
БЮЛЛЕТЕНЬ

2023

2
НОМЕР

ОРЕНБУРГСКОГО НАУЧНОГО ЦЕНТРА УрО РАН

УЧРЕДИТЕЛЬ
ФЕДЕРАЛЬНОЕ ГОСУДАРСТВЕННОЕ БЮДЖЕТНОЕ УЧРЕЖДЕНИЕ НАУКИ
ОРЕНБУРГСКИЙ ФЕДЕРАЛЬНЫЙ ИССЛЕДОВАТЕЛЬСКИЙ ЦЕНТР
УРАЛЬСКОГО ОТДЕЛЕНИЯ РОССИЙСКОЙ АКАДЕМИИ НАУК

ISSN 2304-9081

                                        
ЭЛЕКТРОННЫЙ ЖУРНАЛ
http://www.elmag.uran.ru

БОНЦ

Вельмовский П.В.

Оренбургская область
Гора Змеиная



Бюллетень Оренбургского научного центра УрО РАН, 2023, №2 

DOI: 10.24411/2304-9081-2022-12009 
 

1 

© Коллектив авторов, 2023 
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Е.В. Яушева, Е.А. Сизова, А.М. Камирова, Д.Е. Шошин 

МИКРОБИОМ ЖЕЛУДОЧНО-КИШЕЧНОГО ТРАКТА КРУПНОГО  

РОГАТОГО СКОТА В УСЛОВИЯХ ПОВЫШЕННОЙ ТОКСИЧЕСКОЙ  

НАГРУЗКИ ТЯЖЕЛЫМИ МЕТАЛЛАМИ 

Федеральный научный центр биологических систем и агротехнологий РАН, Оренбург, 

Россия 

Цель. Оценка влияния изменения содержания токсичных и эссенциальных элемен-

тов в организме животных на состояние микробиома кишечника. 

Материалы и методы. Исследования проведены на модели коров черно-пестрой 

породы (n=70; возраст 4-6 лет; живая масса 610-640 кг; стадия лактации 30-55 суток после 

отела). Анализ элементного состава проводился в шерсти животных. Для подсчета коэф-

фициента токсической нагрузки (Кtox) использовалась сумма коэффициентов отдельных 

тяжелых элементов (Mn, Fe, Cu, Zn, As, Sr, Pb, Cd, Hg). Изучение микробиома проводи-

лось в толстом кишечнике (содержимое кишки) коров.  

Результаты. Концентрация As, Fe, Pb, Al, Co, Ni и V в шерсти коров второй груп-

пы увеличивалась относительно первой группы статистически достоверно (Р ≤ 0,05) на 

18,5; 29,7; 24,0; 33,0; 30,0; 20,0 и 19,4 % соответственно. Наиболее многочисленными в 

микробиоме кишечника коров I группы являлись семейства Prevotellaceae, 

Lachnospiraceae, Oscillospiraceae, unclassified Bacteroidales и Bacteroidaceae. В микробио-

ме толстого кишечника коров II группы отмечалось более высокое содержание бактерий 

семейств unclassified Bacteroidales, Bacteroidaceae, Prevotellaceae, Succinivibrionaceae. В 

тоже время численность семейств Lachnospiraceae, Lactobacillaceae, Oscillospiraceae в 

микробиоме толстого кишечника коров II группы была ниже, чем у коров I группы. 

Заключение. Полученные результаты исследования показали ряд особенностей 

микробного состава тостого кишечника для животных с высоким и низким коэффициен-

том токсической нагрузки. 

Ключевые слова: крупный рогатый скот, микробиом, тяжелые металлы. 

 

 

 

E.V. Yausheva, E.A. Sizova, A.M. Kamirova, D.E. Shoshin 

MICROBIOME OF THE GASTROINTESTINAL TRACT OF CATTLE UNDER CON-

DITIONS OF INCREASED TOXIC LOAD OF HEAVY METALS 

Federal Research Centre of Biological Systems and Agrotechnologies, RAS, Orenburg, Russia 

Aim. Evaluation of the impact of changes in the content of toxic and essential elements in 

the animal body on the state of the intestinal microbiome. 

