
 

1177 

СЕЛЬСКОХОЗЯЙСТВЕННАЯ БИОЛОГИЯ, 2019, том 54, ¹ 6, с. 1177-1187 
 
 
УДК 636.294:636.086.2/.3:579 doi: 10.15389/agrobiology.2019.6.1177rus 
 

МЕСТО ОБИТАНИЯ КАК ОПРЕДЕЛЯЮЩИЙ ФАКТОР  
ФОРМИРОВАНИЯ МИКРОБИОМА РУБЦА У СЕВЕРНЫХ ОЛЕНЕЙ  

В АРКТИЧЕСКОЙ РОССИИ*  
 

Л.А. ИЛЬИНА1, К.А. ЛАЙШЕВ2, Е.А. ЙЫЛДЫРЫМ1, В.А. ФИЛИППОВА1,  
Т.П. ДУНЯШЕВ1, А.В. ДУБРОВИН1, Д.В. СОБОЛЕВ1, Н.И. НОВИКОВА1,  

Г.Ю. ЛАПТЕВ1, А.А. ЮЖАКОВ2, Т.М. РОМАНЕНКО3, Ю.П. ВЫЛКО3 
 

Северный олень (Rangifer tarandus) географически изолирован от других подвидов 
жвачных семейства Cervidae, что предполагает формирование специфических микробных сооб-
ществ рубца у этого вида. Известно, что приуроченность к определенным экологическим услови-
ям может оказывать значимое влияние на состав микробиоты рубца жвачных. В настоящей ра-
боте с применением молекулярно-биологического анализа впервые показано, что одним из клю-
чевых факторов, влияющих на состав микробиома рубца у северного оленя, служит место обита-
ния. Цель работы состояла в оценке региональных и половозрастных особенностей микробиома 
рубца северных оленей из различных природно-климатических зон Российской Федерации с ис-
пользованием T-RFLP-анализа (terminal restriction fragment length polymorphism) и количествен-
ной ПЦР. Объектом исследования были 58 особей северных оленей ненецкой породы — телята 
(4-8 мес) и взрослые особи. Содержимое рубца северных оленей отбирали в летне-осенний пери-
од 2017 года (n  3 из каждой возрастной группы) в Ямало-Ненецком автономном округе (АО) 
(п.г.т. Харп, лесотундровая природно-климатическая зона), Ненецком АО (п. Нельмин-Нос, тун-
дровая природно-климатическая зона) и Мурманской области (ст. Лопарская, тундровая природ-
но-климатическая зона). Также для анализа были отобраны образцы пастбищной растительно-
сти, составлявшие основу рациона северных оленей в каждом регионе. Общее количество бакте-
рий, архей и грибов класса Neocallimastigales в содержимом рубца анализировали методом количе-
ственной ПЦР, состав бактериального сообщества — методом Т-RFLP. Основным детерминантом 
всех компонент микробного сообщества рубца северных оленей оказались региональные условия 
обитания, что, по всей видимости, обусловлено различиями в составе пастбищного рациона и 
эпизоотической ситуацией в стаде. Наименьшее сходство с другими регионами по составу содер-
жимого рубца было выявлено у образцов из Мурманской области. Половозрастные различия 
животных оказались менее значимыми, однако вносили определенный вклад в соотношение мик-
роорганизмов в рубце. Выявленные изменения микробиоты были неодинаковы у особей из разных 
регионов. Так, у северных оленей старше 2 лет из Мурманской области и Ямало-Ненецкого АО 
наблюдалось достоверное увеличение численности бактерий (p < 0,05), в отличие от особей из 
Ненецкого АО. Вне зависимости от региона отбора образцов доминирующими в содержимом 
рубца были представители филума Firmicutes, в меньшей степени детектированы бактерии филу-
мов Bacteroidetes, Proteobacteria, Actinobacteria, доля других выявленных таксонов (Tenericutes, 
Fusobacteria, Cyanobacteria) в сообществе была минорной. В целом, отмечены значимые измене-
ния представленности ряда таксонов в связи с показателями питательности пастбищного рациона 
северных оленей. Помимо рубцовых микроорганизмов, традиционно связанных с деградацией 
целлюлозы, статистически значимую связь установили между содержанием клетчатки в пастбищ-
ных кормах и численностью членов семейств Veillonellaceae (r = 0,75), Nostocaceae (r = 0,52), 
Rivulariaceae (r = 0,88). Значимой взаимосвязи количества условно-патогенных микроорганиз-
мов из филумов Fusobacteria, Tenericutes (семейство Mycoplasmataceae) и Proteobacteria (семей-
ства Enterobacteriaceae, Campylobacteraceae) с показателями питательности кормов и представ-
ленностью других групп микроорганизмов мы не отмечали. Для углубленного изучения выявлен-
ных закономерностей, их причин и механизмов требуются дополнительные исследования. 

