы, других полисахаридов), и удерживание 
корма здесь наиболее продолжительно (12-20 ч) (5). Для сравнения с анти-
биотиком Stafac® 110 мы выбрали Целлобактерин®-Т — кормовую добавку 
со свойствами пробиотика (ТУ 10.91.10-014-50932298-2019, регистрацион-
ный номер ПВР-2-18.11/02763). В ее состав входят пшеничные отруби 
(ГОСТ 7169-2017), на которые нанесены микроорганизмы Bacillus subtilis.  

Результаты определения численности бактерий в исследованных об-
разцах слепых отростков кишечника цыплят-бройлеров методом количе-
ственной ПЦР представлены на рисунке 1. В зависимости от возраста и 
варианта опыта она составила от 2,4½109±4,7½108 до 1,4½1011±7,0½109 кле-
ток/г. Это совпадает с известными данными: сообщалось (31), что числен-
ность бактерий в слепых отростках у 1-суточных цыплят составляет от 108 
до 1010 клеток/г, достигая с возрастом значений от 109 до 1011 клеток/г. 

 

 

Рис. 1. Возрастная динамика общей чис-
ленности бактерий в содержимом слепых 
отростков кишечника цыплят-бройлеров 
кросса Cobb 500, получавших основной ра-
цион (1, контроль), при включении в ра-
цион антибиотика Stafac® 110 (2) или кор-
мовой добавки Целлобактерин®-Т с про-
биотическими свойствами, содержащей Ba-
cillus subtilis (3) (n = 3, M±SEM, анализ 
методом количественной ПЦР; виварий,  

ФГНИУ Всероссийский научно-исследовательский ветеринарный институт птицеводства, г. Санкт-
Петербург, 2014 год). 
 

В возрасте 14 сут общая численность бактерий в химусе слепой 
кишки в группе, получавшей антибиотик Stafac® 110, была выше в 9,1 раза 
(p ≤ 0,05), пробиотик B. subtilis — в 54,2 раза (p ≤ 0,001) по сравнению с 
контролем (рис. 1). Однако под влиянием антибиотика достоверное увели-
чение общего обилия бактерий в слепых отростках по сравнению с контро-
лем отмечали уже в 1-е и на 7-е сут (соответственно p ≤ 0,05 и p ≤ 0,01), 
тогда как в вариантах с B. subtilis разницы в эти периоды мы не обнаружили. 



1224 

Полученные результаты указывают на быструю микробную колонизацию 
желудочно-кишечного тракта цыплят из опытных групп (особенно при ис-
пользовании антибиотика), что имеет важное значение в этот период жизни: 
в течение 2 нед после вылупления иммунная система цыплят еще не пол-
ностью развита, и они наиболее уязвимы для негативного воздействия па-
тогенной микрофлоры (32). Так, известно (33), что с первых суток жизни 
птенцы начинают склевывать и проглатывать частички подстилки, обсеме-
ненной микроорганизмами, в том числе патогенными (Salmonella, Clostri-
dium perfringens, Campylobacter jejuni, Escherichia coli).  

 

 

Рис. 2. Кластерный анализ и тепловая карта бактериального сообщества слепых отростков ки-
шечника цыплят-бройлеров кросса Cobb 500 в возрасте 1, 7, 14, 21 и 36 сут в группах, получавших 
основной рацион (контроль), рацион с добавлением антибиотика Stafac® 110 (антибиотик) или 
рацион с кормовой добавки Целлобактерин®-Т с пробиотическими свойствами, содержащей Ba-
cillus subtilis (пробиотик) (n = 3, M±SEM, анализ методом количественной ПЦР; виварий, 
ФГНИУ Всероссийский научно-исследовательский ветеринарный институт птицеводства, 
г. Санкт-Петербург, 2014 год). 

 

Вывод о быстром становлении микрофлоры ЖКТ птиц подтвердили 
результаты кластерного анализа (рис. 2). Видно, что в обособленный кла-
стер выделились группы с применением пробиотика в 1-е сут выращивания 
и контрольный вариант, включающий взрослых бройлеров на 36-е сут.  

