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Аннотация. В связи с такими проблемами, как рост численности населения, нехватка ресурсов и 
вопросы изменения климата возможность разработки и внедрения в животноводческую практику 
технологий, имитирующих работу рубца жвачных животных, которые будут способствовать уве-
личению производства продовольствия, на сегодняшний день вызывает особый интерес. Именно 
по этой причине важным является всестороннее изучение видового состава и механизма коммен-
сальных взаимодействий микроорганизмов микробиома рубца жвачных животных в зависимости 
от различных факторов. Секвенирование генома этих организмов и сборка черновых геномов из 
метагеномных данных приблизит нас к завершению всеобъемлющей эталонной коллекции генома 
для возможности искусственного воспроизведения сообщества микроорганизмов. Данный обзор 
направлен на анализ результатов новейших метагеномных, метатаксономических и метатран-
скриптомных исследований, основанных на секвенировании следующего поколения (NGS), затра-
гивающих различные аспекты микробиома рубца, такие как влияние кормовой добавки или рацио-
на на микробиом рубца, зависимость состава микробиома рубца от генетики хозяина, ранние при-
знаки колонизации молодого рубца, разнообразие ферментов и т. д. Фундаментальные вопросы 
относительно состава микробиома рубца, способности его сообществ собираться в течение жизни 
животного и предсказуемости процессов сборки всё ещё не решены. Дальнейшие исследования, 
способствующие глубокому пониманию структуры и функционирования микробиома рубца, поз-
волят нам потенциально предсказать и определить, как и когда мы можем вмешиваться в процесс 
сборки микробиома для модуляции этой экосистемы.  
Ключевые слова: жвачные животные, крупный рогатый скот, состав микробиома рубца, биореак-
тор, секвенирование, генетика. 
 
UDC 636.082.11 
 

The main representatives of the rumen microbiome (review) 
 

Maria S Miroshnikova1,2 

1 Orenburg State University (Orenburg, Russia) 
2 Federal Research Centre of Biological Systems and Agrotechnologies of the Russian Academy of Sciences (Orenburg, Russia) 
 
Summary. In connection with such problems as population growth, scarcity of resources and climate 
change problems, possible development and implementation of livestock technologies that simulate the 
work of the rumen of ruminants and increase food production, is of particular interest today. For this rea-
son, it is important to have a comprehensive study of species composition and mechanism of commensal 
interactions of microorganisms in the rumen microbiome of ruminants, depending on various factors. Ge-
nome sequencing of these organisms and assembling draft genomes from metagenomic data will bring us 
closer to completing a comprehensive genome reference collection for the possibility of artificial repro-
duction of the microbial community. This review is aimed at analyzing the results of the latest meta-
genomic, metataxonomic and metatranscriptome studies based on next generation sequencing (NGS), af-
fecting various aspects of the rumen microbiome, such as the effect of feed additive or diet on the rumen 
microbiome, the dependence of the composition of rumen microbiome on host genetics, early signs of 
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young rumen colonization, a variety of enzymes, etc. Fundamental questions regarding the composition of 
the rumen microbiome, the ability of its communities to assemble during the life of an animal and the pre-
dictability of assembly processes are still not resolved. Further research that furthers a deeper understand-
ing of the structure and function of the rumen microbiome will enable us to potentially predict and deter-
mine how and when we can interfere with the microbiome assembly process to modulate this ecosystem. 
Key words: ruminants, cattle, rumen microbiome composition, bioreactor, sequencing, genetics. 
 

Введение. 
По различным оценкам население нашей планеты к 2050 году достигнет 9,7 миллиардов 

человек, что сопряжено с увеличением потребления продовольствия на величину до 70 % (Sharon A et al., 
2018). Очевидно, что в современных условиях, при существующем состоянии сельскохозяйствен-
ного производства, исчерпании природных ресурсов и глобальном потеплении климата столь зна-
чительное наращивание производства продовольствия невозможно без кардинальных изменений в 
организации производства пищи.  

