
 

697 

СЕЛЬСКОХОЗЯЙСТВЕННАЯ БИОЛОГИЯ, 2020, том 55, ¹ 4, с. 697-713 
 
 
УДК 636.294:579.62:577.2 doi: 10.15389/agrobiology.2020.4.697rus 

 
СЕЗОННЫЕ ИЗМЕНЕНИЯ МИКРОБИОМА РУБЦА У СЕВЕРНОГО 
ОЛЕНЯ (Rangifer tarandus) В УСЛОВИЯХ РОССИЙСКОЙ АРКТИКИ 

 

Л.А. ИЛЬИНА1, В.А. ФИЛИППОВА1, К.А. ЛАЙШЕВ2, Е.А. ЙЫЛДЫРЫМ1,  
Т.П. ДУНЯШЕВ1, Е.А. БРАЖНИК1, А.В. ДУБРОВИН1, Д.В. СОБОЛЕВ1,  

Д.Г. ТЮРИНА1, Н.И. НОВИКОВА1, Г.Ю. ЛАПТЕВ1, А.А. ЮЖАКОВ2,  
Т.М. РОМАНЕНКО3, Ю.П. ВЫЛКО3 

 

Северный олень (Rangifer tarandus) — крупное голарктическое травоядное животное, осо-
бенности условий обитания которого, в том числе низкие температур и скудные рационы, обусло-
вили эволюционное развитие уникальной рубцовой микробиоты, необходимой для эффективного 
усвоения арктической флоры. В зимний период большую долю кормовых растений северного оленя 
составляют лишайники, богатые вторичными метаболитами, которые могут влиять на представи-
телей микробного консорциума пищеварительного тракта. Ранее сообщалось о токсическом дей-
ствии некоторых метаболитов лишайников (например, усниновой кислоты) на ряд микроорганиз-
мов (Clostridiales, Enterococcus, Staphylococcus aureus, Escherichia coli и др.), а также на жвачных 
животных (лосей). Однако о влиянии потребления лишайников на микробиом рубца северных оле-
ней мало что известно. Нами с применением молекулярно-биологического анализа впервые были 
исследованы сезонные закономерности формирования микробных сообществ рубца северных оле-
ней R. tarandus, обитающих в условиях Российской Арктики. Цель исследования — сравнение 
состава бактериального сообщества рубца северных оленей в летне-осенний и зимне-весенний пе-
риоды с использованием метода NGS-секвенирования. При анализе микробных сообществ оцени-
вали биоразнообразие, таксономическую структуру, а также взаимозависимость этих показателей 
с особенностями питания северного оленя в связи со сменой сезона. Образцы содержимого рубца 
отбирали в летне-осенний и зимне-весенний периоды в 2017-2018 годах у 20 особей ненецкой 
породы (4-8-месячные телята и взрослые животные в возрасте 3-6 лет, n≥= 3 для каждой возраст-
ной группы) в Ненецком автономном округе (АО). Сезонные, но не половозрастные различия ока-
зались основным фактором влияния на бактериальное сообщество рубца северных оленей, что, по 
всей видимости, обусловлено неодинаковым составом пастбищного рациона. В летне-осенний пе-
риод отмечено достоверное повышение показателей -биоразнообразия микробиома рубца по срав-
нению с зимне-весенним по числу OTUs (Operational Taxonomic Units), индексам Chao1 и Шен-
нона. Сопоставление -разнообразия микробиоты рубца северных оленей продемонстрировало 
наличие выраженной кластеризации образцов по сезонам года. Несмотря на то, что в зимний пе-
риод рацион северных оленей был представлен преимущественно лишайниками, которые не явля-
ются типичным кормом для других жвачных (крупного рогатого скот, овец и др.), было интересно 
отметить, что в целом полученный микробиомный профиль соответствовал современным представ-
лениям о микробиоте рубца жвачных животных. Тем не менее в разные сезонные периоды отме-
чены значимые изменения представленности ряда таксонов, наиболее четкие из которых были де-
тектированы для микроорганизмов, ассоциированных с процессами ферментации полисахаридов 
корма. Так, в зимне-весенний сезон выявлено достоверное увеличение обилия микроорганизмов, 
разлагающих полисахариды лишайников, в том числе гемицеллюлозу (Butyrivibrio, Ruminococcus) 
и лихенин (Succiniclasticum, Paraprevotellaceae, Prevotella). В летние-осенний период отмечается 
достоверное увеличение доли целлюлозолитических бактерий Clostridium, Blautia, Clostridiales, 
Christensenellaceae, Mogibacteriaceae, Prevotellaceae.  Кроме того, показано, что в летний период в 
рубце северного оленя развивается группа микроорганизмов, которые относятся к возбудителям 
инфекций (Erysipelotrichaceae, Coriobacteriaceae, Mycoplasmataceae, Rickettsiales). В целом полу-
ченные результаты позволяют сделать вывод о достаточно четкой ассоциации микробиома рубца 
северного оленя с особенностями питания в разные сезоны, определяющей адаптацию животных к 
экологическим условиям. 
 

Ключевые слова: Rangifer tarandus, северный олень, рубец, микробиом, сезонность, NGS-
секвенирование, Российская Арктика.  
 

Важнейшая проблема физиологии северного оленя связана со скуд-
ностью рациона (особенно в период длительного холодного сезона), кото-
рая усугубляется суровостью погодных условий. Дефицит доступных кормов 
определяет одну из причин смертности северных оленей в зимний период 
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(1, 2). Состав кормовой базы северного оленя значительно различается по 
сезонам. В летне-осенний период основу рациона может составлять до 300 
видов растений, включая злаки, осоки, листья ив, карликовых берез. На 
лишайники при этом приходится не более 15 %. В зимне-весенний период 
доля лишайников в рационе северных оленей возрастает до 75 %, а осталь-
ные 25-30 % — это остатки зеленых растений, мхи, веточные корма и раз-
личные примеси (2). Лишайники крайне бедны питательными веществами, 
азотистыми и минеральными соединениями, что приводит к замедлению 
роста и развития молодняка, истощению животных, особенно переболев-
ших в летний период, стельных важенок и быков (3, 4). Кроме того, лишай-
ники продуцируют вторичные метаболиты — органические соединения с 
бактерицидной активностью, в частности усниновую кислоту (5, 6). Неко-
торые исследователи отмечают ее токсичное действие на животных. Так, 
сообщалось о гибели 300 лосей вследствие употребления лишайников при 
отсутствии альтернативного корма (7). Также известно, что усниновая кис-
лота в высокой концентрации токсична для овец (8). Однако установлено, 
что северные олени могут употреблять лишайники без негативных послед-
ствий (9) благодаря способности анаэробных микроорганизмов рубца к де-
токсикации вторичных фенольных метаболитов лишайников (10). При этом 
усниновая кислота и ее метаболиты не обнаруживаются в содержимом 
рубца, моче и экскрементах северного оленя (10). Перечисленные факты 
обусловливают интерес к углубленному изучению физиологических особен-
ностей питания этих жвачных животных, и прежде всего их уникальной 
рубцовой микробиоты, необходимой для эффективного усвоения арктиче-
ской флоры. 

