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Обоснование. Во время заготовки объемистых кормов нежелательная ми-
крофлора может попадать на кормовые культуры во время уборки с почвой, 
которая может содержать различные патогенные микроорганизмы, в том 
числе клостридиии и энтеробактерии, попадающие в нее при внесении на 
поля навоза в качестве удобрения. В результате силос может становится 
непригодным для использования в качестве корма для животных.

Цель. Оценить наличие в консервированных кормах в хозяйствах Ленин-
градской области генов токсинов бактерий: шигатоксина (stx1, stx 2), инти-
мина (eae), энтерогемолизина (ehxA) энтеробактерий; альфа токсина (cpa), 
бета токсина (cpb) и эпсилон токсина (etx) C. perfringens; бинарного токсина 
(cdtB), токсина А (tcdA) и В (tcdB) C. difficile.

Материалы и методы. В исследовании использованы методы молеку-
лярной биологии: высокопроизводительное секвенирование фрагмента гена 
16SрРНК для оценки микробного сообщества силоса и ПЦР для оценки при-
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сутсвия генов токсинов в силосном сообществе. На основании полученных 
данных проведен биоинформатический анализ.

Результаты. В результате анализа проб силосов из большинства райо-
нов Ленинградской области на присутствие генов шигатоксина (stx1, stx 2), 
интимина (eae), энтерогемолизина (ehxA) энтеробактерий; альфа токсина 
(cpa), бета токсина (cpb) и эпсилон токсина (etx) C. perfringens; бинарного 
токсина (cdtB), токсина А (tcdA) и В (tcdB) C. difficile при помощи метода ПЦР 
было показано, что образцы силоса загрязнены некоторыми генетическими 
детерминантами токсичности бактерий. Гены интимина, бета токсина и 
бинарного токсина не были выявлены ни в одном из исследованных образцов. 
Сильно загрязненными токсинами были около 32% исследованных кормов. Без 
присутствия токсинов было выявлено 23% силосов. 

Заключение. Полученные данные свидетельствуют о том, что быстрое 
закисление лактобактериями силосуемой массы способствует снижению 
развития патогенных энтеробактерий и клостридий.
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Background. Undesirable microflora can enter forage crops during harvesting 
with soil, which can contain various pathogenic microorganisms, including clostrid-
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ia and enterobacteria, which enter it when manure is applied to fields as fertilizer. 
As a result, the silage may become unsuitable for use as animal feed.

Purpose. Assess the presence of bacterial toxin genes in canned food on farms 
in the Leningrad region: shiga toxin (stx1, stx 2), intimin (eae), enterohemolysin 
(ehxA) of enterobacteria; alpha toxin (cpa), beta toxin (cpb) and epsilon toxin (etx) 
C. perfringens; binary toxin (cdtB), toxin A (tcdA) and B (tcdB) C. difficile.

Materials and methods. The study used molecular biology methods: high-through-
put sequencing of a fragment of the 16SpRNA gene to assess the microbial community 
of silage and PCR to assess the presence of toxin genes in the silage community. Based 
on the data obtained, a bioinformatics analysis was carried out.

Results. As a result of the analysis of silage samples from most districts of the 
Leningrad region for the presence of genes for shiga toxin (stx1, stx 2), intimin 
(eae), enterohemolysin (ehxA) of enterobacteria; alpha toxin (cpa), beta toxin (cpb) 
and epsilon toxin (etx) C. perfringens; binary toxin (cdtB), toxin A (tcdA) and B 
(tcdB) C. difficile, silage samples were shown to be contaminated by several genetic 
determinants of bacterial toxicity using PCR. The genes for intimin, beta toxin and 
binary toxin were not identified in any of the samples examined. About 32% of the 
tested feeds were heavily contaminated with toxins. 23% of silos were found to be 
free of toxins.