Анализ возможных подходов к решению этой проблемы позволяет прийти к пониманию 
того, что перспективные технологии производства продуктов питания и будущее сельскохозяй-
ственное производство – это не что иное, как интерпретация уже существующих природных тех-
нологий.  В связи с этим ожидаемо, что перспективные решения по наращиванию производства 
продовольствия в ближайшие годы станут возможными через создание промышленных техноло-
гий, построенных на принципах работы пищеварительного аппарата жвачных. Это умозаключение 
базируется на историческом опыте выживания человека как вида, что стало возможным через опо-
ру на жвачных, способных перерабатывать биологические субстраты, не доступные для фермента-
тивных систем человека. При этом не сам макроорганизм жвачных трансформирует растительные 
субстраты, а миллиарды микроорганизмов, многократно превышающие организм хозяина по фер-
ментативной вооружённости (Bickhart DM and Weimer PJ, 2018).    

Основные процессы пищеварения у жвачных осуществляются в преджелудках, в целом 
представляющих собой узкоспециализированный биореактор, где микробы колонизируют и 
трансформируют растительный материал (Krause DO et al., 2003). Внутренняя часть одного из ос-
новных отделов преджелудков – рубца выстлана многослойным плоским эпителием (Baldwin RL et 
al., 2004). Преджелудки способны длительное время удерживать твёрдые частицы корма, обеспе-
чивая условия для микробной ферментации потребляемых кормов (Yeoman CJ and White BA, 2014; 
Brulc JM et al., 2009).  При этом процесс регулируется таким образом, что происходит только ча-
стичная ферментация. Это позволяет организму хозяина поглощать и использовать промежуточ-
ные продукты ферментации для собственного метаболизма (Attwood GT et al., 2019).  Помимо 
вклада в переваривание корма, микроорганизмы рубца синтезируют большое количество ценных 
для организма животного биологических соединений, в числе которых витамины группы B 
(Santschi DE et al., 2005).    

Учитывая, что целлюлоза является наиболее распространённым органическим полимером 
на Земле, способность эффективно ферментировать целлюлолитические материалы позволяет 
жвачным животным использовать огромные ресурсы и тем самым расширять экологическую нишу 
человека (Hess M et al., 2011).   

Ферментативная активность, способствующая пищеварению крупного рогатого скота, 
обеспечивается разнообразной группой комменсальных микроорганизмов, населяющих рубец, под 
общим названием микробиомом рубца, который характеризуется высокой плотностью населения, 
обширным разнообразием и сложностью взаимодействий (Brulc JM et al., 2009).    

В рубце обнаружены три пересекающиеся микросреды, в которых содержатся микроорга-
низмы: жидкая фаза составляет 25 % микробной массы, твёрдая фаза составляет 70 % микробной 
массы и эпителиальные клетки в совокупности с простейшими, содержащие 5 % микробной массы 
(Ishler V et al., 1996).  



 
 
Животноводство и кормопроизводство  2020  Т. 103  № 4 / Animal Husbandry and Fodder Production  2020  Vol. 103  Is. 4 

Теория и практика кормления 176 

Микробиота твёрдой фазы, прикреплённая к растительному материалу, играет ключевую 
роль в переваривании клетчатки (McAllister TA et al., 1994) в то время как жидкая фаза содержит 
бактерии, которые активно участвуют в метаболизме растворимых питательных веществ (De 
Mulder T et al., 2017).  Микробиота эпителиальной фракции выполняет разные функции, в том чис-
ле поглощение кислорода (Cheng KJ et al., 1979), гидролиз мочевины (Cheng KJ and Wallace RJ, 
1979) и переработку эпителиальной ткани (Dinsdale D et al., 1980).   