Materials and methods. The studies were carried out on the model of black-motley cows 

(n=70; age 4-6 years; live weight 610-640 kg; lactation stage 30-55 days after calving). The 

analysis of the elemental composition was carried out in animal hair. To calculate the toxic load 

coefficient (Ktox), the sum of the coefficients of individual heavy elements (Mn, Fe, Cu, Zn, As, 

Sr, Pb, Cd, Hg) was used. The study of the microbiome was carried out in the large intestine (in-

testine contents) of cows. 

Results. The concentration of As, Fe, Pb, Al, Co, Ni and V in the wool of cows of the 

second group increased statistically significantly (P ≤ 0.05) relative to the first group by 18.5%, 

29.7%, 24%, 33%, 30 %, 20% and 19.4% respectively. The families Prevotellaceae, Lachnospi-

raceae, Oscillospiraceae, unclassified Bacteroidales and Bacteroidaceae were the most numer-

https://en.wikipedia.org/wiki/Lactobacillaceae
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ous in the intestinal microbiome of group I cows. In the colon microbiome of group II cows, a 

higher content of bacteria of the unclassified Bacteroidales, Bacteroidaceae, Prevotellaceae, and 

Succinivibrionaceae families was noted. At the same time, the number of families Lachnospi-

raceae, Lactobacillaceae, Oscillospiraceae in the microbiome of the large intestine of group II 

cows was lower than that of group I cows. 

Conclusion. Thus, the study showed a number of features of the microbial composition of 

the small intestine for animals with a high and low toxic load factor. 

Key words: cattle, microbiome, heavy metals. 

 

Введение 

Современные тенденции развития молочного животноводства связаны 

с решением вопросов увеличения объемов производства и повышения каче-

ства получаемой продукции, которые напрямую зависят от оптимального 

функционирования всех систем организма животного [1, 2]. Молочные про-

дукты играют важную роль в питании человека и содержат наиболее ценные 

и легко усвояемые белки, жиры, углеводы и минеральные вещества [3]. По-

этому современное молочное производство не возможно без контроля состо-

яния здоровья животных. 

Микробиом желудочно-кишечного тракта жвачных животных играет 

огромную роль в метаболических процессах в организме хозяина и является 

одной из ключевых систем в организме жвачных животных [4]. Изменения в 

составе микробиоты желудочно-кишечноко тракта крупного рогатого скота 

тесно коррелируют с показателями продуктивности и физиологического со-

стояния животных [5, 6]. 

Одной из проблем последних десятилетий, оказывающей негативное 

воздействие на организм сельскохозяйственных животных и качество молоч-

ной продукции, является антропогенная нагрузка на окружающую среду [7]. 

Попадая в окружающую среду, загрязняющие агенты, в том числе тяжелые 

металлы, в итоге оказываются в организме животных и, далее, в животновод-

ческой продукции. Повышенное содержания ряда тяжелых металлов в орга-

низме человека и животных приводит к нарушению работы отдельных си-

стем организм [8].  

Целью данного исследования являлась оценка влияния изменения со-

держания токсичных и эссенциальных элементов в организме животных на 

состояние микробиома кишечника. 

Материалы и методы 

Исследования проведены на модели коров черно-пестрой породы (n=70; 
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возраст 4-6 лет; живая масса 610-640 кг; стадия лактации 30-55 суток после 

отела) ЗАО «Калинина» (Ташлинский район). Все животные были клинически 

здоровы и находились в одинаковых условиях на пастбищном содержании. 

Содержание животных и процедуры при выполнении экспериментов соответ-

ствовали требованиям инструкций и рекомендаций «The Guide for Care and 

Use of Laboratory Animals (National Academy Press, Washington, D.C., 1996)». 

Анализ элементного состава проводился в шерсти животных. Шерсть 

отбирали не менее 0,4 г с верхней части холки (Мирошников С.А. и соавт., 

2019) [12]. Аналитические исследования микроэлементного состава шерсти и 

молока по 25 (Ca, Cu, Fe, Li, Mg, Mn, Ni, As, Cr, K, Na, P, Zn, I, V, Co, Se, Ti, 

Al, Be, Cd, Pb, Hg, Sn, Sr) элементам проводились в лаборатории АНО 

«Центр биотической медицины» (Москва), использовались приборы атомно-

эмиссионного («Optima 2000DV», «PerkinElmer Corp.», США) и масс-

спектрального («Elan 9000», «PerkinElmer Corp.», США) анализа с индуктив-

но связанной плазмой.  

