
217

МИКРОБИОЛОГИЯ,  2024, том 93, № 2,  с.  217–222

Домашние двугорбые верблюды (Camelus 
bactrianus) распространены в Центральной (Казах-
стан, Иран) и Восточной (Россия, Монголия, Ки-
тай) Азии. Эти животные естественным образом 
адаптировались к суровым условиям окружающей 
среды: от скалистых гор до сухих степей и холод-
ных (полу)пустынь (Mohandesan et al., 2017). Если 
микробиом двугорбых верблюдов Китая, Индии 
и Монголии изучается в течение последнего деся-
тилетия (Ming et al., 2017; He et al., 2018; Gharechahi 
et al., 2022), то исследования микробиома двугор-
бых верблюдов России начаты Карначук О.В. и др., 
в 2021 г. (Karnachuk et al., 2023).

Цель настоящего исследования — изучить ми-
кробное разнообразие в  образцах фекалий дву-
горбых верблюдов Забайкалья при различных ус-
ловиях содержания (свободный выпас, смешанное 
содержание, стойловое содержание) с  помощью 

высокопроизводительного секвенирования ампли-
конов гена 16S рРНК.

В  Забайкалье обитает популяция двугорбых 
верблюдов (С. bactrianus) — забайкальский вер-
блюд, который имеет монгольское происхождение. 
В XXI веке верблюды забайкальской популяции 
практически исчезли, так, по данным Росстата на 
01.08.2021 г., насчитывалось 256 голов, которые 
в основном находились на свободном пастбищном 
выпасе. Содержание в  стойловом или пастбищ-
но-стойловом содержании в  животноводческих 
хозяйствах не распространено. В настоящее время 
остро стоит вопрос о восстановлении и сохранении 
популяции забайкальских верблюдов. Исследова-
ние микробиома внесет вклад в решение данного 
вопроса, т. к. состав микробиома животного тесно 
связан с окружающей средой и образом жизни.

Образцы фекалий у  6 двугорбых верблюдов 
забайкальской популяции были отобраны на 
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Выявлено микробное разнообразие в образцах фекалий двугорбых верблюдов Забайкалья при различ-
ных условиях содержания (свободный выпас, смешанное и стойловое содержание) с помощью высо-
копроизводительного секвенирования V3‒V4 вариабельных участков гена 16S рРНК. Показано, что 
прокариотное сообщество в фекальной микробиоте является разнообразным, и зависит от условий 
содержания верблюдов. Наиболее распространенными филумами фекальной микробиоты верблюдов 
были Bacillota и Bacteroidota. Филум Verrucomicrobiota являлся кодоминантом в фекальной микробиоте 
I и II группы животных, Actinomycetota — в микробном сообществе фекалий верблюдов III группы. 
Изменения в структуре фекальной микробиоты и таксономическом составе происходят в зависимости 
от условий содержания. Различия в сообществах фекальной микробиоты между самками и самцами 
верблюдов заключались в обилии таксонов, а не в их присутствии или отсутствии. Полученные ре-
зультаты вносят вклад в современное понимание фекальной микробиоты верблюдов при различных 
условиях содержания и предоставляют свидетельства о влиянии питания на микробиоту фекалий при 
различных условиях содержания. Наши результаты могут быть полезны для решения вопросов вос-
произведения и сохранения забайкальского верблюда (Camelus bactrianus).
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территории Забайкальского края и  республики 
Бурятия весной 2022 года. Нами определены три 
группы животных в зависимости от содержания: 
I группа — 7-летняя самка и 4-летний самец, на-
ходящиеся круглый год на свободном пастбищном 
выпасе (Забайкальский край); II группа — 7-лет-
няя самка и 10-летний самец, находящиеся на сме-
шанном (пастбищно-стойловом) выпасе, на огоро-
женной территории Агинского дацана в Забайкаль-
ском крае; III группа — 6-летняя самка и 6-летний 
самец, находящиеся на стойловом содержании на 
территории этнозоопарка в Республике Бурятия.

Свежие образцы фекалий собирали сразу по-
сле дефекации в пластиковые герметично закры-
вающиеся пакеты. Транспортировка в  лаборато-
рию осуществлялась в сухом льду в течение 12 ч. 
Тотальную геномную ДНК из фекалий экстраги-
ровали с использованием набора для выделения 
ДНК Power Soil (“MO BIO Laboratories, Inc.”, Кар-
лсбад, Калифорния, США) и хранили при ‒20 C. 
ПЦР-амплификацию фрагментов гена 16S рРНК, 
включающих вариабельные регионы V3–V4, про-
водили с использованием универсальных прока-
риотических праймеров PRK 341F (5'-CCTAYG 
GGDBGCWSCAG) и 806R (5'-GGA CTA CNVGGG 
THTCTAAT) (Frey et al., 2016).