Состав микробиома рубца определяется генотипом хозяина, его возрастом, диетой, сезоном 
и целым рядом других факторов. Микробиота рубца состоит из базового набора микроорганизмов 
и вариабельной микробиоты (Creevey CJ et al., 2014; Henderson G et al., 2015). Основная микробио-
та встречается в широком географическом диапазоне и состоит из различных таксонов, которые 
увеличивают или уменьшают свою численность в зависимости от рациона питания (Henderson G et 
al., 2015), что в конечном итоге обеспечивает быструю и адекватную адаптацию к новым условиям 
питания (Dieho K et al., 2017; Schären M et al., 2017). Считается, что переменная или индивидуаль-
ная микробиота является результатом взаимодействия генетических и негенетических атрибутов 
(Malmuthuge N et al., 2017).    

Микробиом рубца. 
Микробиом рубца – это сложное сообщество микроорганизмов, примерно на 95 % пред-

ставленное бактериями, на 2-5 % – археями и на 0,1-1,0 % – эукариотами, которые активно разла-
гают или используют различные компоненты корма (Kim M et al., 2011; Mizrahi I, 2013). В настоя-
щее время учёными активно изучается механизм функционирования микробиома рубца. Благодаря 
идентификации микроорганизмов, которые участвуют на определённых этапах пути анаэробной 
деградации, наукой накоплен значительный багаж знаний по данной проблеме. Так, в рамках гло-
бального проекта Hungate1000 выявлено и описано около 75 % таксонов на уровне рода бактерии и 
архей из основного микробиома (Henderson G et al., 2015; Stewart RD et al., 2018). Организмы, спо-
собные к разложению волокон, были описаны в каждой из этих групп. Было показано, что основ-
ные бактерии, разлагающие волокна, появляются в рубце уже через несколько дней после рожде-
ния, при этом экосистема рубца функционально готова к разрушению растительных волокон в 
этом раннем возрасте (Jami E et al., 2013; Guzman CE et al., 2015).     

Крупномасштабные исследования, проведённые на разных жвачных животных, в разных 
странах выявили наличие некоего базового микробиома, содержащего микроорганизмы основных 
деструкторов целлюлозы и гемицеллюлозы (Henderson G et al., 2015).   

Бактериальные деструкторы. 
Бактерии, населяющие рубец представлены тысячами различных видов, на их долю прихо-

дится примерно 60 % всей микробной массы рубцового содержимого. Причём бактерии расщеп-
ляют большую часть биополимеров в рубце с последущей ферментацией образующихся мономе-
ров и олигомеров. Большинство бактерий в рубце являются облигатными анаэробами, чувстви-
тельными к кислороду (Kamra DN and Pathak NN, 2005).    

Состав бактериальных популяций в рубце определяется различными факторами, в том чис-
ле составом рациона, возрастом «хозяина», временем года и др. (Krizova L et al., 2011). Бактерии 
могут быть классифицированы в соответствии с их функциональным потенциалом, что позволяет 
выделить фибролитические, амилолитические, протеолитические и сахаролитические виды. Крах-
мал- и сахарразлагающие бактерии в норме составляют большую часть популяции рубца. Несмот-
ря на их несомненное значение, бактерии, специализирующиеся на деградации волокон, обычно 
менее распространены в рубце (Puniya AK et al., 2015). Хотя наукой накоплена информация о не-
скольких видах бактерий, которые способны разрушать кристаллическую целлюлозу в изолиро-
ванных культурах. Но всё же разложение органического вещества, поглощённого животным-
хозяином, невозможно только одним организмом, это требует функциональных возможностей и 
взаимодействия многих микроорганизмов, тесно увязанных синергическими взаимодействиями в 
рубце (Mackie RI et al., 2002).     
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Основные бактериальные деструкторы целлюлозы относятся к трём различным видам: Ru-
minococcus flavefaciens (Sasson G et al., 2017). Ruminococcus albus и Fibrobacter succinogenes (Miz-
rahi I, 2013). Они обладают множественными гликозид гидролазами (Glycoside hydrolase, GH), не-
обходимыми для разрушения сложной химической структуры растительной биомассы. Интересно, 
что в то время как R. flavefaciens собирает невероятно сложный ферментативный механизм на 
стенке своей бактериальной клетки для разложения целлюлозы (Artzi L et al., 2017; Israeli-Ruimy V 
et al., 2017), R. albus и F. succinogenes используют альтернативные ферментативные парадигмы 
(Dassa B et al., 2014; Arntzen MØ et al., 2017).     