Проведенные ранее зарубежными авторами исследования различных 
представителей жвачных позволили выявить, что состав микробиома рубца 
может зависеть от многих факторов, в числе которых генотип животных 
(11), возраст (12), местообитание (13), сезон года (4, 14), рацион и режим 
кормления (15), состояние здоровья, применение антимикробных соедине-
ний (16), световой режим суток (17), стресс (18) и условия окружающей 
среды (19). Поэтому, без сомнения, изучение адаптационных приспособле-
ний северных оленей должно опираться на оценку условий их местообита-
ния, питания и других факторов. 

Об изменениях состава микробиома рубца северных оленей в зим-
ний период, связанных с увеличением доли потребления лишайников, мало 
что известно. Результаты, полученные M.A. Olsen с соавт. (20) на основе 
классических микробиологических методов, продемонстрировали снижение 
общего количества микроорганизмов в рубце северных оленей Rangifer 
tarandus platyrhynchus в зимний период по сравнению с летним на порядок. 
Аналогичные результаты по снижению в зимний период численности жиз-
неспособных зооспор хитридиомицетов описаны также для других видов 
жвачных (21, 22).  

Результаты молекулярно-генетических исследований микробиома 
желудочно-кишечного тракта вступают в некоторое противоречие с дан-
ными, полученными с помощью культуральных методов. Так, сообщалось 
о значимом изменении представленности некоторых микроорганизмов в 
рубце северного оленя в зависимости от сезона (23). Показано, что в зим-
ний период доля целлюлозолитических бактерий Butyrivibrio fibrisolvens по-
вышалась (22 % летом и 30 % зимой), тогда как амилолитических бактерий 
Streptococcus bovis — снижалась (17 % летом и 4 % зимой). Другие авторы, 
напротив, не выявили значимых изменений в биоте рубца у Rangifer tarandus 
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platyrhynchus архипелага Шпицберген по количеству метаногенов, бактерий 
и простейших в связи со сменой состава растительности естественных паст-
бищ в осенний и весенний период (24). Аналогичные результаты получили 
A. Salgado-Flores с соавт. (25) при оценке различий в микробиоте рубца и 
слепой кишки северных оленей Rangifer tarandus tarandus, обитающих на тер-
ритории Норвегии, при скармливании лишайников и гранулированных кор-
мов. Авторы установили отсутствие значимого влияния рациона на числен-
ность основных групп микроорганизмов (бактерий, грибов, архей), но тем 
не менее показали наличие существенных различия по составу бактериаль-
ного и археотного сообществ как в рубце, так и в слепой кишке. В частно-
сти, в рубце животных, которые получали лишайниковый рацион, отме-
чено достоверное снижение доли некоторых бактерий рода Ruminococcus, 
порядка Bacteroidales, принимающих участие в процессах разложения рас-
тительной клетчатки. 

Мы впервые применили молекулярно-биологический анализ для 
изучения сезонных особенности формирования бактериальных сообществ 
рубца у северных оленей Rangifer tarandus из Российской Арктики. В резуль-
тате проведенного исследования охарактеризована приуроченность измене-
ний микробиоты к структуре кормовой базы и их связь с половозрастными 
различиями. Впервые показано, что сезонные изменения — один из клю-
чевых факторов формирования микробиом рубца у северного оленя, что, 
вероятно, связано с особенностями кормовой базы животных. 

Цель работы — сравнительная оценка состава бактериального сооб-
щества рубца северных оленей регионов Арктической зоны России в летне-
осенний и зимне-весенний периоды с использованием метода NGS-сек-
венирования. 

Методика. Объектом исследования были 20 особей северного оленя 
(Rangifer tarandus) ненецкой породы, в том числе телята (возраст 4-8 мес) и 
взрослые особи (3-6 лет). Образцы содержимого рубца отбирали в летне-
осенний и зимне-весенний период в 2017 и 2018 годах (n≥= 3 для каждой 
возрастной группы животных) в Ненецком автономном округе (АО) 
(п. Нельмин-Нос, тундровая природно-климатическая зона). В те же сроки 
в летне-осенний и зимне-весенний периоды отбирали образцы пастбищной 
растительности, составляющей основу рациона северных оленей. Прово-
дили ботаническое описание образцов растительности по «Определителю 
кормовых растений северного оленя» (26), учитывали соотношение различ-
ных видов растительности в рационе и его питательность (27). 

Для анализа состава бактериального сообщества рубца северных оле-
ней методом NGS-секвенирования (Next generation sequencing) из образцов 
выделяли тотальную ДНК, используя набор Genomic DNA Purification Kit 
(«Fermentas, Inc.», Литва) согласно рекомендациям производителя. Конеч-
ную концентрацию тотальной ДНК в растворе измеряли на флуориметре 
Qubit («Invitrogen, Inc.», США) с наборами Qubit dsDNA BR Assay Kit («In-
vitrogen, Inc.», США) в соответствии с рекомендациями производителя. 

NGS-секвенирование проводили на платформе для секвенирования 
следующего поколения MiSeq («Illumina, Inc.», США) с праймерами для V3-
V4 региона 16S рРНК; прямой праймер — 5´-TCGTCGGCAGCGTCAG-
ATGTGTATAAGAGACAGCCTACGGGNGGCWGCAG-3´; обратный прай-
мер — 5´-GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGACAGGACTA-
CHVGGGTATCTAATCC-3´. 

Для приготовления библиотек использовали реагенты Nextera® XT 
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IndexKit («Illumina, Inc.», США), для очистки ПЦР-продуктов — Agencourt 
AMPure XP («Illumina, Inc.», США), для проведения секвенирования — 
MiSeq® ReagentKit v2 (500 cycle) («Illumina, Inc», США).  