 

Ключевые слова: T-RFLP-анализ, количественная ПЦР, микробиом рубца, северный 
олень, Rangifer tarandus, Российская Арктика.  

 

Северный олень (Rangifer tarandus) занимает особое место среди 
растительноядных жвачных. Географическая изоляция этого вида от дру-
гих подвидов семейства Cervidae (1) предполагает не только анатомические 
и морфологические особенности в строении пищеварительной системы, но 
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и формирование специфических микробных сообществ рубца (2-4). Инте-
рес к исследованию сложных симбиотических сообществ рубца северных 
оленей также связан с изучением адаптационных приспособлений орга-
низма этих животных к неблагоприятным факторам, в частности возмож-
ности эффективно использовать скудные растительные ресурсы пространств 
тундры, лесотундры и северной тайги (5). На формирование микробных 
сообществ в рубце жвачных животных влияет комплекс взаимообуслов-
ленных факторов: разнообразие источников растительной клетчатки, вза-
имодействия между микроорганизмами различных групп, таксономическое 
разнообразие ферментных систем, молекулярное строение ферментов, фи-
зиология микроорганизмов, экологические аспекты (6-8). В связи с этим 
адаптационные приспособления северных оленей должны рассматриваться 
с учетом условий их местообитания, доступности питательных ресурсов и 
других факторов (9). 

Приуроченность к определенным экологическим условиям оказы-
вает влияние на состав микробиоты рубца у представителей жвачных (10). 
Однако такие исследования сосредоточены преимущественно на анализе 
представленности отдельных групп микроорганизмов, например целлюло-
золитических. Так, существенное различие микробных сообществ рубца 
показано для двух географически отделенных подвидов северных оленей 
Норвегии — Rangifer tarandus (Eurasian tundra reindeer, R. tarandus tarandus) 
материковой части страны и R. tarandus platyrhynchus (Svalbard reindeer, 
R. tarandus platyrhynchus) высокоарктического архипелага Шпицберген, рас-
положенного между Норвегией и Северным Полюсом. При этом у R. ta-
randus platyrhynchus, которые в течение 8-10-месячного зимнего периода 
вынуждены питаться кормом с высоким содержанием лигнина, отмечено в 
6-14 раз большее содержание целлюлозолитических бактерий, чем у R. ta-
randus tarandus (1). Однако бактерии, связанные с процессами фермента-
ции растительных кормов, были сходными по видовому составу: Pepto-
streptococcus anaerobius, Lachnospira multiparus, Butyrivibrio fibrisolvens, Eubac-
terium ruminantium, Selenomonas ruminantium, Fibrobacter succinogenes, Eubacte-
rium pyruvovorans и Fusocillus sp. Также, по данным T.H. Aagnes с соавт. 
(11), подвид R. tarandus tarandus имеет серьезные ограничения в перевари-
вании клетчатки.  

Молекулярно-генетические технологии, такие как T-RFLP-анализ 
(terminal restriction fragment length polymorphism) и NGS-секвенирование 
(next generation sequencing), открыли новые возможности в изучении 
структуры микробных сообществ, что позволяет дать глубокую характери-
стику их биоразнообразия, выявляя не только доминирующие таксоны, но 
и другие компоненты, в том числе некультивируемые микроорганизмы 
(12-15). Однако проведенные до настоящего времени исследования мик-
робиома рубца северных оленей единичны (16, 17). 

В настоящей работе с применением молекулярно-биологического 
анализа впервые показано, что одним из ключевых факторов, влияющих 
на формирование микробиома рубца северного оленя (Rangifer tarandus), 
служит место обитания, что, вероятно, связано с особенностями кормовой 
базы животных. 

