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ВЛИЯНИЕ ДЕКСТРАНАЛЯ                                                  
НА БАКТЕРИОБИОМ КИШЕЧНИКА ТЕЛЯТ

Н.Б. Наумова, О.А. Батурина, А.С. Локтева, В.И. Плешакова,                            
Н.А. Лещёва, Т.И. Лоренгель, Н.С. Золотова, И.Г. Алексеева, М.Р. Кабилов

Обоснование. Поиск эффективных про- и пребиотиков для улучшения 
здоровья телят, в частности, снижения кишечных инфекций и повышения 
продукционных показателей, очень актуален. Влияние пребиотиков изучено 
мало, особенно в плане биоразнообразия кишечного микробиома. 

Целью нашей работы было изучение влияния декстраналя на рост телят 
и бактериобиом содержимого их прямой кишки.

Материалы и методы. Состав и структуру бактериобиома определяли 
у телят контрольной группы (К, стандартная диета) и группы, получавшей 
декстраналь (Д) в возрасте 18-20 дней метбаркодингом по гену 16S рРНК 
(V3-V4, Illumina MiSeq). 

Результаты. Всего выявлено 377 операциональных таксономических еди-
ниц (ОТЕ) бактерий, относящихся к 168 родам, 91 семейству, 55 порядкам, 30 
классам и 11 типам; более половины числа выявленных в работе ОТЕ относи-
лись к типу Firmicutes, за которым шли типы Bacteroidetes и Actinobacteria. 
По относительному обилию нуклеотидных последовательностей порядок 
доминирования был такой же. Применение декстраналя на 11,9 кг (15%) 
повысило массу тела двухмесячных телят в группе Д по сравнению с К: сле-
довательно, выявленные различия в составе и структуре кишечного бакте-
риобиома под влиянием декстраналя можно считать благоприятными. В 
первую очередь это относится к условному патогену Escherichia/Shigella 
(Gammaproteobacteria), снизившему свое присутствие. Всего различное от-
носительное обилие в группах выявлено по 73 ОТЕ, в т.ч. по шести доми-
нантным. Изменение обилия некоторых ОТЕ, однако, оказалось трудно ин-
терпретировать: вероятнее всего, из-за недостаточного разрешения видов/
штаммов по фрагменту гена 16S рРНК. По индексам α-биоразнообразия 
различия между группами не выявлено, хотя общее направление изменения 
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этих индексов указывает на повышение биоразнообразия бактериобиома 
кишечника после применения декстраналя. 

Заключение. Эта работа является одной из первых попыток каталоги-
зации кишечного бактериобиома представителей крупного рогатого скота 
в регионе, и полученные результаты являются основой для более детального 
и таксономически адресного планирования дальнейших исследований.

Ключевые слова: телята; декстраналь; 16S-метабаркодирование; био-
разнообразие; кишечный бактериобиом
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THE EFFECT OF DEXTRANAL ON THE GUT 
BACTERIOBIOME OF CALVES

N.B. Naumova, O.A. Baturina, A.S. Lokteva, V.I. Pleshakova,                           
N.A. Lescheva, T.I. Lorengel, N.S. Zolotova, I.G. Alekseeva, M.R. Kabilov

Background. The search for more efficient pro- and prebiotics to improve 
calves’ health, including decreasing the incidence of intestinal infections and 
increasing biomass production, has been very actual. The effect of prebiotics, 
however, is poorly, especially as related to gut microbiome biodiversity. 

The aim of this work was to study the influence of dextranal on the growth of 
calves and their gut(rectum) bacteriobiome.

Materials and Methods. Bacteriobiome composition and structure was as-
sessed in the control group (K, conventional diet) and dextranal-receiving group 
(D) in 18-20 days aged calves by 16S metabarcoding (V3-V4, Illumina MiSeq). 