Обработку полученных ридов (фильтрация по качеству Q30, трим-
мирование праймеров) выполняли с помощью биоинформатической плат-
формы Illumina («Illumina, Inc», США). Контроль качества ридов, оценку 
таксономического состава бактерий проводили в программе QIIME2 
v.2019.10 (https://docs.qiime2.org) с использованием базы данных Green-
Genes версии 13.5 (https://greengenes.secondgenome.com). 

 Для сравнения бактериальных сообществ рассчитывали показатели 
- и -разнообразия. Для оценки -разнообразия вычисляли индексы ви-
дового богатства (число OTUs — Operational Taxonomic Units, индекс оби-
лия Chao 1) и индекс разнообразия Шеннона в программном обеспечении 
QIIME2 (28) с использованием параметров по умолчанию. Дополнительно 
определяли число общих и уникальных OTUs для образцов, сгруппирован-
ных по сезонному признаку, с использованием пакета VennDiagram (29) в про-
граммном обеспечении R (https://bioinfogp.cnb.csic.es/tools/venny/index.html). 
-Разнообразие бактериальных сообществ оценивали в программном обес-
печении R с применением алгоритма неметрического многомерного шка-
лирования NMDS (nonmetric multidimensional scaling) (30) с использованием 
метрики расстояния Брея-Ке ̈ртиса из пакета «vegan» (RDocumentation. 
Package ‘vegan’, 2019, https://cran.r-project.org/web/packages/vegan/vegan.pdf).   

 Тепловые карты, характеризующие различия в составе микро-
биома рубца в зимний и летний сезоны, строили с применением пакета 
«pheatmap» Version 1.0.12 для программного обеспечения R (https://cran.r-
project.org/web/packages/pheatmap/pheatmap.pdf). При построении тепло-
вых карт центрировали и масштабировали числовую матрицу по строкам и 
выполняли иерархическую кластеризацию по алгоритму Уорда (Ward’s 
method) на основании матрицы квадрата евклидовых расстояний. 

Результаты NGS-сек-
венирования бактериального 
сообщества рубца северного 
оленя были депонированы в 
NCBI (National Center for Bio-
technology Information) на сер-
висе BioProject в Sequence Re-
ad Archive (SRA) под номером 
PRJNA576999. 

Статистический анализ 
данных осуществляли с при-
менением программного обес-
печения Microsoft Excel 2010. 
Приведены средние значения 
показателей (M) и их стан-
дартные ошибки (±SEM). До-
стоверность различий оцени-
вали при помощи t-критерия 
Стьюдента. 

Результаты. На рисун-
ке 1 показано место в Ненец-
ком АО, где осуществляли от-
бор образцов. Усредненный со-

Рис. 1. Регион отбора образцов содержимого рубца се-
верных оленей Rangifer tarandus ненецкой породы (Не-
нецкий автономный округ, 2017 и 2018 годы). 
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став и питательность летне-осеннего и зимне-весеннего пастбищного раци-
она северных оленей представлены в таблице 1.  

1. Усредненный состав и питательность пастбищного рациона северных оле-
ней (Rangifer tarandus) ненецкой породы по сезонам года (M±SEM, Не-
нецкий АО, 2017-2018 годы) 

Показатель Летне-осенний сезон Зимне-весенний сезон 
П о к а з а т е л и  п и т а т е л ь н о с т и  

Растворимые углеводы (сахара), г/кг 66,86±3,50 40,22±1,82 
Массовая доля сухого вещества, % 82,04±1,46 79,15±3,01 
Сырой жир, г/кг 15,46±0,54 10,62±0,26 
Сырой протеин, г/кг 64,03±3,50 40,69±1,40 
Сырая зола, г/кг 23,95±1,80 30,95±1,12 
Сырая клетчатка, г/кг 160,55±8,60 168,45±7,40 

К о м п о н е н т ы  р а ц и о н а  
Лишайники рода Кладония (Cladonia)  10 75 
Береза обыкновенная (Betula pendula Roth)  20 5 
Ива северная (Sаlix borеalis Fries)  15 – 
Голубика обыкновенная (Vaccinium uliginosum L.)  5 5 
Береза карликовая (Bеtula nаna L.)  20 – 
Смесь многолетних трав  30 15 
П р и м е ч а н и е. Прочерки означают, что эти растения в пробе отсутствовали. 
 

В таблице 2 приведена характеристика образцов содержимого рубца 
северного оленя, изученных методом NGS-секвенирования. 

2. Образцы содержимого рубца северных оленей (Rangifer tarandus) ненецкой 
породы по сезонам года, исследованные методом NGS-секвенирования (Не-
нецкий АО, 2017-2018 годы)  

Номер образца Число прочтений Сезон отбора образцов Возраст Пол 
7SNAM 86227 Летне-весенний Взрослая особь Хор 
12SNAF 84970 Летне-осенний Взрослая особь Важенка 
8SNAM 81850 Летне-осенний Взрослая особь Хор 
16SNCM 77574 Летне-осенний Теленок Хор 
15SNCM 76548 Летне-осенний Теленок Хор 
14SNAF 57229 Летне-осенний Взрослая особь Важенка 
10SNAF 56651 Летне-осенний Взрослая особь Важенка 
13SNCM 54770 Летне-осенний Теленок Хор 
9SNAM 44070 Летне-осенний Взрослая особь Хор 
11SNAF 41268 Летне-осенний Взрослая особь Важенка 
16WNAF 31759 Зимне-весенний Взрослая особь Важенка 
15WNAF 29221 Зимне-весенний Взрослая особь Важенка 
20WNAM 28141 Зимне-весенний Взрослая особь Хор 
18WNCM 26760 Зимне-весенний Теленок Хор 
19WNCM 26538 Зимне-весенний Теленок Хор 
22WNAM 25629 Зимне-весенний Взрослая особь Хор 
14WNAF 24944 Зимне-весенний Взрослая особь Важенка 
17WNCM 20437 Зимне-весенний Теленок Хор 
13WNAF 17683 Зимне-весенний Взрослая особь Важенка 
21WNAM 14443 Зимне-весенний Взрослая особь Хор 

 