В микрофлоре химуса слепых отростков кишечника цыплят на 
уровне филумов доминировали два таксона — Firmicutes и Proteobacteria (см. 
рис. 2). Менее обильными были филумы Actinobacteria, Bacteroidetes и Fuso-
bacteria. Ранее другие исследователи сообщали (34), что наиболее распро-
страненные филотипы миркоорганизмов слепой кишки принадлежат к фи-
лумам Firmicutes (44-55 %) (это согласуется с нашими результатами) и Bac-
teroidetes (22-42 %), а менее представлены таксоны Actinobacteria, Chlorobi, 
Deferribacteres, Fusobacteria, Verrucomicrobia и Proteobacteria (последние доми-
нировали в нашем опыте). Выявленный нами факт доминирования среди 
филума Firmicutes бактерий семейств Lactobacillaceae, Bacillaceae, Vellionellaceae 
и класса Clostridia позволяет предположить, что микробиота слепых отрост-
ках кишечника играет важную роль в переваривании некрахмалистых по-
лисахаридов, связанных с синтезом короткоцепочечных жирных кислот, в 
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вытеснении патогенной микрофлоры через продукцию бактериоцинов, а 
также в снижения рН химуса благодаря синтезу органических кислот (35).  

В обособленные кластеры выделились разные варианты (контроль и 
опыт) на 7-е и 36-е сут выращивания. Это свидетельствует о более выра-
женном влиянии возраста птиц на состав микрофлоры по сравнению с ис-
пользованными добавками. 

Тем не менее детальный анализ изменения численности ряда таксо-
нов продемонстрировал повышение обилия бактерий класса Clostridia (среди 
них встречаются формы, участвующие в расщеплении клетчатки кормов) при 
включении в рацион антибиотика Stafac® 110 (p ≤ 0,05) и пробиотика B. sub-
tilis (p ≤ 0,05) по сравнению с контролем. Подобная тенденция сохранялась 
на протяжении всего выращивания цыплят (исключая 21-е сут). Наиболь-
шую разницу отмечали на 36-е сут, когда доля бактерий класса Clostridia в 
группе, получавшей антибиотик, была на 12,7 % больше, чем в контроле 
(p ≤ 0,01), получавшей B. subtilis — на 8,8 % больше (p ≤ 0,05). Это важный 
вывод, имеющий большое практическое значение, поскольку переварива-
ние целлюлозы в кишечнике птиц — исключительно микробиологический 
процессе в связи с отсутствием у макроорганизма собственных целлюлаз. В 
2013 году D. Stanley с соавт. (36) с помощью пиросеквенирования области 
V3 гена 16S рРНК обнаружили, что увеличение численности микробных 
групп в ЖКТ птиц, в том числе целлюлозолитиков Clostridium islandicum и 
Ruminococcus sp., связано с ростом продуктивности. Приведенные нами ре-
зультаты перекликаются с данными метагеномного анализа микробиоты 
слепой кишки у 42-суточных бройлеров кросса Ross, у которых в этом от-
деле кишечника выявили многочисленные ферменты, разлагающие поли-
сахариды и олигосахариды (37). 

Тенденция увеличения численности других важных представителей 
Firmicutes — бактерий семейства Vellionellaceae наблюдалась практически 
во все сроки при применении препарата Stafac® 110 (p ≤ 0,05) и B. subtilis 
(p ≤ 0,05) по сравнению с группой без добавок. Этот вывод также имеет 
важное значение, поскольку известно, что в результате деятельности пред-
ставителей семейства Vellionellaceae в слепых отростках происходит накоп-
ление короткоцепочечных жирных кислот, которые в дальнейшем усваива-
ются хозяином (38). Известно, что в слепой кишке птиц летучие жирные 
кислоты (ЛЖК) абсорбируются через эпителий посредством пассивной 
диффузии и вовлекаются в различные метаболические пути (39). До 95 % 
ЛЖК, продуцируемых в процессе микробной ферментации углеводов (40, 
41), используются хозяином, обеспечивая до 30 % от общей потребности в 
энергии. Жвачные животные получают практически 100 % необходимой 
энергии в результате деятельности рубцового микробиома (42). ЛЖК ис-
пользуются как источник энергии и углерода. Кроме того, они воздействуют 
на кровоток, стимулируют рост и пролиферацию энтероцитов и регулируют 
выработку муцина, влияя на иммунный ответ кишечника (39). Имеются 
подтверждения того, что эти соединения активируют иммунитет макроор-
ганизма, оказывая влияние на экспрессию генов Il1β, TNFa, хемокинов и 
генов иммунного барьера (43). Ранее при анализе микробного содержимого 
слепых отростков кишечника птиц находили гены, ассоциированные с про-
дукцией бутирата с участием 3-гидроксибутирил-КоА-дегидрогеназы, фос-
фат-бутирилтрансферазы и бутираткиназы (37). Кроме того, было обнару-
жено присутствие ацетат-КоА-трансферазы, ответственной за синтез аце-
тата, и кластеров генов, которые кодируют бета-, гамма- и дельта-субъеди-
ницы метилмалонил-КоА-декарбоксилазы, участвующей в образовании 
пропионата (37). Также в слепых отростках кишечника идентифицированы 
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гены 12 гидрогеназ, продуцируемых преимущественно бактериями рода 
Megamonas, которые принадлежат к семейству Vellionellaceae. Авторы пред-
положили, что эти гидрогеназы могут служить акцепторами водорода, спо-
собствуя образованию сукцината (37). 