Цель работы состояла в оценке региональных и половозрастных 
особенностей микробиома рубца северных оленей, обитающих в различ-
ных природно-климатических зонах Российской Федерации, с использо-
ванием T-RFLP-анализа и количественной ПЦР. 

Методика. Объектом исследования были 58 особей северных оле-
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ней (Rangifer tarandus) ненецкой породы — телята (4-8 мес) и взрослые 
особи (самцы и самки). Содержимое  рубца северных оленей отбирали в 
летне-осенний период 2017 года (n  3 из каждой возрастной группы) в 
Ямало-Ненецком автономном округе (АО) (п.г.т. Харп, лесотундровая 
природно-климатическая зона), Ненецком АО (п. Нельмин-Нос, тундро-
вая природно-климатическая зона) и Мурманской области (ст. Лопарская, 
тундровая природно-климатическая зона).  

Общее количество бактерий, архей и грибов класса Neocalli-
mastigales в содержимом рубца анализировали методом количественной 
ПЦР (qRT-PCR) с использованием набора реактивов для ПЦР в реально 
времени (ПЦР-РВ в присутствии интеркалирующего красителя EVA Green 
(ЗАО «Синтол», Россия) и праймеров F — 5-ACTCCTACGGGAGGCA-
GCAG-3, R — 5-ATTACCGCGGCTGCTGG-3 (бактерии), F — 5-AG-
GAATTGGCGGGGGAGCAC-3, R — 5-GCCATGCACCWCCTCT-3 (ар-
хеи), F — 5-GCACTTCATTGTGTGTACTG-3, R — 5-GGATGAAACTCG-
TTGACTTC-3 (грибы) на детектирующем амплификаторе DT Lite-4 
(НПО «ДНК-Технология», Россия) в следующем режиме: первый цикл — 
3 мин при 95 С (1 повтор); второй цикл — 13 с при 95 С, 13 с при 57 С, 
30 с при 72 С (40 повторов). 

Бактериальное сообщество рубца изучали при помощи метода Т-
RFLP (18). ДНК из образцов извлекали набором для выделения ДНК 
Genomic DNA Purification Kit («Fermentas», Литва) в соответствии с ин-
струкциями производителя. Полимеразную цепную реакцию проводили на 
амплификаторе Verity («Life Technologies», США) с бактериальными прай-
мерами 63F (5-CAGGCCTAACACATGCAAGTC-3) с меткой на 5-конце 
(флуорофор WellRed D4, «Beckman Coulter», США) и 1492R (5-TAC-
GGHTACCTTGTTACGACTT-3), амплифицирующими фрагмент гена 16S 
pРНК с 63-й по 1492-ю позицию, используя режим: первый цикл — 3 мин 
при 95 С (1 повтор); второй цикл — 30 с при 95 С, 40 с при 55 С, 60 с 
при 72 С (35 повторов); третий цикл — 5 мин при 72 С. Итоговую кон-
центрацию полученной тотальной ДНК определяли при помощи флуори-
метра Qubit 2 («Invitrogen», США) с применением наборов Qubit dsDNA 
BR Assay Kit («Invitrogen», США) согласно рекомендациям производителя. 

Ампликоны фрагмента гена 16S pРНК, меченные флуоресцентной 
меткой, очищали в соответствии со стандартной методикой (19). По 30-
50 нг ДНК обрабатывали рестриктазами MspI, HaeIII, HhaI («Fermentas», 
Литва) 2 ч при температуре 37 С. Рестрикционные продукты осаждали с 
помощью этанола, затем вносилось 0,2 мкл маркера молекулярной массы 
Size Standart-600 («Beckman Coulter», США) и 10 мкл формамида Sample 
Loading Solution («Beckman Coulter», США). Анализ проводился на секве-
наторе CEQ 8000 («Beckman Coulter», США); погрешность прибора CEQ 
8000 — не более 5 %. Высоту пиков, их площадь определяли при помощи 
программного обеспечения Fragment Analysis («Beckman Coulter», США), в 
результате чего выделяли подтипы (филотипы) и рассчитывали их относи-
тельное количество в составе микробного сообщества. Таксономическую 
принадлежность бактерий устанавливали с использованием базы данных 
(http://mica.ibest.uidaho.edu/trflp.php). 

