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РЕЗЮМЕ
Биологическое разнообразие кишечной микробиоты представляет собой важный экологический ресурс, который играет ключевую роль в поддержании 
гомеостаза организма хозяина. Исключительно важное значение имеет сохранение существующего биоразнообразия кишечной микробиоты, которое 
обеспечивает ее устойчивость к негативному действию абиотических факторов, а исследование роли антибиотиков в нарушении биоразнообразия 
микробиомов является фундаментальной основой не только для выявления аспектов возникновения микробиом-ассоциированных болезней птицы, 
но и освоения методов управления микробиомами. В данном исследовании представлена характеристика биоразнообразия микробиома кишечника 
птицы до и после медикаментозной нагрузки антибиотиком на основе биоинформатического анализа секвенирования гена 16S рРНК. Наибольшее коли-
чество прочтений в микробиоме цыплят в период выпаивания антибиотика и после его отмены составляли типы Firmicutes и Bacteroidota. Значительное 
увеличение Patescibacteria было отмечено на 11-й день отмены энрофлоксацина. Появление Actinobacteriota наблюдали на 11-й день после отмены 
выпаивания антибиотика. Увеличение Cyanobacteria выявлено на 4-й день после отмены препарата. Таксономические сдвиги в микробиоме цыплят 
на уровне классов как в период выпаивания антибиотика, так и после его отмены проявились тенденцией к снижению относительной доли представи-
телей классов Clostridia и Bacteroidia, а также тенденцией к увеличению доли класса Bacilli, особенно на 8-й день после отмены препарата. Установлено, 
что десятидневный курс выпаивания энрофлоксацина в рекомендуемой дозе приводит к увеличению в микробиоме доли семейств Bacillaceae, Gastra-
naerophilales, Lactobacillaceae, Bacteroidaceae, Bifidobacteriaceae, снижению относительной численности семейств Rikenellaceae, Erysipelatoclostridiaceae, 
Clostridiaceae, Ruminococcaceae и не влияет на колебания относительной численности семейства Lachnospiraceae. Выявленное увеличение доли Lactobacil-
laceae при использовании антибиотика может говорить о возможностях здорового организма восстанавливать микробиоту самостоятельно. Результаты 
биоинформатического анализа метагеномных данных (без отсечения) показали присутствие в микробиоме цыплят 158 видов микроорганизмов, 38% 
из которых были отнесены к некультивируемым.
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ABSTRACT
The diversity of gut microbiota is an important ecological resource that plays a key role in maintenance of the host homeostasis. It is extremely important to preserve 
the existing gut microbiota diversity, which ensures its resistance to the negative effects of abiotic factors, while the study of the antibiotic role in the disturbance 
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(Veterinary Critically Important Antimicrobial Agents, 
VCIA), ветеринарные особо важные противомикроб-
ные препараты (Veterinary Highly Important Antimicro-
bial Agents, VHIA) и ветеринарные важные противоми-
кробные препараты (Veterinary Important Antimicrobial 
Agents, VIA). Однако конкретный антимикробный пре-
парат/класс можно считать критически важным для 
лечения определенной болезни. Для ряда противоми-
кробных средств не существует или существует мало 
альтернатив для лечения конкретной болезни. Фтор-
хинолоны часто применяют в ветеринарной практике 
с целью лечения инфекционных болезней животных. 
Также они внесены в перечень противомикробных пре-
паратов ВОЗЖ как критически важные для здоровья 
человека и животных [16]. Изучение влияния данной 
группы антимикробных средств на здоровый организм, 
то есть нормальный микробиом, является актуальным.

Цель работы  – исследование биоразнообразия 
микробиома кишечника птицы до и после медикамен-
тозной нагрузки антибиотиком с помощью секвениро-
вания гена 16S рРНК. 

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ 
Объектом исследований являлся микробиом сле-

пых отростков кишечника цыплят.
Исследования проведены на 90 цыплятах яйцено-

ского направления кросса Русская белая одной партии, 
выведенных из яиц от СПФ-птицы в условиях инкуба-
тория НПБ «Манихино», возрастом 15 сут и с приблизи-
тельно одинаковой живой массой. Цыплята случайным 
образом были распределены на две группы (опытную 
и контрольную), каждую из  которых разместили по 
отдельным клеткам  (по  5  гол.). Цыплят выращивали 
в стандартных условиях вивария, они получали стан-
дартный коммерческий рацион и воду ad libitum.

