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Резюме. Попытки манипулирования микробиомом рубца крупного рогатого скота для решения 
глобальных сельскохозяйственных проблем продолжались десятилетиями с ограниченным успе-
хом, в основном из-за отсутствия его детального понимания и отсутствия технологий культивиро-
вания большинства микроорганизмов за пределами рубца. Для создания такой искусственной био-
системы, как биореактор, имитирующий работу рубца жвачных животных, нам необходимы зна-
ния о составе микробиома рубца, взаимодействиях этих микроорганизмов между собой в зависи-
мости от различных факторов. В данном обзоре рассматриваются исследования, посвящённые изу-
чению повышения деградации микробиомом рубца растительного волокна, разработки по созда-
нию рубцового ферментера непрерывного действия (Rumen continuous fermenter, RCF) с примене-
нием профилирования искусственного микробиома благодаря секвенированию следующего поко-
ления (Next generation sequencing, NGS).  
Ключевые слова: жвачные животные, микробиом рубца, ферментация микробиома рубца, биоре-
актор, искусственные биосистемы. 
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Abstract. Attempts to manipulate the rumen microbiome of cattle to address global agricultural problems 
have continued for decades with limited success, largely due to a lack of detailed understanding of it and 
the lack of technologies for culturing most microorganisms outside the rumen. To create such an artificial 
biosystem as a bioreactor that imitates the work of the rumen of ruminants, we need knowledge about the 
composition of the rumen microbiome, the interactions of these microorganisms with each other, depend-
ing on various factors. This review examines studies on the increase in degradation of the rumen microbi-
ome of plant fiber, developments on the creation of a rumen continuous fermenter (RCF) using artificial 
microbiome profiling through next generation sequencing (NGS). 
Keywords: ruminants, rumen microbiome, fermentation of rumen microbiome, bioreactor, artificial bio-
systems. 
 

Введение. 
Жвачные растительноядные виды животных образуют симбиоз с микробными колонизато-

рами (микробиотой рубца), для которых они служат подходящей средой обитания. В свою очередь, 
микроорганизмы обеспечивают своего хозяина питательными веществами, вырабатывают белок и 
побочные продукты пищеварения из разнообразных растительных источников питания богатых 
клетчаткой (Bickhart DM and Weimer PJ, 2018).  

Переваривание растительного материала достигается с помощью специализированных пи-
щеварительных систем жвачных животных, состоящих из многокамерного желудка, который под-
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держивает рост и ферментацию разнообразных анаэробных микроорганизмов. Основные процессы 
пищеварения осуществляются в первых двух отделах желудка, называемых ретикуло-рубец, пред-
ставляющих собой узкоспециализированный анаэробный и метаногенный биореактор, где микро-
бы колонизируют и разлагают кормовой растительный материал (Krause DO et al., 2003). 

Группу комменсальных микроорганизмов, населяющих рубец, называют микробиомом 
рубца. Он принимает участие в ферментации высвобождаемых сахаров в летучие жирные кислоты 
(Volatile fatty acids, VFA) и микробный сырой белок (Microbial crude protein, MCP), которые всасы-
ваются из ретикуло-рубца и используются животным для стимулирования роста и образования 
пищевых и волокнистых продуктов. Микробиом рубца представлен бактериями, археями и эука-
риотами. Бактерии включают тысячи различных видов, составляют примерно 60 % микробной 
массы и в первую очередь ответственны (Firmicutes, Bacteroidetes) за большую часть деградации 
биополимеров корма и ферментации полученных мономеров и олигомеров (Poulsen M et al., 2013). 
Кроме того, микроорганизмы рубца также могут синтезировать большинство витаминов группы B 
для удовлетворения пищевых потребностей хозяина (Santschi DE et al., 2005). Микробиом влияет 
на продуктивность животных и на качество конечного продукта (мясо, молоко) (Matthews C et al., 
2019). 