Библиотеки были проиндексированы с  ис-
пользованием Nextera XT Index Kit v.2 (“Illumina”, 
США) и  секвенированы на платформе MiSeq 
в формате парного чтения (2 × 300). Парные чте-
ния были объединены с помощью FLASH v.1.2.11 
(Magoc et al., 2011). Последовательности гена 16S 

рРНК были кластеризованы в операционные так-
сономические единицы (OTЕ) с 97% идентично-
стью с  использованием программы USEARCH 
v. 11 (Edgar, 2010). Считывания низкого качества, 
химерные последовательности и одиночные эле-
менты были удалены алгоритмом USEARCH. Для 
расчета распространенности OTЕ все полученные 
чтения были сопоставлены с последовательностя-
ми OTЕ с порогом идентичности 97% с помощью 
USEARCH. Таксономическое присвоение OTU 
осуществляли путем поиска в базе данных последо-
вательностей рРНК SILVA v.138 с использованием 
алгоритма VSEARCH v. 2.14.1 (Rognes et al., 2016). 
Последовательности фрагментов гена 16S рРНК 
депонированы в базе NCBI Sequence Read Archive 
(SRA) и доступны через BioProject PRJNA785979.

Для определения качественного и количествен-
ного состава кормов в образцах фекалий исполь-
зовали метод микроскопического кутикулярно-ко-
прологического анализа растений (Holechek et al., 
1982). Корреляционный анализ Пирсона (порог 
значимости р < 0.05) между фекальной микробио-
той и рационом верблюдов был проведен с исполь-
зованием программного обеспечения Statistica12 
(“StatSoft”, США).

В общей сложности в 6 образцах фекалий было 
получено 52871 достоверных нуклеотидных после-
довательностей. Наблюдаемое богатство и филоге-
нетическое разнообразие были использованы для 
оценки разнообразия микробных сообществ.

Таблица 1. Разнообразие и таксономическая структура и фекальной микробиоты верблюдов

Группа I II III
Пол Самка Самец Самка Самец Самка Самец
Возраст 7 4 7 10 6 6

Количество 
последовательностей

11711 9393 7557 8111 9969 6130

ОТЕ 1079 1018 760 733 788 716
Индексы α-разнообразия

Shannon 5.8 5.7 5.3 5.2 5.0 5.3
Chao‑1 1470 1459 1012 932.8 967.3 725
ACE 1429 1417 1057 950.8 994.4 742.2

Таксономическая структура (%)
Bacillota 49.7 46.1 48.0 43.3 49.8 67.4
Bacteroidota 25.6 28.1 20.9 21.4 32.7 14.6
Actinomycetota 0.1 0.1 2.0 2.0 12.6 12.0
Verrucomicrobiota 14.9 14.5 16.9 19.6 1.3 2.2
Euryarchaeota 0.5 0.4 1.9 2.0 1.6 0.2
Halobacterota 2.4 2.6 4.8 5.7 0.1 0.5
Другие 6.8 8.2 5.5 6 1.9 3.1
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Количество ОТЕ и показатели α-разнообразия 
различались между группами животных (табл. 1). 
Индекс разнообразия Шеннона и значения Chao1 
и ACE, основанные на оценке охвата, были значи-
тельно выше в I группе животных.

В  фекальной микробиоте верблюдов забай-
кальской популяции доминировали бактериаль-
ные филумы Bacillota и Bacteroidota независимо от 
условий содержания, возраста и пола верблюдов. 
Считается, что обилие этих двух основных филу-
мов в значительной степени соответствует зрело-
му микробиому верблюдов (Gharechahi et al., 2015). 
Филум Verrucomicrobiota являлся кодоминантом 

в фекальной микробиоте I и II групп животных, 
Actinomycetota ‒ в микробном сообществе фекалий 
верблюдов III группы, находящихся на стойло-
вом содержании. Другие бактериальные последо-
вательности (>1% всех последовательностей гена 
16S рРНК) были отнесены к  следующим филу-
мам: Cyanobacteriota, Pseudomonadota, Spirochaetota 
и Thermodesulfobacterota. Археи были представлены 
филумами Halobacterota и Euryarchaeota и наиболь-
шее количество обнаружены во II группе живот-
ных, при смешанном выпасе.

