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Достигнутые в последние годы научно-технологические и концептуальные успехи в области изуче-
ния микробиома кишечника человека позволяют быстро и эффективно переносить их в сферы
изучения микробиома животных и применения в медицине и ветеринарии. Микробиомы всех ви-
дов животных имеют свои особенности, но вместе с тем соответствуют общим базовым принципам
структурной организации бактериальных сообществ. Наиболее ярким примером универсальных
пробиотических бактерий являются представители лактобацилл и бифидобактерий. Сравнитель-
ные геномные и молекулярно-генетические исследования этих групп бактерий, а также представи-
телей рода Bacillus, несомненно, внесут большой вклад в понимание их иммуномодулирующих,
нейромодулирующих и антиоксидантных свойств. За последние годы в мире, в том числе и в Рос-
сии, были пересмотрены принципы применения пробиотиков. Осуществляется переход от исполь-
зования пробиотиков в качестве БАДов к использованию их в качестве фармабиотиков – препара-
тов для лечения и профилактики конкретных заболеваний. Ключевым моментом в этом направле-
нии является использование постбиотиков – компонентов комменсальных бактерий различного
происхождения. До недавнего времени считалось принципиальным применение штаммов пробио-
тиков, изолированных из того же вида, для которого они предназначены. Подход с использованием
стандартизованных препаратов постбиотиков и фармабиотиков коренным образом изменил ситуа-
цию. Препараты фармабиотиков, как и любые другие лекарственные препараты, могут создаваться
на основе постбиотиков любого происхождения. Таким образом, живые, биологически и фармако-
логически активные бактерии, выделенные из микробиомов различных видов животных, после
оценки их эффективности и безопасности могут стать источниками ингредиентов для создания
фармабиотиков как для медицины, так и для ветеринарии.
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тики, метагеномный анализ
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ВВЕДЕНИЕ

Согласно определению, данному в 2001 г. ВОЗ,
пробиотики – это живые микроорганизмы, кото-
рые при введении в адекватных количествах при-
носят пользу здоровью хозяина (Health and nutri-
tional…, 2001). Однако с тех пор многочисленные
открытия пролили свет на многие аспекты, каса-
ющиеся пробиотических свойств бактерий и их
проявлений в организме хозяина. Например, ста-
ло ясно, что многие пробиотические свойства яв-
ляются штаммоспецифичными, а не видоспеци-

фичными, то есть они проявляются у отдельных
штаммов (Yunes et al., 2016; McFarland et al., 2018;
Plaza-Diaz et al., 2019; Poluektova et al., 2021). Из
этого следует, что недостаточно определить вид
бактерии для получения желаемых пробиотических
свойств, а требуется секвенировать геном, провести
соответствующий биоинформатический анализ и
проверить эти свойства in vitro и in vivo (Poluektova
et al., 2021). Последние открытия подтвердили
высокую специфичность способности отдель-
ных штаммов облегчать течение конкретных за-
болеваний и порой способствовать излечению от
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них (Kekkonen et al., 2008; Yunes et al., 2020; Koby-
liak et al., 2020; Danilenko et al., 2021; McFarland
et al., 2021). В связи с этими исследованиями воз-
ник термин фармабиотики, чтобы отделить уни-
кальные штаммы, имеющие терапевтический по-
тенциал, от пробиотиков, используемых в каче-
стве пищевых добавок.

Под фармабиотиками сегодня понимают штам-
мы микробов и/или их компоненты, проявляющие
конкретный терапевтический эффект в отноше-
нии конкретного заболевания (Sleator, Hill, 2008,
2009; Shanahan, Collins, 2010; Patterson et al., 2014;
Averina et al., 2020, 2021; Poluektova et al., 2021).
Для таких штаммов, как правило, исследованы или
механизм действия, или конкретное вещество, про-
дуцируемое ими и вызывающее фармакологиче-
ский эффект. К фармабиотикам можно отнести и
постбиотики – препараты на основе убитых микро-
организмов и/или компонентов, оказывающие
непосредственное оздоровительное воздействие
(Salminen et al., 2021).

Постбиотики становятся альтернативой про-
биотикам, поскольку обладают рядом преимуществ
(Caimari et al., 2017; Salvetti, O’Toole, 2017) – метабо-
литы, конкретные биологически активные компо-
ненты и их составляющие могут использоваться в
качестве фармакологически активных ингреди-
ентов при создании фармпрепаратов медицин-
ского и ветеринарного назначения. Лактобацил-
лы и бифидобактерии – источники ингредиентов
для создания постбиотиков (Raveschot et al., 2018;
Zhang et al., 2018; Teame et al., 2020; Poluektova
et al., 2021). Постбиотики доказали свою способ-
ность противодействовать адгезии различных энте-
ропатогенов на экспериментальной модели клеток
Caco-2, продемонстрировали иммуномодулирую-
щие, антиоксидантные и противовоспалительные
эффекты в экспериментальных моделях (Jang
et al., 2018; Marsova et al., 2018, 2020; Rocha-Ramí-
rez et al., 2020; Averina et al., 2020, 2021).

Признание понятия постбиотиков открыло
новые возможности и расширило границы поис-
ка фармабиотиков из микробиома (микробиоты)
различных животных. Если на применение про-
биотиков животного происхождения наложены
ограничения, в первую очередь, из соображе-
ний безопасности и возможной несовместимо-
сти с микробиотой человека, то на применение
постбиотиков животного происхождения не су-
ществует подобных ограничений. Было показано
(Siddiqee et al., 2013), что кишечник животных,
особенно диких (рис. 1), из экологически чи-
стых регионов является богатым источником
пробиотических штаммов бактерий с антиок-
сидантным, противовоспалительным, иммуномо-
дулирующим и нейромоделирующим действием.