Следует отметить, что бактериальные деструкторы целлюлозы в рубце не ограничиваются 
только этими тремя ферментативными стратегиями, и некоторые бактерии могут использовать 
отельные локусы утилизации полисахаридов для разложения целлюлозы, как это было показано 
для различных видов типа Bacteroidetes (Naas AE et al., 2014). Было показано, что эти наборы генов 
в основном относятся к роду Prevotella в рубце крупного рогатого скота (Rosewarne CP et al., 2014).    

Разложение гемицеллюлозы осуществляется более разнообразным набором бактерий, что 
может отражать большое количество и сложность типов гемицеллюлозы в клеточной стенке. Два 
самых распространённых рода бактерий в рубце Prevotella и Butyrivibrio (Pseudobutyrivibrio), яв-
ляются высокоэффективными деструкторами гемицеллюлозы. Отдельные животные-хозяева, как 
правило, содержат несколько видов и штаммов (от десятков до сотен) этих двух родов (Pitta DW et 
al., 2010; Jami E et al., 2013), что определяет чрезвычайно широкий набор ферментов (Avgustin G et 
al., 1992). При этом широкий перечень гидролаз гемицеллюлозы ещё не значит высокую эффек-
тивность расщепления этого субстрата. Например, недавно было показано, что штаммы Prevotella, 
которые считаются менее гемицеллюлолитическими, чем Butyrivibrio, Ruminococcus или 
Fibrobacter, доминируют в консорциумах обогащённого гемицеллюлозой рубца (Emerson EL and 
Weimer PJ, 2017).     

Были секвенированы геномы многих видов Prevotella, Butyrivibrio и других родов микроор-
ганизмов, в результате чего выявлено, что их геномы содержат несколько GH из разных семейств 
(Seshadri R et al., 2018), и они производят свободные ферментные субъединицы (без образования 
целлюлосом). Поскольку деструкторы гемицеллюлозы связаны как с планктонными фракциями, 
так и с фракциями микробов, сорбированных на волокнах в рубце (Klevenhusen F et al., 2017), оче-
видно, что производство свободных ферментов является наиболее подходящей стратегией для де-
градации субстрата, независимо от расположения бактерий.  

Эти виды имеют различную ферментативную вооружённость, изменяющуюся в зависимо-
сти от ситуации. Так, например, некоторые деструкторы целлюлозы, такие как R. flavefaciens и F. 
succinogenes, продуцируют гемицеллюлазы, даже если они не обязательно обладают способностью 
перерабатывать пентозы, которые содержат мономерные звенья полимеров гемицеллюлозы (таких 
как ксилоза) (Matte A et al., 1992). В этом случае предполагается, что, поскольку целлюлоза может 
быть физически встроена в гемицеллюлозы, эти ферменты будут служить только для того, чтобы 
дать целлюлазам доступ к целлюлозным волокнам.  

В рубце обитает большое количество бактериальных деструкторов крахмала – Ruminobacter 
amylophilus, Prevotella ruminicola, Streptococcus bovis, Succinimonas amylolytica, Selenomonas rumi-
nantium и Butyrivibrio fibrisolvens (Hobson PN and Stewart CS, 1997), продуцирующие свободные 
ферментные субъединицы (Seshadri R et al., 2018). Резистентный крахмал специфически разлагает-
ся Ruminococcus bromii, который производит амилосомные комплексы, аналогичные целлюлосо-
мам (Ze X et al., 2015, Mukhopadhya I et al., 2018). Простейшие и грибы также проявляют амилоли-
тическую активность, но не являются необходимыми для разложения крахмала (Hobson PN and 
Stewart CS, 1997).   

