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СРАВНИТЕЛЬНЫЙ ПОПУЛЯЦИОННО-ТАКСОНОМИЧЕСКИЙ АНАЛИЗ МИКРОБИОТЫ, 
ВЫДЕЛЕННОЙ ИЗ ПРИСТЕНОЧНОЙ И ПРОСВЕТНОЙ МИКРОФЛОРЫ 

ЖЕЛУДОЧНО-КИШЕЧНОГО ТРАКТА ПЕРЕПЕЛОВ8 
 

Цель исследования – изучение в сравнительном аспекте микробиоты, выделенной из присте-
ночной и просветной микрофлоры перепелов. Бактериологическими и протеомными методами 
исследования определена структура кишечной микробиоты перепелов 30-дневного возраста. 
В просветной и пристеночной микрофлоре выявлены основные таксоны бактерий, такие как 
Escherichia coli, Lactobacillus spp., Bifidobacterium spp., а также условно-патогенные микроорга-
низмы Staphylococcus aureus, Proteus vulgaris и Enterococcus faecalis. Среди выделенных культур 
микроорганизмов к биопленкообразованию были способны Escherichia coli (30,0 %). В просветной 
микрофлоре кишечника наибольшая популяционная плотность и коэффициент постоянства 
наблюдали у Escherichia coli, Lactobacillus spp. и Bifidobacterium spp., превышающие 70 %, наи-
меньший показатель популяционной плотности – у Proteus vulgaris, Enterococcus faecalis и 
Citrobacter diversus. В микробиоценозе пристеночный микрофлоры различных биотопов кишечни-
ка перепелов наибольшую популяционную плотность отмечали у культур Lactobacillus spp., а 
наименьшую – у Escherichia coli, при этом 100 % коэффициент постоянства наблюдался у 
Bifidobacterium spp., Escherichia coli и Lactobacillus spp. При анализе сопряженных связей была ус-
тановлена одна ассоциация бактерий с высоким коэффициентом Жаккара – Lactobacillus spp. и 
Bifidobacterium spp. (36,7 %) в просветной микрофлоре и пять таких ассоциаций в пристеночном 
биотопе, в частности Escherichia coli и Bifidobacterium spp. (35,3 %), Escherichia coli и Lactobacillus 
spp. (42,4 %), Bifidobacterium spp. и Enterococcus faecalis (31,7 %), Lactobacillus spp. и Enterococcus 
faecalis (33,6 %), а также Lactobacillus spp. и Bifidobacterium spp. (33,1 %), что свидетельствует о 
сложных взаимодействиях внутри микробиоты. Полученные данные расширяют сведения о сос-
таве кишечной микробиоты перепелов и могут служить основой для оценки ее состояния при 
физиологических нарушениях и инфекционных заболеваниях, а также использоваться при диаг-
ностике и выборе профилактических и лечебных мер.  
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перепелов, биопленкообразование, коэффициент Жакарра 
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COMPARATIVE POPULATION-TAXONOMIC ANALYSIS OF MICROBIOTA ISOLATED 
FROM PARIETAL AND LUMINAL MICROFLORA OF THE QUAILS’ GASTROINTESTINAL TRACT 

 

The aim of the study is to comparatively investigate the microbiota isolated from the parietal and lu-
minal microflora of quail. Bacteriological and proteomic methods were used to determine the structure of 
the intestinal microbiota of 30-day-old quail. The main bacterial taxa, such as Escherichia coli, Lactobacil-
lus spp., and Bifidobacterium spp., as well as the opportunistic pathogens Staphylococcus aureus, Proteus 
vulgaris, and Enterococcus faecalis, were identified in the luminal and parietal microflora. Among the iso-
lated microbial cultures, Escherichia coli (30.0 %) was capable of biofilm formation. In the luminal intestinal 
microflora, the highest population density and constancy coefficient were observed in Escherichia coli and 
Lactobacillus spp. and Bifidobacterium spp., exceeding 70 %, the lowest population density was found in 
Proteus vulgaris, Enterococcus faecalis and Citrobacter diversus. In the microbiocenosis of the parietal 
microflora of various biotopes of the quail intestine, the highest population density was observed in Lacto-
bacillus spp. cultures, and the lowest in Escherichia coli, while 100 % constancy coefficient was observed 
in Bifidobacterium spp., Escherichia coli and Lactobacillus spp. When analyzing the associated relation-
ships, one association of bacteria with a high Jaccard coefficient was established - Lactobacillus spp. and 
Bifidobacterium spp. (36.7 %) in the luminal microflora and five such associations in the parietal biotope, in 
particular Escherichia coli and Bifidobacterium spp. (35.3 %), Escherichia coli and Lactobacillus spp. 
(42.4 %), Bifidobacterium spp. and Enterococcus faecalis (31.7 %), Lactobacillus spp. and Enterococcus 
faecalis (33.6 %), and Lactobacillus spp. and Bifidobacterium spp. (33.1 %), indicating complex interac-
tions within the microbiota. The data obtained expand our understanding of the composition of the intesti-
nal microbiota of quail and can serve as a basis for assessing its condition during physiological disorders 
and infectious diseases, as well as for diagnosing and selecting preventive and therapeutic measures. 