Из микробиома кишечника свиней были
выделены штаммы лактобактерий Lactobacillus

mucosae LM1 и штамм Lactobacillus johnsonii
PF01 с противовоспалительной и иммуномоду-
лирующей активностями соответственно (Sal-
vador et al., 2021); из микробиома кишечника
страусов – штамм Enterococcus faecium AL4 с
противовоспалительным действием (Lauková
et al., 2015); из микробиома кишечника девяти
видов морских рыб – штамм Lactobacillus brevis
RK03 с нейромодулирующим эффектом (Wu
et al., 2018); из микробиома кишечника собак –
штаммы Enterococcus faecium MG9003(YH9003),
Enterococcus faecium MG9007(YH9007), Lactoba-
cillus reuteri MG9012(YH9012), Lactobacillus fer-
mentum MG9014(YH9014), Pediococcus pentosa-
ceus MG9015(YH9015) с противовоспалитель-
ным и антиоксидантным действием (Kim et al.,
2021). Следовательно, микробиомы кишечника
всех видов животных можно рассматривать в каче-
стве источников бактерий, содержащих нужные ге-
ны и компоненты (малые РНК, белки, ферменты,
малые молекулы и др.) и обладающих антиокси-
дантным, противовоспалительным, иммуномо-
дулирующим и нейромоделирующим действи-
ем, которые могут быть использованы в созда-
нии фармабиотиков и служить компонентами
фармпрепаратов медицинского и ветеринарного
назначения (табл. 1).

В последующих разделах мы кратко проанали-
зируем возможности использования комменсаль-
ных бактерий из микробиоты некоторых предста-
вителей различных групп животных – от насекомых
и рыб до млекопитающих. Мы будем использовать
термин “микробиом”, предполагая, что поиски
таргетных бактерий и генов, содержащихся в их ге-
номе, осуществляются в их метагеномах, как это
было описано (Danilenko et al., 2021).

МИКРОБИОМ ПЧЕЛЫ. ПЕРСПЕКТИВЫ 
СОЗДАНИЯ НОВЫХ ПРЕПАРАТОВ 

С АНТИОКСИДАНТНЫМИ 
И ПРОТИВОВОСПАЛИТЕЛЬНЫМИ 

СВОЙСТВАМИ
Пищеварительный тракт пчел имеет типичное

для насекомых строение. Пищевод начинается от
рта и расширяется в конце, образуя медовый зо-
бик. В конце медового зобика находится предже-
лудочек, в котором имеется сетчатая структура
для удаления пыльцевых зерен из нектара и бло-
кировки обратного поступления в медовый зобик
переваренной пищи. Далее располагается самая
большая часть кишечника – средняя кишка, ко-
торая выполняет функции желудка. В конце сред-
ней кишки отходят мальпигиевы трубочки, кото-
рые функционируют как почки. Далее – тонкая
кишка, которая переходит в толстую кишку. Тол-
стая кишка достаточно растяжима, покрыта хи-
тиновым слоем, что позволяет пчелам выдержи-
вать воздержание от дефекации до шести месяцев
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Рис. 1. Микробиом человека и животных как источник пробиотиков, фармабиотиков и постбиотиков, имеющих боль-
шой профилактический и терапевтический потенциал (Danilenko et al., 2021).
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в зимний период (Niode et al., 2020; Elzeini et al.,
2021; Nowak et al., 2021).

Бактерии видов Snodgrassella alvi (Proteobacte-
ria), Bifidobacterium asteroides (Actinobacteria), Gil-
iamella apicola (Proteobacteria) и двух групп Firm-4
и Firm-5 (Lactobacillus) являются вездесущими,
могут быть обнаружены в микробиоме практиче-
ски у каждой взрослой особи рабочих пчел во
всем мире и считаются базовым микробиомом ки-
шечника пчел. Бактерии Bartonella apis (Proteobacte-
ria), Apibacter adventoris, Frischella perrara (Proteobac-
teria) и двух групп Alpha-2.1 и Alpha-2.2 (Acetobacte-
raceae) присутствуют в кишечнике у большинства
медоносных пчел, но у некоторых могут отсутство-
вать (Bottacini et al., 2012; Kwong, Moran, 2013,
2016; Romero et al., 2019; Niode et al., 2020; Nowak
et al., 2021) (рис. 2).

Лактобактерии микробиома кишечника медо-
носных пчел являются основной защитой хозяина
от патогенов, оксидативного стресса, воспалитель-
ных процессов, участвуют в деградации и детокси-
кации ксенобиотиков и пестицидов (тиаклоприд,
имидаклоприд, флувалинат) и оказывают имму-
но- и нейромодулирующее действие (Audisio et
al., 2011; Ilyasov et al., 2012; Vásquez et al., 2012;
Keerthi et al., 2013; Killer et al., 2014; Sandi, Salasia,
2016; Kačániová et al., 2018; Salman, Saleh, 2018; Niode

et al., 2020). Было показано, что штаммы Lactobacil-
lus (L. helsingborgensis Bma5N, L. apinorum Fhon13N,
L. mellis Hon2N, L. kunkeei Fhon2N), Bifidobacterium
(B. sp. Hma3N) и Enteroccocus (E. avium, E. faecium)
медоносной пчелы вырабатывают антимикроб-
ные пептиды: гельветицин J, бактериолизин, али-
варицин, энтеролизин A и термофилин A, кото-
рые подавляют развитие патогенных бактерий в
кишечнике пчел (Audisio et al., 2011, 2018; Butler
et al., 2013; Filannino et al., 2016; Niode et al., 2020).
Штаммы Lactobacillus johnsonii (CRL164, AJ5 и
IG9), L. plantarum (H28 и H24), Fructobacillus fruc-
tosus (SHGH-1, SHGH-4, SHGH-11 и SHGH-14) и
L. apis R4B из кишечника медоносной пчелы Apis
mellifera способны ингибировать различные пато-
генные микроорганизмы: Serratia marcescens, Esche-
richia coli, метициллин-резистентный Staphylococcus
aureus, Klebsiella aerogenes, Salmonella typhi, Pseudomo-
nas aeruginosa, Klebsiella spp., Proteus spp., Bacillus sub-
tilis, Paenibacillus larvae и Melissococcus plutonius (Ta-
jabadi et al., 2011; Killer et al., 2014; Salman, Saleh,
2018; Kačániová et al., 2018; Kenfack et al., 2018;
Parichehreh et al., 2018; Niode et al., 2020).

