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цеводстве, улучшить пищеварение и всасывание питательных веществ кишечника, поддерживать его здоровое 

и Профорт® (ООО «БИОТРОФ») на состав микробного сообщества кишечника свиноматок. Опыт проводили на 

содержимого ободочной кишки толстого отдела кишечника для оценки микробного сообщества проводили ме-
тодом количественной ПЦР с использованием специфичных праймеров. Исследуемые кормовые добавки моде-

нения кормовых добавок Заслон 2+® и Профорт® // Вестник Ульяновской государственной сельскохозяйственной 
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digestion and absorption of nutrients in the intestine, and maintain its healthy microecological state. The aim of the 

the intestinal microbial community of sows. The experiment was conducted on sows throughout the entire pregnancy 

group received Zaslon 2+® and Profort® feed additive in addition to the main diet from the moment of insemination and 

intestine to assess the microbial community was performed by quantitative PCR using specific primers. The studied feed 

level of beneficial microbiota. The proportion of beneficial lactobacilli increased in the experimental group of pigs that 

nomes/g by the end of the experiment, and a decrease in opportunistic and pathogenic microorganisms was also noted: 
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Введение 
Отрасль животноводства постоянно сталкивается с 

проблемами, связанными с увеличением затрат на 
корма, плохими показателями роста и возникновением 
заболеваний у свиней. Поддержание здоровья кишеч-
ника имеет решающее значение для животноводства. 
Известно, что микробиота кишечника вносит большой 
вклад в работу организма хозяина, например, такой как 
обновление эпителиальных клеток кишечника [1], де-
градация неперевариваемых волокон [2], биосинтез ви-
таминов [3], развитие устойчивости к кишечным патоге-
нам [4] и работа иммунной системы [5]. Микробиота ки-
шечника у свиней связана с такими показателями, как 
устойчивость к диарее, эффективность усвоения корма 
[6, 7, 8], качество мяса [9], иммунная защита [10]. За по-
следние десятилетия наши знания о роли кишечного 
микробиома в здоровье и питании свиней расшири-
лись: от простого улучшения усвоения питательных ве-
ществ до регуляции неврологических функций.  

Экспериментальные данные ряда ученых свиде-
тельствуют о том, что применение пробиотических пре-
паратов может модулировать микробиом кишечника и 
его метаболиты, а также улучшать здоровье и продук-
тивность свиней [11-15]. Например, оптимизация кор-
мов и кормовых добавок также привела к увеличению 
выживаемости поросят-отъемышей [16]. Было пока-
зано, что пробиотическое питание модулирует микро-
биом кишечника и изменяет уровни его метаболитов 
[15, 17].  

Применение пробиотиков позволяет снизить рас-
пространение возбудителей в животноводстве и птице-
водстве, улучшить пищеварение и всасывание пита-
тельных веществ кишечника, поддерживать здоровое 
микроэкологическое состояние [15]. Необходимо отме-
тить, что бесконтрольное применение антибиотиков в 
качестве лечебно-профилактических средств способ-
ствовало развитию устойчивой антитибиотикорези-
стентности к патогенной микрофлоре, что кратно сни-
жает их терапевтический индекс при заболеваниях у 
животных [18]. Антибактериальные препараты в насто-
ящее время запрещаются в больших масштабах, и, сле-
довательно, необходим поиск альтернативных методов 
профилактики и лечения заболеваний.  

Цель исследования – анализ влияния совместного 
применения кормовой добавки Заслон 2+® и кормовой 
добавки Профорт® на состав микробного сообщества 
кишечника свиноматок. 

Материалы и методы 
Опыт проводили в ООО «Золотой Колос» (Ульянов-

ская область, Мелекесский район) на свиноматках на 
протяжении всей супоросности (115 дней) с 27.11 2022 
по 29.01.2023 гг. Было сформировано 2 группы 

свиноматок по 50 голов в каждой группе: контрольной и 
опытной. Животные контрольной группы получали 
только основной рацион. Свиноматки опытной группы в 
дополнение к основному рациону получали кормовую 
добавку Заслон 2+® и Профорт® (ООО «БИОТРОФ», г. 
Санкт-Петербург) от момента осеменения и на протяже-
нии всего опыта в концентрации 1кг/т корма.  

Заслон 2+® - это комплексный универсальный сор-
бент полярных и неполярных микотоксинов с пробиоти-
ческим эффектом, предназначенный для кормления 
сельскохозяйственных животных и птицы, состоит из си-
нергетической смеси минералов, эфирных масел и двух 
уникальных штаммов полезных бактерий. Применяется 
для профилактики микотоксикозов, нарушений пище-
варения, вызванных кормовыми отравлениями, спо-
собствует укреплению стенок кишечника, повышению 
иммунитета и увеличению продуктивности сельскохо-
зяйственных животных и птицы. 