ВВЕДЕНИЕ
Нормальная микрофлора представляет собой каче-

ственное и количественное соотношение разнообраз-
ных популяций микробов отдельных органов и систем, 
поддерживающее биохимическое, метаболическое 
и иммунологическое равновесие, необходимое для 
сохранения здоровья животных [1]. В последние годы 
роль кишечной микробиоты в развитии болезней была 
установлена у различных видов, включая людей, со-
бак, cвиней, крупный рогатый скот, птиц и пушных зве-
рей [2, 3, 4, 5, 6, 7, 8]. Желудочно-кишечный отдел кур 
густо заселен сложными микробными сообществами 
(бактерии, грибы, археи, простейшие и вирусы), в ко-
торых доминируют бактерии [9, 10]. Исторически сло-
жилось так, что для идентификации и характеристики 
микробного разнообразия кишечника птиц использо-
вали методы селективного культивирования. Новизна 
данной работы состоит в  использовании секвени-
рования генов бактериальной 16S-рибосомальной 
РНК  (рРНК) для определения разнообразия микро-
биоты желудочно-кишечного тракта птицы до и после 
медикаментозной нагрузки антибиотиком. Современ-
ные высокопроизводительные подходы к секвениро-
ванию позволяют быстро получить полную информа-
цию о микробных сообществах и являются мощным 
инструментом, который привел к новому пониманию 
биологической и экологической роли микробиоты же-
лудочно-кишечного тракта [11, 12, 13, 14]. 

Использование антибиотиков в  ветеринарии мо-
жет способствовать развитию устойчивости бактерий 
к антимикробным средствам [15]. Согласно критериям, 
предложенным Всемирной организацией здравоохра-
нения животных (ВОЗЖ), противомикробные препара-
ты классифицируют по трем категориям: ветеринарные 
критически важные противомикробные препараты 

of microbiota diversity is a fundamental basis used not only to identify aspects responsible for microbiota-associated poultry diseases, but also to learn techniques 
of microbiota management. This study gives a characteristic of poultry gut microbiota diversity before and after antibiotic administration based on 16S rRNA 
gene sequencing analysis. Firmicutes and Bacteroidota species were predominantly detected in the chick microbiota during antibiotic administration and after 
its withdrawal. A significant increase in Patescibacteria abundance was observed on day 11 post enrofloxacin cessation. Actinobacteriota started appearing on 
day 11 after antibiotic discontinuation. An increase in Cyanobacteria abundance was detected on day 4 after the drug withdrawal. Taxonomic shifts in the chick 
microbial community structure at the class level both during the antibiotic treatment and after its withdrawal were observed. The abundance of Clostridia and 
Bacteroidia classes tended to decrease, while Bacilli class increased in its abundance, especially on day 8 after the drug withdrawal. It was found that a ten-day 
course of enrofloxacin treatment at the recommended doses leads to an increase in the abundance of Bacillaceae, Gastranaerophilales, Lactobacillaceae, Bacteroi-
daceae, Bifidobacteriaceae families, while the abundance of Rikenellaceae, Erysipelatoclostridiaceae, Clostridiaceae, Ruminococcaceae decreased and did not affect 
the abundance of Lachnospiraceae family. The revealed increase in the proportion of Lactobacillaceae during antibiotic treatment suggests the ability of a healthy 
organism to restore the microbiota balance. The results of metagenomic data bioinformatics (without truncation) showed the presence of 158 microorganism 
species in the chick microbiota, 38% of which were classified as nonculturable.
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Концентрацию ДНК измеряли на флуориметре Quantus 
(Promega, США). Подготовку ДНК-библиотеки проводи-
ли согласно протоколу 16S Metagenomic Sequencing Li-
brary Preparation с использованием набора реактивов 
Nextera XT (Illumina, США). Для секвенирования при-
меняли набор реактивов MiSeq Reagent Kit v3 (Illumina, 
США), обеспечивающий получение прочтений длиной 
300 нуклеотидов. 