Из кишечника медоносных пчел видов Apis mel-
lifera и A. cerana выделены штаммы Lactobacillus sp.
(H1B, H1C, H3A, H4A, H4B, H4C), L. kunkeei и L.
plantarum (H28, H24, KX519413, KX519414, LP8,
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Таблица 1. Бактерии с антиоксидантным, противовоспалительным, антибактериальным и иммуномодулирую-
щим действием, изолированные из микробиоты (микробиома) кишечника животных

Источник 
микробиома Штамм бактерий Источник

Пчелы

Lactobacillus helsingborgensis Bma5N, 
Lactobacillus apinorum Fhon13N,
Lactobacillus mellis Hon2N,
Lactobacillus kunkeei Fhon2N,
Bifidobacterium sp. Hma3N,
Enteroccocus avium,
Enteroccocus faecium,
Lactobacillus johnsonii (CRL164, AJ5, IG9),
Lactobacillus plantarum (H28 и H24), 
Fructobacillus fructosus (SHGH-1, SHGH-4, SHGH-11, SHGH-14),
Lactobacillus apis R4B,
Lactobacillus sp. (H1B, H1C, H3A, H4A, H4B, H4C),
Lactobacillus kunkeei,
Lactobacillus plantarum (H28, H24, KX519413, KX519414, LP8, LP25, LP86, 
LP95, LP100),
Enterococcus faecalis (HBE1, HBE3, HBE4),
Lactobacillus brevis HBE2,
Lactobacillus casei HBE5

Audisio et al., 2011; 
Butler et al., 2013; 
Keerthi et al., 2013; 
Filannino et al., 2016; 
Chandran, Keerthi, 2018; 
Kenfack et al., 2018; 
Hmood et al., 2019;
Niode et al., 2020;
Elzeini et al., 2021; 
Iorizzo et al., 2021

Домашний 
скот

Enterococcus sp. (EA3 и EB2),
Pediococcus sp. (PC2 и PD3),
Lactobacillus mucosae LM1,
Lactobacillus johnsonii PF01,
Lactobacillus brevis (MG882399, MG882400, MG882401 и MG882402)

Ji et al., 2018;
Noureen et al., 2018; 
Salvador et al., 2021

Пушные 
звери

Clostridium acetobutylicum,
Helicobacter spp. и родов Lactobacillus, Actinobacteria,
Proteobacteria и Enterococcus,
Enterococcus faecium MG9003(YH9003), 
Enterococcus faecium MG9007(YH9007), 
Lactobacillus reuteri MG9012(YH9012), 
Lactobacillus fermentum MG9014(YH9014), 
Pediococcus pentosaceus MG9015(YH9015)

Foxman et al., 2008;
Gugołek et al., 2013; 
Nizza et al., 2014;
Bahl et al., 2017;
Bradley et al., 2019;
Kim et al., 2021

Дикие 
животные

Bacillus pumilus (124, P1, BN-103, D10, E14),
Lactobacillus mucosae,
Lactobacillus salivarius M2-71,
Enterococcus hirae,
Enterococcus durans и Enterococcus faecium,
L. reuteri (H3-2, H13-1, H9-2)

Pallin, 2012;
Li et al., 2016;
Baranova et al., 2022

Рыбы

Actinobacteria,
Arthrobacter,
Psychrobacter,
Pseudococcus,
Lactiplantibacillus plantarum (23V, 33V, 36V, 37V, 64V, 65V, 66V, 67V, 68V, 73V), 
Lactobacillus plantarum (S-SU1, S-SU3, S-SU4, S-SU5),
Lactococcus lactis (S-SU2, S-SU6),
Lactobacillus brevis RK03

Kuda et al., 2014;
Lowrey et al., 2015;
De Bruijn et al., 2018;
Wu et al., 2018;
Tyagi et al., 2019;
Iorizzo et al., 2022

Птицы

Lactobacillus acidophilus A12,
Lactobacillus salivarius,
Lactobacillus reuteri SHA101,
Lactobacillus vaginalis SHA110,
Enterococcus faecium AL4

Lee et al., 2008;
Lauková et al., 2015;
Rajoka et al., 2019;
Wang et al., 2020
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LP25, LP86, LP95, LP100), Enterococcus faecalis
(HBE1, HBE3, HBE4), Lactobacillus brevis (HBE2),
Lactobacillus casei (HBE5) с повышенным антиок-
сидантным потенциалом и антимикробным дей-
ствием (Keerthi et al., 2013; Kenfack et al., 2018;
Chandran, Keerthi, 2018; Hmood et al., 2019; Niode
et al., 2020; Elzeini et al., 2021; Iorizzo et al., 2021).

МИКРОБИОМ ДОМАШНИХ 
СЕЛЬСКОХОЗЯЙСТВЕННЫХ 
ЖИВОТНЫХ, РАЗВОДИМЫХ 

ПРИ МОЛОЧНОМ ПРОИЗВОДСТВЕ

Желудочно-кишечный тракт (ЖКТ) жвач-
ных животных сложный. Многокамерный желудок
жвачных животных состоит из четырех отделов:
рубца, сетки, книжки и сычуга (Horst et al., 2021;
Tong et al., 2022). В рубце сконцентрирована ос-
новная часть симбиотических микроорганизмов,
которые ферментируют пищу (Horst et al., 2021).
В сетке уже измельченная пища отделяется от
крупных частиц, которые возвращаются в рубец
для ферментации. В книжке происходит всасыва-
ние воды и жирных кислот, образующихся в ре-
зультате микробной ферментации пищи в рубце
(Jones et al., 2022; Tong et al., 2022). В сычуге осу-

ществляется переваривание пищи за счет пищева-
рительных ферментов хозяина (Tong et al., 2022).