Среди бактерий филума Proteobacteria доминировали семейства Enter-
obacteriaceae (до 28,8±1,8 %) и Pseudomonadaceae (до 35,4±2,4 %). Pseudo-
monas sp. ранее также обнаруживались в ЖКТ птиц (5). Большую представ-
ленность семейства Pseudomonadaceae в контроле и при применении анти-
биотика Stafac® 110 отмечали у цыплят в 1-е и на 7-е сут (соответственно 
при p ≤ 0,001 и p ≤ 0,05) по сравнению с более взрослой птицей. Многие 
бактерии семейства Pseudomonadaceae способны гидролизовать фитат и раз-
лагать крахмал, однако следует отметить, что вид Pseudomonas aeruginosa вы-
зывает омфалит — опасное заболевание, которое становится частой причи-
ной смерти птиц в 1-14-суточном возраста. Этот вид устойчив к сульфизок-
сазолу, цефтиофуру, пенициллину, линкомицину, бацитрацину, окситетра-
циклину, эритромицину, налидиксовой кислоте и тетрациклину (44).  

Среди филума Actinobacteria доминировали бактерии семейства Acti-
nomicetaceae (до 35,3±3,1 %). Ранее в содержимом ЖКТ кур обнаружили 
значительное количество метагеномных последовательностей, кодирующих 
эндоглюканазы, обычно синтезируемые представителями этой таксономи-
ческой группы, которые разлагают полимеры, в частности целлюлозу и кси-
лан (37). В нашем эксперименте представленность бактерий семейства Ac-
tinomicetaceae была выше, чем в контроле, у цыплят 1-14-суточного возраста 
при применении антибиотика (p ≤ 0,05) и 1- и 7-суточного возраста — при 
его замене пробиотиком (p ≤ 0,05). 

Выявление и изучение патогенных бактерий в микробиоте цыплят-
бройлеров важно для здоровья как птицы, так и для человека. Следует об-
ратить внимание на тот факт, что в нашем опыте у цыплят в слепых отрост-
ках кишечника выявлялись бактерии семейства Campylobacteriaceae. Желу-
дочно-кишечные инфекции у людей, вызванные представителем этого се-
мейства Campylobacter, главным образом связаны с потреблением продуктов 
из домашней птицы (45). Применение антибиотика Stafac® 110 и штамма 
B. subtilis оказало достоверное влияние на снижение обилия этих микроор-
ганизмов в кишечнике на 14-е сут выращивания (различия с контролем 
статистически значимы при p ≤ 0,05). У кур среди описанных ранее таксо-
нов, которые могут вызывать заболевания у людей, можно выделить Cam-
pylobacter (главным образом Campylobacter jejuni и C. coli), Salmonella enterica, 
Escherichia coli и Clostridium perfringens (46). 

 Результаты, свидетельствующие о нормализации микрофлоры до-
машней птицы при введении в рацион пробиотических штаммов бактерий, 
многократно подтверждены (44, 47, 48). В отношении микробиоты кишеч-
ника человека сформировалось устойчивое мнение, что большинство из-
вестных антибиотиков подавляют не только патогенную, но и комменсаль-
ную микрофлору. В нашем исследовании и в работах других авторов введе-
ние в рацион птиц вирджиниамицина позитивно повлияло на представите-
лей кишечной нормофлоры. Так, в 2012 году было продемонстрировано 
увеличение численности кишечных лактобактерий у бройлеров под влия-
нием вирджиниамицина (49). Двумя годами позже сообщалось (47), что 
вирджиниамицин значительно снижал численность E. coli в кишечнике 
цыплят-бройлеров на 42-е сут выращивания и способствовал повышению 
обилия бактерий рода Lactobacillus по сравнению с контрольной группой.  