Keywords: quail, parietal microflora of quail, luminal microflora of quail, biofilm formation, Jaccarr coef-
ficient 
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Введение. На современном этапе развития 
птицеводческой отрасли, характеризующейся 
глубокой интенсификацией, универсализацией 
всех технологических процессов, возникает ряд 
серьезных проблем, связанных с возникнове-
нием и распространением различных нозологи-
ческих форм инфекционной патологии, обу-
словленной патогенными и условно-патогенны-
ми микроорганизмами. Плотная конфигурация 
птичников способствует непосредственным кон-
тактам между особями и повышает вероятность 
горизонтального переноса возбудителей бакте-
риальных болезней, что осложняет контроль 

инфекций и требует непрерывного мониторинга 
микробных популяций. Указанные трудности 
связаны, прежде всего, со спецификой высоко-
продуктивного птицеводства, что зачастую при-
водит к нарушению ветеринарно-санитарных 
правил, необоснованным применением анти-
биотических препаратов, средств специфичес-
кой профилактики, что негативно сказывается в 
первую очередь на микробиоценозе различных 
биотопов пищеварительного тракта птиц. 
В то же время многочисленными исследова-

телями установлено, что микробиота, населяю-
щая пищеварительный тракт, выполняет ряд 
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важных функций, и в частности, поддержание и 
регуляцию иммунитета организма. При участии 
симбиотических бактерий в кишечнике происхо-
дит множество биохимических процессов, таких 
как расщепление клетчатки, синтез летучих 
жирных кислот, аминокислот, витаминов, защи-
та от патогенов различной этиологии, нейтрали-
зация токсинов, а также устойчивость к стрес-
сам. Нарушение состава и функционального 
состояния кишечной микробиоты коррелирует с 
повышенной восприимчивостью к инфекцион-
ным агентам, аутоиммунными нарушениями и 
метаболическими патологиями. 
Анализ публикаций отечественных и зару-

бежных авторов позволяет констатировать, что 
имеется достаточно обширный объем научной 
литературы, посвященный изучению количест-
венных и качественных характеристик микроор-
ганизмов птиц, персистирующих в просвете 
желудочно-кишечного тракта. Комплексное ис-
следование микробиоты птиц рассматривается в 
контексте ее роли в регуляции пищеваритель-
ных, обменных, иммунных и барьерных функций, 
а также ее значимости в обеспечении здоровья и 
продуктивности поголовья. Внимание уделяется 
составу облигатной и факультативной микро-
флоры, ее взаимодействию с эпителиальными 
структурами кишечника и иммунокомпетентными 
клетками слизистой оболочки [1–6]. 
В то же время микроэкологические особен-

ности сочленов пристеночного энтеромикробио-
ценоза у птицы являются малоизученными, а 
данные по некоторым видам птицы вообще от-
сутствуют [6, 7]. Необходимо указать, что для 
выяснения роли отдельных видов микроорга-
низмов, обитающих в желудочно-кишечном 
тракте, необходимо учитывать не только про-
светную, но и пристеночную микрофлору раз-
личных отделов кишечного тракта [8–15]. 
По данным ряда авторов, важную роль в 