ЖКТ лошадей, в отличие от жвачных живот-
ных, устроен проще. Желудок лошадей однока-
мерный, в нем совершается ферментативное рас-
щепление пищи, а микробная ферментация пи-
щи происходит в основном в толстом кишечнике,
в котором переваривается примерно половина
всей клетчатки и белка (Santos et al., 2011). У ло-
шадей общая концентрация короткоцепочечных
жирных кислот в фекалиях ниже, чем у свиней,
коров и человека, что связано с длительным, от
четырех дней, пребыванием фекалий в заднем ки-
шечнике (Berreta et al., 2021; Tong et al., 2022).
Микробиомы рубца жвачных и толстого кишечника
лошадей являются одними из самых богатых
(Mathewos et al., 2021; Radcliffe et al., 2022; Tong et al.,
2022).

Основная часть симбиотических микроорганиз-
мов жвачных сконцентрирована в рубце и толстом
кишечнике (Mathewos et al., 2021; Radcliffe et al.,
2022; Tong et al., 2022). Классические микробио-
логические методы позволяют идентифициро-
вать в микробиоме рубца крупного рогатого скота
(КРС) около 100 видов бактерий, тогда как моле-
кулярно-генетические методы – около 600 видов,

Рис. 2. Микробиом кишечника медоносной пчелы и особенности взаимодействия микроорганизмов с хозяином.
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из которых 90% некультивируемые (Berreta et al.,
2021; Horst et al., 2021; Tong et al., 2022). На каче-
ство и состав микробиома рубца и толстого ки-
шечника влияют физиологические особенности,
а также характер питания, что показано в опытах
на овцах (Fu et al., 2020), козах (Grilli et al., 2016) и
КРС (Marin et al., 2017; Zhang et al., 2018).

В микробиоме рубца овец и КРС превалируют
целлюлозолитики: бактерии семейства Neocalli-
mastigaceae, рода Metadinium, видов Ruminicoccus
albus, Ruminicoccus flavefacien, Acetivibrio thermocel-
lus, Ruminiclostridium cellulolyticum, Clostridium cel-
lulovorans, а в микробиоме рубца коз преобладают
протеолитики: бактерии рода Sacharofermentans и
семейства Lachnospiraceae (Baldwin, Connor, 2017;
Tong et al., 2022). В ЖКТ жвачных и нежвачных
животных также представлены нитритредуциру-
ющие и лактатутилизирующие бактерии родов
Veillonella, Selenomonas, Anaerovibrio, Propionibacte-
rium, витаминсинтезирующие бактерии вида Fla-
vobacterium vitarumen (Deusch et al., 2017; Mizrahi,
Jami, 2018). Основным источником ферментов
для расщепления растительных полисахаридов и
клетчатки (гликозидгидролазы, полисахаридлиа-
зы, пектатлиазы, эстеразы) служат микробиомы
рубца и кишечника (Flint et al., 2008; White et al.,
2014; Li et al., 2020).

В толстом кишечнике лошадей преобладают
бактерии типа Firmicutes, родов Bacteroides, Bifido-
bacterium, Eubacterium, Propionibacterium, Selenom-
onas, семейства Spirochetaceae, бактерии групп Cy-
tophaga–Flexibacter–Bacteroides и Eubacterium rectale–
Clostridium coccoides, а в слепой кишке – бактерии
родов Bacillus, Bifidobacterium и Lactobacillus (Ry-
chlik, 2020; Husso et al., 2020; Berreta et al., 2021;
Tong et al., 2022).

Предполагается, что в микробиомах кишечни-
ка КРС и лошадей имеются симбиотические бак-
терии с антиоксидантными и противовоспалитель-
ными свойствами (Kachouri et al., 2015; Yadav et al.,
2016; Noureen et al., 2018). Штаммы бактерий с ан-
тиоксидантной, антимикробной и противовоспа-
лительной активностями изолированы из фека-
лий молочных коров (Ji et al., 2018) – Enterococcus
sp. (EA3 и EB2), Pediococcus sp. (PC2 и PD3) и ло-
шадей (Noureen et al., 2018) – Lactobacillus brevis
(MG882399, MG882400, MG882401 и MG882402).

МИКРОБИОМ ПУШНЫХ ЗВЕРЕЙ

Пушные звери – представители млекопитаю-
щих отряда хищников (горностай, куница, коло-
нок, выдра и др.), грызунов (белка, ондатра, бобр,
бурундук, суслик и др.), зайцеобразных (зайцы,
пищухи и др.), насекомоядных (кроты, выхухоль
и др.), ластоногих (морской котик, нерпа и др.).
Различия в строении их ЖКТ обусловлены разли-
чиями в характере их питания. У травоядных пуш-

ных зверей желудок простой, где происходит фер-
ментативное расщепление пищи. Особенность ки-
шечника травоядных пушных зверей – большая
слепая кишка, в которой идет процесс микроб-
ной ферментации пищи (Gugołek et al., 2013; Niz-
za et al., 2014). У хищных пушных зверей желудок
также простой, с тонкими эластичными стенками
и слабой мускулатурой, не способный обеспечить
размягчение и растирание твердой растительной
пищи. Относительная длина кишечника у хищных
пушных зверей намного меньше, чем у травоядных
животных. Незначительный объем толстого ки-
шечника и особенно слепой кишки у хищных пуш-
ных зверей свидетельствует о том, что их ЖКТ не
приспособлен для микробной ферментации пищи
(Nizza et al., 2014; Jensen et al., 2017; Bahl et al., 2020).

В микробиоме большинства хищных пушных
зверей преобладают бактерии таксонов Proteobacte-
ria, Firmicutes и Clostridia, а Bacteroidetes встречают-
ся редко (Middelbos et al., 2010; Tun et al., 2012; Gu-
gołek et al., 2013; Bahl et al., 2017; Zhao et al., 2017).
В образцах фекалий хорьков Mustela putorius и но-
рок Neovison vison были обнаружены бактерии ви-
дов Clostridium acetobutylicum, Helicobacter spp., ро-
дов Lactobacillus, Enterococcus, типов Actinobacteria,
Proteobacteria с антиоксидантной, противомикроб-
ной и противовоспалительной активностями (Fox-
man et al., 2008; Gugołek et al., 2013; Nizza et al., 2014;
Rajilić-Stojanović, de Vos, 2014; Bahl et al., 2017;
Bradley et al., 2019).