На родовом уровне в фекальной микробиоте I груп-
пы наиболее распространенными представителями 
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Рис. 1. Тепловая карта, показывающая иерархическую кластеризацию состава фекальной микробиоты среди 
трех групп (I, II, III) животных на основе высокопроизводительного секвенирования ампликонов гена 16S рРНК  
(I‑1, II‑1, III‑1 самки; I‑2, II‑2, III‑2 самцы).
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микроорганизмов являлись Akkermansia, Bacteroides, 
Monoglobus, Alistipes, Methanocorpusculum, Mailhella 
и некультивируемые UCG‑010, Clostridia vadinBB60 
group, Rikenellaceae RC9 gut group, WCHB1-41. До-
минантные таксоны на уровне рода Akkermansia, 
Methanobrevibacter, Methanocorpusculum и некультиви-
руемые UCG‑010, UCG‑005, WCHB1-41, Rikenellaceae 
RC9 gut group, [Eubacterium] coprostanoligenes group, 
Prevotellaceae UCG‑003 были обнаружены во II груп-
пе животных, находящихся на смешанном выпа-
се. Другие рода, такие как Arthrobacter, Psychrobacillus, 
Carnobacterium и  Christensenellaceae R‑7 group, 
Bacteroides, F082, p‑251-o5, Lachnospiraceae NK4A136 
group, Lachnospiraceae UCG‑009, Bacteroidales UCG‑001 
были доминирующими в III группе животных (рис. 1).

Бактерии филума Bacillota и Bacteroidota были 
наиболее распространенными представителями 
в фекальной микробиоте верблюдов, что согласу-
ется с  предыдущими исследованиями (Samsudin 
et al., 2011, Rabee et al., 2020; Karnachuk et al., 2023). 
Представители Bacillota и  Bacteroidota с  функци-
ональной точки тесно связаны с  метаболизмом 
углеводов, белков и клетчатки и, вероятно, играют 
главную роль в переваривании корма у верблюдов 
(Huo et al., 2014). Высокая доля Ruminococcaceae 
и Lachnospiraceae, Rikenellaceae и Christensenellaceae 
подтверждает это предположение. Кроме того, 
Ruminococcaceae и Christensenellaceae рассматрива-
ются как потенциально полезные бактерии, по-
скольку они участвуют в положительной регуляции 
кишечной среды и связаны с иммуномодуляцией 
и здоровым гомеостазом (He et al., 2019).

Филум Verrucomicrobiota в I и II группе живот-
ных в  основном представлен бактериями рода 
Akkermansia, которые играют важную роль в био-
логии двугорбых верблюдов. Было отмечено, что 
бактерии рода Akkermansia способствуют сниже-
нию уровня глюкозы в крови и предоставляют воз-
можность переносить высокое потребление соли 
с пищей (He et al., 2018). В отличие от I и II групп 
животных, в III группе выявлено содоминирование 
бактерий рода Arthrobacter филума Actinomycetota. 
По данным EzBioCloud все филотипы, полученные 
в данном исследовании, были близкородственны-
ми к культивируемым видам Arthrobacter gengyunqii 
и Arthrobacter sunyaminii, которые были выделены из 
фекалий и содержимого кишечника гималайского 
сурка на уровне 99% сходства (Zhang et al., 2022; 
Liu et al., 2023).

Мы предполагаем, что распространение 
Arthrobacter в фекальной микробиоте у III группы 
животных связано с питанием. Питание верблю-
дов в этнозоопарке состоит на 80% из сена, 15% 
из кормового концентрата (зерносмесь ячменя, 
пшеницы, отрубей пшеничных; ГОСТ 51899-2002) 
и 5% из корнеплодов. Высокая относительная чис-
ленность Arthrobacter в  фекалиях верблюдов, на-
ходящихся на стойловом содержании, требует 

дальнейших исследований, т. к. в настоящее время 
имеется значительный недостаток информации 
о роли Actinobacteriota в биологии и экологии ми-
кробиома кишечника животных.

Микрогистологический анализ фекалий вер-
блюдов выявил фрагменты 35 видов растений. 
Основу рациона у животных групп I и III состав-
ляло разнотравье (82 и 87.6%). В образцах фека-
лий верблюдов группы I  наиболее встречаемы-
ми видами являлись Lappula myosotis (26%), Сarex 
pediformis (16%), Aster alpinus и Saussurea salicifolia 
(по 10%). У верблюдов группы III в фекалиях преи-
мущественно были обнаружены Artemisia sieversiana 
и Lappula myosotis (по 16%), Сarex pediformis (15%), 
Thermopsis lanceolata и Goniolimon speciosum (по 9%). 
В фекалиях верблюдов группы II основу рациона 
составляли злаковые с доминированием Agropyron 
cristatum (51%). Вероятно, преобладание в питании 
верблюдов II группы одного вида растения связано 
с ограниченной территорией выпаса.