Микроорганизмы в рубце занимают различные экологические ниши, причём принципиаль-
но можно выделить две различные группы, живущих, соответственно, в жидкой и твёрдой фазах 
(Kong Y et al., 2010). Причём в твёрдой фазе может содержаться до 80 % или более всех бактери-
альных сообществ рубца. 

Стоит отметить, что микробные сообщества рубца определяются генетическими особенно-
стями организма хозяина (Bainbridge ML et al., 2016). Другим недавним открытием стало то, что 
соотношение архей и бактерий в рубце передается по наследству (Roehe R et al., 2016). 

Хотя взаимодействия микроорганизмов в таком сложном и динамичном микросообществе 
трудно предсказать, изоляты, разлагающие волокна, хорошо изучены in vitro, а сокультуры или 
небольшие микробные консорциумы использовались в качестве инструментов для расшифровки 
положительных или отрицательных взаимодействий между ними и другими микроорганизмами, 
которые не могут разрушить клетчатку.  

Очевидно, что фундаментальные знания формирования микробиомов рубца на всём протя-
жении рубцового пищеварения (Flint HJ et al., 2008) могут быть использованы при изучении и 
управлении такими экосистемами, как почва. 

Микробные взаимодействия в свете деградации волокна. 
Предполагается, что биомасса клетчатки, хотя и является богатым ресурсом в экосистеме 

рубца, может быть и причиной конкуренции между микроорганизмами, занимающими одну и ту 
же экологическую нишу. Например, сообщалось в основном об отрицательных конкурентных вза-
имодействиях между деструкторами целлюлозы Fibrobacter succinogenes, Ruminococcus 
flavefaciens, Ruminococcus albus при совместном культивировании in vitro на целлюлозных суб-
стратах. Хотя имеется информация об отсутствии разницы в скорости прикрепления этих трёх ви-
дов in vivo (Roger V et al., 1990). Радиоактивная метка для наблюдения конкуренции за адгезией на 
целлюлозном субстрате между этими тремя основными бактериальными деструкторами целлюло-
зы показала, что между   R. flavefaciens, R. albus и F. succinogenes были выявлены различные инги-
бирующие взаимодействия, которые варьировались в зависимости от способа их инокуляции, то 
есть одновременные или последовательные. Помимо конкуренции за адгезию, в другом исследова-
нии изучался удельный рост каждой из этих трёх бактерий в сокультуре (Mosoni P et al., 
1997). Количество клеток отдельных видов было примерно одинаковым при совместном культиви-
ровании (при избытке целлюлозного субстрата) R. albus с R. flavefaciens, R. albus с F. 
succinogenes или R. flavefaciens с F. succinogenes. Однако, когда содержание целлюлозы было огра-
ничено, F. succinogenes превосходил R. albus, а R. flavefaciens превосходил обе бактерии (Shi Y et 
al., 1997).  
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В случае этих видов было показано, что дополнительные механизмы конкуренции, а не 
только использование питательных ресурсов, играют роль в их взаимодействии. Механизм наблю-
даемого ингибирования был описан для R. albus, продуцирующей бактериоцин-подобный белок, 
который предотвращал рост конкурента (R. flavefaciens), причём специфическое действие этого 
белка зависело от штамма (Chan WW and Dehority BA, 1999).  

Этот механизм описан у R. Flavefaciens, конкурирующего с F. succinogenes (Chen J and 
Weimer P, 2001) Точно так же множественные штаммы Butyrivibrio fibrisolvens продуцируют бак-
териоцин-подобные белки в качестве механизма конкуренции между штаммами (Kalmokoff ML 
and Teather RM, 1997). Эти мешающие конкурентные механизмы также наблюдались между цар-
ствами: R. albus и R. flavefaciens, которые оба подавляли активность грибов, конкурируя за целлю-
лозу (Bernalier A et al., 1993). Кроме того, многочисленные дополнительные отчёты показали, что 
фибролитические бактерии, по-видимому, не взаимодействуют синергетически с гриба-
ми. Сходным образом простейшие инфузорий и грибы, выращенные в сокультуре, демонстрирова-
ли в основном ингибирующие взаимодействия (Hobson PN and Stewart CS, 1997). 