Северные олени — единственные животные, которые могут эффек-
тивно использовать скудные растительные ресурсы обширных пространств 
тундры, лесотундры, северной тайги (31). Одна из особенностей рациона 
этих животных — высокая доля лишайников. Скудность северного рациона 
заставляет северных оленей даже в летний период активно поедать различ-
ные виды лишайников (1, 2), содержащие большое количество их токсич-
ных метаболитов, например усниновой кислоты (9). При этом в зимний 
период доля лишайников в рационе северного оленя может достигать 75 % 
(2). Лишайники, состоящие из грибов и водорослей, химически и струк-
турно очень отличаются от сосудистых растений. У растений клеточные 
стенки состоят в основном из целлюлозы (34-68 %), гемицеллюлозы (34-
60 %) и лигнина (5-17 %) (32), тогда как у лишайников — преимущественно 
из гемицеллюлозы и лихенина (3). 
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Известно, что в рубце жвачных бактерии составляют наиболее 
крупную фракцию, которая разнообразна по таксономическому составу и 
спектру продуцируемых ферментов, необходимых для усвоения раститель-
ных полисахаридов (33-35). В связи с этим в представленном исследова-
нии нами впервые было изучено изменение структуры бактериального со-
общества рубца северных оленей в разные сезонные периоды. Для иссле-
дований был выбран метод высокопроизводительного секвенирования 
(NGS-секвенирование), применение которого ранее позволило ряду авто-
ров (11, 36) существенно расширить информацию о составе рубцового мик-
робиома жвачных, в том числе северного оленя, по сравнению с классиче-
скими культуральными методами. 

В результате NGS-секвенирования ДНК образцов мы получили биб-
лиотеку ридов, включающую 906712 последовательностей. Среднее число 
проанализированных последовательностей (ридов) в одном образце — 
45336, минимальное — 14443, максимальное — 86227. Секвенированные по-
следовательности были de novo кластеризованы в операционные таксоно-
мические единицы ОТЕ (OTUs) с порогом идентичности 97 %.  

3. Характеристика -биоразнообразия бактериального сообщества рубца у се-
верных оленей (Rangifer tarandus) ненецкой породы по результатам NGS-се-
квенирования (M±SEM, Ненецкий автономный округ, 2017-2018 годы) 

Параметр Величина показателя по группам сравнения p-value* 
Ф а к т о р  с е з о н н ы х  р а з л и ч и й  

Группа сравнения Зимне-весенний период Летне-осенний период  
Индекс Шеннона 7,68±0,09 8,26±0,06 0,0000523 
OTUs 423,90±25,03 535,00±24,14 0,0075542 
Индекс Chao1 435,71±25,87 548,82±25,09 0,0084612 

Ф а к т о р  в о з р а с т н ы х  р а з л и ч и й  
Группа сравнения Телята Взрослые особи   
Индекс Шеннона 8,03±0,10 7,95±0,11 0,7685305 
OTUs 497,67±7,87 471,64±30,19 0,5885066 
Индекс Chao1 511,16±8,07 484,17±31,08 0,5963144 

Ф а к т о р  п о л о в ы х  р а з л и ч и й  
Группа сравнения Хоры Важенки   
Индекс Шеннона 8,01±0,10 7,93±0,15 0,4976555 
OTUs 482,33±24,90 475,13±39,74 0,8484414 
Индекс Chao1 495,60±25,85 487,26±40,60 0,8311257 
П р и м е ч а н и е. Описание групп см. в разделе «Методика».  
* Значение t-критерия Стьюдента, характеризующие достоверность различий между парой групп сравнения. 

 

В таблице 3 представлены значения параметров -биоразнообразия 
(OTUs, индексы Chao1 и Шеннона). Видно, что статистически значимые 
различия параметров -биоразнообразия бактериального сообщества в 
рубце северного оленя наблюдались между группами образцов, отобран-
ных в разные сезоны. Так, коэффициенты биоразнообразия для образцов, 
собранных в летне-весенний период, были достоверно выше по сравнению 
с таковыми для образцов в зимне-весенний период по индексам Chao1 
(р = 0,0084612), Шеннона (р = 0,0000523) и числу OTUs (р = 0,0075542). До-
стоверных различий по коэффициентам -биоразнообразия бактериального 
сообщества рубца в связи с половозрастными особенностями у северного 
оленя мы не выявили.  

Полученные результаты оценки параметров биоразнообразия свиде-
тельствуют не только о достоверном расширении качественного состава ви-
дов (OTUs) в летне-осенний период, но и о росте их относительной чис-
ленности (или выравненности), что отражается индексом Шеннона, кото-
рый учитывает видовое богатство и равномерность распределения OTUs 
(28). Увеличение значения индекса Chao1, который, помимо видового бо-
гатства, придает больший вес редким видам, также указывает на повышение 
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биоразнообразия микробного сообщества рубца у северных оленей в летне-
осенний период по сравнению с зимне-весенним. 

Поскольку, судя по показате-
лям -разнообразия, сезонный фак-
тор оказал наибольшее влияние на 
микробное сообщество рубца север-
ного оленя, для визуализации разли-
чий мы рассчитали число общих и 
уникальных OTUs с использованием 
статистического пакета VennDiagram 
(рис. 2). Результаты выполненного 
анализа показали, что для каждого 
сезона был характерен свой уни-
кальный набор OTUs. Общее число 
уникальных OTUs, которые встреча-
лись в микробиоме рубца хотя бы 
один раз, равнялось 1280. При этом 
в летний период выявили 1713 уни-

кальных OTUs, в то время как в зимний период их число составило 1573.  
Изменения -разнообра-

зия, происходящие в структуре 
микробиома рубца под влиянием 
смены сезонов, визуализировали 
методом NMDS (алгоритм немет-
рического многомерного шкали-
рования), результаты которого 
представлены в виде двухмерного 
графика на рисунке 3.  Сопостав-
ление β-разнообразия состава мик-
робиоты рубца северных оленей 
из разных подгрупп продемон-
стрировало наличие выраженной 
совместной кластеризации образ-
цов по сезонам года. При этом 
наблюдалось значительное сме-
щение по первой оси nMDS1 для 
образцов из летне-осенней и зим-
не-весенней подгрупп, чем под-

тверждается уникальность состава микробиома северного оленя в разные 
сезоны года. 

Полученные результаты согласуются с данными исследований, где 
сообщалось о присутствии специфических микробных таксонов в пищева-
рительном тракте, которые могут варьироваться у животных одного вида 
или генотипа (37). Такие внутри- и межвидовые вариации в составе микро-
биоты могут служить индикаторами экологических процессов, которые 
формируют связанное с хозяином микробное сообщество. С учетом этого 
факт изменений показателей биоразнообразия в микробиоте рубца у иссле-
дованных нами особей подтверждает существующее мнение о том, что мик-
робное сообщество может отражать физиологическое состояние животных. 
На наш взгляд, детектированные нами изменения рубцовой микробиоты у 
северных оленей логичны, поскольку питание — один из наиболее значи-
мых факторов, влияющих на состав микробиома рубца жвачных (11, 33). 