Conclusion. The data obtained indicate that rapid acidification of the silage 
mass by lactobacilli helps to reduce the development of pathogenic enterobacteria 
and clostridia.
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Введение
Силосование растительного сырья является основным биологиче-

ским методом его сохранения, который тысячелетиями использовался 
для длительного хранения кормов. В норме консервация достигается за 
счет быстрого снижения pН среды, которое обеспечивается при помощи 
молочнокислых бактерий. Эпифитные молочнокислые бактерии утили-
зируют простые углеводы, содержащиеся в силосованных растениях и 
метаболизируют их до молочной кислоты и в меньшей степени до уксус-
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ной кислоты, что предотвращает порчу силоса и позволяет ему хранить-
ся длительное время. Производство силосованных кормов имеет важное 
значение в странах с суровыми зимними сезонами, где животные не могут 
круглый год получать необходимое им количество энергии или питатель-
ных веществ с выпаса, а также в регионах с влажным климатом, где трудно 
заготавливать и хранить сено [16]. При нормальном развитии процессов 
силосования получается качественный и безопасный корм для животных. 
Однако при нарушении процессов, когда закисление среды происходит 
недостаточно быстро, начинают размножаться патогенные и условно-па-
тогенные микроорганизмы.

Некачественный силос может содержать патогенные микроорганизмы 
[20], которые снижают продуктивность животных [9], вызывают болезни 
крупного рогатого скота [17] и представляют угрозу для здоровья человека 
[15; 20]. Большое количество исследований в настоящее время посвящено 
загрязнению кормов микотоксинами, в то время как исследования конта-
минации кормов животных бактериальными токсинами находится в тени, 
хотя данные исследования, несомненно, могут оказать значительное по-
ложительное влияние, как на здоровье сельскохозяйственных животных, 
так и непосредственно на здоровье человека [11].

Корма обычно заражаются патогенами при внесении на поля навоза в 
качестве удобрения или вследствие переноса через почву во время сбора 
урожая [19]. Крупный рогатый скот является основным резервуаром неко-
торых патогенных микроорганизмов, таких как Escherichia coli O157:H7 
[7], которые могут попадать в навозные отстойники с навозом крупного ро-
гатого скота и впоследствии попадать на сельскохозяйственные культуры. 
Следовательно, силос, как и другие корма для скота, может быть важным 
средством передачи возбудителей болезней на ферме [17]. Неадекватная 
ферментация силоса и плохое управление кормлением силоса способству-
ют размножению патогенов в силосе [17]. Наиболее распространенными 
патогенными микроорганизмами, обнаруживаемыми в силосе, являются 
Escherichia coli, особенно E. coli O157:H7, Listeria monocytogenes, Bacillus 
sp., Salmonella sp. и Clostridium sp. [23]. 

На сегодняшний день хорошо известно, что основными возбудителями 
инфекций крупного рогатого скота являются следующие виды клостри-
дий: C. perfringens, C. botulinum, C. chauvoei, C. septicum, C. oedematiens, 
C. tetani, C. sordellii, продуцирующие ряд опасных токсинов, интоксикация 
организма которыми нередко сопровождает летальным исходом [13]. Су-
ществует 5 определенных типов или генотипов C. perfringens: A, B, C, D, Е, 
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которые идентифицируются на основе токсинов, которые они продуциру-
ют. Например, альфа-токсин (CPa), продуцируемый Clostridium perfringens 
типа А, вызывает газовую гангрену и мионекроз в инфицированных тка-
нях, обладает гемолитической активностью. Клаудин 4 (CLDN4), про-
дуцируемый Clostridium perfringens, вызывает накопление жидкости в 
кишечном тракте за счет изменения проницаемости мембран эпителиаль-
ных клеток кишечника. Токсин А Clostridium difficile (TcdA) представля-
ет собой токсин, который обладает цитотоксичностью. Токсин действует 
путем модификации белков GTPase клетки-хозяина путем глюкозилиро-
вания, что приводит к изменениям клеточной активности. Увеличение кон-
центрации эндотоксинов в крови животных выше физиологической нормы 
приводит к патологическому состоянию — эндотоксиновой агрессии [13].

Важно отметить также отсутствие эффективных методов профилак-
тики клостридиозов. Использование веществ, ингибирующих активность 
токсинов клостридий, таких, как 4-бромбензальдегид N-(2,6-диметилфе-
нил) семикарбазон и аптамеров, уникальных олигонуклеотидов с высоким 
сродством к белкам организма - мишеням клостридий, слишком дорого-
стоящие методы для использования в животноводстве.