Клетчатка, межвидовые взаимодействия и микробное богатство рубца. 
Наблюдаемая конкуренция показывает, что хотя функциональная избыточность обычно 

возникает в сложной среде рубца in vivo, в которой имеет место бесчисленное количество бактери-
альных взаимодействий, функциональная избыточность менее возможна in vitro, где экосистема 
рубца сведена к минимуму и включает в себя лишь несколько деструкторов клетчатки. Это говорит 
о том, что взаимодействия типа камень-ножницы-бумага могут иметь место в сложных экосисте-
мах, таких как рубец.  

В этой модели, несмотря на принципы конкурентного исключения (когда один микроорга-
низм конкурирует за общий ресурс и исключает другой), результат антагонизма и видовой состав 
встроены в конкурентные сети с множеством факторов, обеспечивающих сосуществование видов и 
увеличение их количества (Allesina S and Levine JM, 2011). Следовательно, стоит задаться вопро-
сом, действительно ли конкурентные взаимодействия in vitro отражают взаимоотношения, которые 
происходят in vivo в присутствии большого видового разнообразия, где производство метаболитов 
может привести к мешающему механизму. Создавая более сложный бактериальный консорциум, 
Chen J и Weimer РJ (2001) изучили конкурентные отношения между R. flavefaciens, R. albus и F. 
Succinogenes в присутствии или в отсутствии нецеллюлолитических бактерий S.ruminantium и 
Streptococcus bovis. В непрерывном культивировании (в условиях, ограничивающих субстрат) на 
целлюлозе введение нецеллюлолитических бактерий не повлияло на результат культивирования, в 
котором R. albus доминировал. Однако в периодическом культивировании (условия, не ограничи-
вающие субстрат) введение транзиторной микрофлоры изменило пропорции трёх целлюлолитиче-
ских бактерий в обоих случаях (S. ruminantium или Streptococcus bovis), чтобы обеспечить больший 
рост R. flavefaciens за счёт F. succinogenes. Это предполагает, что нецеллюлолитические бактерии 
влияли на конкурентное взаимодействие между целлюлолитическими видами, тем самым укрепляя 
представление о том, что сложные взаимодействия увеличивают видовое разнообразие в этой эко-
системе (Chen J and Weimer P, 2001). 

Дополнительные исследования противоречат данным о конкуренции, наблюдаемой 
в исследованиях in vitro. Эксперименты по дефаунации продемонстрировали симбиотические от-
ношения между простейшими, анаэробными грибами и целлюлолитическими бактерия-
ми. Отсутствие простейших привело к снижению гидролиза целлюлозы в нескольких исследовани-
ях (Flachowsky G, 2003), а также к снижению концентрации анаэробных грибов и некоторых цел-
люлолитических бактерий (R. albus  и R. flavefaciens , но не F. succinogenes) (Yáñez-Ruiz DR et 
al., 2015). Хотя хорошо известно, что простейшие в рубце питаются бактериями и что они не могут 
расти в аксенической культуре, поскольку бактерии обеспечивают их необходимыми питательны-
ми веществами, и преимущества для бактерий ещё предстоит определить (Hobson PN and Stewart 
CS, 1997).  
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Другие исследования показали, что снижение окислительно-восстановительного потенциа-
ла дрожжей в среде рубца приводит к более благоприятным условиям для роста строго анаэробных 
целлюлолитических бактерий, которые могут стимулировать их прикрепление к частицам волокна 
(Jouany JP et al., 1998). 

Разделение ниши может также объяснить, как снижение конкуренции, так и наблюдаемую 
функциональную избыточность in vivo. Этот механизм наблюдали с помощью флуоресцентной ги-
бридизации in situ (Fluorescence in situ hybridization, FISH), как внутривидовой среди групп F. 
succinogenes, так и межвидовой между F. succinogenes и R. flavefaciens. В обоих случаях бактерии 
были распределены в разных частях растения, используя сено садовых трав в качестве природного 
целлюлозного субстрата-мишени (Shinkai T and Kobayashi Y, 2007). 