Для анализа данных секвенирования 16S  рРНК 
использовали пакет программ QIIME2. Для первона-
чальной обработки сырых последовательностей был 
применен пакет DADA2, позволяющий получить более 
воспроизводимые и точные результаты за счет алгорит-
мов денойзинга, а не кластеризации филотипов, в отли-
чие от более классических подходов [17, 18]. Опреде-
ление таксономической принадлежности филотипов 
было проведено при помощи классификатора RDP по 
базе SILVA [19]. Нормализацию данных осуществляли 
c использованием алгоритма разряжения в программ-
ной среде QIIME2 при анализе альфа-разнообразия со-
гласно базовым рекомендациям разработчиков, стаби-
лизация – по вариации в составе пакета DESeq2 [20] для 
сравнения относительной представленности филоти-
пов в образцах. При анализе бета-разнообразия прово-
дилось сравнение сообществ с построением матрицы 

Предметом исследования являлись образцы содер-
жимого слепых отростков толстого кишечника цыплят 
опытной и контрольной групп, которые получали сразу 
после забоя птицы методом цервикальной дислокации 
на 4, 8, 11-й дни выпаивания антибиотика и 4, 8, 11-й 
дни после отмены препарата. Цыплятам опытной груп-
пы индивидуально через зонд выпаивали по 1,0 мл рас-
твора антибиотика в дозе 10,0 мг/кг массы. Препарат 
вводили утром перед началом кормления. Цыплятам 
контрольной группы аналогично, параллельно с опыт-
ной группой, выпаивали по  1,0  мл воды для инъек-
ций. Использовали антибиотик энрофлоксацин (Эн-
ровек 10% для инъекций, ООО «НПФ «Вектор», серия 
ОЭ011021, в 1,0 мл содержится 100 мг энрофлоксацина) 
из расчета 10,0 мг/кг массы.

Все процедуры, выполненные с участием животных, 
соответствовали этическим стандартам, принятым Ев-
ропейской конвенцией ETS № 123.

Выделение ДНК из образцов осуществляли с по-
мощью наборов QIAamp DNA Microbiome Kit (QIAGEN, 
Германия) согласно рекомендациям производителя. 
Проверку качества выделенной ДНК проводили мето-
дом электрофореза в 0,8%-м агарозном геле, а также 
с использованием системы микрокассетного электро-
фореза TapeStation  4200 (Agilent Technologies, США). 

Таблица 1
Состав микрофлоры слепых отростков кишечника цыплят на уровне бактериальных типов,  
по данным NGS-секвенирования ампликонов гена 16S рРНК
Table 1
The cecal microflora composition at the bacterial species level demonstrated by 16S rRNA gene amplicon NGS-sequencing

Типы Контроль,
%

4-й день 
выпаивания 

энрофлоксацина, 
%

8-й день 
выпаивания 

энрофлоксацина, 
%

11-й день 
выпаивания 

энрофлоксацина, 
%

4-й день 
после отмены 

энрофлоксацина, 
%

8-й день 
после отмены 

энрофлоксацина, 
%

11-й день 
после отмены 

энрофлоксацина, 
%

Firmicutes 75,9 ± 4,6 72,1 ± 10,6 73,6 ± 9,9 85,9 ± 2,5 78,6 ± 7,4 87,4 ± 7,2 80,6 ± 4,4

Bacteroidota 24,1 ± 4,6 27,5 ± 10,7 25,7 ± 9,5 13,1 ± 2,1 8,7 ± 1,8 7,5 ± 4,4 8,9 ± 2,2

Cyanobacteria – 0,01 ± 0,01 0,08 ± 0,05 0,01 ± 0,01 6,8 ± 6,2 – 1,4 ± 0,7

Patescibacteria – 0,4 ± 0,4 – 0,9 ± 0,6 1,9 ± 1,8 1,4 ± 0,7 4,7 ± 2,6

Verrucomicrobiota – – 0,6 ± 0,6 – 4,0 ± 2,2 3,7 ± 2,9 3,3 ± 2,8

Actinobacteriota – – – – – – 1,0 ± 0,5

Рис. 1. Филогенетический профиль микробиома птицы на уровне типа в эксперименте

Fig. 1. Phylogenetic profile of the chick microbiome at the species level
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Таксономические сдвиги в микробиоме цыплят на 
уровне классов как в период выпаивания энрофлокса-
цина, так и после его отмены проявились тенденцией 
к снижению относительной доли представителей клас-
сов Clostridia и Bacteroidia, а также тенденцией к увели-
чению доли класса Bacilli, особенно на 8-й день после 
отмены препарата (рис. 2, табл. 2).

Изменение численности прочтений на уровне по-
рядков согласуется с изменениями на уровне семейств 
(рис. 3, табл. 3).