Цель исследования. Оценить наличие в консервированных кормах 
в хозяйствах Ленинградской области генов токсинов бактерий: шигаток-
сина (stx1, stx 2), интимина (eae), энтерогемолизина (ehxA) энтеробак-
терий; альфа токсина (cpa), бета токсина (cpb) и эпсилон токсина (etx) 
C. perfringens; бинарного токсина (cdtB), токсина А (tcdA) и В (tcdB) C. 
difficile.

Материалы и методы исследования
Пробы силоса были отобраны на территории большинства районов в 

17 хозяйствах Ленинградской области в Волосовском, Волховском, Всево-
ложском, Выборгском, Гатчинском, Киришском, Кировском, Тосненском и 
в Пушкинском районе г. Санкт-Петербурга. Отбор проб силоса из траншеи 
проводили с применением пробоотборника с максимально возможным при 
данных методах соблюдением условий асептики. Образцы были заморо-
жены (-20°С) и переданы на сухом льду в лабораторию. Был проведен 
биохимический анализ кормов, оценены сырой протеин (ГОСТ 10846-91), 
клетчатка (ГОСТ 13496.2-91) и зола (ГОСТ 10847-74). Анализ проводили 
для среднесмешанной пробы из 3 точек отбора.

Тотальную ДНК из образцов силоса выделяли с использованием на-
бора Genomic DNA Purification Kit («ThermoFisher Scientific, Inc.», США) 
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согласно прилагаемой инструкции. Реакции амплификации проводили на 
амплификаторе DT Light («ДНК-Технология», Россия).

Праймеры для детекции генов токсинов энтеробактерий и клостридий 
в содержимом рубца и микроорганизмов в пробах кормов были разработа-
ны с использованием программы NCBI/Primer-BLAST (https://www.ncbi.
nlm.nih.gov/tools/primer-blast/). 

Анализ бактерий в пробах силоса проводили методом ПЦР с помощью 
«Набора реактивов для проведения ПЦР-РВ в присутствии интеркалирую-
щего красителя EVA Green» (ЗАО «Синтол», Россия) и праймеров (табл.1)

Таблица 1.
Последовательности праймеров, использованных в исследовании

Название Последовательность (5′–3′) Длина п.н.
ehxA GCATCATCAAGCGTACGTTCC

AATGAGCCAAGCTGGTTAAGCT
534

eae GGAACGGCAGAGGTTAATCTGCAG
GGCGCTCATCA TAGTCTTTC

346

stx1a CCTTTCCAGGTACAACAGCGGTT
GGAAACTCATCAGATGCCATTCTGG

478

stx2b AAATATGAAGAAGATATTTGTAGCGGC
CAGCAAATCCTGAACCTGACG

251

cpb TCCTTTCTTGAGGGAGGATAAA
TGAACCTCCTATTTTGTATCCCA

611

etx TGGGAACTTCGATACAAGCA
TTAACTCATCTCCCATAACTGCAC

396

cpa1 GCTAATGTTACTGCCGTTGA
CCTCTGATACATCGTGTAAG

324

tcdA GCATGATAAGGCAACTTCAGTGGTAa
AGTTCCTCCTGCTCCATCAAATG

629

tcdB CCAAARTGGAGTGTTACAAACAGGTG
GCATTTCTCCATTCTCAGCAAAGTA

410

ctdB TTGACCCAAAGTTGATGTCTGATTG
CGGATCTCTTGCTTCAGTCTTTATAG

262

Силос был проверен на присутствие генов шигатоксина (stx1, stx 2), 
интимина (eae), энтерогемолизина(ehxA) энтеробактерий; альфатоксина 
(cpa), бетатоксина (cpb) и эпсилон токсина (etx) C. perfringens; бинарного 
токсина (cdtB), токсина А (tcdA) и В (tcdB) C. difficile.