Другими учёными изучалась последовательность растительных волокон после их предва-
рительного заселения отдельными видами. В этом эксперименте вид F. succinogenes впервые ино-
кулирован в стебель сена (Shinkai T et al., 2010). Неожиданным результатом этого исследования 
были разные микробные консорциумы, полученные при использовании разных групп F. 
Succinogenes (1, 2 и 3). Группа 1 разработала стабильный консорциум с Butyrivibrio fibrisolvens, 
Pseudobutyrivibrio ruminis, Clostridium sp. Представителями группы 2 были F. succinogenes, P. 
ruminicola и неклассифицированные Bacteroides, причём Treponema bryantii, B. fibrisolvens, 
Acinetobacter sp. и Wolinella succinogenes были более многочисленными. В консорциуме группы 
3 штаммы F. succinogenes исчезли и были заменены штаммами R. albus и F. succinogenes из группы 
1, которые вышли из жидкости рубца. Эти результаты отражают необычайное разнообразие взаи-
модействий, которые происходят в рубце, в котором физиологические изменения в одной популя-
ции микробов (например, F. succinogenes) вызывают чрезвычайно разнообразные взаимодействия 
всех микроорганизмов консорциума. 

Манипуляции с микробиомом для повышенной деградации волокна. 
За последние несколько десятилетий учёные пытались улучшить функционирование рубца 

за счёт более интенсивного разрушения клетчатки в рубце, но их попытки были безуспешны-
ми. Предпринимались различные манипуляции с использованием кормовых добавок, таких как 
химические вещества (Chalupa W, 1977) и ферменты (Colombatto D et al., 2003).  

Предметом последних исследований стало использование живых бактерий в качестве про-
биотиков (Weimer PJ, 2015). Первоначально пробиотические штаммы вводили в качестве одно-
кратной дозировки, и результат колонизации быстро отслеживался после инокуляции (Flint HJ et 
al., 1989). Поскольку было обнаружено, что количество чужеродных бактерий очень резко умень-
шается в течение нескольких дней после инокуляции пробиотиков, то производили их повторное 
введение (Chiquette J et al., 2007), в результате которого концентрации фибролитических бактерий 
(Ruminococcus sp. и/или F. succinogenes) также быстро снижались. 

Во всех этих исследованиях не выявлено действие пробиотиков на перевариваемость клет-
чатки либо отсутствовало, либо было временным; их введение оказало временное влияние на 
структуру микробиома рубца с быстрым возвращением его к исходному состоянию. В некоторых 
из этих экспериментальных исследований несколько фибролитических популяций (Ruminococcus, 
Fibrobacter, эукариоты, анаэробные грибы рубца и простейшие) увеличивались в ответ на введение 
дозы пробиотиков (Krause DO et al., 1999а). Также имеются данные об исследованиях по увеличе-
нию содержания клетчатки в соотношении корма к концентрату (Chiquette J et al., 2007), введение 
пробиотиков после голодания (Præsteng KE et al., 2013) и замены всего содержимого рубца микро-
биомом рубца животного с более высокой способностью разлагать пищевые волокна (Zhou M et 
al., 2018). 

Метод дозирования пробиотика после периода голодания был использован, чтобы обога-
тить микробиом рубца оленя ключевыми фибролитическими бактериями, такими как Р. flavefaciens 
в попытке увеличить гидролиз растительных волокон и улучшить здоровье животных (Præsteng KE 
et al., 2013). Что касается исследований Krause DO и его коллег (1999b), изменения в структуре 
микробиома наблюдались после введения дозы с пробиотическими штаммами и проявлялись уве-
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личением Prevotella и сокращением популяций Bacteroidetes; однако сам пробиотик не сохранялся 
в среде рубца (Krause DO et al., 1999a). Во многих из этих исследований было отмечено увеличение 
популяции эукариот во время дозирования пробиотиками (Krause DO et al., 2001), что предполага-
ет хищничество простейших бактерий, разлагающих волокна.  