 

Рис. 2. Сравнительный анализ -разнообразия 
микробиома рубца у северных оленей (Rangifer 
tarandus) ненецкой породы в летне-осенний и 
зимне-весенний периоды с применением метода 
Venn graph analysis (Ненецкий АО, 2017-2018 
годы). 

 

Рис. 3. Сравнительный анализ -разнообразия мик-
робиома рубца у северных оленей (Rangifer tarandus) 
ненецкой породы в летне-осенний и зимне-весенний 
периоды с применением метода NMDS (алгоритм 
неметрического многомерного шкалирования) (Не-
нецкий АО, 2017-2018 годы). 
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На рисунке 4 в виде гистограммы показан состав бактериального 
сообщества рубца исследованных нами особей северных оленей на уровне 
филумов. В целом состав микробиома рубца был представлен 20 филумами 
бактерий.  

 

 
Рис. 4. Соотношение бактериальных филумов в микробиоме рубца у северных оленей (Rangifer 
tarandus) ненецкой породы в летне-осенний и зимне-весенний периоды: SCM, SAM, SAF — об-
разцы летне-осеннего сезона от хоров-телят и взрослых особей — хоров и важенок; WCM, 
WAM, WAF — образцы зимне-весеннего сезона от хоров-телят и взрослых особей — хоров и 
важенок (Ненецкий АО, 2017-2018 годы). 
 

На уровне филумов в сообществе доминировали представители 
Firmicutes (29,98-52,67 %) и Bacteroidetes (33,55-51,87 %), общая доля которых 
между сезонами достоверно не различалась. В меньшей степени в сообще-
стве рубца оказались представлены бактерии филумов Proteobacteria (0,20-
1,64 %), Verrucomicrobia (1,67-5,21 %), TM7 (0,69-4,67 %), Spirochaetes (1,20-
6,88 %), Actinobacteria (0,40-3,50 %), Planctomycetes (0,27-3,50 %) и SR1 (0,14-
6,09%). Доля бактерий из остальных филумов (Cyanobacteria, Nitrospirae, 
Chloroflexi, Synergistetes, Fibrobacteres, Fusobacteria, Elusimicrobia, Tenericutes, 
OD1, Synergistetes и 2 неидентифицируемых филума) составила менее 1 % от 
всего бактериального сообщества. 

На уровне семейства в большинстве образцов преобладали Rum-
inococcaceae (5,87-16,17 %), Prevotellaceae (12,02-29,16 %). Другие доминиру-
ющие таксоны с высокой относительной численностью включали неклас-
сифицированные бактерии порядка Bacteroidales (9,76-16,00 %) и семейства 
Clostridiales (4,31-15,83 %), Lachnospiraceae (4,17-14,29 %), Veillonellaceae 
(1,67-14,88%).  

На уровне рода доминирующее положение в рубце северного 
оленя занимали представители Prevotella (8,83-27,04 %), Succiniclasticum 
(0,27-12,22 %), неидентифицированные бактерии родов из семейств 
Veillonellaceae (0,21-2,71 %), Lachnospiraceae (2,12-8,14 %), Ruminococcaceae 
(5,02-14,14 %) и из порядков Clostridiales (2,42-7,71 %) и Bacteroidales (9,64-
17,00 %). 

Интересно отметить у некоторых особей присутствие в минорных 
долях микроорганизмов, которые традиционно относятся к возбудителям 



 

705 

различных заболеваний млекопитающих, в том числе членов семейств Fuso-
bacteriaceae и Mycoplasmataceae. 

Несмотря на то, что в зимний период рацион северных оленей был 
представлен преимущественно лишайниками, которые не являются типич-
ным кормом для других жвачных (крупный рогатый скот, овцы и др.), 
важно отметить, что в целом полученные профили состава микробиома 
соответствовали современным представлениям о микробиоте рубца жвач-
ных животных. Полученные нами данные служат прямым подтверждением 
результатов G. Henderson с соавт. (11), которые при изучении микробиомов 
рубца различных жвачных 32 видов и подвидов показали наличие у них 
корового сообщества, которое оставалось стабильным у всех изученных 
видов и подвидов. В составе корового сообщества рубца жвачных эти ав-
торы отметили среди представителей филумов Firmicutes и Bacteroidetes бак-
терии родов Prevotella, Butyrivibrio и Ruminococcus. По их данными, число 
других микроорганизмов (например, бактерий семейств Lachnospiraceae, 
Ruminococcaceae, Bacteroidales и Clostridiales) менялось в зависимости от 
питания и окружающей среды, определяя тем самым уникальность каж-
дого вида жвачных. При этом различия между группами животных, опре-
деляющие своего рода адаптацию к экологическим условиям, проявля-
лись на уровне минорных таксонов.  

Стоит отметить важную физиологическую роль микроорганизмов 
филумов Firmicutes и Bacteroidetes в жизнедеятельности жвачных. Многие 
микроорганизмы, входящие в состав указанных таксонов (например, пред-
ставители семейств Lachnospiraceae, Ruminococcaceae, Clostridiaceae, Bacter-
oidaceae и др.), — это активные продуценты ферментов (целлюлаз, геми-
целлюлаз, ксиланаз, гликозидгидролаз и т.д.), которые организм хозяина 
не способен вырабатывать самостоятельно. Микробные ферменты позво-
ляют организму жвачных усваивать широкий спектр растительных поли-
сахаридов, обеспечивая организм животных летучими жирными кислотами 
(ЛЖК), такими как ацетат, пропионат, бутират, и другими питательными 
соединениями (33, 34). 

Сообщалось, что пропорция филумов Firmicutes и Bacteroidetes в 
рубце жвачных зависит от места обитания и типа питания (13). Так, многие 
бактерии филума Firmicutes (родов Ruminococcus, Clostridium, Butirivibrio и др.) 
активно продуцируют целлюлозолитические ферменты, что позволяет им 
расщеплять растительную клетчатку, тогда как представители Bacteroidetes 
синтезируют преимущественно амилолитические ферменты и способствуют 
усвоению легко сбраживаемых углеводов (34). Пояэтому изменение пред-
ставленности микроорганизмов перечисленных групп может также приво-
дить к изменению спектра продуцируемых ими метаболитов, оказывая тем 
самым влияние на организм хозяина. 