Профорт® – это многофункциональная кормовая 
добавка, комплексного действия, сочетающая в себе ка-
чества фермента и пробиотика. Бактериальный ком-
плекс препарата Профорт® состоит из двух штаммов 
бактерий, способных к синтезу молочной кислоты и ци-
анкобаламина (витамина В12). Молочная кислота стиму-
лирует процессы регенерации кишечного эпителия, а 
витамин В12 участвует в синтезе нуклеиновых кислот и 
ускоряет восстановление антиоксидантов в организме, 
разрушающих свободные радикалы и очищающих ор-
ганизм от вредных веществ. 

Образцы содержимого ободочной кишки толстого 
отдела кишечника у свиноматок отбирали при убое жи-
вотных в каждой группе (n=10), формируя средние 
пробы, в начале и в конце опыта. Отобранные образцы 
сразу замораживали и хранили при температуре -20оС 
до передачи в лабораторию для анализа микробиома. 

В молекулярно-генетической лаборатории прово-
дили анализ образцов содержимого ободочной кишки 
толстого отдела кишечника для оценки микробного со-
общества методом количественной ПЦР.  

Тотальную ДНК из образцов содержимого кишеч-
ника выделяли с использованием набора Genomic DNA 
Purification Kit («ThermoFisher Scientific, Inc.», США) со-
гласно прилагаемой инструкции. Реакции амплифика-
ции проводили на амплификаторе DT Light («ДНК-Техно-
логия», Россия). 

Для проведения ПЦР в реальном времени исполь-
зовали амплификатор детектирующий ДТ Lite-4 (ООО 
«НПО ДНК-Технология»). 

После прохождения ПЦР-амплификации в реаль-
ном времени на основании «стандартов» с известной 
концентрацией геномов программно рассчитывается 
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количество микроорганизмов, входящих в отдельные 
группы. 

 
Таблица 1. Праймеры и условия амплификации для анализа бактерий 

Микроорганизм Праймер (5'-3') Ссылка  

Lactobacillus ssp. AGCAGTAGGGAATCTTCCA 
CACCGCTACACATGGAG Wang et al., 2013 

Megasphaera spp., Veil-
lonella spp., Dialister sрp. 

GATGGGGACAACAGCTGGA 
GACTCTGTTTTTGGGG Ohnishi et al., 2011 

Streptococcus spp. 
AATTCTAATACGACTCACTATAGGG-

CAAGTCGAGCGAACAGACGA 
TGTCACCGGCAGTCAACTTA 

Zhao et al., 2009 

Lachnobacterium spp. и 
Clostridium spp. 

GTGAAATGCGTAGAGATTAGGAA 
GATYYGCGATTACTAGYAACTC Bourhis et al., 2005 

Staphylococcus spp. GGCCGTGTTGAACGTGGTCAAATC 
TIACCATTTCAGTACCTTCTGGTAA Wang et al., 2013 

Fusobacteriaceae CGCAGAAGGTGAAAGTCCTGTAT 
TGGTCCTCACTGATTCACACAGA Suzuki et al., 2004 

Enterobacteriaceae CATTGACGTTACCCGCAGAAGAAGC  
CTCTACGAGACTCAAGCTTGC Wang et al., 2013 

Prevotella spp. И Porphy-
romonas spp. 

GAGTACGCCGGCAACGGTGA 
TCACCGTTGCCGGCGTACTC Wood et al., 1998 

Actinobacteria GGAAGGAYGCATCTTGGCAGTCT 
CATYGGGAARTCRCCGATGA Khamis et al., 2004 

Peptostreptococcus spp. AGAGTTTGATCMTGGCTCAG 
ACGGGCGGTGTGTRC Riggio et al., 2003 

Eubacterium spp. TCCCTTACTAGGCACCCA 
AGGGAAUGAUCCGUGGGU Verhelst et al., 2004 

 
Таблица 2. Содержание исследованных групп микроорганизмов в образцах, геномов/г. 