Сравнение зоотехнических показателей (табл. 1) выявило достовер-
ное (р = 0,046) увеличение живой массы у 36-суточных курочек, в рацион 
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которых вводили антибиотик Stafac® 110. Подобного эффекта у петушков 
мы не отмечали в течение всего периода выращивания. Ранее также были 
описаны половые различия в реакции на Stafac® 110 у бройлеров кросса 
Cobb 500 в 36-суточном возрасте, но при этом больший прирост живой массы 
был характерен для петушков, тогда как у курочек этого не наблюдалось (50). 
Показано, что главный механизм позитивного действия антибиотиков связан 
с угнетением патогенной микрофлоры и, как следствие, снижением количе-
ства продуцируемых ею токсичных метаболитов, особенно продуктов рас-
пада аммиака и желчи (51), что, вероятно, наблюдалось и в нашем экспе-
рименте, судя по восстановлению состава микрофлоры. Кроме того, су-
ществует мнение, что позитивный эффект от антибиотиков связан с уве-
личением доступности для макроорганизма питательных веществ в кишеч-
нике и повышением усвояемости белка рациона (51). Мы также не вы-
явили достоверных различий между группами по живой массе курочек до 
21 сут выращивания. 

1. Возрастная динамика зоотехнических показателей у цыплят-бройлеров кросса 
Cobb 500 при добавлении в основной рацион (контроль) кормового антибиотика 
(Stafac® 110) или пробиотика (Целлобактерин®-Т, содержащий Bacillus sub-
tilis) (n = 60, M±SEM, виварий, ФГНИУ Всероссийский научно-исследо-
вательский ветеринарный институт птицеводства, г. Санкт-Петербург, 
2014 год) 

Показатель 
Группа 

контроль Stafac® 110 B. subtilis  
Сохранность поголовья, % 97,1 100,0 100,0 
Живая масса, г:    

1-суточные, 45,1±0,4a 45,1±0,3a 45,1±0,3a 

14-суточные 392,4±7,2a 412,7±6,7a 410,5±6,9a 

21-суточные 786,5±10,4a 825,2±9,9a 820,54±10,0a 

36-суточные    
в среднем по поголовью  1989,0 2089,9 2080,3 
петушки  2132,2±38,1a 2243,5±31,3a 2233,1±32,9a 
курочки  1845,8±20,9a 1936,4±17,9b 1927,5±19,4a 

Среднесуточный прирост живой массы, г 55,5±2,5a 58,4±2,2a 58,2±3,4a 
Расход корма на 1 гол. за весь период, кг 3,5±0,2a 3,6±0,2a 3,6±0,2a 
Расход корма на 1 кг прироста живой массы, кг 1,8±0,1a 1,7±0,1a 1,7±0,2a 
a-d Различия между значениями, отмеченными разными буквами в верхнем индексе, статистически зна-
чимы при p ≤ 0,05. 

 

2. Переваримость и использование питательных веществ 28-36-суточными цып-
лятами-бройлерами кросса Cobb 500 при добавлении в основной рацион (кон-
троль) кормового антибиотика (Stafac® 110) или пробиотика (Целлобакте-
рин®-Т, содержащий Bacillus subtilis) (n = 6, M±SEM, виварий, ФГНИУ 
Всероссийский научно-исследовательский ветеринарный институт птице-
водства, г. Санкт-Петербург, 2014 год) 

Показатель 
Группа 

контроль Stafac® 110 B. subtilis  
П е р е в а р и м о с т ь, % 

Белок 90,8±4,9a 91,9±5,3a 91,4±5,2a 
Жир 80,1±3,8a 82,3±5,5a 81,7±4,6a 
Клетчатка 11,5±0,6a 13,8±0,4b 18,6±0,5c 

И с п о л ь з о в а н и е, % 
Азот 53,5±2,6a 55,2±3,2a 54,6±2,8a 
Кальций 46,0±2,5a 46,9±2,8a 46,6±2,1a 
Фосфор 38,1±1,7a 39,5±2,1a 39,1±1,9a 
a-d Различия между значениями, отмеченными разными буквами в верхнем индексе, статистически зна-
чимы при p ≤ 0,05. 

 

Установлено (см. табл. 1), что антибиотик Stafac® 110 и штамм 
B. subtilis не оказывали достоверного влияния на расход корма. 