Доминирующими таксонами микробиома ки-
шечника кроликов являются бактерии семейств
Ruminococcaceae, Verrucomicrobiaceae, Rikenellaceae
и Bacteroidales, способные активно ферментировать
клетчатку и полисахариды (Funosas et al., 2021).

МИКРОБИОМ ДИКИХ 
МЛЕКОПИТАЮЩИХ – ИСТОЧНИК 

ИНГРЕДИЕНТОВ 
С НЕЙРОМОДУЛИРУЮЩЕЙ 

И ИММУНОМОДУЛИРУЮЩЕЙ 
АКТИВНОСТЯМИ

Микробиом диких животных из экологически
чистых сред обитания может оказаться перспек-
тивным источником штаммов бактерий, не содер-
жащих гены резистентности к антибиотикам, но
обладающих антимикробными, противовоспа-
лительными и антиоксидантными свойствами.
Поскольку дикие животные подвержены только
естественному отбору, то их микробиом должен
обеспечивать повышение иммунитета и адапта-
цию к природной среде обитания (Li et al., 2016).

Из микробиомов кишечника сибирской рыси
Lynx lynx, обыкновенной енотовидной собаки Nyc-
tereutes procyonoides и восточно-сибирского бурого
медведя Ursus arctos изолированы штаммы Bacillus
pumilus (124, P1, BN-103, D10, E14), дикого кабана
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Sus scrofa – штаммы Lactobacillus mucosae, Lactoba-
cillus salivarius (M2-71), Enterococcus hirae, E. durans
и E. faecium, волка Canis lupus – штаммы L. reuteri
(H3-2, H13-1 и H9-2), обладающие повышенны-
ми антимикробными, противовоспалительными
и антиоксидантными свойствами (Pallin, 2012; Li
et al., 2016; Baranova et al., 2022).

МИКРОБИОМ РЫБ. ПЕРСПЕКТИВЫ 
СОЗДАНИЯ НОВЫХ ПРОБИОТИКОВ 

И ПОСТБИОТИКОВ
ЖКТ рыб может быть очень разнообразным по

строению, форме, длине в зависимости от типа
питания – хищники, растительноядные и питаю-
щиеся планктоном (Sullam et al., 2012; Liu et al.,
2016). После рта и глотки начинается короткий
пищевод, который имеет железистые клетки, вы-
деляющие слизь. Желудок есть не у всех видов
рыб: у карпов, бычков, морского черта нет желуд-
ка, но у хищников обычно есть. Желудок у разных
видов рыб может иметь форму трубки, овала или
буквы V. Слизистая оболочка желудка вырабаты-
вает соляную кислоту и пепсин, служащие для
расщепления пищи. Кишечник начинается с тон-
кой кишки, в которую впадают желчный проток и
проток поджелудочной железы. Далее располага-
ются толстая кишка и прямая кишка, заканчива-
ющаяся анусом или клоакой (Tran et al., 2017;
Wang et al., 2018; Tyagi et al., 2019).

Микробиом кишечника рыб сконцентрирован
преимущественно в толстом и прямом кишечни-
ках и представлен аэробными и анаэробными
бактериями, его состав определяется питанием и
физико-химическими условиями кишечника (Li
et al., 2012; Romero et al., 2014; Ghanbari et al.,
2015). На 15 видах рыб показано (Givens et al.,
2015), что всеядность привела к формированию
большего разнообразия бактерий в микробиоме
кишечника, по сравнению с хищниками и траво-
ядными. В микробиоме кишечника рыб содер-
жится более 1000 видов бактерий. Наиболее мно-
гочисленные филы – Proteobacteria, Actinobacte-
ria, Bacteroidetes и Firmicutes (Sullam et al., 2012;
Givens et al., 2015; Montalban-Arques et al., 2015;
Tran et al., 2017; Wang et al., 2018; Tyagi et al., 2019).
У хищных видов рыб в микробиоме кишечника
доминируют Fusobacteria и Firmicutes, а у траво-
ядных видов рыб – Cyanobacteria и Bacteroidetes
(Sullam et al., 2012; Liu et al., 2016).

В микробиоме кишечника рыб обнаруживают-
ся бактерии с антиоксидантными, противовоспа-
лительными и антибактериальными свойствами.
Микробиомы кишечника пресноводного карпа
Labeo rohita, атлантического лосося Salmo salar,
пятнистого сибаса Dicentrarchus punctatus и радуж-
ной форели Salmo irideus содержат штаммы бакте-
рий типа Actinobacteria, родов Arthrobacter, Psy-
chrobacter и Pseudococcus с выраженным антибак-

териальным действием (Lowrey et al., 2015; Salinas,
2015; De Bruijn et al., 2018; Tyagi et al., 2019). Из мик-
робиома кишечника средиземноморской форели
Salmo macrostigma изолированы штаммы Lactiplanti-
bacillus plantarum (23V, 33V, 36V, 37V, 64V, 65V, 66V,
67V, 68V, 73V) и из микробиома кишечника 23 ви-
дов морских рыб – штаммы Lactobacillus plantarum
(S-SU1, S-SU3, S-SU4, S-SU5) и Lactococcus lactis
(S-SU2, S-SU6), обладающие повышенной анти-
оксидантной, противовоспалительной и анти-
микробной активностями как в отношении кле-
ток, так и их бесклеточного супернатанта (Kuda et
al., 2014; Iorizzo et al., 2022).

МИКРОБИОМ ПТИЦ. ПЕРСПЕКТИВЫ 
СОЗДАНИЯ НОВЫХ ПРОБИОТИКОВ 

И ПОСТБИОТИКОВ

В ЖКТ птиц выделяют девять отделов: ротовая
полость, пищевод, зоб, железистый желудок, мы-
шечный желудок, тонкая кишка, слепая кишка,
толстая кишка и клоака. У большинства видов птиц
пищевод и зоб проводят и хранят пищу. Желези-
стый желудок имеет кислую среду, в которой пи-
ща переваривается химически, тогда как мышеч-
ный желудок представляет собой мускулистый
мешок, в котором пища перетирается механиче-
ски (Grond et al., 2018). Способность к полету опре-
делила строение и расположение органов пищева-
рения у птиц. В связи с ограничением веса и боль-
шими энергозатратами при полете переваривание
пищи у птиц происходит очень быстро (Grond et
al., 2018).