Results. Overall, we found 377 operational taxonomic units (OTU) from 
168 genera, 91 families, 55 orders, 30 classes and 11 phyla, with more than the 
half of the total number of identifies OTUs belonging to the Firmicutes phylum, 
followed by Bacteroidetes and Actinobacteria. The relative abundance of the 
phylum-specific nucleotide sequences followed the same order of dominance. 
Dextranal addition resulted in the increased (11.9 kg/calf, or 15%) of the living 
body mass of the two-months old calves in group D as compared with group K: 
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consequently, the dextranal-related difference in the calves’ gut bacteriobiome 
composition and structure can be viewed as beneficial. It primarily concerns the 
decreased abundance of the opportunistic pathogen Escherichia/Shigella (Gam-
maproteobacteria) in group D. Overall 73 OTUs, including six dominant ones, 
were found to be differentially abundant in the groups. However, changes in the 
relative abundance of some OTUs were difficult to interpret, most likely due to 
the low strain/species resolution by 16S rRNA gene fragments’ sequences. As for 
the α-biodiversity, there were no differences between the groups, but the overall 
trend directed to the increasing α-biodiversity of the calves’ gut bacteriobiome 
after dextranal treatment. 

Conclusion. This study reports the first attempt to inventory the gut bacteri-
obiome of the cattle in the region, and the obtained results provide the basis for 
a more detailed and taxonomically targeted further research. 

Keywords: calves; dextranal; 16S metabarcoding; biodiversity; gut bacteri-
obiome
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Введение
Колонизация кишечника микроорганизмами и последующее развитие 

кишечной микробиоты имеет исключительно важное значение для разных 
животных, в том числе крупного рогатого скота [10, 28]. Особенно акту-
альны поиски приемов для снижения кишечных инфекций, обычных у 
телят в первый месяц жизни [18, 29, 33]. Давно признано положительное 
влияние добавления пробиотиков в корм и/или питье сельскохозяйствен-
ным животным на их производственные показатели и здоровье [35, 37]. 
Влияние же пребиотиков менее изучено [5]. В качестве пребиотиков для 
КРС относительно активно изучали различные олигосахариды [34], сум-
марные фракции полисахаридов определенных видов растений и глюканы 
[36], а также таннины каштана [25]. Показано, что добавление β-глюкана 
улучшило продуктивность, иммунитет и антиоксидантный статус у коров 
[40]; положительно сказалось на массе тела 60-дневных телят, благопри-
ятно изменив разнообразие их кишечного бактериобиома [26]. 

Декстраналь – это природный полисахарид, получаемый модифи-
цированием декстрана химическим или другим способом с размыка-
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нием некоторых глюкозных колец с образованием альдегидных групп. 
Последние могут ковалентно связываться с разнообразными химиче-
скими соединениями, в том числе лекарственными, косметическими 
и пищевыми, и повышать их активность и улучшать функциональные 
свойства [1]. 

Целью нашей работы было изучение влияния добавки декстраналя на 
1) рост и развитие телят, и 2) изменение бактериобиома кишечника телят. 

Материалы и методы
Объект исследования и схема опыта. Исследование проводили в жи-

вотноводческом хозяйстве Омской области. Объект исследования – телята 
черно-пестрой голштинизированной породы в возрасте от рождения до 
2-х месяцев. По принципу аналогов были сформированы опытная (n=8) 
и контрольная (n=8) группы. С первого дня жизни по 10-е сутки телят со-
держали индивидуально в профилактории, а затем в группах по 10 голов. 
Кормление в первые двое суток осуществляли сборным молозивом из со-
сковых поилок, затем с третьего дня по седьмые сутки выпаивали кипя-
ченое цельное молоко от клинически здоровых коров пять-шесть раз в 
сутки. С недельного возраста выпаивали сквашенное молоко, постепенно 
добавляя в рацион сено, сухие концентрированные корма и мел для при-
выкания телят к грубым кормам.

Телятам опытной группы выпаивали биологически активный препарат 
Декстраналь-40 [1] в форме 2%-го раствора один раз в три дня в течение 15 
дней в дозе 20 мг/кг живой массы (всего 5 выпаиваний). Телята контроль-
ной группы находились на обычном рационе (без препаратов).

После окончания курса выпаивания у телят в возрасте 18-20 дней были 
отобраны и подвергнуты заморозке пробы фекалий из прямой кишки в 
пробирки типа Эппендорф.

Проведен анализ производственных показателей, а именно живой мас-
сы телят при рождении и в возрасте двух месяцев (Таблица 1).