Десятидневный курс выпаивания энрофлоксаци-
на в  рекомендуемой дозе приводит к  увеличению 
в микробиоме доли семейств Bacillaceae, Gastranaero­
philales, Lactobacillaceae, Bacteroidaceae, Bifidobacteria­
ceae, снижению относительной численности семейств 
Rikenellaceae, Erysipelatoclostridiaceae, Clostridiaceae, Ru­
minococcaceae и не влияет на колебания относительной 
численности семейства Lachnospiraceae.

Из 28 родов, обнаруженных в микробиоме опытных 
и  контрольных групп цыплят, не  удалось классифи-
цировать два, относящиеся к  семействам Oscillospira­
ceae и  Ruminococcaceae. Относительная численность 
родов Lactobacillus, Akkermansia, Blautia, Candidatus 
Saccharimonas была значительно увеличена в период 

их сходства/различия с помощью алгоритмов weighted 
UniFrac, unweighted UniFrac и bray-curtis.

Статистическую обработку результатов исследо-
ваний проводили методом дисперсионного анализа 
с использованием программного обеспечения Micro-
soft Exсel 2010. Результаты представлены как средняя 
арифметическая (M) и стандартные ошибки средних 
(±  SEM). Достоверность различий устанавливали по 
t-критерию Стьюдента, различия считали статистиче-
ски значимыми при р ≥ 0,95.

РЕЗУЛЬТАТЫ И ОБС У ЖДЕНИЕ
При биоинформатическом анализе наибольшее ко-

личество прочтений в микробиоме цыплят в период 
выпаивания антибиотика и в период его отмены со-
ставлял тип Firmicutes. Вторым по относительной чис-
ленности рассчитанных OTU (операционная таксоно-
мическая единица, operational taxonomic unit) был тип 
Bacteroidota. Значительное увеличение Patescibacteria 
было отмечено на 11-й день отмены энрофлоксацина. 
Также на 11-й день после отмены выпаивания антибио-
тика наблюдали появление Actinobacteriota. Увеличе-
ние Cyanobacteria выявлено на 4-й день после отмены 
препарата (рис. 1, табл. 1).

Рис. 2. Филогенетический профиль микробиома птицы на уровне класса в эксперименте

Fig. 2. Phylogenetic profile of the chick microbiome at the class level

Таблица 2
Состав микрофлоры слепых отростков кишечника цыплят на уровне бактериальных классов,  
по данным NGS-секвенирования ампликонов гена 16S рРНК
Table 2
The cecal microflora composition at the bacterial class level demonstrated by 16S rRNA gene amplicon NGS-sequencing

Класс Контроль
%

4-й день 
выпаивания 

энрофлоксацина, 
%

8-й день 
выпаивания 

энрофлоксацина, 
%

11-й день 
выпаивания 

энрофлоксацина, 
%

4-й день 
после отмены 

энрофлоксацина, 
%

8-й день 
после отмены 

энрофлоксацина, 
%

11-й день 
после отмены 

энрофлоксацина, 
%

Bacilli 17,1 ± 6,3 16,2 ± 6,3 16,7 ± 5,5 79,9 ± 35,9 80,5 ± 23,6 160,5 ± 32,9 92,0 ± 17,2

Bacteroidia 24,1 ± 4,6 27,5 ± 10,7 29,7 ± 10,9 21,3 ± 2,0 16,8 ± 4,9 15,0 ± 6,6 16,2 ± 2,9

Clostridia 58,8 ± 5,2 55,9 ± 7,0 69,5 ± 11,3 77,3 ± 2,8 59,2 ± 14,1 74,2 ± 11,0 64,4 ± 7,3

Vampirivibrionia – 0,01 ± 0,01 0,1 ± 0,06 0,02 ± 0,02 10,2 ± 8,7 – 2,4 ± 1,2

Saccharimonadia – 0,4 ± 0,4 – 1,4 ± 1,0 4,5 ± 4,2 4,1 ± 2,0 10,0 ± 5,6

Verrucomicrobiae – – 0,7 ± 0,7 – 9,3 ± 5,3 6,8 ± 4,8 5,4 ± 4,4

Actinobacteria – – – – – – 1,6 ± 0,8
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и контрольной группах (рис. 5A), выражающиеся в уве-
личении таксономического состава сообщества микро-
организмов внутри групп (рис. 5B). 