Образцы пастбищной растительности, составлявшие основу рацио-
на северных оленей, отбирали в каждом регионе и проводили их ботани-
ческое описание. Кроме того, определяли соотношение различных видов 
растений в рационе и его питательность. 
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Статистическую обработку результатов осуществляли методом  
дисперсионного анализа с использованием программного обеспечения 
Microsoft Excel 2010. Определяли средние значения (M), стандартные 
ошибки средних (±SEМ), достоверность различий оценивали по t-крите-
рию Стьюдента. Расчет коэффициентов корреляции Пирсона и оценку 
сходства бактериальных сообществ методом главных компонент (Principal 
Component Analysis, PCA) на основе коэффициента Брея-Кертиса, учиты-
вающего количество и относительную численность определенных таксонов, 
осуществляли с помощью программы Past (http://folk.uio.no/ohammer/past/).  

Результаты. На рисунке 1 показаны регионы, где осуществляли 
отбор образцов. Усредненный состав и питательность летне-осеннего 
пастбищного рациона северных оленей представлены в таблице 1. 

Физиология северных 
оленей, в том числе состоя-
ние рубцовой микрофлоры, 
испытывает гораздо меньшую 
антропогенную нагрузку, чем 
у одомашненных жвачных, в 
частности у крупного рогатого 
скота. Вместе с тем роль мик-
робного сообщества рубца у 
жвачных в обеспечении пи-
тания особенно значима, по-
скольку их рацион состоит из 
крайне бедных по пищевой 
ценности растительных кормов 
(20). Известно, что пищевари-
тельная система северных оле-
ней имеет уникальные приспо-
собления для микробиологи-

ческой ферментации скудных растительных ресурсов в естественных 
природных условиях обитания, что может оказывать существенное селек-
тирующее давление на структурно-функциональную организацию рубцо-
вого микробиома.  

1. Усредненный состав и питательность летнего пастбищного рациона северных 
оленей (Rangifer tarandus) ненецкой породы в трех зонах Арктической Рос-
сии в летне-осенний период (M±SEM, 2017 год) 

Показатель Ямало-Ненецкий АО 
Мурманская 
область 

Ненецкий АО 

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 20,80±0,80 13,85±0,52 66,86±3,50 
Массовая доля сухого вещества, % 76,74±1,60 73,28±1,73 82,04±1,46 
Сырой жир, г/кг 16,90±0,61 12,39±0,84 15,46±0,54 
Сырой протеин, г/кг 95,90±4,70 54,96±3,10 64,03±3,50 
Сырая зола, г/кг 36,40±1,10 24,99±2,20 23,95±1,80 
Сырая клетчатка, г/кг 142,80±7,30 134,62±6,50 160,55±8,60 

К о м п о н е н т ы  р а ц и о н а, % 
Лишайники рода Кладония (Cladonia)  5 10 10 
Лишайники рода Нефрома (Nephroma) 5 − − 
Береза обыкновенная (Betula pendula)  5 20 20 
Ива северная (Sаlix borеalis)  5 20 15 
Ива полярная (Salix polaris) 15 − − 
Голубика обыкновенная (Vaccinium uliginosum) 10 − 5 
Береза карликовая (Bеtula nаna) 25 20 20 
Смесь многолетних трав  30 30 30 
П р и м е ч а н и е. АО — автономный округ. Прочерки означают отсутствие компонента в рационе. 

 

Рис. 1. Регионы отбора образцов содержимого рубца 
северных оленей (Rangifer tarandus) ненецкой породы: 
1 — Ямало-Ненецкий автономный округ, 2 — Мур-
манская область, 3 — Ненецкий АО (2017 год). 
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Рубец жвачных населен различными группами симбиотических 
микроорганизмов (4-7). В наших исследованиях у животных из Ямало-
Ненецкого АО было отмечено достоверно большее (p < 0,05) количество 
бактерий и грибов-хитридиомицетов по сравнению с особями из других 
регионов (табл. 2). В рубце северных оленей из Мурманской области и 
Ненецкого АО зафиксировали достоверно большее (p < 0,05) количество 
архей по сравнению с животным из Ямало-Ненецкого АО. 