Таблица 1. 
Живая масса телят до и после эксперимента (среднее± ст.откл.)

Живая масса, кг Без пребиотика С пребиотиком Вероятность P*

При рождении 37,7± 8,9 39,6± 1,4 0,455
Через 2 месяца 83,8± 4,1 95,7± 3,1 0,000

Примечание: * ‒ Вероятность соответствия разницы средних по группам гипотезе 
об отсутствии разницы (при сравнении по t-критерию Стьюдента).
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Выделение валовой ДНК из образцов содержимого прямой кишки телят. 
ДНК выделяли с помощью набора DNeasy PowerSoil Kit (Qiagen, 

Hilden, Germany) в соответствии с инструкцией производителя. Для ме-
ханического разру-шения образца использовали TissueLyser II (Qiagen, 
Hilden, Germany) 10 мин при 30 Герц. Качество ДНК оценивали с помо-
щью электрофореза в 1%-ном агарозном геле, а количество на Quibit (Life 
Technologies, USA) и на Nanodrop (Thermo Fisher Scientific, USA).

Амплификация фрагментов генов 16S рРНК и секвенирование 
ампликонов. Регион V3-V4 гена 16S рРНК амплифицировали с по-
мощью праймеров 343F (5’-CTCCTACGGRRSGCAGCAG-3’) и 806R 
(5’-GGACTACNVGGGTWTCTAAT-3’), содержащих адаптерные последо-
вательности (Illumina), линкер и баркод [17]. Амплификацию проводили в 
50 мкл реакционной смеси в условиях, описанных ранее [30]. Ампликоны 
смешивали по 200 нг каждый и чистили в 1% агарозном геле с помощью 
набора MinElute Gel Extraction Kit (Qiagen, Hiden, Germany). Секвениро-
вание проводили в ЦКП “Геномика” (ИХБФМ СО РАН) на секвенаторе 
MiSeq (Illumina, USA), используя набор Reagent Kit v3 (2х300, Illumina, 
USA).

Биоинформатический анализ. Полученные парные последова-
тельности анализировали с помощью UPARSE скриптов [12], исполь-
зуя Usearch v11.0.667 [11]. Биоинформатическая обработка включала 
перекрывание парных ридов, фильтрацию по качеству и длине, учет 
одинаковых последовательностей, отбрасывание синглетонов, удаление 
химер и получение ОТЕ с помощью алгоритма кластеризации UPARSE 
[13]. Таксономическую принадлежность последовательностей ОТЕ 
определяли с помощью SINTAX [14] с использованием 16S RDP training 
set v16 в качестве референсной базы [38]. Таксономическую структуру 
полученного таким образом ансамбля последовательностей (бактери-
обиома) оценивали путем вычисления отношения числа таксон-спец-
ифичных последовательностей к общему числу последовательностей 
образца, выраженному в процентах. Индексы α-биоразнообразия раз-
нообразия рассчитывали с помощью Usearch v11.0.667 [11], а β-разно-
образие оценивали по индексу сходства (расстояние Брэя-Кертиса) с 
помощью пакета PAST [20]. 

Статистический анализ. Описательную статистику и сравнение оби-
лия по группам (по непараметрическому критерию Манна-Уитни) прово-
дили с помощью статистического пакета Statistica v.13.3 (TIBCO Software 
Inc., USA). 
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Результаты
Общее таксономическое разнообразие. Всего в исследовании было 

выявлено 377 ОТЕ бактерий, относящихся к 168 родам, 91 семейству, 55 
порядкам, 30 классам и 11 типам. Из всех выявленных ОТЕ 210 ОТЕ (56%) 
представляли тип Firmicutes. На втором и третьем месте по богатству ОТЕ 
были типы Bacteroidetes с 58 ОТЕ (15%) и Actinobacteria 48 ОТЕ (13%), со-
ответственно. Тип Proteobacteria насчитывал 33 ОТЕ (10% от общего числа 
ОТЕ), и другие типы (Acidobacteria, Chlamydiae, Tenericutes, Fusobaceria, 
Planctomycetes, cand. Saccharibacteria, Spirochaetes и Synergistetes) насчи-
тывали по одной или несколько ОТЕ. Шесть ОТЕ остались неклассифи-
цированными ниже уровня царства Bacteria. 