Для оценки величины токсической нагрузки на организм коров вычис-

лялся коэффициент суммарной токсической нагрузки – Ktox. Преимуще-

ством данного показателя является его независимость от размерности от-

дельных показателей и, как следствие, возможность вычисления интеграль-

ных параметров [9]. Тяжелые металлы были выбраны относительно атомной 

массы элементов – свыше 50 атомных единиц. 

Для подсчета коэффициента токсической нагрузки (Кtox) использова-

лась сумма коэффициентов отдельных тяжелых элементов (Mn, Fe, Cu, Zn, 

As, Sr, Pb, Cd, Hg): 

Кtox = KMn+ KFe + KCu + KZn + KAs + KSr + KPb+ KCd + KHg, 

где КMn….КHg – отношение содержания элемента в шерсти конкрет-

ной коровы к содержанию, соответствующему 50-ому центилю. 

После разделения общего числа коров на группы (по коэффициенту 

токсической нагрузки), из каждой было выбрано по 5 животных для исследо-

вания микробиома кишечника. Изучение микробиома проводилось в толстом 

кишечнике (содержимое кишки) коров. Отбор проб проводили стерильным 

инструментом в пробирку с раствором консерванта (DNA/RNA Shield, США) 

и замораживали. Подготовку, секвенирование и биоинформационную обра-

ботку библиотек ДНК проводили в Центре коллективного пользования науч-

ным оборудованием «Персистенция микроорганизмов» Института клеточно-



Бюллетень Оренбургского научного центра УрО РАН, 2023, №2 

DOI: 10.24411/2304-9081-2022-12009 
 

4 

го и внутриклеточного симбиоза УрО РАН (Оренбург, Россия). 

Обработку полученных данных проводили при помощи методов вариа-

ционной статистики с использованием статистического пакета «StatSoft 

STATISTICA 10». Для данных по элементному составу шерсти проверку со-

ответствия нормальному закону распределения проводили при помощи кри-

терия согласия Колмогорова. Гипотеза о принадлежности данных нормаль-

ному распределению отклонена во всех случаях с вероятностью 95%, что 

обосновало применение непараметрических процедур обработки статистиче-

ских совокупностей (U-критерий Манна-Уитни). Полученные данные пред-

ставлены в виде медианы (Ме) и 25-75-го квартилей (Q25-Q75). 

Для данных по таксономическому составу микробиома кишечника раз-

личия считали статистически значимыми при Р ≤ 0,05 с использованием кри-

терия Стьюдента. Статистический анализ микробимома кишечника включал 

расчет альфа (chao1, ACE (оценка охвата на основе численности), Fisher’s al-

pha, simpson, shannon_2 - статистический метод: ANOVA) и бета (метод ор-

динации: NMDS; расстояние метод: индекс Брея-Кёртиса; статистический 

метод: ПЕРМАНОВА) разнообразие. 

Результаты и обсуждение 

По данным расчета Кtox было сформировано две группы: I группа 

включала коров с более низким коэффициентом нагрузки Кtox < 8,95 относи-

тельно исследуемой выборки; II группа включала коров с более высоким ко-

эффициентом нагрузки Кtox > 8,95 относительно исследуемой выборки. 

Анализ результатов исследования химических элементов в шерсти коров 

выявил следующие достоверные различия между этими группами (рис. 1). 

Оценка содержания химических элементов в шерсти коров показала 

увеличение среднестатистических значений концентраций отдельных эле-

ментов при увеличении Кtox. Концентрация As, Fe, Pb, Al, Co, Ni и V в шер-

сти коров второй группы увеличивалась относительно первой группы стати-

стически достоверно (Р ≤ 0,05) на 18,5 %, 29,7 %, 24 %, 33 %, 30 %, 20 % и 

19,4 % соответственно. Также во второй опытной группе в сравнении с пер-

вой было отмечено повышение уровня ряда других элементов (Mn, Zn). Ис-

ключение составили Ca, K, Na, P, Se, B, Sr, чья концентрация в шерсти коров 

II группы была ниже, чем в I. 