Амплификацию для последующего проведения NGS-секвениро-
вания проводили с использованием ДНК-амплификатора Verity («Life 
Technologies, Inc.», США) с помощью эубактериальных прай-
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меров (IDT), 343F (5’-CTCCTACGGRRSGCAGCAG-3’) и 806R 
(5’-GGACTACNVGGGTWTCTAAT-3’), фланкирующих участок V1V3 
гена 16S рРНК. Метагеномное секвенирование осуществляли на геномном 
секвенаторе MiSeq («Illumina, Inc.», США) с набором MiSeq Reagent Kit 
v3 («Illumina, Inc.», США). Максимальная длина полученных последова-
тельностей составила 2 х 300 нт. Химерные последовательности были ис-
ключены из анализа с помощью программы «USEARCH 7.0» (http://drive5.
com/usearch/). Обработка полученных ридов 2 х 300 нт происходила с по-
мощью биоинформатической платформы «CLC Bio GW 7.0» («Qiagen», 
Нидерланды) и включала в себя перекрывание, фильтрацию по качеству 
(QV>15), триммирование праймеров. Определение таксономической при-
надлежности микроорганизмов до рода проводили с применением про-
граммы RDP Classifier. Статистическую обработку данных, построение 
диаграмм проводили с использованием программ Microsoft Excel и Past. 
Heatmap по семействам построен с учетом представленности при p≤ 0,05 
(рассчитано в пакете limma, в RStudio) при модерируемом t-тесте.

Результаты исследования
При помощи метода ПЦР силос был исследован на присутствие генов 

шигатоксина (stx1, stx 2), интимина (eae), энтерогемолизина (ehxA) эн-
теробактерий; альфа токсина (cpa), бета токсина (cpb) и эпсилон токсина 
(etx) C. perfringens; бинарного токсина (cdtB), токсина А (tcdA) и В (tcdB) 
C. difficile (Рис.1). В результате гены интимина, бета токсина и бинарного 
токсина не были выявлены ни в одном из исследованных образцов. Наи-
более загрязненными образцами, в которых были найдены 50% от обще-
го числа исследованных токсинов, оказались образцы силосов №1 и №13 
(были выявлены гены шигатоксинов обоих типов, энтрогемолизина, альфа 
токсина и токсинов А и В) и № 5 (были выявлены гены шигатоксинов обо-
их типов, энтрогемолизина, токсинов А и В. Нагрузкой в три разных ток-
сина (или 30 % от общего числа проверенных токснов) обладали силоса № 
3, № 8, № 9 и № 10. Токсины не были выявлены в силосах № 6, №7, №11, 
№ 14 и №16. Таким образом, значительно загрязненными токсинами были 
около 32% исследованных кормов (содержали в себе 3-5 генетических де-
терминант токсинов). Без токсинов было выявлено порядка 23% силосов.

Секвенирование микробного сообщества силоса показало, что в 73% 
исследованных силосов (№ 1-4, 9-11, 13-16 и 18-22) более 30% бакте-
рий, входящих в сообщество, было представлено представителями филы 
Firmicutes, куда относятся молочные кислые лактобактерии. Высокая доля 



171Siberian Journal of Life Sciences and Agriculture, Том 16, №4, 2024

Proteobacteria (более 30%) была выявлена в силосах №6, №9, №10, №12, 
№14, №17 и №18. 

Более детальный анализ микробиоты силоса на уровне семейств пока-
зал, что Lactobacillaceae были доминирующим семейством в силосах №2, 
4, 14, 15, 16, 19-22. Их доля варьировала в образцах от 35 до 99 %. Доми-
нантным был род Lactobacillus во всех указанных выше образцах. Семей-
ство порядка Lactobacilli Leuconostocaceae (род Weissella) доминировало 
в силосах №1 (67,6%), №3 (74,1%) и №13 (77,6%). 

Рис. 1. А) Присутствие токсинов в силосах по результатам ПЦР,                                    
Б) Таксономическое разнообразие микробного сообщества силоса, полученного                 

методом NGS секвенирования фрагмента гена 16S рРНК в хозяйствах Санкт- 
Петербурга и Ленинградской области. №1-22: номера образцов силоса.

В остальных силосах не было отмечено доминирование молочно-
кислых бактерий в эпифитном сообществе силоса. Представители сем. 
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Chitinophagaceae доминировали в силосе №4 (47,7%), №7 (71,6%) и №8 
(71,7%). В силосе №11 доминировали представители сем. Prevotellaceae 
(54,6%). В силосе № 17 доминировали представители Sphingomonadaceae 
(37,0%).