По относительному обилию ридов тоже лидировал тип Firmicutes 
c 77% от общего числа последовательностей, второе место занял тип 
Bacteroidetes с 11%, и далее шли Actinobacteria и Proteobacteria c 6,6 и 
4,3%, соответственно. 

На уровне классов самыми представительными по ОТЕ были 
Clostridia/Firmicutes c 152 ОТЕ (40% от общего числа ОТЕ) и Bacteroidia/ 
Bacteroidetes c 52 ОТЕ (14%). 

Таксономическое разнообразие бактерий при применении пребио-
тика. Применение пребиотика при выпаивании телят явно повлияло на 
таксономический состав и структура бактериобиома содержимого их пря-
мой кишки (Таблица 2). 

Таблица 2. 
Относительное обилие доминантных таксонов бактерий в фекалиях телят 

(медиана и межквартильный 25-75% размах)

Таксон
Без пребиотика С пребиотиком

Вероятность P* Медиана Размах 
25-75% Медиана Размах

25-75%
Т и п

Firmicutes 71,8 23,1 83,1 18,4 0,172
Bacteroidetes 8,3 23,9 7,0 9,8 0,563
Actinobacteria 2,7 11,0 4,9 9,2 0,753
Proteobacteria 1,8 17,8 0,0 0,1 0,006
К л а с с
Clostridia 46,5 32,5 63,6 53,7 0,462
Bacilli 27,1 27,9 6,7 57,4 0,529
Bacteroidia 8,3 24,0 2,2 6,8 0,636
Coriobacteriia 0,6 2,1 3,2 5,0 0,172
Erysipelotrichia 1,1 1,2 0,8 0,8 0,834
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Gammaproteobacteria 0,9 17,7 0,0 0,0 0,014
П о р я д о к

Clostridiales 46,5 32,3 60,0 46,5 0,462
Lactobacillales 26,9 28,1 6,7 57,4 0,529
Bacteroidales 8,3 24,0 2,2 6,8 0,636
Erysipelotrichales 1,1 1,2 0,8 0,9 0,834
Enterobacterales 0,8 15,9 0,0 0,0 0,027
Coriobacteriales 0,0 1,5 2,6 3,2 0,109

С е м е й с т в о
Ruminococcaceae 17,4 19,9 10,4 14,8 0,505
Lachnospiraceae 17,3 27,1 25,1 35,7 0,382
Bacteroidaceae 13,4 24,0 4,2 1,5 0,558
Streptococcaceae 13,4 22,5 25,0 56,8 0,869
Enterobacteriaceae 7,6 15,3 0,0 0,0 0,032
Enterococcaceae 7,0 5,7 0,2 0,0 0,002
Peptostreptococcaceae 6,2 0,2 6,9 6,8 0,171
Lactobacillaceae 5,4 2,5 0,0 0,0 0,196
Clostridiaceae1 3,1 5,5 0,5 0,6 0,084
Bifidobacteriaceae 2,2 2,6 3,5 2,9 0,746
Coriobacteriaceae 1,5 0,5 0,9 0,5 0,476
Eubacteriaceae 0,5 0,3 1,9 1,8 0,040
Atopobiaceae 0,6 1,0 1,8 2,8 0,112
Chlamydiaceae n.d. 1,4 0,1 0,171
Prevotellaceae 0,0 0,1 1,1 1,7 0,020
Erysipelato-
clostridiaceae 0,8 0,2 1,0 1,1 0,171

Примечание: * ‒ Вероятность соответствия разницы средних по группам гипо-
тезе об отсутствии разницы (при сравнении по критерию Манн-Уитни). Значения 
Р≤0,05 выделены жирным шрифтом. 