В то время как в некоторых исследованиях сообщалось об адгезии пробиотических бакте-
рий в рубце, можно утверждать, что отбор проб после введения дозы пробиотических штаммов 
жвачным животным был произведён слишком рано, и что последующий отбор проб показал бы 
возврат к исходному состоянию микробиома. 

Анаэробные грибы рубца также способствовали лучшему использованию волокнистого 
корма жвачными животными с точки зрения увеличения его потребления, но в этом исследовании 
концентрация грибов после добавления пробиотиков не измерялась (Puniya AK et al., 2015). 

Более радикальные стратегии изменения состава микробиома использовались в поздних 
попытках модулировать энергетическую эффективность хозяина путём переливания микробиоты 
рубца от «эффективных» животных к «неэффективным». Так, например, замена 95 % содержимого 
рубца у четырёх животных привела к временному влиянию на функционирование и структуру 
микробиома с возвращением его к исходному состоянию всего через 10 дней (Weimer PJ et 
al., 2017). Эти данные свидетельствуют о том, что состав микробиома рубца очень устойчив к из-
менениям и его первоначальное микробное сообщество имеет способность восстанавливаться даже 
при очень низкой концентрации. Во втором исследовании была применена интенсивная промывка 
рубца перед внесением в него иной микробиоты. Авторы сообщили о высокой индивидуальной 
изменчивости состава микробиома через 28 дней после переливания. В целом эти отчёты подчер-
кивают устойчивость микробного сообщества рубца к пертурбациям и специфичность его хозяина, 
причём каждый отдельный хозяин эволюционирует вместе с его микробиомом очень специфиче-
ским образом. 

Тем не менее получены некоторые обнадёживающие результаты, когда пробиотические 
бактерии были нацелены на свободную экологическую нишу. Действительно, генетически моди-
фицированный Butyrivibrio fibrisolvens, способный расщеплять фторацетат, может быть установлен 
в рубце овец, потребляющих фторацетатсодержащий растительный материал, что будет способ-
ствовать защите животного от отравления (Gregg K et al., 1998). Кроме того, устойчивость к ток-
сичной аминокислоте мимозину может быть передана чувствительным козам путём инфузии со-
держимого рубца от устойчивых коз (Hammond AC, 1995). Помимо свободной экологической ни-
ши ещё одним условием для более лёгкого приживления может быть микробная сложность экоси-
стемы рубца, поскольку было показано, что множественное разнообразие микроорганизмов спо-
собствует более высокому укоренению пробиотиков (Fonty G et al., 1988). 

Модуляция микробиома кишечника человека также оказалась очень сложной (Walter J et 
al., 2018). Был предложен механизм приживления, основанный на оценках микробного захватчика, 
микробиома и организма-хозяина. Применение этих принципов к среде рубца жвачных животных 
может способствовать получению лучшего результата. 

Микробное сообщество рубца формируются с очень раннего возраста животных (Jami E et 
al., 2013; Guzman CE et al., 2015), но только после рождения.  Хотя в рубце молодого животного 
можно избежать расселения простейших (Yáñez-Ruiz DR et al., 2015) и анаэробных грибов (Puniya AK et 
al., 2015), бактериальные популяции является менее контролируемые. Тем не менее некоторые 
усилия, направленные на снижение метаногенеза путём внесения изменений в раннем периоде 
жизни, привели к положительным результатам (Abecia L et al., 2014), и эти данные свидетельству-
ют о возможности разработки стратегий для повышения эффективности разложения клетчатки 
(Jami E et al., 2013). 

Биореактор на основе рубца. 
В настоящее время биореакторы на основе рубца жвачных животных открывают перспек-

тиву для производства биогаза и кормовых биодобавок. Механизм их действия основан на анаэ-
робном сбраживании органических отходов сельскохозяйственного производства. Детальное изу-
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чение динамики функционирования рубца, анаэробной экосистемы и процессов его ферментации 
является предпосылкой для понимания основ физиологии пищеварения, а также возникновения и 
протекания желудочно-кишечных заболеваний, таких как ацидоз рубца. Изучение факторов, кото-
рые способствуют модуляции in vivo, лежат в основе своевременных изменений окружающей сре-
ды и физиологии, зависимой от хозяина (Ziemer CJ et al., 2000). 