Грибковые деструкторы. 
Грибы рубца (от 103 до 106 зооспор/мл) класса Neocallimastigomycetes, состоящего из 6 ро-

дов (Anaeromyces, Caecomyces, Cyllamyces, Neocallimastix, Orpinomyces и Piromyces), включают по 
крайней мере 21 вид. В последние годы дополнены двумя новыми родами (Krause DO et al., 2013) – 
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Oontomyces (Dagar SS et al., 2015) и Buwchfawromyces (Callaghan TM et al., 2015). Грибы составляют 
только ~ 1 % микробной массы в рубце жвачных животных (Kong Y et al., 2010).  

Грибы рубца не являются обязательными обитателями рубца и у некоторых животных не 
обнаруживаются. Тем не менее они обладают очень высоким потенциалом разложения волокон, 
поскольку кодируют множество ферментов, разрушающих растительные волокна. Действительно, 
сообщалось, что клеточная стенка растений становится «слабее» после инкубации с грибами по 
сравнению с инкубацией с прокариотами рубца (бактериями и археями). Это объясняется способ-
ностью грибов проникать через клеточную стенку растений с растворением лигнинового комплек-
са, при этом образующиеся фенольные соединения не метаболизируются этими организмами (Akin DE 
and Borneman WS, 1990). Грибы таким образом инициируют расщепление корма с последующим 
образованием метаболитов, доступных для организма животного (Kittelmann S et al., 2012). Тем не 
менее следует отметить, что в анаэробных условиях солюбилизация лигнина весьма ограничена 
(Susmel P and Stefanon B, 1993).  

Поскольку лигнин ковалентно связан с гемицеллюлозой через ферулированные мостики, 
первый препятствует микробной деградации полисахаридов волокон, действуя как физический ба-
рьер. Поэтому считается, что грибы рубца играют важную роль в начальном разложении крупных 
частиц, тем самым увеличивая доступ бактерий рубца к полисахаридам клеточной стенки растений 
(Akin DE et al., 1989). Анаэробные грибы также производят широкий спектр ферментов, разлагаю-
щих полисахариды (Dehority BA, 2003), и некоторые исследования показывают, что их вклад в 
ферментацию больше, чем у бактерий (Lee SS et al., 2000). Грибы рубца активны как в отношении 
целлюлозы, так и гемицеллюлозы. Для рубца описано шесть родов: Neocallimastix, Caecomyces, 
Piromyces, Anaeromyces, Orpinomyces и Cyllamyces, причём наибольшая эффективность наблюдает-
ся у Neocallimastix и Piromyces (Puniya AK et al., 2015). Анализ генома некоторых видов анаэроб-
ных грибов показал, что перечень гидролаз, синтезируемых грибами, чрезвычайно богат гемицел-
люлазами и целлюлазами (Youssef NH et al., 2013; Kameshwar AKS and Qin W, 2018). Было выска-
зано предположение, что GH были приобретены анаэробными грибами посредством горизонталь-
ного переноса генов от бактерий.  

Грибковые «целлюлосомы» были описаны для видов Neocallimastix, Piromyces и 
Orpinomyces. В отличие от последнего рода, система грибковых скаффолдинов широко консерва-
тивна во всем анаэробном грибном типе, обеспечивая межвидовые взаимодействия, которые могут 
происходить в среде рубца (Fanutti C et al., 1995). 

Простейшие в рубце. 
Простейшие в рубце – это строго анаэробные и узкоспециализированные инфузории, рас-

щепляющие до 40 % общего объёма сырой клетчатки (Dehority BA, 2003). Инфузории рубца при 
относительно небольшом количестве – от 104 до 106 в виду значительного размера клеток способны 
в совокупности достигать до 50 % общей микробной биомассы (Jouany JP and Ushida K, 1999; 
McSweeney CS and Mackie R, 2012).  