Виды микроорганизмов 
0 суток 115 суток 

Контроль-
ная группа 

Опытная 
группа 

Контрольная 
группа 

Опытная 
группа 

Бактероиды родов Prevotella spp. и Porphyromonas 
spp. 1,6×107 1,3×107 6,3×107 5,0×106 

Эубактерии рода Eubacterium spp. 3,2×106 1,3×106 5,0×106 1,3×106 

Клостридии родов Lachnobacterium spp., Clostridium 
spp. 2,0×107 1,0×107 6,3×107 6,3×106 

Лактобациллы рода Lactobacillus spp. 5,0×105 2,0×106 1,3×104 1,0×107 

Лактат-утилизирующие бактерии: роды Megasphaera 
spp., Veillonella spp., Dialister sрp. 2,0×106 4,0×105 3,2×106 1,6×105 

Пептострептококки рода Peptostreptococcus spp. 1,6×106 5,0×105 5,0×106 7,9×105 

Энтеробактерии сем. Enterobacteriaceae 1,6×106 4,0×106 1,3×107 1,0×106 

Актиномицеты (Mobiluncus spp., Corynebacterium spp., 
Atopobium spp.) 1,0×104 1,6×103 6,3×104 4,0×103 

Фузобактерии родов. Fusobacterium spp., Sneathia 
spp., Leptotrichia spp. 1,0×103 1,6×103 1,0×104 * <п.д.о. 

Стрептококки рода Streptococcus spp. 6,3×105 4,0×106 1,3×107 1,0×105 

Стафилококки рода Staphylococcus spp. 3,2×103 1,6×103 1,3×104 * <п.д.о. 

* <п.д.о.- ниже предела достоверного обнаружения 
 

Результаты 
Во всех образцах было выявлено высокое со-

держание представителей нормальной симбиоти-
ческой микрофлоры кишечника с целлюлозолитиче-
ской активностью, в том числе бактероидов, эубак-
терий и клостридий, принадлежащих к филам 
Firmicutes и Bacteroidetes. Доля бактероидов в 
начале опыта в контрольной группе составила 
1,6•107 геномов /г, а в конце 6,3•107 геномов/г. В 
опытной группе доля бактероидов составила в 
начале опыта 1,3•107 геномов/г, а в конце - 5,0×106 

геномов/г (табл. 2).  

Доля клостридий в начале опыта в контрольной 
группе составила 2,0•107 геномов /г, а в конце 
6,3•107 геномов/г. В опытной группе доля клостри-
дий в начале опыта составила 1,0•107 геномов/г, а в 
конце – 6,3•106 геномов/г. Доля эубактерий в начале 
опыта в контрольной группе составила 3,2•106 гено-
мов /г, а в конце 6,0×106 геномов/г. В опытной 
группе доля эубактерий в начале опыта 1,3•106 гено-
мов/г, а в конце – 1,3•106 геномов/г. 

У свиней опытной группы доля данных бакте-
рий возросла на порядок к концу опыта с 2,0•106 до 
1,0•107 геномов/г. У свиней контрольной группы 
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наоборот произошло снижение количества бакте-
рий данной группы на порядок с 5,0•105 до 1,3•104 

геномов/г.  
В целом доля условно-патогенных бактерий не 

изменилась к концу опыта, однако в контрольной 
группе отмечено повышение на порядок 

представителей семейства Enterobacteriaceae c 
1,6•106 до 1,3•107 геномов/г.  

В опытной группе данные патогенные бактерии 
не выявлялись при помощи метода ПЦР, в то время, 
как в контрольной группе доля фузобактерий и ста-
филококков возросла в среднем на порядок с 103 до 
104 геномов/г

.  

 
Рис. 1 - Динамика численности патогенных бактерий в содержимом ободочной кишки толстого отдела 

кишечника у свиней в опытной и контрольной группах 
Доля стрептококков в опытной группе в конце 

опыта снизилась на порядок с 4,0•106 до 1,0•105 ге-
номов/г, а в контрольной группе возросла на 2 по-
рядка с 6,3•105 до 1,3•107 геномов/г.  

Обсуждение 
По результатам проведённого анализа qPCR 

была обнаружена разница в составе микрофлоры 
исследованных образцов. Микробный состав 
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кишечника свиней имеет большое значение, по-
скольку он влияет на общую физиологию и здоро-
вье, а также на коэффициент конверсии корма. Мик-
робиота кишечника свиней в основном состоит из 
анаэробных и факультативно-анаэробных бактерий, 
причем более 90 % этих бактерий принадлежат к фи-
лам Firmicutes, Proteobacteria и Bacteroidetes [19]. 
Бактерии Bacteroides sp. – широко распространен-
ный род в кишечнике свиней, обладает высокой 
концентрацией генов углевод-активных ферментов. 
Эти ферменты позволяют Bacteroides разрушать раз-
личные компоненты клеточной стенки растений, та-
кие как глюкронилксиланы, ксилоглюканы и пектин 
[20]. Клостридии, которые являются нормальными 
обитателями кишечника свиней, обладают мульти-
ферментной системой, включающей целлюлоcому, 
которая способствуют расщеплению сложных цел-
люлозных полимеров и некоторых побочных про-
дуктов целлюлозы [21]. Анаэробные бактерии рода 
Eubacterium также способны к деградации сложных 
полисахридов.  