 Исследователи долгое время рассматривали возможность применения принципов рубцо-
вой ферментации в промышленных анаэробных системах, имитирующих пищеварение, как при-
влекательную стратегию для сокращения и стабилизации лигноцеллюлозных отходов с одновре-
менной регенерацией биогаза в качестве возобновляемого источника энергии. Физиология пище-
варения жвачных животных изучалась в течение многих лет, чтобы выделить ключевые механизмы, 
которые могут способствовать анаэробной деградации лигноцеллюлозных отходов (Czerkawski JW and 
Breckenridge G, 1977; Muetzel S et al., 2009).  

Анаэробное пищеварение (Anaerobic digestion, AD) – это эффективный многоступенчатый 
процесс, в котором энергия производится из органических отходов и обладает высоким биомета-
новым потенциалом, но имеет ограниченную доступность из-за других высококонкурентных (био-
технологических) областей применения. 

Было проведено несколько исследований по изучению жизнедеятельности рубцовых мик-
роорганизмов в анаэробных варочных котлах, целью которых являлось увеличение выработки ме-
тана и скорости разложения целлюлозы (Gijzen HJ et al., 1987; Blasig JD et al.,1992; Barnes SP and 
Keller J, 2003). Учёные предположили, что инокуляция реакторов содержимым рубца увеличивает 
скорость расщепления целлюлозы в процессах переваривания лигноцеллюлозных отходов, однако 
макроскопические наблюдения показали, что микробиота рубца не может легко осесть в промыш-
ленных анаэробных варочных котлах и превзойти способности естественных микроорганизмов 
твёрдых отходов (O'Sullivan CA and Burrell PC, 2007). Более того, скорость биоразложения в анаэ-
робных биореакторах, инокулированных содержимым рубца, остаётся ниже, чем в кишечнике жи-
вотных. Следовательно, необходимо изучить расселение целлюлолитической микробиоты рубца и 
проявление её ферментативных свойств в анаэробном варочном котле (Yue ZB et al., 2013). 

Изучению ферментации в рубце могут помочь системы непрерывного культивирования in 
vitro, имитирующие среду рубца. Рубцовый ферментер непрерывного действия (Rumen continuous 
fermenter, RCF) – это лабораторное оборудование, разработанное для моделирования условий и 
работы рубцового пищеварения, которое предназначено для изучения метаболизма рубца жвач-
ных. Данные системы производят ферментирующую жидкость, их работа осуществляется с иноку-
ляции посевного материала в искусственном рубце и непрерывного притока искусственной слюны, 
выхода продуктов ферментации и постоянного поступления питательных веществ (субстра-
тов). Они также могут быть модифицированы и адаптированы для использования в качестве искус-
ственных генераторов ферментационной жидкости рубца, с последующей стандартизацией по не-
скольким условиям, в том числе по типу и количеству ферментируемого субстрата, pH, разбавле-
нию и т. д. Существуют исследования, в которых сравнивали ферментационные жидкости из раз-
ных RCF с жидкостями, собранными из рубцов жвачных (Hristov AN et al., 2012). Жидкость из 
ферментеров менее концентрирована с точки зрения короткоцепочных жирных кислот (Short chain 
fatty acid, SCFA) и простейших, а количество целлюлозолитических бактериальных штаммов, по-
видимому, снижено в некоторых типах RCF, например, Rusitec (Martínez ME et al., 2010 a,b), в то 
время как в других ферментерах микробиом был сопоставим к измеренному непосредственно на 
инокуляте рубца, собранном in vivo (Soto EC  et al., 2012; Soto EC et al., 2013). Однако ни в одном 
из экспериментов не проводилось сопоставления характеристик жидкости рубца жвачных и со-
держимого RCF для их применения в качестве посевного материала с точки зрения результатов 
различных тестов in vitro. 