Реснитчатые простейшие в рубце усиливают метаногенез (Newbold CJ et al., 2015) и спо-
собствуют протеолизу и, в частности, внутрирубцовому рециклингу микробного белка (Hartinger T 
et al., 2018). Некоторые инфузории вносят значительный вклад в деградацию клетчатки (Newbold CJ et 
al., 2015). Однако процедуры дефаунации продемонстрировали, что экосистема рубца функциони-
рует без простейших, что позволяет предположить, что они не важны для экосистемы. Следова-
тельно, как и грибы, простейшие не являются обязательными обитателями рубца. Тем не менее 
подавление простейших сопровождается нарушением экосистемы рубца с подавлением метаноге-
неза и нарушением внутрирубцовой рециркуляции азота (Hristov AN et al., 2013). В обширном ис-
следовании на модели 742 образцов, охватывающих 32 вида животных из 35 стран, показано, что 
простейшие в рубце относятся к 12 видам. Наиболее доминирующими и преобладающими родами 
являются Entodinium и Epidinium, последние выявлены у 90 % всех обследованных животных и 54 % се-
квенированных данных (Henderson G et al., 2015). 



 
 
Животноводство и кормопроизводство  2020 Т. 103  № 4 / Animal Husbandry and Fodder Production  2020  Vol. 103  Is. 4 
Теория и практика кормления 179 

Простейшие в рубце подразделяются на 2 группы, а именно энтодиноморфы и голотрихи. 
Эти простейшие отличаются своими фенотипическими и поведенческими адаптациями, которые 
позволяют выжить в анаэробной среде (García JJ et al., 2018). Доминирование того или иного вида 
определяется составом рациона. Так, на фоне преобладания в рационе зерновых наибольшее раз-
витие получает род простейших Entodinium. Этот род быстро разлагает крахмал с образованием 
йодофильного полимера (McSweeney CS and Mackie R, 2012). Некоторые из родов являются цел-
люлолитическими (например, Epidinium, Ophryoscolex и Eudiplodinium), ксиланолитическими 
(например, Epidinium, Ophryoscolex и Eudiplodinium) или амилолитическими (например, 
Entodinium). Метаболизм, физиология, экология, равно как и величина их вклада в экосистему руб-
ца являются недостаточно изученными (Williams A and Coleman G, 1992).  

Некоторые простейшие могут потреблять частицы субстрата вместе с другими микроорга-
низмами и обладают явной целлюлолитической активностью, которая может происходить от про-
глоченных фибролитических микроорганизмов или их собственных ферментов, разрушающих во-
локна. Целлюлозолитическая активность простейших в рубце была измерена для нескольких ви-
дов, и наиболее эффективными разрушителями целлюлозы являются Eudiplodinium maggii, 
Epidinium ecaudatum и Ostracodinium dilobum (Dehority BA, 2003). Ни один из этих видов ещё не 
был секвенирован. Тем не менее было показано, что целлюлолитическое простейшее Polyplastron 
multivesiculatum кодирует собственные ксиланазы (Devillard E et al., 1999; Devillard E et al., 2003). 
Позже был предположен горизонтальный перенос генов GH от бактерий к простейшим (Ricard G et 
al., 2006). Двенадцать предполагаемых генов ксиланаз были обнаружены в энтодиоморфидах Poly-
plastron multivesiculatum, Epidinium ecaudatum, Eudiplodinium maggii, Diploplastron affine и среде 
Metadinium, с высокой гомологией с генами Clostridium acetobutylicum. Девять предполагаемых 
целлюлаз были обнаружены также у энтодиниоморфидов E. ecaudatum и P. multivesiculatum из се-
мейств GH5 и GH9. Метаногенный скрининг в сочетании с биохимической характеристикой поз-
волил извлечь и охарактеризовать гемицеллюлазы из E. ecaudatum (Findley SD et al., 2011). Другое 
исследование, изучавшее метагеном рубца овцебыка, выявило протозойные последовательности из 
GH5, GH9, GH10, GH11 и GH13, что указывает на активность целлюлазы, гемицеллюлазы и амила-
зы, кодируемую этими микроорганизмами рубца (Qi M et al., 2011). В отличие от бактериальных и 
грибковых деструкторов волокна количество генов GH у простейших, по-видимому, невелико, что 
свидетельствует либо о технической предвзятости, либо о том, что их вклад в деградацию волокон 
не зависит от их ферментативного потенциала. 