Корреляционный анализ по Пирсону (порог 
значимости р < 0.05) между фекальной микро-
биотой и  рационом показал, что 36 доминиру-
ющих родов бактерий были в  значительной сте-
пени связаны с  15 видами растений. Bacteroides, 
Mailhella, Ruminococcus, Methanocorpusculum, не-
культивируемые UCG‑014, Rikenellaceae_RC9_gut_
group и WCHB1-41, доминирующие в фекальной 
микробиоте I и II групп верблюдов, положитель-
но коррелировали с  растениями видов Lappula 
myosotis, Koeleria cristata, Schizonepeta multifida, 
Potentilla acaulis, Agropyron cristatum (r  = 0.8‒0.9). 
Доминирующие рода бактерий I  и  II групп жи-
вотных имели отрицательные коэффициен-
ты корреляции (r  = ‒0.8 и  ‒0.9) с  видами расте-
ний Goniolimon speciosum, Artemisia sieversiana 
и Thermopsis lanceolata. Доминанты фекальной ми-
кробиоты III группы NK4A214_group, Arthrobacter, 
Bacteroidales_UCG‑001, Psychrobacillus показали 
положительную взаимосвязь (r = 0.9) с Goniolimon 
speciosum, Artemisia sieversiana, Thermopsis lanceolata, 
Artemisia dracunculus, Achnatherum splendens. Следу-
ет отметить, что доминанты фекальной микробио-
ты III группы верблюдов, в отличие от фекальной 
микробиоты I и II групп, имели наибольшее коли-
чество положительных корреляций с растениями, 
что, вероятно, обусловлено более разнообразным 
питанием.

Результаты этого исследования ясно продемон-
стрировали, что изменения в структуре фекальной 
микробиоты и таксономическом составе происхо-
дят при различных условиях содержания верблю-
дов и их питания. Кроме того, у самок и самцов 
были обнаружены разные доминанты на уровне 
рода. Так, например, в III группе животных было 
показано доминирование у  самок представите-
лей Bacteroides, Monoglobus, Prevotellaceae_UCG‑003, 
Phascolarctobacterium, Bacteroidales_UCG‑001, 
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Psychrobacillus и  Carnobacterium, тогда как у  сам-
цов доминировали WCHB1-41, Clostridia_UCG‑014, 
F082, p‑251-o5, Lachnospiraceae_NK4A136_group 
и Anaerovorax. В целом, необходимо отметить, что 
различия в сообществах фекальной микробиоты 
между самками и самцами верблюдов заключаются 
в обилии таксонов, а не в их присутствии или от-
сутствии. Считается, что наибольшее разнообразие 
у самок верблюдов связано с физиологией, т. к. им 
требуется больше энергии в  процессе лактации 
и размножения (Bhatt et al., 2013).

Таким образом, пилотное исследование по-
казало, что прокариотное сообщество в  фе-
кальной микробиоте является разнообразным 
и  зависит от условий содержания верблюдов. 
Отмечено, что свободный выпас верблюдов обу-
словил обилие бактерий, разлагающих клетчатку 
(Ruminococcaceae и Rikenellaceae), в  то время как 
кормление на стойловом содержании увеличивало 
количество бактерий, разлагающих белки и углево-
ды (Caryophanaceae). Полученные результаты вно-
сят вклад в  современное понимание фекальной 
микробиоты верблюдов при различных условиях 
содержания и предоставляют свидетельства о вли-
янии питания на микробиоту фекалий при различ-
ных условиях содержания.
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Abstract—Microbial diversity in the fecal samples of Bactrian camels in Transbaikalia under various 
grazing management (free grazing (group I), mixed (group II) and stall housing (group III)) was 
revealed using high-throughput sequencing of the 16S rRNA gene variable regions. The microbial 
community of the fecal microbiota was found to be diverse and to depend on the camel grazing 
management. The most common phyla of the camel fecal microbiota were Bacillota and Bacteroidota. 
The phylum Verrucomicrobiota was a codominant in the fecal microbiota of groups I and II of animals, 
and Actinomycetota, in the feces of camels of group III. Changes in the fecal microbiota structure and 
taxonomic diversity occurred as camel grazing management and feeding conditions changed. Free 
grazing resulted in high diversity of the prokaryotic community in the fecal microbiota. In addition, 
differences in taxonomic composition depending on sex were found, which were in the abundance of taxa 
rather than in their presence or absence. The results contribute to the current understanding of the fecal 
microbiota of camels under different management conditions and provide evidence of the influence of 
nutrition on the fecal microbiota under different management conditions. Our results may be useful for 
addressing the issues of reproduction and conservation of the Transbaikal camel (Camelus bactrianus).

Keywords: fecal microbiota, high-throughput sequencing of 16S rRNA gene variable region, Transbaikal camels, 
Camelus bactrianus, cuticular-coprological method, grazing management