По сравнению с in vivo методы in vitro дешевле, на их работу затрачивается меньше време-
ни и процесс их эксплуатации строже контролируется (Hristov AN et al., 2012). Одной из наиболее 
часто используемых моделей in vitro является двухпоточная система ферментера RCF, разработан-



 
 
Животноводство и кормопроизводство  2021  Т. 104  № 3 / Animal Husbandry and Fodder Production  2021  Vol. 104  Is. 3 
Теория и практика кормления 63 

ная Hoover WH с коллегами (1976), которая поддерживает ферментацию инокулята рубца в сосуде 
для ферментации объёмом 1 литр путём постоянного добавления кормового субстрата, бикарбо-
натного буфера и N2 или CO2 для поддержания анаэробных условий, а также для дифференциаль-
ного удаления твёрдых и жидких стоков. Было показано, что работа этой системы близка к in vivo 
эффектом переваривания клетчатки и профиля SCFA (Hoover WH et al., 1976). Однако способность 
этой системы поддерживать определённые популяции микроорганизмов всё ещё неясна. 

Эксперименты, характеризующие сообщества микроорганизмов в ферментерах RCF, были 
ограничены в рамках какого-то конкретного микробного сообщества, но недавняя разработка NGS 
ампликонов 16S рРНК предоставила возможность изучать микробную среду в масштабе всего со-
общества.  

До сих пор в ограниченном числе исследований использовалось секвенирование 16S рРНК 
сообществ микроорганизмов ферментеров рубца RCF. Группа исследователей профилировали 
микробиом двухпоточных ферментеров RCF, чтобы изучить влияние добавок мочевины на сооб-
щество рубца (Jin D et al., 2016).  

Техника долговременного моделирования рубца «RUmen SImulation TEChnique» 
(RUSITEC) – это ещё одна хорошо зарекомендовавшая себя полунепрерывная модель in vitro для 
исследования процессов ферментации рубца. В данной системе корм помещается в нейлоновые 
мешки, которые перемешиваются внутри сосудов для ферментации, содержащих инокулят рубца. 
Инкубацию in vitro следует проводить с кормом, измельчённым до такого состояния, чтобы лучше 
всего можно было бы имитировать жевание жвачных животных. Хотя система RUSITEC использо-
валась в исследованиях почти 40 лет (Czerkawski JW and Breckenridge G, 1977), в данных моделях 
ведётся поиск улучшений, которые максимально отражают и имитируют естественные процессы у 
жвачных животных. Этот метод широко используется для изучения влияния различных рационов 
или кормовых добавок на микробные паттерны ферментации, синтез белка и рост микроорганиз-
мов рубца (Giraldo LA et al., 2007; Ertl P et al., 2015). Несмотря на то, что это высоко стандартизо-
ванный метод (например, по температуре, pH и потоку буфера), известно, что система отличается 
от условий in vivo в отношении процессов абсорбции, различий в соотношении между жидкими и 
твёрдыми материалами, более низких концентраций SCFA и протозойных сдвигов по сравнению с 
животным-донором (Martinez ME et al., 2010a). Было высказано предположение, что бактериальное 
разнообразие в RUSITEC снижается, а исчезновение инфузорий может быть связано с потерей ба-
ланса в бактериальных популяциях (Prevot S et al., 1994).  

Информация о стабильности бактериальной микробиоты и метаболома рубца в системе 
RUSITEC пока недоступна. Реализация методов высокого разрешения, таких как высокопроизво-
дительное секвенирование и метаболомика, расширяет наши знания об экосистеме микроорганиз-
мов рубца и процессах его ферментации. Используя ПЦР в реальном времени, Lengowski MB c 
коллегами (2016) установили, что большинство изменений в процессе адаптации микробного со-
общества рубца к системе RUSITEC происходит в течение первых 48 часов после инокуляции, од-
нако для некоторых видов этот процесс может продолжаться дольше (Lengowski MB et al., 
2016). Доступность высокопроизводительных методов секвенирования даёт возможность детально 
исследовать изменения в сообществе микроорганизмов и микробных биохимических процессах. 
Belanche A совместно с коллегами (2016 a) были первыми, кто применил методы секвенирования 
16S нового поколения для оценки влияния пищевых добавок хитозана и сапонинов плодов плюща 
в системе RUSITEC (Belanche A et al., 2016b) и 2-х видов бурых водорослей на микробиом рубца 
(Belanche A et al., 2016с). Недавно Duarte AC и его коллеги (2017) сообщили о влиянии дня отбора 
проб на связанную с жидкостью микробиоту в RUSITEC с использованием секвенирования Illumi-
na (Duarte AC et al., 2017).  