В нашем исследовании установлено, что смена сезонов вызывала 
значимые различия в численность микроорганизмов филумов Firmicutes и 
Bacteroidetes, а также ряда представителей других таксонов. На рисунках 5 и 
6 представлены тепловые карты, отражающие представленность микроор-
ганизмов, содержание которых в рубце северного оленя достоверно разли-
чалось в зимне-весенний и летне-осенний периоды.   

Анализ данных, представленных на рисунке 5, показывает, что в 
летне-осенний период по сравнению с зимне-весенним доля представите-
лей филумов SR1 (0,33±0,11 % против 3,09±0,52 %, r = 0,00004, р < 0,05) и 
Planctomycetes (0,01±0,006 % против 0,24±0,15 %, r = 0,02, р < 0,05) была до-
стоверно меньше. 

 



706 

 

Рис. 5. Тепловая карта, отражающая различия в представленности филумов бактерий в образцах 
содержимого рубца у северных оленей (Rangifer tarandus) ненецкой породы в летне-осенний и 
зимне-весенний периоды: S — летний, W — зимний, A — взрослая особь, С — молодняк, M — 
хор, F — важенка; k — царство, p — филум (Ненецкий АО, 2017-2018 годы). 

 

 

Рис. 6. Тепловая карта, отражающая различия в представленности родов бактерий в образцах 
содержимого рубца у северняых оленей (Rangifer tarandus) ненецкой породы в летне-осенний и 
зимне-весенний периоды: S — летний, W — зимний, A — взрослая особь, С — молодняк, M — 
хор, F — важенка; g — род, f — семейство, o — порядок, k — царство, р — филум (Ненецкий 
АО, 2017-2018 годы). 

 

В зимне-весенний период отмечали достоверное снижение пред-
ставленности ряда филумов, в том числе Actinobacteria (0,26±0,08 % против 
0,03±0,01 %, r = 0,004), Chloroflexi (0,95±0,15 % против 0,43±0,06 %, r = 0,004), 
Tenericutes (3,10±0,08 % против 0,05±0,02 %, r = 0,006), Verrucomicrobia 
(0,27±0,06 % против 0,09±0,03 %, r = 0,01), неидентифицируемой филы 
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(1,96±0,32 % против 1,01±0,24 %, r = 0,02); для всех r р < 0,05. Как законо-
мерность, необходимо отметить снижение доли бактерии филумов Actino-
bacteria, Verrucomicrobia и Chloroflexi в рубце в зимний период (по мнению 
ряда исследователей, эти микроорганизмы ассоциированы с почвенными и 
растительными экосистемами) (38). 

Кроме того, по результатам нашего исследования, общая доля доми-
нирующих в рубце северного оленя бактерий филумов Firmicutes и Bac-
teroidetes в целом не показала достоверных различий в связи со сменой се-
зона. Однако, как видно из рисунка 6, на более низком таксономическом 
уровне численность некоторых представителей указанных таксонов в зим-
ний период достоверное вовзрастала. Интересно, что достоверные различия 
были выявлены прежде всего для микроорганизмов, ассоциированных с 
процессами ферментации растительных полисахаридов. Так, в зимний пе-
риод в рубце северного оленя происходило значимое увеличение количества 
бактерий родов Succiniclasticum (от 1,59±0,26 % в летне-осенний период до 
9,55±0,68 % в зимне-весенний, r = 0,000000001), Paraprevotellaceae (от 
1,08±0,14 % до 2,41±0,20 %, r = 0,00002), Coprococcus (от 0,08±0,03% до 
1,18±0,21 %, r = 0,00004), Butyrivibrio (от 0,77±0,10 % до 3,58±0,55 %, 
r = 0,00007), Prevotella (от 14,13±1,13 % до 20,10±0,91 %, r = 0,0005) и  
Ruminococcus (от 0,28±0,01 % до 0,97±0,253 %, r = 0,01); для всех r р < 0,05. 

Напротив, доля целого набора других микроорганизмов из филумов 
Firmicutes и Bacteroides в зимний период существенно снижалась, Такие за-
кономерности наблюдались в отношении представителей родов Clostridium 
(от 0,98±0,13 % до 0,41±0,07 %, r = 0,001), Blautia (от 1,20±0,15 % до 
0,18±0,04 %, r = 0,000006), неидентифицируемых родов из порядка Clostrid-
iales (от 5,71±0,43 % до 2,81±0,21 %, r = 0,000006), из семейств Christensen-
ellaceae (от 2,39±0,213 % до 1,11±0,17 %, r = 0,00001), Mogibacteriaceae (от 
2,23±0,41 % до 0,89±0,19 %, r = 0,007) и Prevotellaceae (от 3,29±0,50 % до 
1,99±0,17 %, r = 0,02); для всех r р < 0,05.  

Полученные нами данные подтверждают мнение G. Henderson с со-
авт. (11) о том, что различия в микробиоме рубца жвачных, определяющие 
своего рода адаптацию к экологическим условиям проявляются на уровне 
минорных таксонов.  

Анализируя результаты нашего исследования, можно сделать вывод 
о достаточно четкой ассоциации микробиома рубца северного оленя с осо-
бенностями питания в разные сезоны. Учитывая, что лишайники состоят в 
основном из структурных углеводов (3, 32), таких как гемицеллюлоза, пред-
ставляется закономерным преобладание в рубце в зимне-весенний период 
бактерий родов Butyrivibrio и Ruminococcus, гидролизующих указанный по-
лисахарид. Известно, что роль в рубцовом микробиоме других бактерий — 
представителей родов Prevotella и Paraprevotella из филума Bacteroidetes свя-
зана с деградацией крахмалистых полисахаридов посредством синтеза ами-
лаз (39). Рост их представленности в зимний период может быть закономе-
рен в связи с высоким содержанием в рационе северного оленя крахмала 
лишайников — лихенина. Также интересен обнаруженный факт роста пред-
ставленности превотелл в рубце китайского пятнистого оленя, рацион ко-
торого включал большое количество листьев дуба, содержащих значитель-
ное количество вторичных метаболитов растений с антимикробным дей-
ствием (40).  

Необходимо отметить, что численность другого представителя пре-
вотелл (неидентифицируемого рода из семейства Prevotellaceae) в рубце се-
верного оленя была, напротив, выше в летне-осенний период (см. рис. 6). 
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Это может объясняться высокой вариабельностью генома микроорганизмов 
указанного семейства, вследствие чего бактерии разных родов и видов пре-
вотелл проявляют способность синтезировать широкий спектр ферментов, 
гидролизующих растительные полисахариды. Таким образом, повышение 
представленности бактерий выявленного нами представителя превотелл в 
летне-осенний период возможно благодаря его способности к образованию 
целлюлаз, расщепляющих растительную клетчатку, доля которой летом в 
составе рациона северного оленя возрастает.  