Таблица 2.
Биохимическая характеристика образцов силоса

№ пробы Сырой 
протеин, % Сырая клетчатка, % Сырая зола, %

1 7,89 32,81 6,93
2 12,56 30,46 6,65
3 8,40 29,15 7,95
4 7,80 28,30 4,29
5 17,94 30,67 8,07
6 8,62 32,80 6,8
7 18,00 23,30 7,50
8 12,80 21,70 5,70
9 18,19 18,86 8,04

10 16,70 18,95 9,89
11 11,38 28,66 8,26
12 9,18 32,34 8,81
13 8,62 30,60 8,70
14 16,50 30,48 8,20
15 16,39 32,16 7,51
16 15,80 26,80  -
17 11,90 28,40  -
18 12,00 28,00  -
19 10,70 33,60  -
20 14,59 30,00 8,6
21 11,97 27,90  -
22 9,40 32,57 5,5

Согласно ГОСТ 55986—2014, некоторые силоса были определены как 
силоса 3 класса (табл.2), обладающие более низким качеством, по срав-
нению с другими силосами 1-2 класса. Наиболее низкими показателями 
качества обладали силоса № 1, 3, 6, 12, 13, 19 и 22. В них было выявлено 
низкое количество сырого протеина (менее 10%) и высокое содержание 
сырой клетчатки (более 31 %).
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Рис. 2. Анализ достоверности взаимосвязи между таксономическим                             
разнообразием эпифитного сообщества силоса и наличием/отсутствием                              

генетических детерминант токсинов клостридий

Высокая нагруженность клостридиальными токсинами образцов си-
лоса имела достоверную взаимосвязь с присутствием некоторых пато-
генных (Staphylococcaceae, p=0,000001) и непатогенных микрорганизмов 
(Brevibacteriaceae, p=0,0009; Weeksellaceae, р=0,001; Bacilliaceae, p=0,001; 
Leuconostocaceae, p=0,001; Aerococcaceae, p=0,003; Sphingobacteriaceae, 
p=0,003; Enterococcaceae, p=0.004). Отсутствие молочнокислых бактерий 
сем. Lactobacillaceae также способствовало обнаружению большего числа 
бактериальных токсинов в силосе (р=0,04).

Обсуждение
Силос в настоящее время является наиболее распространенным кон-

сервированным кормом для скота во многих странах, включая Россию. 
Общий принцип силосования заключается в быстрой инактивации фер-
ментных растительных систем и прекращении нежелательной микробной 
активности за счет создания анаэробных условий, развития молочнокис-
лой микрофлоры и быстрого подкисления.

Нежелательная микрофлора может попадать на кормовые культуры 
во время уборки с почвой, которая может содержать различные патоген-
ные микроорганизмы, в том числе клостридиии и энтеробактерии, по-
падающие в нее при внесении на поля навоза в качестве удобрения [19]. 
Наиболее распространенными патогенными микроорганизмами, обнару-
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живаемыми в силосе, являются Escherichia coli, особенно E. coli O157:H7, 
Listeria monocytogenes, Bacillus sp., Salmonella sp. и Clostridium sp. [25].

Следует отметить, что в 64 % образцов силоса нами были выявлены 
гены токсинов энтеробактерий – шигатоксинов 1 и 2 типов. По мнению 
исследователей, наличие данных токсинов в кормах не всегда связанос за-
болеваниями животных. В Европе проводились исследования для оценки 
распространенности и свойств патогенных энтеробактерий у здоровых ви-
дов домашних животных, не страдающих диареей [2; 3]. Они показали, что 
крупный рогатый скот часто является носителем таких патогенных штаммов 
как STEC. Поэтому считается, что жвачные животные с бессимптомно про-
текающей инфекцией: крупный и мелкий рогатый скот являются главным 
резервуаром патогенных энтеробактерий [3]. Механизм передачи патоген-
ных энтеробактерий между животными - фекальнооральный, реализуется 
при прямом контакте животных, через воду, при совместном кормлении, 
через зараженные пастбища и другие объекты окружающей среды. 