Уже на самом высоком таксономическом уровне, т.е. уровне типа, было 
установлено снижение Proteobacteria, которое на уровне класса и поряд-
ка проявилось в снижении относительного обилия Gammaproteobacteria 
и Enterobacterales, соответственно (Таблица 2). Однако представители 
этого порядка не выявлены среди доминантов на уровне семейства, рода 
и ОТЕ (Таблица 2, Таблица 3), но среди минорных членов бактериоб-
иома некоторые известные условные патогены были снижены в группе, 
получавшей декстраналь, например Escherichia/Shigella (0,77 vs. 0,0%, 
P=0,03). Среди доминантов, отличных между группами по относитель-
ному обилию, в основном были представители фирмикут: по их таксо-
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нам нижнего уровня выявлено влияние пребиотика (Таблица 3). Всего 
же 30 родов изменили свое обилие на уровне P≤0,05, и еще 26 родов – на 
уровне 0,05≤P≤0,10. 

Наряду с шестью доминантными ОТЕ, продемонстрировавшими из-
менение своего относительного обилия в связи с пребиотиком, еще у 67 
ОТЕ было выявлено такое же поведение. Еще 59 ОТЕ имели вероятность 
совпадения изменения их обилия под влиянием пребиотика с гипотезой 
об отсутствии его влияния в пределах 0,05≤P≤0,10. Вероятно, что другие 
минорные или редкие ОТЕ, заметно снизившие свое присутствие в группе, 
получавшей декстраналь, могут быть потенциальными/оппортунистиче-
скими патогенами. 

Заметим, что среди доминантных ОТЕ, продемонстрировавших зна-
чительное снижение своего относительного обилия в связи с выпаивани-
ем пребиотиком, был представитель типа Bacteroidetes (Bacteroides sp., 
Таблица 3). 

Таблица 3. 
Относительное обилие доминантных таксонов бактерий в фекалиях телят 

(медиана и межквартильный 25-75% размах)

Таксон
Без пребиотика С пребиотиком

Вероятность P*

Медиана Размах 
25-75% Медиана Размах

25-75%
Р о д

Streptococcus 10,5 22,5 6,6 56,8 0,869
Bacteroides 7,5 22,2 0,0 0,2 0,272
Enterococcus 4,2 5.7 0,0 0,0 0,002
Butyricicoccus 3,5 13,8 0,0 0,0 0,009
un.1 Lachnospiraceae 2,8 5,1 7,1 10,8 0,065
Lachnospiraceae_gis2 2,4 5,3 0,0 0,0 0,085
Olsenella 0,0 0,1 1,9 2,8 0,047
Clostridium s.s.3 1,7 5,5 0,0 0,6 0,084
Ruminococcus 0,1 9,7 1,3 6,0 0,869
un.Ruminococcaceae 0,2 2,7 2,4 7,6 0.975
Erysipelatoclostridium 1,0 1,1 0,0 0,4 0,171

О Т Е
Streptococcus sp. 7,4 22,5 6,6 56,7 0,695
Bacteroides sp. 7,4 22,2 0,0 0,0 0,032
Ruminococcus gnavus 2,4 5,3 0,0 0,0 0,085



205Siberian Journal of Life Sciences and Agriculture, Том 15, №6, 2023

Butyricicoccus 
pullicaecorum 3,5 13,8 0,0 0,0 0,009

Enterococcus sp. 2,3 7,8 0,0 0,0 0,013
Blautia sp. 0,0 0,0 1,6 7,6 0,032
Blautia sp. 0,0 0,0 1,1 4,8 0,013
un. Lachnospiraceae 0,0 2,9 1,1 2,7 0,239
un. Lachnospiraceae 0,0 0,0 1,1 2,7 0,013

Примечание: * ‒ Вероятность соответствия разницы средних по группам гипо-
тезе об отсутствии разницы (при сравнении по критерию Манн-Уитни). Значения 
Р≤0,05 выделены жирным шрифтом. 1 ‒ un. обозначает unclassified. 2 ‒ gis обозна-
чает genus incertae sedis. 3 ‒ s.s. обозначает sensu stricto. 

Альфа- и бета-биоразнообразие бактериобиома фекалий телят. 
Статистически достоверной разницы по индексам α-биоразнообразия не 
выявлено (Таблица 4), хотя общее направление изменения индексов α-био-
разнообразия указывает на повышение биоразнообразия после выпаива-
ния декстраналем. 