Половозрастные различия животных по численности основных 
групп микроорганизмов оказались менее значимы по сравнению с регио-
нальными особенностями. Однако выявленные изменения микробиоты 
были неодинаковы для особей из разных регионов. Так, у северных оле-
ней старше 2 лет из Мурманской области и Ямало-Ненецкого АО наблю-
далось достоверное увеличение численности бактерий (p < 0,05) по срав-
нению с особями из Ненецкого АО. Достоверных изменений численности 
хитридиомицетов у животных из Мурманской области и Ненецкого АО с 
возрастом не наблюдали, тогда как у особей из Ямало-Ненецкого АО их 
отмечали. 

Можно предположить, что обнаруженные нами закономерности 
изменения численности микроорганизмов в сообществе рубца северных 
оленей взаимосвязаны со структурой летнего пастбищного рациона и его 
питательностью, что согласуется с сообщениями зарубежных исследовате-
лей. Так, M.A. Olsen с соавт. (21) показали снижение в зимнее время чис-
ленности жизнеспособных зооспор хитридиомицетов, которые обладают 
широким спектром многофункциональных полисахаридных ферментов 
(22-23), в содержимом рубца у Norwegian reindeer, обитающих на есте-
ственных пастбищах. Аналогичные результаты получены для метаноген-
ных архей, численность которых снижалась в рубце у R. tarandus в весен-
ний период по сравнению с осенним (24). При этом для северных оленей 
R. tarandus platyrhynchus архипелага Шпицберген показано отсутствие су-
щественных изменений в рубце количества метаногенов, бактерий и про-
стейших в связи со сменой состава растительности естественных пастбищ 
в осенний и весенний периоды (25). 

2. Количество микроорганизмов в сообществе рубца у особей северных оленей 
(Rangifer tarandus) ненецкой породы в возрасте до 2 лет (I) и старше 2 лет (II), 
обитающих в различных регионах Российской Арктики (M±SEM, 2017 год) 

Регион, возраст 
Общее количество 
бактерий 

Общее количество 
архей 

Количество грибов 
класса Neocallimastigales 

Ямало-Ненецкий АО:    
I 1,56½109±5,38½107 d 1,20½108±3,94½106 d 2,81½106±8,24½104 b 
II 2,58½109±1,84½106 c 1,42½108±6,72½106 d 4,53½106±1,95½105 a 

Мурманская область:    
I 8,10½108±4,01½103 e 1,03½109±5,25½104 b 2,07½105±8,09½102 c 
II 1,75½109±2,87½108 c, d 7,79½108±2,87½106 c 2,07½105±8,09½102 c 

Ненецкий АО:    
I 6,37½109±4,72½108 a 8,74½107±6,02½106 e 3,24½105±9,50½103 c 
II 4,41½109±2,12½107 b 2,15½109±1,56½108 a 3,39½105±5,10½104 c 

П р и м е ч а н и е. АО — автономный округ.  
a-e Различия показателей без общего верхнего индекса статистически значимы при p < 0,05. 

 

Анализ сходства бактериальных сообществ рубца у исследованных 
нами особей на основе метода главных компонент (рис. 2) показал, что 
все образцы подразделялись на три основные группы, соответствующие 
отдельным регионам: Мурманской области, Ямало-Ненецкому и Ненец-
кому АО. Обнаруженные закономерности предположительно обусловлива-
лись различиями в составе пастбищного рациона и эпизоотической ситуа-
цией в стаде, поскольку метеорологические параметры в регионах были 
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сходными для летне-осеннего периода, в который проводилось исследова-
ние. Интересно, что половозрастные особенности животных, определен-
ные методом главных компонент, показали менее значительное разделе-
ние образцов на подгруппы. В целом, наиболее значимые различия детек-
тировали в составе бактериального сообщества рубца между группами мо-
лодняка (до 2 лет) и взрослыми особями (старше 2 лет) (см. рис. 2). Стоит 
отметить, что существенных изменений в составе микробного сообщества 
рубца у важенок (самок) и хоров (самцов) мы не обнаружили.  

Вне зависимости от региона 
отбора образцов у исследованных 
нами особей R. tarandus домини-
рующими в содержимом рубца бы-
ли представители филума Firmicutes, 
в меньшей степени детектировали 
бактерии филумов Bacteroidetes, 
Proteobacteria, Actinobacteria, доля 
других выявленных таксонов (Te-
nericutes, Fusobacteria, Cyanobacteria) 
в сообществе была минорной, зна-
чительное количество бактериаль-
ных последовательностей не уда-
лось идентифицировать до уровня 
филума. 