В составе микробиома кишечника птиц более
650 видов бактерий, из которых около половины
еще не идентифицировано. В микробиоме кишеч-
ника птиц доминируют Firmicutes, Proteobacteria,
Bacteriodetes и Actinobacteria (Grond et al., 2018). В
микробиоме кишечника диких птиц содержание
Proteobacteria выше, по сравнению с домашними,
что, видимо, связно с различиями в питании (Ley
et al., 2008). Повышенная численность Bacteroide-
tes отмечается в кишечнике травоядных птиц: япон-
ского перепела Coturnix coturnix, эму Dromaius novae-
hollandiae и страуса Struthio camelus, это связано с
участием Bacteroidetes в ферментировании цел-
люлозы. В кишечнике хищных птиц доминируют
Firmicutes и Proteobacteria (Matsui et al., 2010; Ben-
nett et al., 2013; Kohl et al., 2014).

В микробиоме кишечника птиц могут содер-
жаться бактерии с иммуномодулирующими, проти-
вовоспалительными, антибактериальными и анти-
оксидантными свойствами. Так, из микробиома
кишечника кур изолированы штаммы Lactobacil-
lus acidophilus A12, L. salivarius и экзополисахариды
EPS-lr и EPS-lvg штаммов L. reuteri SHA101 и L. vag-
inalis SHA110, обладающие иммуномодулирующим,
противовоспалительным, антимикробным и анти-
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оксидантным действием (Lee et al., 2008; Rajoka
et al., 2019; Wang et al., 2020).

РАЗРАБОТКИ ИНСТИТУТА 
МИКРОБИОЛОГИИ НАН БЕЛАРУСИ 

В ОБЛАСТИ СОЗДАНИЯ 
И ПРАКТИЧЕСКОГО ПРИМЕНЕНИЯ 
ПРОБИОТИЧЕСКИХ ПРЕПАРАТОВ

Работы по созданию новых препаратов-пробио-
тиков ведутся в нескольких направлениях: выделе-
ние из различных источников новых штаммов,
перспективных для использования в составе био-
препаратов; создание комплексных препаратов из
бактерий, дополняющих друг друга; создание ком-
плексных пробиотиков, в состав которых, кро-
ме микроорганизмов, дополнительно введены
биологически активные вещества, стабилизато-
ры, сорбенты и т.п.; расширение сферы приме-
нения существующих пробиотиков (Ушакова и
др., 2012; Коломиец, 2016). Характеристика ос-
новных пробиотических препаратов для исполь-
зования в агропромышленном комплексе пред-
ставлена в табл. 2.

В результате проведенных исследований со-
здана коллекция штаммов спорообразующих бак-
терий рода Bacillus с высокими антимикробной и
ферментативной (протеазной, целлюлазной, кси-
ланазной) активностями. Установлены ключевые
метаболиты бактерий-антагонистов, контроли-
рующие развитие патогенных микроорганизмов,
определены факторы их направленного биосинте-
за. В частности, впервые показано участие в анти-
микробном действии культуры Bacillus pumilus БИМ
В-263 – основы биодезинфектанта Энатин® – со-
единения из группы алифатических кетонов 2,4-ди-
метил-пентанона-3 (Sverchkova et al., 2012).

На основе наиболее активных культур споро-
образующих бактерий рода Bacillus разработано и
освоено в производстве 10 оригинальных техноло-
гий получения пробиотиков ветеринарного и кор-
мового назначения с антимикробной, фермента-
тивной, иммуностимулирующей, антиоксидантной
активностями. Так, на основе штамма спорообра-
зующих бактерий Bacillus pumilus БИМ В-263 Д в
Институте микробиологии НАН Беларуси разра-
ботана технология получения и применения мик-
робного препарата Энатин®, предназначенного
для профилактической дезинфекции животно-
водческих помещений. Использование препарата
позволяет снизить численность санитарно-показа-
тельных микроорганизмов (бактерий группы ки-
шечной палочки и стафилококко-стрептококко-
вой). Препарат также повышает выживаемость
молодняка и увеличивает прирост веса.

На основе B. subtilis БИМ В-454 Д, характери-
зующихся высокой антагонистической активно-
стью в отношении возбудителей инфекционных

болезней животных – бактерий Escherichia coli,
Staphylococcus aureus, Streptococcus sp., Salmonel-
las sp., разработана энергосберегающая, безот-
ходная, конкурентоспособная технология полу-
чения ветеринарных пробиотических препаратов
Бацинил® и Бацинил®-К, предназначенных для
коррекции микробоценоза ЖКТ и стимуляции им-
мунной системы при заболеваниях КРС, свиней и
птицы. Технология предусматривает термиче-
скую активацию посевного материала B. subtilis
БИМ В-454 Д (выдержка при 60°С в течение 20
мин) и дробную подачу субстрата в ферментер,
что обеспечивает высокие качественные показа-
тели получаемых биопрепаратов. Разработаны
программные модули, учитывающие влияние
дробного внесения субстрата и стресс-фактора на
ростовые характеристики и активность штамма-
продуцента. Использование указанных пробио-
тиков обеспечивает прибыль от применения на од-
ном животном (теленке) до 7 долл. США (Sverchko-
va et al., 2012).

Пробиотический препарат Эмилин® представ-
лен комплексом бактерий с высокой антимикроб-
ной активностью и предназначен для профилакти-
ки и лечения бактериальных болезней рыб семей-
ства карповых. Он не только контролирует
развитие патогенной микробиоты, но и активи-
зирует неспецифические системы защиты орга-
низма, вызывая увеличение следующих показате-
лей: бактерицидной активности сыворотки крови
(БАСК) на 17.7–24.4%, фагоцитарной активности
(ФА) на 17.0–28.8%, фагоцитарного индекса (ФИ)
на 1.8–2.6%, фагоцитарного числа (ФЧ) в 2 раза,
благотворно влияет на жизнестойкость рыб и их
способность переносить стресс в процессе зимов-
ки. Рыба, прокормленная препаратом, легче пе-
реносит зимовку, не болеет бактериальными ин-
фекциями, начинает раньше и активнее питаться.
При выходе из зимовки навеска на 8–10% выше,
чем у рыбы, не получавшей пробиотика (Sverch-
kova et al., 2016).