Полученные нами результаты совпадают с известными данными. 
Так, группа ученых (52) изучала эффективность пробиотика Lacto G на ос-
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нове лактобактерий при введении в рацион цыплят-бройлеров на фоне ис-
кусственного заражения птиц возбудителем кокцидиоза Eimeria tenella. 
Полученные результаты показали, что, несмотря на снижение инфициро-
ванности патогеном при применении пробиотика, не было выявлено по-
ложительного влияния препарата на показатели прироста живой массы и 
конверсию корма. 

В нашем опыте (табл. 2) переваримость клетчатки в группе с ин-
тродукцией в рацион штамма B. subtilis была на 7,1 % выше, чем в контроле 
(р = 0,0027), антибиотика — на 2,3 % выше, чем в контроле (р = 0,047). 
Вероятно, это связано с восстановлением структуры микробиома кишеч-
ника у цыплят из опытных групп и ростом численности микроорганизмов, 
проявляющих целлюлозолитическую активность, например бактерий рода 
Ruminococcus, а также целлюлозолитиков из рода Clostridium (53).  

Судя по результатам детального анализа микробного сообщества ки-
шечника птиц, в слепых отростках в основном доминировала микробиота, 
играющая важную роль в переваривании некрахмалистых полисахаридов, 
участвующая в синтезе короткоцепочечных жирных кислот и вытеснении 
патогенной микрофлоры с помощью синтеза бактериоцинов. Очевидно, что 
микробиом птиц, который оказывает столь выраженное влияние на функ-
ционирование макроорганизма, нуждается в корректировке и поддержании. 
На сегодняшний момент получены данные как о положительном, так и об 
отрицательном влиянии антибиотикотерапии на состав микробиоты кишеч-
ника птиц. Наше исследование выявило преимущественно позитивное вли-
яние кормового антибиотика Stafac® 110 на структуру микробиома: воз-
росло содержание целлюлозолитических форм и бактерий, участвующих в 
синтезе органических кислот, вовлекаемых макроорганизмом в важнейшие 
процессы метаболизма. Однако сходные данные о положительных измене-
ниях в структуре микробного сообщества были получены и при интродук-
ции пробиотического штамма B. subtilis. Эти результаты могут представлять 
большой практический интерес в связи существующим в настоящее время 
потребительским протестом и государственными ограничениями в отноше-
нии использования антибиотиков в птицеводстве и животноводстве. Так, 
распоряжением Правительства России ¹ 604-р от 30.03.2019 в рамках гос-
ударственной Стратегии предупреждения распространения антимикробной 
резистентности в Российской Федерации до 2030 года с 2020 года запрещено 
применять ветеринарные противомикробные препараты не в лечебных це-
лях. За нарушение этого запрета ожидается введение административной от-
ветственности. Кроме того, с 2020 года должно регулироваться использова-
ние противомикробных препаратов при изготовлении кормов (с соответ-
ствующими изменениями в существующем законодательстве). 

На наш взгляд, замена антибиотиков в кормах на пробиотики в 
условиях отказа от антибактериальных средств вполне реальна, но требует 
дополнительных исследований для понимания молекулярных механизмов 
положительного влияния антибиотиков и пробиотиков не только на мик-
рофлору толстого кишечника, но и на другие отделы кишечника. Интересно 
было бы в дальнейшем сравнить влияние кормовых и лекарственных анти-
биотиков на структуру микробиома цыплят, а также оценить изменения в 
микрофлоре ЖКТ взрослой птицы (родительского стада и несушек) под 
влиянием антибиотиков или пробиотиков. 

Таким образом, полученные нами результаты указывают на то, что 
интродукция штамма Bacillus subtilis в желудочно-кишечный тракт цыплят-
бройлеров обеспечивает более быстрое становление кишечной микро-
флоры (уже в 1-е сут жизни) по сравнению с вариантами без добавок, а 
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также с введением антибиотика Stafac® 110 на основе вирджиниамицина. 
На 14-е сут выращивания кормовой антибиотик и пробиотический штамм 
снизили в кишечнике (по сравнению с контролем) обилие микроорганиз-
мов семейства Campylobacteriaceae, среди которого могут встречаться возбу-
дители гастроэнтеритов. Кормовой антибиотик Stafac® 110 повысил живую 
массу у 36-суточных курочек, но не у петушков (несмотря на восстановле-
ние у них микрофлоры). Переваримость клетчатки при интродукции штамма 
B. subtilis повышалась по сравнению с контролем и вариантом с введе-
нием антибиотика, что может быть связано с деятельностью целлюлозо-
литических микроорганизмов. Антибиотик Stafac® 110 и пробиотический 
штамм B. subtilis не оказали достоверного влияния на расход корма. Вклю-
чение пробиотического штамма бактерий B. subtilis в составе Целлобакте-
рина®-Т в рацион цыплят-бройлеров для восстановления микрофлоры и 
повышения переваримости клетчатки может быть эффективной альтерна-
тивой кормовому антибиотику Stafac® 110 на основе вирджиниамицина.  
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A b s t r a c t  
 