Наибольший интерес у ис-
следователей при изучении мик-
робных сообществ рубца жвачных 
связан с микроорганизмами — про-
дуцентами ферментов, не синтези-
руемых организмом хозяина, преж-
де всего целлюлозолитическими. 
Эти микроорганизмы, благодаря 

использованию различных ферментов (целлюлаз, гемицеллюлаз, ксиланаз, 
гликозидгидролаз и т.д.) участвуют в деградации растительной биомассы с 
образованием метаболитов, в том числе летучих жирных кислот (ЛЖК): 
пропионата, ацетата, бутирата, изобутирата, валерата, изовалерата и 2-ме-
тилбутировой, гексановой и гептановой кислот (6, 7).  

Представители бактериальных филумов Firmicutes и Bacteroidetes со-
ставляют преобладающую часть микробного сообщества в рубце жвачных 
(26, 27), что предполагает важную экологическую роль этих микроорга-
низмов, вероятно, благодаря их широкому метаболическому потенциалу, в 
том числе ферментации растительных полисахаридов. Высокая пропорци-
ональная доля филумов Firmicutes/Bacteroidetes, по данным ряда авторов, 
характерна для различных жвачных (28, 29). Тем не менее в рубце северо-
американского лося Alces alces показано присутствие лишь 33 % бактерий 
филума Firmicutes (29).  

Сообщалось, что у северных оленей представленность бактерий 
этих таксонов варьирует в зависимости от местообитания. В частности, у 
подвида R. tarandus tarandus из материковой части Норвегии представлен-
ность бактерий филума Firmicutes (71 %) была выше, чем у особей R. ta-
randus platyrhynchus (55 %), обитающих на архипелаге Шпицберген (1). 
Анализ микробиоты рубца у исследованных нами особей R. tarandus пока-
зал, что наименьшая процентная доля представителей филума Bacteroidetes 

 
Рис. 2. Сравнительный анализ бактериального 
сообщества рубца северных оленей (Rangifer ta-
randus) ненецкой породы, обитающих в различ-
ных регионах Российской Арктики, с применени-
ем метода главных компонент (Principal Com-
ponent Analysis) по результатам T-RFLP-анализа: 
1 — молодняк (до 2 лет), 2 — взрослые особи 
(старше 2 лет) (2017 год). 
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присутствовала у животных из Ненецкого АО, а наибольшая — у северных 
оленей из Ямало-Ненецкого АО (рис. 3). Общая доля бактерий филума 
Firmicutes достоверно не различалась у взрослых особей из разных регио-
нов, тогда как у молодняка из Мурманской области численность этих 
микроорганизмов была достоверно ниже (p < 0,05), чем у особей из Не-
нецкого и Ямало-Ненецкого АО.  

Данные о представленности в рубце северных оленей бактерий, 
взаимосвязанных с процессами ферментации растительной клетчатки, со-
гласуются с результатами оценки питательности растений с пастбищ. Со-
став и питательность многокомпонентных проб, повторяющих состав 
усредненного летнего пастбищного рациона из трех регионов Арктической 
зоны России, различались. В целом, корма северных оленей характеризо-
вались высоким содержанием сырой клетчатки и низким — других пита-
тельных веществ. По составу микробиома рубца северные олени из Мур-
манской области имели наименьшее сходство с особями из других регио-
нов, что, вероятно, обусловлено особенностями пастбищного рациона жи-
вотных в этом регионе — составом растительности и меньшими показате-
лями питательности (см. табл. 1).  

Сообщалось, что пропорция филумов Firmicutes и Bacteroidetes в 
рубце жвачных зависит от типа питания. Так, представители филума 
Bacteroidetes в основном связаны с наличием в рационе животных легко 
сбраживаемых углеводов (таких как крахмал) и белков, тогда как ряд пред-
ставителей филума Firmicutes (бактерии родов Ruminococcus, Butirivibrio, Clos-
tridium и др.) — с ферментацией растительной целлюлозы (7, 10, 30). Раз-
личие ферментативной активности этих микроорганизмов может оказы-
вать влияние и на метаболизм хозяина через продукцию ЛЖК в результате 
ферментации растительных полисахаридов.  