Для оценки усвояемости кормов были также разработаны другие методы in vitro. Menke КH 
и Steingass H (1988) предложили измерять газ, производимый во время ферментации, и данные о 
составе корма для оценки содержания энергии в кормах. Theodorou MK с коллегами (1991), учиты-
вая предыдущие исследования (Menke KH et al., 1979), разработали метод in vitro для измерения 
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накопления газа в свободном пространстве. Затем этот метод был переработан другими авторами, 
которые использовали компьютеризированные датчики давления для мониторинга газообразных 
продуктов микробного метаболизма и обнаружили чёткую линейную зависимость между исчезно-
вением нейтрального детергентного волокна (Neutral detergent fiber, NDF) и образованием газа 
(Schofield P and Pell AN, 1995). 

Несмотря на всё более широкое использование NGS для мониторинга изменений сооб-
ществ микроорганизмов рубца в системах in vitro, насколько нам известно, не было исследований, 
сравнивающих микробиомы, присутствующие в этих системах, с истинным сообществом in vivo. 

Понимание того, как сообщество микроорганизмов в ферментерах RCF связано с микро-
биомом настоящего рубца, имеет решающее значение для получения выводов о методах лечения, 
применяемых в этих системах. Помимо отсутствия сравнений между рубцами жвачных и фермен-
терами RCF мало известно об изменениях в микробиоме ферментеров RCF с течением време-
ни. Для работы на двухпоточных ферментерах RCF традиционно используют 6- или 7-
дневный период их адаптации перед отбором проб (Cardozo PW et al., 2004; Jenkins TC et al., 
2014). Эта продолжительность была первоначально выбрана на основе результатов, которые про-
демонстрировали отсутствие различий в ферментации in vitro между 6-9 и 11-14 днями экспери-
мента (Hoover WH et al., 1976). Однако более свежие доказательства, подтверждающие продолжи-
тельность периода адаптации, немногочисленны. Изучение изменений бактериального и архейного 
сообщества ферментеров RCF с течением времени может дать представление о продолжительности 
инкубационного периода, необходимого для достижения стабильного микробиома. 

 
Выводы. 
Успешная эксплуатация биореактора, использующего микробное сообщество рубца жвач-

ных животных для промышленных и биотехнологических применений, должна основываться на 
оптимизации состава микробного сообщества, эксплуатационных параметров и факторов окружа-
ющей среды, которые основываются на эмпирических исследованиях и смоделированы для обес-
печения производительности и стабильности процесса. Введение инокулята микробиома в биоре-
актор представляет собой важный шаг в запуске микробиологических процессов. Установленное 
микробное сообщество, управляющее биологическими процессами в биореакторе представляет 
собой консорциум, приобретённый из внешней среды. Во многих известных случаях сложившееся 
микробное сообщество рубцового ферментера лишь частично напоминает первоначальный кон-
сорциум, оставшиеся конечные популяции адаптируются к контролируемым условиям в биореак-
торе и данный процесс в настоящий момент представляет собой одну из основных проблем. По-
этому важной задачей является понимание процессов сборки сообщества микроорганизмов рубца 
жвачных в течение их жизни и разработка анаэробного ферментера, с помощью которого появится 
возможность воспроизведения и поддержания «идеальной» искусственной микробиоты, работаю-
щей в кооперации для достижения определенного результата. 

 
Исследования выполнены при финансовой поддержке Российского научного фонда 
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