Пробиотический препарат Бакто-хелс®, со-
держащий бактерии, предназначен для профи-
лактики и лечения бактериальных болезней цен-
ных видов рыб. Использование Бакто-хелса оказы-
вает как прямое воздействие на представителей
условно-патогенной и сапрофитной микробиоты,
так и опосредованное – путем активизации неспе-
цифических систем защиты организма. Примене-
ние пробиотика положительно влияет на уровень
естественной (неспецифической) резистентно-
сти организма осетровых и лососевых рыб, вы-
зывая увеличение ряда показателей: БАСК – на
32.2% у стерляди и 69.4% у форели, ФА – на 30.9%
у стерляди и 48.9% у форели, ФИ – на 109% у
стерляди и 83.8% у форели, ФЧ – на 175% у стер-
ляди и 172% у форели.
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Таблица 2. Характеристика основных пробиотических препаратов, разработанных НАН Беларуси

Препарат
Пробиотические 

бактерии в составе 
препарата

Происхождение 
пробиотических бактерий

Область применения
препарата

Энатин Bacillus pumilus 
БИМ В-263 Д

Филлоплан виноградной 
лозы

Профилактическая дезинфекция 
животноводческих помещений

Бацинил/Бацинил-К Bacillus subtilis 
БИМ В-454 Д

Стоки животноводческого 
комплекса

Коррекция микробоценоза ЖКТ и 
стимуляция иммунной системы 
при заболеваниях КРС, свиней и 
птицы

Эмилин

Bacillus subtilis 
БИМ В-844 Д

Подстилка птичника
кур-бройлеров Профилактика и лечение бактери-

альных болезней рыб семейства 
карповыхBacillus subtilis 

БИМ В-845 Д Рубец домашней козы

Бакто-хелс Bacillus amyloliquefaciens 
БИМ В-1125 Д Речной ил Профилактика и лечение бактери-

альных болезней ценных видов рыб

Споробакт/Споробакт-К

Bacillus amyloliquefaciens 
БИМ В-497 Д

Стоки животноводческого 
комплекса

Повышение биологической 
доступности кормов, стимуляция 
иммунитета и коррекция микробо-
ценоза ЖКТ КРС, свиней, птицы

Bacillus subtilis 
БИМ В-713 Д

Подстилка птичника
кур-бройлеров

Билавет/Билавет-С

Bifidobacterium adolescentis 

БИМ В-375 Д
Селекция по протеолити-
ческой активности Профилактика и лечение желу-

дочно-кишечных заболеваний, 
нормализация микробоценоза, 
активация обменных процессов, 
повышение продуктивности и 
иммунобиологического статуса 
организма сельскохозяйственных 
млекопитающих и птиц

Bifidobacterium adolescentis

БИМ В-456 Д

Индуцированный 
мутагенез для повышения 
уровня продукции
бактериоцинов

Lactiplantibacillus planta-

rum БИМ В-492 Д Силос

Румибакт

Propionibacterium freudenre-

ichii БИМ В-1326 Д
Селекция по признакам 
скорости роста и антаго-
нистической активности

Нормализация рубцового пищева-
рения у жвачных животных, увели-
чение перевариваемости сырой 
клетчатки, повышение молочной 
продуктивности и качества молока 
у КРС, снижение риска возникно-
вения ацидозов

Propionibacterium freudenre-

ichii БИМ В-1327 Д

Проксиферон

Bacillus subtilis 
БИМ B-454 Д;
Pantoea agglomerans 1 Ecrtz; 
E. coli BL 21

Стоки животноводческого 
комплекса

Повышение продуктивности и 
гуморального иммунитета у птиц

Синвет

Bifidobacterium adolescentis;
Lactobacillus plantarum; 
Propionibacterium freudenre-

ichii subsp. shermani

Селекция по протеолити-
ческой активности

Для комплексной терапии, профи-
лактики и лечения кишечных 
инфекций, нормализации микро-
боценоза ЖКТ после антибиотико-
терапии, при нарушениях процесса 
пищеварения, для коррекции и 
профилактики иммунных наруше-
ний у сельскохозяйственных 
животных
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Значительную часть инфекционной патоло-
гии животных составляют заболевания вирусной
и вирусно-бактериальной этиологии. Вирусные
инфекции, как правило, осложняются бактериаль-
ными, и наоборот. Отсутствие среди разработанных
пробиотиков высокоэффективных средств с выра-
женной антивирусной активностью инициировало
создание нового комплексного препарата Прокси-
ферон® иммуномодулирующего, антибактериаль-
ного и антивирусного действия, основу которого
составляют бактерии B. subtilis БИМ B-454 Д с вы-
сокой антагонистической и ферментативной ак-
тивностями, Pantoea agglomerans 1 Ecrtz, синтези-
рующие пигменты каротиноидного ряда, и белок
куриного лейкоцитарного альфа-интерферона,
синтезируемый E. coli BL 21. Использование Прок-
сиферона положительно влияет на продуктив-
ность и гуморальный иммунитет подопытных цып-
лят и кур-несушек. Отмечено повышение БАСК
подопытных птиц на 9.4%, что свидетельствует об
усилении гуморального звена неспецифического
иммунитета (Sverchkova et al., 2015).