Интересно, что у взрослых особей по сравнению с молодыми от-
мечалось более широкое таксономическое разнообразие бактерий, связан-
ных с ферментацией клетчатки, в том числе семейств Eubacteriaceae, 
Clostridiaceae, Lachnospiraceae филума Firmicutes (p ≤ 0,05), что свидетель-
ствует о повышении способности микробного сообщества ферментировать 
растительные полисахариды.  

Мы обнаружили статистически значимую корреляцию между со-
ставом микроорганизмов рубца R. tarandus, участвующих в ферментации 
растительных полисахаридов, и показателями питательности рационов. В 
частности, количество клетчатки было достоверно отрицательно связано с 
представленностью в рубце животных семейств Bacteroidaceae (r = 0,75, 
p < 0,05), Rivulariaceae (r = 0,88, p < 0,05), Veillonellaceae (r = 0,75, p < 0,05) 
и достоверно положительно — с присутствием семейств Lachnospiraceae 
(r = 0,89, p < 0,05), Clostridiaceae (r = 0,51, p < 0,05), Nostocaceae (r = 0,52, 
p < 0,05), Eubacteriaceae (r = 0,46, p < 0,05), Prevotellaceae (r = 0,56, p < 0,05).  

Представленность некоторых целлюлозолитических микроорганиз-
мов (например, семейств Clostridiaceae, Lachnospiraceae, Eubacteriaceae) бы-
ла положительно взаимосвязана (p < 0,05) с долей бактерий из семейств 
Nostocaceae, Enterococcaceae, Lactobacillaceae и отрицательно (p < 0,05) — 
с представителями семейств Prevotellaceae, Bacteroidaceae, Veillonellaceae, 
Streptococcaceae. Интересно, что у исследованных нами северных оленей 
наблюдалась обратная закономерность между содержанием в рубце утили-
зирующих кислоты бактерий семейств Veillonellaceae и целлюлозолитиче-
ских микроорганизмов, таких как Lachnospiraceae (r = 0,60, p < 0,05), 
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Clostridiaceae (r = 0,55, p < 0,05), Eubacteriaceae (r = 0,60, p < 0,05). Бак-
терии, утилизирующие кислоты, относятся к физиологически важной для 
жвачных группе микроорганизмов, поскольку они позволяют поддержи-
вать в рубце необходимую кислотность благодаря способности метаболи-
зировать образуемые в результате сбраживания моносахаров, олиго- и по-
лисахаридов кислоты (включая уксусную, пропионовую, масляную, мо-
лочную) (31).  

Выявленные нами закономерности подтверждают мнение о том, 
что в процессе эволюции в рубце животных сформировались определен-
ные связи между микроорганизмами и позволяют уточнить взаимосвязь 
между присутствием ряда микроорганизмов в рубце северных оленей. 

 

 

Рис. 3. Соотношение бактериальных фи-
лумов в рубце северных оленей (Ran-
gifer tarandus) ненецкой породы, оби-
тающих в различных регионах Россий-
ской Арктики (2017 год): I — в воз-
расте до 2 лет, II — старше 2 лет. 

 
Значимой взаимосвязи 

между содержанием условно-
патогенных микроорганизмов 
из филумов Fusobacteria, Tene-
ricutes (семейство Mycoplasma-
taceae), Proteobacteria (семей-
ства Enterobacteriaceae, Campy-
lobacteraceae) и других микро-  

организмов мы не обнаружили. Однако для углубленного изучения этой 
проблемы необходимы дополнительные исследований. Прямой законо-
мерности, характеризующей возрастные изменения в содержании условно-
патогенных и патогенных бактерий в рубце у R. tarandus, мы также не об-
наружили. Вероятно, выявленные при этом различия были связаны с дру-
гими факторами — особенностями пастбищного рациона и эпизоотиче-
ской ситуацией в стаде. 