Представители родов Clostridium и Blautia также относятся к целлю-
лозоразлагающим бактериям рубца жвачных, что объясняет достоверное 
увеличение их присутствия у северного оленя в летне-осенний период и 
свидетельствует о повышении потенциала микробного сообщества в отно-
шении ферментации растительных полисахаридов. Кроме того, ранее сооб-
щалось о значительном антимикробном действии усниновой кислоты ли-
шайников ряд штаммов клостридий (5). Отметим, что полученные ранее 
результаты T.H. Aagnes с соавт. (3) вступают в некоторое противоречие с 
нашими данными, поскольку эти авторы сообщали об увеличение представ-
ленности клостридий в зимний период, что, очевидно, также может объяс-
няться видовыми метаболическими особенностями различных видов из 
рода Clostridium. 

В исследовании F. Li с соавт. (41) при анализе микробиома рубца у 
709 особей крупного рогатого скота отмечено, что присутствие комплекса 
бактерий (в том числе неидентифицируемых бактерий порядка Clostridiales, 
семейств Christensenellaceae, Mogibacteriaceae) прямо и положительно корре-
лирует с количеством ацетата, а бактерий рода Succiniclasticum — с количе-
ством пропионата. Продемонстрированные авторами данные свидетель-
ствуют о наличии определенных метаболических взаимосвязей между ука-
занными микроорганизмами. Так, известно, что образование ацетата в 
рубце жвачных связано с процессами расщепления растительной клетчатки, 
тогда как пропионата — с метаболизмом крахмала (34). Таким образом, по-
лученные нами результаты объясняют повышение обилия бактерий, синте-
зирующих ацетат, в летний период, когда основу питания северного оленя 
составляют растения, а продуцирующих пропионат — в зимний период, ко-
гда животные преимущественно поедают лишайники. 

Помимо этого, в зимне-весенний период нами выявлено некоторое 
снижение представленности микроорганизмов, относящихся к филе Cyano-
bacteria (от 0,07±0,02 % до 0 %, r = 0,00004, р < 0,05). По результатам нашего 
исследования, как уже отмечалось, представленность цианобактерий в 
рубце особей северного оленя, обитающих на территории Ненецкого АО, 
как в летне-осенний, так и в зимне-весенний период, в целом оказалась 
минорной. Тем не менее, в других работах (26, 42) упоминалось о наличии 
в сообществе рубца северных оленей достаточно высокого числа цианобак-
терий, что представляется вполне логичным, поскольку цианобактерии от-
носятся к симбионтам лишайников, составляющих до 10-15 % летнего паст-
бищного рациона северных оленей и до 75% — зимнего (43).  

Интересные закономерности были отмечены нами для целого спек-
тра условно-патогенных микроорганизмов, Полученные результаты пока-
зали, что в летне-осенний период в рубце северного оленя получают разви-
тие многие микроорганизмы, которые относятся к возбудителям инфекций. 
При этом в зимне-весенний период представленность таких микроорганиз-
мов достоверно снижается: для Erysipelotrichaceae — с 1,12±0,17 % в летне-
осенний период до 0,50±0,06 % в зимне-весенний (r = 0,003), для Coriobac-
teriaceae — с 0,26±0,08 % до 0,02±0,01 % (r = 0,005), Mycoplasmataceae — с 
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0,22±0,06 % до 0,04±0,02 % (r = 0,02) и Rickettsiales — с 0,39±0,11 % до 
0,10±0,02 % (r = 0,017); для всех r р < 0,05. 

Полученные нами результаты в некоторой степени подтверждаются 
исследованием (44), в котором было обнаружено, что бактерии семейства 
Coriobacteriaceae — одни из наиболее чувствительных индикаторов, реаги-
рующих на изменения в рубцовом микробиоме жвачных. Отметим, что вы-
явленное нами достоверное увеличение представленности в рубце мико-
плазм семейства Mycoplasmataceae, в состав которого входит большое число 
патогенных бактерий, в летний период соответствует имеющимся сведениям 
о большей заболеваемости северных оленей именно в летний сезон (45).   

Ранее были выявлены интересные закономерности положитель-
ной корреляции между обилием грамположительных бактерий семейства 
Erysiopelotrichaceae и особенностями кормления крупного рогатого скота 
(46). Подобно видам рода Lactobacillus, большинство представителей этого 
семейства ферментируют широкий спектр сахаров с образованием в основ-
ном молочной кислоты, что в результате повышает кислотность в рубце. 
Известно, что увеличение количества молочной кислоты в рубце жвачных 
приводит к нарушению переваривания клетчатки вследствие повышения 
рН среды и развитию лактатного ацидоза. Исследования J.E. Nocek с соавт. 
(47) показали, что повышение содержания молочной кислоты в рубце круп-
ного рогатого скота может приводить к инфицированию фузобактериями 
вида Fusobacterium necrophorum и развитию некробактериозов в результате 
проникновения патогена через повреждения рубцового эпителия в кровь. 
Учитывая, что некробактериоз в стадах оленей носит сезонный (летний) 
характер, повышение численности представителей семейства Erysipelothri-
haceae, которое мы выявили в указанный период года, представляется зако-
номерным и интересным. 