Значимые различия, характеризующие альфа-разно
образие, с течением времени обнаружены только вну-
три групп, но не относительно друг друга в конкретной 
временной точке. Наиболее значимое отличие при ана-
лизе альфа-разнообразия было получено для образцов 
в точке 19, соответствующей 8-му дню после отмены 
антибиотика (рис. 6). 

выпаивания энрофлоксацина и  в  период его отмены, 
а Faecalibacterium, Lachnoclostridium, Ruminococcus сни-
жена (табл. 4, рис. 4).

Результаты биоинформатического анализа метаге-
номных данных (без отсечения) показали присутствие 
в микробиоме цыплят 158  видов микроорганизмов, 
38% из которых были отнесены к некультивируемым.

При анализе бета-разнообразия изучаемого мета-
геномного сообщества были отмечены изменения так-
сономического разнообразия микробиомов в опытной 

Рис. 3. Филогенетический профиль микробиома птицы на уровне семейства в эксперименте

Fig. 3. Phylogenetic profile of the chick microbiome at the family level

Таблица 3
Состав микрофлоры слепых отростков кишечника цыплят на уровне бактериальных семейств,  
по данным NGS-секвенирования ампликонов гена 16S рРНК
Table 3
The cecal microflora composition at the bacterial family level demonstrated by 16S rRNA gene amplicon NGS-sequencing

Семейство Контроль,
% reed ± SEM

4-й день 
выпаивания 

энрофлоксацина, 
% reed ± SEM

8-й день 
выпаивания 

энрофлоксацина, 
% reed ± SEM

11-й день 
выпаивания 

энрофлоксацина, 
% reed ± SEM

4-й день 
после отмены 

энрофлоксацина, 
% reed ± SEM

8-й день 
после отмены 

энрофлоксацина, 
% reed ± SEM

11-й день 
после отмены 

энрофлоксацина, 
% reed ± SEM

Lactobacillaceae 11,7 ± 6,7 11,7 ± 6,3 10,1 ± 4,0 35,4 ± 8,2 35,1 ± 7,1 54,6 ± 5,4 36,2 ± 6,1

Bacteroidaceae 1,3 ± 1,1 14,0 ± 8,2 21,2 ± 8,0 7,5 ± 2,0 2,1 ± 0,6 5,6 ± 3,6 5,3 ± 0,6

Ruminococcaceae 21,0 ± 3,6 35,5 ± 7,1 32,3 ± 8,2 19,7 ± 5,2 4,5 ± 2,2 5,1 ± 1,7 6,5 ± 2,4

Rikenellaceae 22,8 ± 5,0 13,5 ± 3,1 4,6 ± 1,8 5,6 ± 1,7 6,6 ± 1,6 1,9 ± 0,9 3,6 ± 2,0

Lachnospiraceae 26,8 ± 2,7 12,8 ± 1,1 13,7 ± 3,5 22,2 ± 5,3 30,0 ± 8,8 20,9 ± 3,3 21,9 ± 3,4

Bacillaceae 2,4 ± 0,8 2,5 ± 0,8 0,6 ± 0,4 1,4 ± 0,8 4,7 ± 1,0 3,4 ± 0,6 9,1 ± 3,1

Gastranaerophilales – 0,01 ± 0,01 0,1 ± 0,05 0,01 ± 0,01 6,8 ± 6,16 – 1,4 ± 0,7

Saccharimonadaceae – 0,4 ± 0,4 – 0,9 ± 0,6 1,9 ± 1,8 1,4 ± 0,7 4,7 ± 2,6

Clostridiaceae 7,7 ± 2,0 4,9 ± 0,9 9,3 ± 4,9 3,8 ± 1,4 2,9 ± 2,3 2,0 ± 1,0 5,8 ± 1,9

Akkermansiaceae – – 0,6 ± 0,6 – 4,04 ± 2,2 3,7 ± 2,9 3,3 ± 2,8

Erysipelatoclostridiaceae 3,0 ± 0,8 2,0 ± 0,9 2,9 ± 0,9 1,0 ± 0,4 1,1 ± 0,5 0,6 ± 0,1 0,9 ± 0,4

Oscillospiraceae 2,0 ± 1,0 1,6 ± 0,5 4,4 ± 1,4 0,9 ± 0,4 0,1 ± 0,1 0,1 ± 0,07 0,1 ± 0,1