Типичные штаммы патогенных энтеробактерий содержат ген eae, ко-
дирующий синтез интимина (белка внешней мембраны клетки), участву-
ющего в адгезии возбудителя к поверхности кишечного эпителия, а также 
ген hly, контролирующий продукцию энтерогемолизина.

В исследованных нами образцах силоса не был выявлен такой фактор 
вирулентности, как интимин (eae). Интимин представляет собой белок 
адгезина, необходимый для плотного присоединения энтеропатогенных 
штаммов кишечной палочки к клеткам-хозяевам в местах поражений. Он 
необходим для полной вирулентности при инфекциях человека и других 
животных. Исследования, проведенные на отдельных стадах или популя-
циях сельскохозяйственных животных, показали, что большинство изоля-
тов крупного рогатого скота лишены основного дополнительного фактора 
вирулентности eae и ehx и, следовательно, не представляют потенциаль-
ной опасности для здоровья человека. 

Таким образом, наличие только плазмидных генов шигатоксинов в 
образцах силоса не говорит об обязательной опасности данного корма в 
отношении зараженности патогенными для человека энтеробактериями.

Хорошо известно, что молочнокислые бактерии играют важную роль 
в ферментации силоса. Эпифитная микрофлора, микроорганизмы, есте-
ственным образом присутствующие в кормовых культурах, ответственны 
за ферментацию силоса, а также влияют на качество силоса [14].

Согласно полученным нами данным силоса, в основе микробно-
го сообщества которых доминировали молочнокислые бактерии сем. 

https://www.sciencedirect.com/topics/medicine-and-dentistry/adhesin
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Lactobacillaceae, были наиболее безопасными с точки зрения нахождения 
в них генетических детерминант токсичности и лучшими по качеству кор-
мов с биохимической точки зрения. Данные силоса или не содержали их 
совсем, или содержали в себе не более 1-2 детерминант токсичности. В 
то же время, отсутствие молочнокислых бактерий сем. Lactobacillaceae 
достоверно связано с обнаружением большего числа бактериальных ток-
синов в силосе (р=0,04). Это еще раз подтверждает то, что силос может 
быть заражен патогенными штаммами E. coli [19],но быстрое падение pH 
во время силосования убивает E. coli в силосе, зараженном патогеном пе-
ред силосованием. 

Клостридиоз – одна из распространенных инфекций у крупного рога-
того скота [21]. К заражению восприимчивы телята до шести месяцев и 
высокопродуктивные животные после первого и второго отелов [6]. Кло-
стридиоз чаще встречается в крупных молочных стадах, чем в мясных 
или смешанных. 

Альфа-токсин C. perfringens является основным фактором патогенности 
газовой гангрены. Кодирующий ген (cpa) расположен в хромосомах, высо-
коконсервативен и поэтому присутствует во всех штаммах C. perfringens [8]. 
Он был выявлен нами в 5 образцах силоса, большинство из которых (№1, 
3 и 13) отличались более низкими показателями качества. известно, что C. 
perfringens типа A повсеместно встречается в пищеварительной системе ко-
ров и считается нормальной микробиотой при низких уровнях у здоровых 
жвачных [20]. Другие токсинотипы не обнаруживаются столь часто в окру-
жающей среде или в образцах фекалий жвачных животных.

Второй основной токсин C. perfringens, кодируемый геном cpb, – это 
бета-токсин. Он важен, поскольку участвует в некротическом энтерите у 
нескольких видов, включая крупный рогатый скот, и энтеротоксемии, та-
кой как дизентерия ягнят [6]. Данный токсин не был выявлен ни в одном 
из исследованных образцов. 