Анализ микробиоты кишечника коров показал высокое разнообразие 

таксономических групп. В результате секвенирования, получено 311938 ри-
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дов (прочтений), на образец приходилось от 27803 до 32815 исходных ридов. 

После этапов слияния и фильтрации в анализ включены 263343 ридов. После 

кластеризации всего было получено 543 OTU, после удаления синклтонов и 

даблтонов в образцах, осталось 470.  

 

Рис. 1. Разница в содержании ряда химических элементов в шерсти и      

            коров II группы относительно показателей коров I группы. 
 

На основе полученных последовательностей и OUT были построены 

кривые разряжения. Кривые разряжения всех образцов имели тенденцию вы-

ходить на плато к максимуму (рис. 2). 

 
Рис. 2. Кривые разрежения на основе последовательностей для  

            образцов микробиоты толстого кишечника коров  

            экспериментальных групп. 
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Исследование микробиома толстой кишки коров I группы показало пре-

обладание микроорганизмов, относящихся к филумам Bacillota и Bacteroidota, 

которые составляли более 90% от общего числа идентифицированных бактерий 

(рис. 3). 

 

 

Рис. 3. Относительная численность (% от всех прочтений) основных 

таксономических групп, на уровне филумов, в микробиоте тол-

стого кишечника коров опытных групп. 
 

Наиболее многочисленными в микробиоме кишечника коров I группы яв-

лялись представители семейств Prevotellaceae, Lachnospiraceae, Oscillospiraceae, 

unclassified Bacteroidales и Bacteroidaceae. Основное количество классифициро-

ванных бактерий на уровне рода относилась к unclassified Oscillospiraceae, и 

unclassified Bacteroidales и unclassified Lachnospiraceae. 

В образцах от коров II группы наблюдалась более низкая численность 

бактерий относящихся к филуму Bacillota и более высокое содержание мик-

роорганизмов таксона Bacteroidia в сравнении с I группой (рис. 4). Отмеча-

лось более высокое содержание бактерий семейств unclassified Bacteroidales, 

Bacteroidaceae, Prevotellaceae, Succinivibrionaceae. В тоже время численность 

семейств Lachnospiraceae, Lactobacillaceae, Oscillospiraceae в микробиоме 

толстого кишечника коров II группы была ниже чем у коров I группы. 

Расчеты индексов альфа разнообразия позволили оценить богатство, 

разнообразие и однородность микробиоты кишечника коров I и II экспери-

ментальных групп (табл. 1). 

https://en.wikipedia.org/wiki/Lactobacillaceae
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Рис. 4. Относительная численность (% от всех прочтений) основных групп 

бактерий на различных таксономических уровнях, идентифициро-

ванных в микробиоме толстого кишечника коров. 
 

Значения индексов альфа-разнообразия свидетельствовали о таксоно-

мическом богатстве микробиоты кишечника экспериментальных групп. По-

казатели разнообразия индекс Shannon_2 и Fisher’s alpha показали отсутствие 

достоверных различий между экспериментальными группами. 

Таблица 1.  Индексы альфа разнообразия микробиоты кишечника коров 

I и II групп 

Показатель 

 

Группы животных  P-value 

 I II 

chao1 486,2 457,5 0,001 

Fisher’s alpha 82,4 78,2 0,056 

simpson 0,78 0,76 0,123 

shannon_2 5,24 5,23 0,908 
 

В тоже время индексы Chao1 и Fisher’s alpha были незначительно ниже 

для микробиоты толстой кишки коров II группы чем для I группы.  
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Анализ PERMANOVA для оценки бета разнообразия показал отсут-

ствие значимого влияния уровня нагрузки тяжелыми металлами на расстоя-

ние Брея-Кертиса (рис. 5).  

 

Рис. 5. Бета разнообразие микробиты кишечника коров I и II групп с  

            использованием статистического метода PERMANOVA, не  

            метрического многомерного масштабирования и несходства  

            Брея-Кертиса. 
 