Таблица 4. 
Индексы α-биоразнообразия бактериобиома фекалий телят                                         

(медиана и межквартильный 25-75% размах)

Индекс
Без пребиотика С пребиотиком

Вероятность P*

Медиана Размах 
25-75% Медиана Размах

25-75%
Богатство ОТЕ 44 25 124 103 0,189
Као-1 61 30 143 126 0,130
Симпсона (S) 0,79 0.09 0,93 0,38 0,442
Шеннона 2,05 0,37 3,24 2,21 0,442
Выравненность 0,16 0,15 0,18 0,12 0,996
Равномерность 0,54 0,18 0,66 0,35 0,442
Доминирование
 (1-S) 0,21 0,09 0,07 0,38 0,442

Бергер-Паркера 0,36 0,12 0,20 0,42 0,400
Примечание: * ‒ Вероятность соответствия разницы средних по группам ги-

потезе об отсутствии разницы (при сравнении по критерию Манн-Уитни). 

Расположение образцов бактериобиома в плоскости первых двух 
главных координат, рассчитанных на основании расстояния сходства по 
Брэю-Кертису (Рис. 1).



206 Siberian Journal of Life Sciences and Agriculture, Vol. 15, №6, 2023

Рис. 1. Расположение образцов фекалий теля в плоскости первых                                
двух главных координат, рассчитанных по расстоянию сходства Брэя-Кертиса   
по числу ридов ОТЕ. Обозначения: К – контрольная группа телят, Д – группа           

с выпаиванием декстраналем.

Обсуждение результатов
Общее таксономическое разнообразие. Состав доминантных типов 

бактерий в содержимом прямой кишки телят в нашей работе, как и в дру-
гих [3, 4, 8, 23, 33] определяли четыре типа (Firmicutes, Proteobacteria, 
Actinobacteria и Bacteroidetes). Два типа - Firmicutes и Bacteroidetes –– 
были основными доминантами в данном исследовании с относительным 
обилием по всем изученным телятам 77% и 7%, соответственно, в то вре-
мя как в работе Коэльо с соавт. (2022) [8] относительное обилие этих ти-
пов было 60% и 18%. Такое расхождение может быть связано с возрастом 
исследованных телят, их диетой, породой и/или другими факторами. Что 
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касается вклада Actinobacteria, то есть данные о том, что он был почти на 
порядок выше по сравнению с нашим результатом [18], а в другой работе 
всего лишь одна ОТЕ Bifidobacterium longum составляла 30% относитель-
ного обилия в фекальном бактериобиоме здоровых телят в возрасте 2-3 
недель [33], в то время как в нашем исследовании весь тип Actinobacteria 
составлял по обоим группам 4,3% (медиана); другие исследователи тоже 
отмечали очень низкое (менее 1%) обилие рода Bifidobacterium [22] и в 
целом типа Actinobacteria [6], вместо которого в числе доминировавших 
типов бактерий был Fusobacteria. 

Таксономического разнообразия бактерий при применении пре-
биотика. Применение декстраналя заметно повысило продукционные 
показателя телят: масса тела в получавшей декстраналь группе через 2 ме-
сяца была на 11,9 кг (15%) больше по сравнению с контрольной группой, а 
среднесуточный привес за этот период был на 200 граммов больше. Таким 
образом, применение декстраналя благоприятно сказалось на росте телят; 
следовательно, изменения в составе их кишечного бактериобиома можно 
также считать благоприятными. В первую очередь это относится к оппор-
тунистическому патогену Escherichia/Shigella (Gammaproteobacteria), чье 
обилие снизилось в группе с декстраналем. Значительное обилие этого 
рода в кишечнике телят не всегда вызывает диарею [15, 27], но обычно у 
телят с диареей обилие Escherichia/Shigella повышено [19].