Clostridium difficile вызывает заболевания у разных видов животных, 
включая собак, лошадей, а также у молодняка – телят, ягнят, новорожден-
ных поросят. Поражения у млекопитающих животных сходны с таковыми 
у человека, но их тяжесть и локализация в ЖКТ в значительной степени 
варьируются. Вирулентные штаммы C. difficile вырабатывают три токсина: 
энтеротоксин TcdA (токсин A), цитотоксин TcdB (токсин B) и бинарный 
токсин [1]. Гены бинарного токсина (cdtB) C. difficile не были выявлены ни 
в одном из исследованных образцов. Другие токсины C. difficile: токсин А 
(tcdA) и токсин В (tcdB) были выявлены в 27% образцах силоса.
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Интересно отметить, что в наиболее загрязненных силосах домини-
ровали представители семейства Leuconostocaceae порядка Lactobacilli, 
включающие в себя молочнокислые лактококки. Анализ показал, что вы-
сокая нагруженность клостридиальными токсинами имела прямую зависи-
мость с Leuconostocaceae (p=0,001). Доля бактерий сем. Leuconostocaceae 
достигала в образце №1 - 67,6%, №3 - 74,1% и №13 - 77,6%. Лактококки 
были представлены родами Weissella и Leuconostoc в этих образцах си-
лоса. Доля Leuconostoc sp. была незначительной и не превышала 0,1%. 
Род Weissella включает грамположительные, каталазоотрицательные и 
неэндоспорообразующие кокковидные или палочковидные молочнокис-
лые бактерии [4]. Обнаружено, что некоторые штаммы Weissella обладают 
пробиотической активностью [12]. Несмотря на эту положительную роль, 
было продемонстрировано, что штаммы W. viridescens, W. cibaria и W. 
confusa способны действовать как условно-патогенные микроорганизмы 
у человека, в то время как штаммы W. paramesenteroides и W. cibaria были 
изолированы из молока коров с клиническим маститом [24]. 

В целом лактококки, продуцирующие молочную кислоту, такие как, 
Weissella, являются основными компонентами микробной флоры различ-
ных типов кормовых культур. Цай и др. [5] исследовали большое количе-
ство кормовых культур и трав, а также обнаружили, что преобладающими 
LAB были кокки, продуцирующие молочную кислоту. 

Присутствие бактерий, входящих в филу Bacteroides сем. Weeksellaceae 
и Sphingobacteriaceae, достоверно имели взаимосвязь с высоким уровнем 
токсинов в кормах (р=0,001, p=0,003 соответсвенно).

Высокая нагруженность клостридиальными токсинами образцов си-
лоса также имела достоверную взаимосвязь с увеличением доли патоген-
ных бактерий сем. Staphylococcaceae (p=0,000001). В исследовании [22] 
было показано, что увеличение доли представителей сем. Lactobacillaceae 
привело к снижению относительной численности патогенных микроорга-
низмов, таких как Escherichia coli (<0,1% против 9,68%), Staphylococcus 
epidermidis (<0,1% против 9,46%) и Streptococcus pneumoniae (<0,1% про-
тив 8,53%) во время процесса силосования.

Заключение 
В результате анализа проб силосов из большинства районов Ленин-

градской области на присутствие генов шигатоксина (stx1, stx 2), интимина 
(eae), энтерогемолизина (ehxA) энтеробактерий; альфа токсина (cpa), бета 
токсина (cpb) и эпсилон токсина (etx) C. perfringens; бинарного токсина 
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(cdtB), токсина А (tcdA) и В (tcdB) C. difficile при помощи метода ПЦР 
было показано, что образцы силоса загрязнены некоторыми генетически-
ми детерминантами токсичности бактерий. Гены интимина, бета токсина 
и бинарного токсина не были выявлены ни в одном из исследованных об-
разцов. Сильно загрязненными токсинами были около 32% исследованных 
кормов (содержали в себе 3-5 генетических детерминант токсинов). Без 
присутствия токсинов было выявлено 23% силосов.

Анализ микробного сообщества силосов показал, что в силосах, со-
держащих наибольшую долю молочнокислых бактерий Lactobacillus sp., 
выявлялось меньшее число генов токсичности или они отсутствовали 
полностью. Силос обладал хорошим качеством, в отличие от силосов 
с высоким разнообразием генов токсичности. В силосах с высоким со-
держанием генов токсинов доля лактобацилл была минимальной, а до-
минирующими представителями были молочнокислые лактококки рода 
Weissella. Вероятно, бактерии рода Lactobacillus обладали высокой ско-
ростью закисления среды, что способствовало снижению роста патоген-
ной и нежелательной микрофлоры в силосе и, как следствие, отсутствию 
в нем токсинов.

Информация о конфликте интересов. Авторы заявляют об отсут-
ствии конфликта интересов.
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