Использование пробиотиков рода Bacillus с
ферментативной и антагонистической активно-
стями позволяет создать эффективные пробиоти-
ческие добавки для кормопроизводства. На осно-
ве штаммов Bacillus amyloliquefaciens БИМ В-497 Д
и Bacillus subtilis БИМ В-713 Д с взаимодополняю-
щими свойствами разработаны пробиотические
кормовые добавки Споробакт® и Споробакт®-К в
сухой форме для повышения биологической до-
ступности кормов, коррекции микробоценоза
ЖКТ птицы, свиней, молодняка КРС. Пробиотики
обладают антимикробной и ферментативной (про-
теолитической, целлюлолитической, ксиланазной)
активностями, способствуют повышению качества
и усваиваемости кормов, снижению их обсеменен-
ности патогенными и условно-патогенными мик-
роорганизмами.

В Институте микробиологии НАН Беларуси
разработаны и коммерциализированы пробиоти-
ческие препараты и кормовые добавки для КРС,
свиней, птицы на основе молочнокислых бактерий
и бифидобактерий. Биопрепараты Билавет® и
Билавет®-С, содержащие живые клетки и биологи-
чески активные метаболиты бактерий родов Bifido-
bacterium и Lactobacillus, предназначены для про-
филактики и лечения желудочно-кишечных за-
болеваний, нормализации микробоценоза,
активации обменных процессов, повышения
продуктивности и иммунобиологического ста-
туса организма сельскохозяйственных млеко-
питающих и птиц.

Синбиотик Синвет® используется для ком-
плексной терапии, профилактики и лечения ки-
шечных инфекций, нормализации микробоцено-
за ЖКТ после антибиотикотерапии, при наруше-
ниях процесса пищеварения, для коррекции и

профилактики иммунных нарушений у сельско-
хозяйственных млекопитающих и птиц.

Кормовая добавка Румибакт® на основе пропио-
новокислых бактерий рекомендована для нормали-
зации рубцового пищеварения у жвачных живот-
ных, увеличения перевариваемости сырой клетчат-
ки, повышения молочной продуктивности и
качества молока у КРС, для снижения риска воз-
никновения ацидозов.

ЗАКЛЮЧЕНИЕ
Препараты пробиотиков на основе активных

штаммов молочнокислых бактерий, лакто- и би-
фидобактерий (Bottacini et al., 2012; Salvador et al.,
2021), а также рода Bacillus, широко используются
в агропромышленном комплексе, включая жи-
вотноводство, рыбоводство и пчеловодство (Lee
et al., 2008; Hmood et al., 2019). Основными источ-
никами биологически активных штаммов для раз-
работки препаратов пробиотиков служат кишечни-
ки самих организмов. Появление новых технологий
поиска, анализа и форм использования новых
штаммов пробиотиков и их продуктов заставля-
ет переосмыслить использование пробиотиков по
принципу “где родился, там и пригодился”. В дан-
ном обзоре мы осветили существующую литерату-
ру, посвященную составу комменсальных обитате-
лей кишечников различных животных от пчел до
млекопитающих, в аспекте их потенциального ис-
пользования для лечения и профилактики различ-
ных заболеваний человека и животных. Штаммы
бактерий из микробиома кишечника человека и
животных с антимикробными, антиоксидант-
ными, иммуномодулирующими и противовос-
палительными свойствами могут быть исполь-
зованы как источники ингредиентов для созда-
ния пробиотиков и постбиотиков в медицине и
ветеринарии. Реальные успехи наших коллег из
Института микробиологии НАН Беларуси по раз-
работке и внедрению препаратов пробиотиков дают
уверенность в том, что, объединив усилия генети-
ков России (Курчатовский центр и ИОГен РАН),
мы также сможем быстро создать и эффективно
применять препараты фармабиотиков (Dani-
lenko et al., 2021). Использование пробиотиков и
постбиотиков позволит унифицировать их при-
менение как в правовом поле, так и в практиче-
ском плане. Исследования, представленные в дан-
ном обзоре, показывают, что микробиом животных
является перспективным источником новых лекар-
ственных препаратов и биологически активных ин-
гредиентов с иммуномодулирующей, нейромоду-
лирующей и антиоксидантной активностями.
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Microbiome of Animals: Search for Biologically Active 
Ingredients for the Creation of Probiotics and Pharmabiotics

V. N. Danilenkoa, *, R. A. Ilyasova, b, R. A. Yunesa, 
A. S. Yanenkoc, Yu. E. Kozlovskyc, N. V. Sverchkovad, and E. I. Kolomietsd

aVavilov Institute of General Genetics, Russian Academy of Sciences, Moscow, Russia
bBashkir State Agrarian University, Ufa, Russia

cNational Research Center “Kurchatov Institute”, Moscow, Russia
dInstitute of Microbiology, National Academy of Sciences of Belarus, Minsk, Belarus
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The scientific, technological, and conceptual advances achieved in recent years in the field of studying the
human gut microbiome allow them to be quickly and efficiently transferred to the fields of studying the ani-
mal microbiome and applications in medicine and veterinary medicine. The microbiomes of all animal spe-
cies have their own characteristics, but at the same time, they correspond to the general basic principles of the
structural organization of bacterial communities. The most striking examples of universal probiotic bacteria
are representatives of lactobacilli and bifidobacteria. Comparative genomic and molecular genetic studies of
these groups of bacteria, as well as representatives of the Bacillus genus, will undoubtedly make a great con-
tribution to understanding their immunomodulatory, neuromodulatory, and antioxidant properties. In recent
years, the principles of the use of probiotics have been revised throughout the world, including Russia. There
is a transition from the use of probiotics as dietary supplements to their use as pharmabiotics — drugs for the
treatment and prevention of specific diseases. The key point in this direction is the use of postbiotics, com-
ponents of commensal bacteria of various origins. Until recently, it was considered fundamental to use strains
of probiotics isolated from the same species for which they are intended. The approach using standardized
postbiotics and pharmabiotics has radically changed the situation. Pharmabiotic preparations, like any other
drugs, can be created on the basis of postbiotics of any origin. Thus, living, biologically and pharmacologi-
cally active bacteria isolated from the microbiomes of various animal species, after evaluating their effective-
ness and safety, can become sources of ingredients for the creation of pharmabiotics for both human and vet-
erinary medicine.

Keywords: human microbiome, animal microbiome, pharmabiotics, probiotics, postbiotics, metagenomic
analysis
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