Выявленное в нашей работе резкое снижение относительного обилия 
основной доминантной ОТЕ в контрольной группе, а именно Bacteroides 
sp., по сравнению с группой, получавшей декстраналь (7,4 vs. 0,0%), 
объяснить трудно в контексте имеющейся информации о доле этого 
рода в кишечном бактериобиоме телят. Например, у здоровых телят 
доля Bacteroides составляет около 20%, снижаясь до 4% при диарее [41] 
или же устойчиво повышаясь (с 7 до 18%) при добавлении пробиотика 
в течение первого месяца жизни [35]. Имеются данные о том, что при 
содержании телят вместе с матерями относительное обилие этого рода 
бактерий составляло 33%, уменьшившись у телят при содержании без 
матерей, т.е. при выпаивании заменителем молока, до 4% [23]. То есть 
повышенное обилие Bacteroides в бактериобиоме телят нужно интерпре-
тировать скорее как положительное [32], а снижение – как отрицатель-
ное явление: в любом случае этот факт заслуживает более детального, 
в том числе полногеномного, изучения влияния конкретно декстраналя 
и других потенциальных пребиотиков на обилие видов и штаммов этих 
бактерий в кишечнике телят. 
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В нашем исследовании добавление декстраналя при выпаивании телят 
заметно снизило относительное обилие рода Butyricicoccus, представлен-
ного Butyricicoccus pullicaecorum. Недавно было показано, что бактерии 
рода Butyricicoccus являются одними из ключевых комменсалов в ки-
шечнике здоровых телят [21], и снижают свое относительное обилие при 
диарее [41]. Поэтому снижение ее обилия в контексте применения декстра-
наля может оказаться не очень полезным для здоровья телят. Более того, 
Butyricicoccus pullicaecorum рекомендуют в качестве пробиотика как для 
сельскохозяйственных животных, так и для людей, из-за ее продолжитель-
ного влияния, связанного с продуцированием бутирата, на организм-хо-
зяин [7, 16, 39]. 

При этом в нашем исследовании выпаивание телят декстраналем за-
метно уменьшило относительное обилие Ruminococcus gnavus, связь повы-
шенного обилия которой с неврологическими и кишечными заболеваниями 
человека известна [9]. Hедавно в довольно масштабном исследовании по-
казано, что телята двухнедельного возраста с инфекцией Clostridioides 
difficile имели повышенное относительное обилие Ruminococcus gnavus в 
кишечном бактериобиоме [31]. 

Таким образом, и этот результат с точки зрения влияния на здоровье 
телят нельзя интерпретировать однозначно. 

Однако некоторое повышение под влиянием декстраля обилия двух 
ОТЕ, представляющих Blautia, а также и двух других ОТЕ, относящихся, 
как и Blautia, к Lachnospiraceae, можно считать благоприятным: Blautia 
является потенциальным пробиотиком [24]. 

Альфа-биоразнообразие бактериобиома. Что касается индексов 
α-биоразнообразия бактериобиома фекалий телят, то полученные нами 
значения оказались как близкими, так и отличными от результатов дру-
гих исследований. Так, потенциальное богатство ОТЕ, т.е. индекс Као-1, 
совпадал с таковым в работе Кумара с соавт. (2021) [22], составляя по 
всем телятам 78-80 ОТЕ, при этом в работе Ли с соавт. (2022) [23] даже 
актуальное богатство перевалило за 1100 ОТЕ. Индекс Шеннона в нашей 
работе оказался заметно ниже: 2,2 в vs.4,3-4,8 в других исследованиях с 
телятами близкого возраста [3, 22, 23]. Несмотря на отсутствие статисти-
чески значимых различий медиан индексов α-биоразнообразия из-за вы-
раженного размаха, тем не менее в совокупности все индексы указывают 
на большее α-биоразнообразие в группе с применением декстраналя, что 
можно интерпретировать как в целом благоприятное направление моди-
фикации бактериобиома. 
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Заключение
Выпаивание телят с добавлением препарата декстаналь в течение 

первых двух недель жизни привело к формированию кишечного бакте-
риобиома, отличного от такового в контрольной группе на традиционном 
выпаивании. Поскольку получавшие декстраналь телята лучше росли, то 
эти изменения в составе и структуре бактериобиома можно считать благо-
приятными. Однако изменения некоторых ОТЕ интерпретировать трудно 
в связи с недостаточным разрешением видов/штаммов по фрагменту гена 
16S рРНК. Поскольку данная работа является одной из первых попыток 
каталогизации кишечного бактериобиома представителей крупного рога-
того скота в регионе, полученные результаты выступят основой для бо-
лее детального и таксономически адресного планирования дальнейших 
исследований. 
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