Monoglobaceae – 0,9 ± 0,4 0,2 ± 0,1 0,3 ± 0,2 0,01 ± 0,01 0,62 ± 0,49 0,05 ± 0,05

Bifidobacteriaceae – – – – – – 1,0 ± 0,5
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Таблица 4
Состав микрофлоры слепых отростков кишечника цыплят на уровне бактериальных родов,  
по данным NGS-секвенирования ампликонов гена 16S рРНК
Table 4
The cecal microflora composition at the bacterial genus level demonstrated by 16S rRNA gene amplicon NGS-sequencing

Род Контроль
% reed ± SEM

4-й день 
выпаивания 

энрофлоксацина, 
% reed ± SEM

8-й день 
выпаивания 

энрофлоксацина, 
% reed ± SEM

11-й день 
выпаивания 

энрофлоксацина, 
% reed ± SEM

4-й день 
после отмены 

энрофлоксацина, 
% reed ± SEM

8-й день 
после отмены 

энрофлоксацина, 
% reed ± SEM

11-й день 
после отмены 

энрофлоксацина, 
% reed ± SEM

Lactobacillus 11,7 ± 6,7 11,7 ± 6,3 10,08 ± 3,97 35,39 ± 8,19 35,13 ± 7,07 54,59 ± 5,43 36,16 ± 6,08

Bacteroides 1,3 ± 1,1 14,0 ± 8,2 21,16 ± 8,0 7,54 ± 2,04 2,08 ± 0,64 5,58 ± 3,56 5,32 ± 0,61

Faecalibacterium 11,3 ± 2,8 25,4 ± 5,2 24,18 ± 7,75 9,48 ± 4,06 1,51 ± 0,44 1,02 ± 0,31 0,90 ± 0,46

Alistipes 22,8 ± 5,0 13,5 ± 3,1 4,56 ± 1,85 5,61 ± 1,7 6,59 ± 1,64 1,95 ± 0,87 3,63 ± 2,0

Subdoligranulum 1,0 ± 0,9 0,2 ± 0,1 1,75 ± 1,25 3,62 ± 2,46 2,26 ± 2,09 3,31 ± 1,85 5,37 ± 2,0

Ruminococcus 12,6 ± 1,7 3,6 ± 0,3 3,15 ± 0,56 5,29 ± 2,57 4,15 ± 2,16 2,30 ± 0,56 2,60 ± 0,64

Blautia 0,4 ± 0,2 0,3 ± 0,3 0,41 ± 0,25 1,12 ± 0,68 2,05 ± 0,68 3,51 ± 1,0 6,52 ± 1,14

Bacillus 2,4 ± 08 2,5 ± 0,8 0,60 ± 0,36 1,36 ± 0,80 4,73 ± 0,96 3,41 ± 0,65 9,09 ± 3,12

Lachnospira 9,7 ± 0,7 6,0 ± 0,8 6,50 ± 1,38 12,74 ± 3,76 15,59 ± 5,17 9,59 ± 1,5 6,25 ± 1,55

Ruminococcus 2,9 ± 0,8 2,7 ± 1,4 3,57 ± 1,28 2,66 ± 0,65 0,21 ± 0,08 0,06 ± 0,04 0,05 ± 0,05

Gastranaerophilales 0,0 ± 0,0 0,0 ± 0,0 0,08 ± 0,05 0,01 ± 0,01 6,82 ± 6,16 0,00 ± 0,0 1,43 ± 0,74

Candidatus 
saccharimonas 0,0 ± 0,0 0,4 ± 0,4 0,00 ± 0,0 0,90 ± 0,62 1,89 ± 1,77 1,41 ± 0,66 4,70 ± 2,56

Clostridium 7,7 ± 2,0 4,9 ± 0,9 9,29 ± 4,89 3,79 ± 1,38 2,94 ± 2,28 2,03 ± 0,95 5,83 ± 1,95

Akkermansia 0,0 ± 0,0 0,0 ± 0,0 0,62 ± 0,62 0,00 ± 0,0 4,04 ± 2,2 3,65 ± 2,93 3,30 ± 2,81

Erysipelatoclostridium 3,0 ± 0,8 2,0 ± 0,9 2,88 ± 0,94 0,96 ± 0,37 1,06 ± 0,46 0,59 ± 0,1 0,93 ± 0,37

Lachnoclostridium 2,1 ± 0,2 2,0 ± 0,3 2,29 ± 1,51 2,08 ± 0,71 1,22 ± 0,43 1,23 ± 0,34 0,81 ± 0,18