Today, there is great interest in the development of environmentally friendly feed additives 
for poultry farming as a worthy alternative to antibiotics capable of positively modulating the microbiota 
to control pathogenic microorganisms. However, very few studies have been devoted to comparing the 
effects of probiotics and antibiotics on the structure of the gut microbiome in broilers. In this study, 
we compared the composition of the intestinal microbiota and zootechnical parameters in chickens of 
the Cobb 500 cross during the starter, growth and finishing periods when a probiotic (Bacillus subtilis 
in the composition of Cellobacterin®-T) or an antibiotic (Stafac® 110 based on virginiamycin) was 
added to the diet and showed that the B. subtilis strain accelerates the formation of intestinal microflora. 
The probiotic also reduces the number of microorganisms of the Campylobacteriaceae family which 
includes many types of gastroenteritis pathogens, and also increases the digestibility of fiber. T-RFLP 
analysis and qPCR method were used to assess changes in the intestinal microbiota of Cobb 500 broiler 
chickens fed a Bacillus subtilis-based dietary probiotic and virginiamycin-based dietary antibiotic Sta-
fac® 110. On day 14, the total counts of cecal bacteria, as compared to control, were 9.1 times higher 
(p ≤ 0.05) in broilers fed Stafac® 110, and 54.2 times higher (p ≤ 0.001) when fed B. subtilis prepara-
tion. This indicates rapid microbial colonization of gastrointestinal tract of the chickens fed Sta-
fac® 110 and B. subtilis. T-RFLP analysis revealed two dominant cecal phyla, Firmicutes and Proteo-
bacteria, while phyla Actinobacteria, Bacteroidetes, and Fusobacteria were less abundant. The taxa are 
detected which ferment non-starch polysaccharides to produce short-chain fatty acids, inhibit the 
competing pathogens due to production of bacteriocins, and acidize the chyme as synthesize organic 
acids. Administration of the dietary antibiotic mostly positively influences the cecal microbiota, e.g., 
the cellulolytic bacteria and Clostridia forms involved in the synthesis of organic acids became more 
abundant (p ≤ 0.05). Similar beneficial effects, e.g., an increase in Clostridia counts (p ≤ 0.05) compared 
to control, occurred when the probiotic strain was administered. On day 14 of rearing, the dietary 
antibiotic and probiotic reduced abundance of Campylobacteriaceae family comprising gastroenteritis 
pathogens (p ≤ 0.05) when compared to control. An increase in bodyweight as compared to control 
(from 1845.8±20.9 to 1936.4±17.9 g, p = 0.046) occurred in 36-day-old chickens fed Stafac® 110 but 
not the probiotic strain but not the probiotic strain, despite recovery of gut microbiota in the chickens 
fed B. subtilis. A 7.1 % increase in fiber digestibility (p = 0.0027) occurred in broilers fed dietary 
probiotic and a 2.3 % increase (p = 0.047) in those fed the dietary antibiotic, which may be due to 
the action of cellulolytic microorganisms. Therefore, a dietary B. subtilis-based probiotic which pro-
motes recovery of gut microbiota and increases fiber digestibility in feeds for broiler chickens can be 
an effective alternative to the virginiamycin-based antibiotic Stafac® 110. 

 

Keywords: broiler chickens, Cobb 500, probiotic, Bacillus subtilis, Stafac® 110, T-RFLP anal-
ysis, microbiome, Firmicutes, Proteobacteria, Clostridia, Campylobacteriaceae. 

mailto:deniz@biotrof.ru
mailto:filippova@biotrof.ru
mailto:dubrowin.a.v@yandex.ru
mailto:Alena_fisinina@mail.ru

	The authors declare no conflict of interests