Лактобациллы являются полезными микроор-
ганизмами, обладающими свойствами антимикроб-
ной активности, синтезом антимикробных пепти-
дов, иммуномодулирующей активностью, а также 
способностью к биосинтезу лактата, необходимого 
для производства летучих жирных кислот ЛЖК-про-
дуцирующими бактериями. Лактобактерии распро-
странены как в проксимальных, так и в дистальных 
отделах пищеварительного тракта свиней, колони-
зируя его вскоре после рождения [22]. Доля лактат-
утилизирующих бактерий, способных разлагать ор-
ганические кислоты, не изменилась в группах на 
протяжении опыта. Сходные данные были получены 
в исследовании Ли с соавт., когда добавление в ра-
цион ослабленных поросят пробиотика в концентра-
ции 2,0 г/кг, содержащего Bacillus amyloliquefaciens, 
снижало содержание E. coli в тощей кишке, одновре-
менно увеличивая содержание бактерий родов 
Lactobacillus и Bifidobacterium в подвздошной кишке 
[23]. В исследованных образцах было отмечено при-
сутствие нежелательных условно-патогенных и пато-
генных микроорганизмов. Условно-патогенные мик-
роорганизмы, в отличие от строго патогенных, как 
правило, вызывают заболевания при ослаблении 
иммунитета или в случае воздействия стресса на ор-
ганизм-хозяин. Представители условно-патогенной 
микрофлоры, в том числе энтеробактерии, пепто-
стрептококки, актиномицеты в норме могут обнару-
живаться в кишечнике животных, однако в случае 
ослабления иммунитета способны вызвать маститы, 
эндометриты, инфекции мочевыводящих путей, ин-
траабдоминальные инфекции (широкий спектр па-
тологий, обусловленных проникновением бактерий 

в стерильные области брюшины) и другие пораже-
ния. Полученные нами данные по выявлению 
условно-патогенной микрофолоры согласуются с ис-
следованием [23], в котором было показано сниже-
ние численности энтеробактерий под влиянием 
пробиотика. Добавление в рацион кормовых доба-
вок значительно повлияло на численность большин-
ства представителей патогенной микробиоты в ки-
шечнике. Значительно снизилась численность таких 
патогенов, как фузобактерии и стафилококки. Ста-
филококки способны вызвать стафилококкоз – 
острую инфекционную болезнь, проявляющуюся 
возникновением гнойно-воспалительных абсцессов 
в различных органах и тканях, артритами, масти-
тами, эндометритами, а в некоторых случаях – сеп-
сисом со смертельным исходом. Не менее важно 
негативное значение фузобактерий – возбудителей 
фузобактериозов. Фузобактерии могут вызывать у 
свиней некротический ринит, который развивается 
вследствие повреждения слизистой оболочки поло-
сти рта или носа, а также участвовать в развитии 
язвы желудка у свиней [24]. Патогенные стрепто-
кокки способны вызвать стрептококкозы – инфекци-
онные заболевания преимущественно молодняка, 
характеризующиеся тяжелыми септическими явле-
ниями, воспалением органов дыхания, желудочно-
кишечного тракта и суставов. У более взрослых жи-
вотных обычно вызывают хронические заболевания 
[25].  

Заключение 
Применение пробиотических кормовых доба-

вок имеет широкие перспективы для повышения 
продуктивности и улучшения здоровья сельскохо-
зяйственных животных. Сочетанное применение 
кормовых добавок Заслон 2+® и Профорт® модели-
рует кишечную микробиоту у свиноматок, снижая 
уровень патогенных микроорганизмов и повышая 
уровень полезной микробиоты. У свиней опытной 
группы, получавших кормовую добавку Заслон 2+® и 
Профорт®, доля полезных лактобактерий возросла. 
Так лактобациллы увеличились с 2,0•106 геномов/г 
до с 1,0•107 геномов/г к концу опыта, также отме-
чено снижение условно-патогенных и патогенных 
микроорганизмов: энтеробактерий до 1,3 •107 гено-
мов/г, фузобактерий и стафилококков до уровня 
предела достоверного обнаружения и стрепококков 
до уровня 1,3 •105 геномов/г. В контрольной группе 
доля полезных лактобактерий снизилась до уровня 
1,3 •104 геномов/г., произошел рост численности 
условно-патогенных энтеробактерий до уровня 1,3 
•107 геномов/г., патогенных фузобактерий до 
уровня 1,0 •104 геномов/г., стафилококков до 
уровня 1,3•104 геномов/г и стрепококков до уровня 
1,3•107 геномов/г.  
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