Значимых различий в организации бактериальных сообществ кишеч-

ника между образцами от I и II групп не наблюдалось (p-value = 0,859). 

Наши результаты показали, что при одинаковых условиях содержания 

животных наблюдается различный уровень содержания химических элемен-

тов в шерсти. В течении эксперимента отсутствовало искусственное внесение 

добавок с высокой концентрацией ряда тяжелых металлов в рацион. В связи 

с этим наиболее явными источниками получения тяжелых металлов являлись 

вода и корм, получаемые в условиях свободного выгула (пастбищное содер-

жание). В исследованиях отмечается значимая корреляция между уровнем 

отдельных элементов (As, Pb, Cd) в корме, воде и молоке животных [10]. 

Причинами накопления отдельных металлов в организме некоторых ко-

ров при одинаковых условиях содержания могли являться особенности фи-

зиологического состояния животных [11-14], в том числе связанные с соста-

вом и метаболической активностью микробиома рубца желудочно-кишечного 

тракта. Микробиом желудочно-кишечного тракта способен изменять метабо-

лический исход токсичных веществ, поступающих из окружающей среды, 

меняя их уровень всасывания [15].  
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Результаты исследования отражают особенности состава микробиома 

толстого кишечника для животных с высоким и низким коэффициентом ток-

сической нагрузки.  

Низкие значения тяжелых металлов отмечены в образцах от коров с бо-

лее высоким содержанием в их микробиоме бактерий семейства Lactobacillaceae. 

Известно, что отдельные представители семейства Lactobacillaceae обладают 

пробиотическими свойствами. Микроорганизмы семейства Lactobacillaceae 

способны связывать и изолировать металлы, и способствовать их выведению 

из организма [16]. Вероятно, это могло являться одной из причин более сла-

бого накопления тяжелых металлов в организме коров I группы. 

В то же время для животных с высоким коэффициентом токсической 

нагрузки было характерно более низкое количество бактерий семейства   

Lachnospiraceae в микробиоме толстого кишечника. В ряде исследований от-

мечается взаимосвязь малого количества бактерий семейства   Lachnospiraceae 

в микробиоме с развитием воспалительных процессов в кишечнике, что так-

же могло являться причиной изменений в выведении тяжелых металлов из 

организма животных [17]. 

Среди значимых различий микробиомов толстого кишечника коров I и 

II группы также было отмечено увеличение численности бактерий семейства 

Succinivibrionaceae (род Ruminobacter) для животных с высоким коэффици-

ентом токсической нагрузки. Вероятно, предпосылки для увеличения числа 

бактерий род Ruminobacter, являющихся деструкторами полисахаридов в же-

лудочно-кишечном тракте крупного рогатого скота, обусловлены способно-

стью некоторых тяжелых металлов к снижению активности таких желудоч-

ных ферментов как альфа-амилаза [18]. 

Анализ микробиома толстого кишечника на уровне филумов показал 

изменения в показателях соотношения Bacillota/Bacteroidota. Для животных 

II группы отмечался более низкий показатель соотношения Bacillota/ 

Bacteroidota. В исследованиях отмечается, что соотношение Bacillota/ 

Bacteroidota в микробиоме оказывает важное влияние на поддержание гомео-

стаза кишечника и играет ключевую роль в энергетическом метаболизме ки-

шечника [19]. Функциональные изменения у симбиотических микроорганиз-

мов могут влиять на метаболизм микроэлементов металлов у хозяина [20]. 

Заключение 

Таким образом, проведенное исследование выявило ряд особенностей 

https://en.wikipedia.org/wiki/Lactobacillaceae
https://en.wikipedia.org/wiki/Lactobacillaceae
https://en.wikipedia.org/wiki/Lactobacillaceae
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/taxonomy/83763
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микробного состава тостого кишечника для животных с высоким и низким 

коэффициентом токсической нагрузки. Однако анализ таксономического со-

става микробиома толстого кишечника коров экспериментальных групп по-

казал отсутствие ярко выраженных различий.  

(Исследование выполнено при поддержке Российского научного фонда,  

грант № 20-16-00078 П). 
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