Таким образом, исследования северного оленя (Rangifer tarandus) не-
нецкой породы, проведенные нами в Российской Арктике, показали досто-
верное увеличение -биоразнообразия в летне-осенний период по сравне-
нию с зимне-весенним, в том числе по числу OTUs (р = 0,0075542), ин-
дексам Chao1 (р = 0,0084612) и Шеннона (р = 0,0000523). Статистически 
значимых различий по коэффициентам биоразнообразия бактериального 
сообщества рубца в связи с половозрастными особенностями у северного 
оленя мы не обнаружили. Независимо от сезона в содержимом рубца доми-
нирующими были представители филумов Firmicutes и Bacteroidetes, менее 
представленными оказались бактерии филумов Proteobacteria, Actinobacteria, 
Verrucomicrobia, TM7, Spirochaete, Planctomycetes и SR1, доля других детекти-
рованных таксонов была минорна. Выявлен ряд значимых изменений в со-
ставе определенных таксономических групп бактерий в разные сезоны года. 
Так, в зимние-весенний период в рубце отмечается увеличение численности 
бактерий, участвующих в разложении полисахаридов лишайников, в том 
числе гемицеллюлозы (Butyrivibrio, r = 0,00007; Ruminococcus, r = 0,01), и 
лихенина (Succiniclasticum, r = 0,000000001; Paraprevotellaceae, r = 0,00002; 
Prevotella, r = 0,0005). В летние-осенний период повышается обилие микро-
организмов, ассоциированных с разложением растительной клетчатки, в 
том числе представителей родов Clostridium (r = 0,001), Blautia (r = 0,000006), 
неидентифицируемых родов из порядка Clostridiales (r = 0,000006), из се-
мейств Christensenellaceae (r = 0,00001), Mogibacteriaceae (r = 0,007) и Prevotel-
laceae (r = 0,02). Также обнаружено, что в летний период в рубце северного 
оленя развивается группа микроорганизмов, которые относятся к возбуди-
телям инфекционных процессов, включая бактерии семейств Erysipelotricha-
ceae (r = 0,003), Coriobacteriaceae (r = 0,005), Mycoplasmataceae (r = 0,02), 
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Rickettsiales (r = 0,017). Для всех значений r р < 0,05. 
Итак, полученные нами микробиомные профили северного оленя в 

целом соответствовали современным представлениям о микробиоте рубца 
жвачных животных. В летне-осенний период отмечено достоверное повы-
шение показателей -биоразнообразия микробиома рубца по сравнению с 
зимне-весенним. Сопоставление -разнообразия микробиоты рубца север-
ных оленей продемонстрировало наличие выраженной кластеризации об-
разцов по сезонам года. В зимне-весенний сезон выявлено достоверное 
увеличение обилия микроорганизмов, разлагающих полисахариды лишай-
ников, в том числе гемицеллюлозу (Butyrivibrio, Ruminococcus) и лихенин 
(Succiniclasticum, Paraprevotellaceae, Prevotella). В летние-осенний период от-
мечается достоверное увеличение доли целлюлозолитических бактерий Clos-
tridium, Blautia, Clostridiales, Christensenellaceae, Mogibacteriaceae, Prevotellaceae.  
Кроме того, показано, что в летний период в рубце северного оленя развива-
ется группа микроорганизмов, которые относятся к возбудителям инфекций 
(Erysipelotrichaceae, Coriobacteriaceae, Mycoplasmataceae, Rickettsiales). В це-
лом, анализируя результаты исследования, можно сделать вывод о доста-
точно четкой ассоциации микробиома рубца северного оленя с особенно-
стями питания в различные сезонные периоды. При этом различия в мик-
робиоме рубца жвачных, определяющие адаптацию к экологическим усло-
виям, проявляются на уровне минорных таксонов. Полученные данные мо-
гут быть использованы при разработке средств адаптации северных оленей 
к экологическим условиям территории, а также средств профилактики и 
лечения заболеваний, так или иначе связанных с сезонными изменениями 
микробиома рубца. 
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A b s t r a c t  
 

Reindeer (Rangifer tarandus) is a large Holarctic herbivore animal, the habitat of which, 
including its existence at low temperatures and poor diets, has led to the evolutionary development of 
their unique rumen microbiota, which is necessary for the efficient assimilation of the Arctic flora. In 
winter, lichens rich in secondary metabolites which can influence the representatives of the microbial 
consortium of the digestive tract, make up a large proportion of reindeer fodder plants. The toxic 
effects of certain lichen metabolites (e.g., usnic acid) on a number of microorganisms (Clostridiales, 
Enterococcus, Staphylococcus aureus, Escherichia coli, etc.) as well as ruminants (elk) were previously 
reported. However, little is known about the effect of lichen consumption on the reindeer rumen 
microbiome. Using molecular analysis, we were the first to study the seasonal patterns of the formation 
of the microbial communities of the rumen of the reindeer Rangifer tarandus, living in the Russian 
Arctic. The purpose of the study was to compare the composition of the bacterial community of the 
reindeer rumen in the summer-autumn and winter-spring periods using the method of NGS-sequenc-
ing. In the analysis of microbial communities, biodiversity, taxonomic structure, and the relationship 
of these indicators with the characteristics of reindeer nutrition in connection with seasonal changes 
were evaluated. Samples of the rumen content were collected in the summer-autumn and winter-spring 
periods in 2017-2018 from 20 Nenets reindeer (calves 4-8 months old and adult animals 3-6 years old, 
n≥= 3 per each age group) in the Nenets Autonomous District (AD). Seasonal differences, in contrast 
to gender and age, turned out to be the main factor influencing the reindeer rumen bacterial commu-
nity, which, most likely, is due to differences in the composition of the pasture diet. In the summer-
autumn period, a significant increase in the -biodiversity of the rumen microbiome was noted com-
pared to the winter-spring time for the number of OTUs, Chao1 and Shannon indices. A comparison 
of the -diversity of the reindeer rumen microbiota composition has demonstrated the presence of 
pronounced cluster formation for samples collected in different seasons of the year. Despite the fact 
that in the winter period the diet of reindeer was mainly represented by lichens which are not typical 
food for other ruminants (such as cattle, sheep, etc.), it was interesting to note that, on the whole, the 
obtained microbiome profiles correspond to modern ideas about the ruminant rumen microbiota. Nev-
ertheless, during different seasonal periods, significant changes in the representation of a number of 
taxa were noted, the clearest of which were detected for microorganisms associated with feed polysac-
charide fermentation. So, in the winter-spring season, a significant increase in microorganisms that 
decompose polysaccharides of lichens, including hemicellulose (Butyrivibrio, Ruminococcus), and li-
chenin (Succiniclasticum, Paraprevotellaceae, and Prevotella). In the summer-autumn period, a signif-
icant increase in the proportion of cellulolytic bacteria (Clostridium, Blautia, Clostridiales, Christensen-
ellaceae Mogibacteriaceae, and Prevotellaceae) is noted. In addition, it has been shown that in the 
summer period a whole spectrum of microorganisms that belong to bacterial pathogens, including 
Erysipelotrichaceae, Coriobacteriaceae, Mycoplasmataceae, and Rickettsiales, proliferate in the reindeer 
rumen. On the whole, the results obtained allow us to conclude that the reindeer rumen microbiome 
is quite clearly associated with nutritional characteristics during various seasonal periods, which deter-
mine adaptation to environmental conditions.  
 

Keywords: Rangifer tarandus, reindeer, rumen, microbiome, seasonal changes, NGS, Russian 
Arctic. 
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