Sellimonas 1,8 ± 0,5 0,8 ± 0,3 1,21 ± 0,33 0,77 ± 0,29 3,32 ± 1,23 2,37 ± 1,18 1,75 ± 0,36

Ruminococcus 1,1 ± 0,5 1,0 ± 0,6 0,58 ± 0,24 2,45 ± 0,95 0,25 ± 0,13 0,00 ± 0,0 0,05 ± 0,05

Eubacterium hallii 
group 0,2 ± 0,1 0,0 ± 0,0 0,17 ± 0,07 0,19 ± 0,07 3,52 ± 1,48 1,45 ± 0,47 0,69 ± 0,27

CHKCI001 0,0 ± 0,0 0,0 ± 0,0 0,02 ± 0,01 0,02 ± 0,02 0,20 ± 0,1 0,48 ± 0,27 3,28 ± 1,89

Unclassified 
Oscillospiraceae 1,0 ± 0,5 0,7 ± 0,2 2,58 ± 0,99 0,92 ± 0,45 0,13 ± 0,06 0,08 ± 0,04 0,07 ± 0,05

Unclassified 
Ruminococcaceae 2,8 ± 0,8 3,8 ± 1,0 0,38 ± 0,24 0,00 ± 0,0 0,07 ± 0,07 0,36 ± 0,3 0,03 ± 0,03

Eubacterium copros-
tanoligenes group 1,0 ± 0,6 0,3 ± 0,3 0,09 ± 0,06 1,35 ± 0,99 0,00 ± 0,0 0,01 ± 0,01 0,05 ± 0,03

DTU089 0,8 ± 0,2 1,3 ± 0,2 0,39 ± 0,13 1,01 ± 0,34 0,24 ± 0,09 0,38 ± 0,17 0,15 ± 0,07

Unclassified 
Ruminococcaceae 1,3 ± 0,6 1,1 ± 0,5 1,49 ± 0,91 0,44 ± 0,32 0,00 ± 0,0 0,00 ± 0,0 0,00 ± 0,0

Monoglobus 0,3 ± 0,2 0,9 ± 0,4 0,17 ± 0,11 0,32 ± 0,25 0,01 ± 0,01 0,62 ± 0,49 0,05 ± 0,05

UCG-005 1,0 ± 0,5 1,0 ± 0,3 1,81 ± 1,32 0,00 ± 0,0 0,00 ± 0,0 0,03 ± 0,03 0,00 ± 0,0

Bifidobacterium 0,0 ± 0,0 0,0 ± 0,0 0,00 ± 0,0 0,00 ± 0,0 0,00 ± 0,0 0,00 ± 0,0 1,00 ± 0,51
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сированы на 8-й день после начала десятидневного 
курса выпаивания энрофлоксацина и на 8-й день по-
сле его отмены. 

При анализе данных метагеномного секвенирова-
ния установлено присутствие значительного количе-
ства некультивируемых микроорганизмов, не подда-
ющихся выявлению микробиологическими техниками. 

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
В результате работы было проанализировано из-

менение таксономической структуры метагенома 
микробного сообщества слепых отростков кишечника 
здоровых цыплят при использовании антибиотика эн-
рофлоксацина. Наиболее выраженные относительные 
таксономические изменения метагенома были зафик-
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Рис. 4. Филогенетический профиль микробиома птицы на уровне рода в эксперименте

Fig. 4. Phylogenetic profile of the chick microbiome at the genus level 

Рис. 5. A – изменения бета-разнообразия метагеномного сообщества в опытной (красный) 
и контрольной (синий) группах; B – изменения бета-разнообразия метагеномного сообщества 
внутри групп (красный – контроль, синий – опыт, оранжевый – 4-й день выпаивания,  
зеленый – 8-й день выпаивания, фиолетовый – 11-й день выпаивания)

Fig. 5. A – changes in the beta diversity of the metagenomic community in the test (red) and control (blue) 
groups; B – changes in the beta diversity of the metagenomic community within the groups (red – control, 
blue – test, orange – day 4 of administration, green – day 8 of administration, purple – day 11 of administration)

Рис. 6. Изменения альфа-разнообразия метагеномного сообщества (синий – контроль, оранжевый – опыт)

Fig. 6. Changes in the alpha diversity of the metagenomic community (blue – control, orange – test) 
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