Таким образом, выполненные нами исследования показали, что у 
особей северного оленя (Rangifer tarandus) ненецкой породы старше 2 лет 
из Мурманской области и Ямало-Ненецкого АО (но не Ненецкого АО) 
численность бактерий достоверно увеличивается (p < 0,05) по сравнению с 
показателями у телят. Независимо от региона в содержимом рубца домини-
рует филум Firmicutes, менее представлены бактерии филумов Bacteroidetes, 
Proteobacteria, Actinobacteria, доля других выявленных таксонов (Tenericutes, 
Fusobacteria, Cyanobacteria) минорна. Выявлены значимые изменения для 
ряда таксонов микроорганизмов в связи с показателями питательности 
пастбищного рациона в зависимости от региона. Установлена статистически 
значимая связь между содержанием клетчатки в пастбищных кормах и чис-
ленностью членов семейств Veillonellaceae (r = 0,75), Nostocaceae (r = 0,52), 
Rivulariaceae (r = 0,88). Для условно-патогенных микроорганизмов из фи-
лумов Fusobacteria, Tenericutes (семейство Mycoplasmataceae) и Proteobacteria 
(семейства Enterobacteriaceae, Campylobacteraceae) подобных закономерно-
стей не отмечено. В целом полученные результаты свидетельствуют о том, 
что условия обитания — главный фактор, оказывающий влияние на мик-
робное сообщество рубца северных оленей из различных регионов Рос-
сийской Арктики. Вероятнее всего, это связано с особенностями кормо-
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вых рационов животных. Другие факторы (пол, возраст) оказывают мень-
шее влияние, хотя и вносят определенный вклад в соотношение микроор-
ганизмов в рубце. Результаты, полученные с использованием метагеном-
ных методов анализа (благодаря их высокой разрешающей способности) 
позволяют открыть новые закономерности и уточнить аспекты взаимодей-
ствия и совместного обитания симбионтов в сложной экосистеме рубца 
северных оленей R. tarandus. 
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A b s t r a c t  
 

Reindeer (Rangifer tarandus) is geographically isolated from other subspecies of the rumi-
nant family Cervidae. It is known that belonging to certain environmental conditions can have a 
significant impact on the composition of the ruminant rumen microbiome. With the use of molecu-
lar-biological analysis, we studied for the first time the patterns of formation of the reindeer’s rumen 
microbial communities for the Rangifer tarandus living in different natural and climatic zones of the 
Russian Federation. The purpose of the study is to assess the regional features of the reindeer’s ru-
men microbiome into the different Arctic regions of Russia using T-RFLP analysis and quantitative 
PCR. It was made a comparative analysis of the influence of a number of factors on the composition 
of the reindeer rumen microbiome, incl. gender and age peculiarities, regional habitat conditions and 
feeding ration features. Samples of the rumen content were collected in the summer-autumn period 
of 2017 from 58 individuals (n  3 from each age group) in the Yamalo-Nenets Autonomous District 
(AO), Nenets Autonomous District and the Murmansk region. The total number of bacteria, ar-
chaea, and fungi of the Neocallimastigales was analyzed by quantitative PCR, and the composition of 
the bacterial community by T-RFLP (terminal restriction fragment polymorphism) method. The 
main determinant of all components of the microbial community of the reindeer’s rumen is regional 
habitat conditions, which, apparently, is due to differences in the composition of the pasture diet and 
the epizootic situation in the herd. The smallest similarity with other regions was found for samples 
from the Murmansk region, which is probably due to differences in reindeer pasture ration in this 
region, i.e. the differences in the composition of vegetation and lower nutritional values. Gender and 
age differences of animals were less significant though made a certain contribution to the ratio of 
microorganisms in the rumen. The clearest differences in the rumen microbiota were detected be-
tween groups of animals under 2 years of age and older than 2 years. In general, significant changes 
in the representation of a taxa number were noted in connection with the nutritional value of 
pasture ration. A statistically significant relationship was established between the level of fiber in 
grazing feed and members of the families Veillonellaceae (r = 0.75), Nostocaceae (r = 0.52), Rivu-
lariaceae (r = 0.88), etc. in addition to traditionally associated with the processes of cellulose deg-
radation bacteria. There is no significant correlation between the content of conditionally pathogenic 
microorganisms from the Fusobacteria, Tenericutes (Mycoplasmataceae), Proteobacteria (Enterobacteri-
aceae, Campylobacteraceae) and the nutritional value of feeds and other groups of microorganisms, 
which indicates the need for more research in this direction. The obtained data clarify aspects of the 
interaction and cohabitation of symbionts in the complex-component system of the reindeer rumen, 
which is characterized by the diversity of sources of plant polysaccharides and the variety of enzymes 
produced by microorganisms. 
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