Рассматривая амёбы как один из элементов экосистемы рубца, следует отметить, что роль 
последних пока остается не ясной (Indikova I et al., 2015). Очевидно, что одним из компонентов 
биологического участия амёб в метаболизме и экологии рубца сводится к эндосимбиозу с бактери-
ями (Lambie SC et al., 2015), в частности с бактериями Campylobacter jejuni (Olofsson J et al., 2013).  

Между тем, судя по отрывочным свидетельствам, амёбы (C. jejuni и C. fetus) способны ока-
зывать непосредственное влияние на организм жвачных, иммунитет и воспроизводительные каче-
ства животных (Sahin O et al., 2012). Таким образом, присутствие амёб в рубце может иметь важ-
ное значение в жизни крупного рогатого скота. 

Вирусы рубца. 
В рубце жвачных с числом до 109 частиц/грамм содержимого получил широкое распро-

странение бактериофаг – облигатный вирус, поражающий бактериальные клетки и клетки архей 
(Klieve AV et al., 1996). Популяция бактериофага и вируса, обнаруженная в образце, называется 
виромом (Ross EM et al., 2013). Сложные взаимодействия между бактериальным хозяином и свя-
занными с ними вирусными фагами определяют экологическую динамику и поведение во многих 
природных системах (Lenski RE, 1988). Вирусные модификации метаболизма микроорганизмов и 
цианобактерий (Thompson LR et al., 2011; Hurwitz BL et al., 2016) были выявлены в значительном 
числе природных систем, включая морские экосистемы, инфекционные заболевания человека, во-
доносные слои и кишечные экосистемы животных (De Smet J et al., 2016; Howe A et al., 2016). Ви-
русы воздействуют на кишечные и рубцовые микробные экосистемы у крупного рогатого скота 
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посредством целого ряда механизмов, включая лизис клеток, выработку энергии, размножение и 
перепрограммирование микробного метаболизма с помощью вспомогательных метаболических 
генов (Auxiliary metabolic genes, AMG) (Berg Miller ME et al., 2012; Parmar NR et al., 2016). Иссле-
дования последних лет показали, что вирусные AMG усиливают расщепление сложных раститель-
ных углеводов и повышают выработку и сбор энергии, ускоряя репликацию вируса внутри хозяина 
(Anderson CL et al., 2017). Однако полное понимание сложного взаимодействия вирома-
микробиома и роли AMG в метаболическом перепрограммировании хозяина всё ещё находится в 
зачаточном состоянии. Однако очевидно, что вирусы обеспечивают перенос генов, тем самым 
формируя новые качества у представителей микробиома (Garcia-Vallve S et al., 2000; Berg Miller ME et al., 
2012).  Для рассматриваемой проблемы этот факт интересен закономерным влиянием вирусов на 
генотип простейших с переносом от бактерий качеств по расщеплению клетчатки (Berg Miller ME 
et al., 2012).  

 
Выводы. 
Рубец жвачных как биореактор, способный переваривать структурные углеводы, несо-

мненно, представляет интерес для биотехнологии как пример уникальной живой экосистемы – 
прототипа будущих природоподобных технологий. При относительно многочисленном микробном 
населении рубца для жвачных описан базовый, основной состав микробиома, который является 
общим для различных видов в различных природных условиях. Роль бактериальных и грибных 
компонентов в рубце в деле расщепления структурных углеводов хорошо изучена. В то же время 
наука располагает крайне малой информацией о роли простейших и вирусов рубца. Дальнейшим 
продолжением работ по проблеме является детальное изучение механизмов взаимодействия орга-
низма хозяина и микробиома рубца, что принципиально важно для воспроизведения рубца в ис-
кусственных условиях. 
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