поддержании микроэкологического равновесия 
микрофлоры кишечника играют микроорганиз-
мы, колонизирующие слизистую оболочку ки-
шечника [16–18]. Показано, что процесс колони-
зации слизистой оболочки кишечника микроор-
ганизмами во всех случаях является специфич-
ным (избирательным), так как зависит не только 
от биологических свойств бактерий, но и от фи-
зико-химического, биохимического состояния 
пристеночной зоны желудочно-кишечного трак-
та. Колонизация слизистой оболочки происхо-

дит в условиях сложного взаимодействия мик-
роорганизмов с клетками эпителия и иммунны-
ми компонентами хозяина, что обеспечивает 
формирование устойчивых и специализирован-
ных микробных сообществ. Такой процесс спо-
собствует не только закреплению нормофлоры, 
но и препятствует колонизации патогенов, играя 
ключевую роль в поддержании гомеостаза ки-
шечного тракта [9, 14]. Некоторые исследовате-
ли утверждают, что просветная и мукозная мик-
робиота – это экосистемы с различным микроб-
ным многообразием и составом, а также мета-
болическими и иммунологическими функциями. 
Мукозная микробиота, непосредственно контак-
тирующая с эпителиальными клетками кишеч-
ника, принимает активное участие в модуляции 
местного иммунного ответа, влияя на экспрес-
сию молекул адгезии и цитокинов, а также регу-
лирует барьерные функции слизистой оболочки 
[17, 18]. Ряд авторов указывают на важную роль 
мукозной (пристеночной) микрофлоры пищева-
рительного тракта в этиопатогенезе ряда бакте-
риальных инфекций, а также на диагностичес-
кое значение нормофлоры пристеночного слоя 
энтеромикробиоты у животных [10, 13]. Нару-
шения в составе или функциональной активнос-
ти мукозной микрофлоры могут способствовать 
развитию дисбиоза, что нередко сопровождает-
ся повышенной восприимчивостью к инфекциям 
и воспалительным процессам в кишечнике. 
В связи с этим пристеночная микрофлора рас-
сматривается как важный биомаркер здоровья 
пищеварительного тракта [9]. Кроме того, важ-
ным феноменом основных сочленов энтеромик-
робиоты является образование биологических 
пленок. Так, по данным научной литературы, по-
нимание сложных механизмов взаимодействия 
между биопленкообразованием и усилением ан-
тибиотикорезистентности микроорганизмов, пер-
систирующих в кишечном тракте птиц, может 
способствовать разработке эффективных подхо-
дов к борьбе с антибиотикоустойчивостью пато-
генных и условно-патогеннных микроорганизмов 
[19]. Изучение этого процесса позволяет выявить 
ключевые факторы, обеспечивающие выживание 
бактерий в условиях стресса, включая изменения 
в экспрессии генов устойчивости и особенности 
структуры внеклеточного матрикса. Это знание 
открывает новые перспективы для разработки 
инновационных методов терапии, направленных 
на разрушение биопленок и снижение резистент-



 Вестник КрасГАУ.  2025. № 12 (225) 

202 

 

ности бактерий, что особенно актуально в усло-
виях растущей угрозы антибиотикорезистентнос-
ти в птицеводстве. 

Цель исследования – изучение в сравни-
тельном аспекте микробиоты, выделенной из 
пристеночной и просветной микрофлоры пере-
пелов. 

Объекты и методы. Объектом исследова-
ния служили перепела породы Радонежская, 
разводимые в одном из птицеводческих хо-
зяйств Омской области. Микроорганизмы для 
дальнейшего исследования выделяли из проб 
фекалий и содержимого различных участков 
кишечника и биотопов слизистой оболочки же-
лудочно-кишечного тракта перепелов породы 
Радонежская. Для исследования пристеночной 
микрофлоры отбирали биоптаты различных 
биотопов желудочно-кишечного тракта птиц, 
свободные от химуса. Материал помещали в 
стерильный фосфатный буфер (рН = 6,0) в со-
отношении 1 мг ткани в 100 мкл раствора на 2 ч 
для разжижения муцина. Микробиологические 
исследования пристеночного муцина проводили 
согласно методики, предложенной Б.А. Ефимо-
вым, Л.И. Кафарской, В.М. Коршуновым [20]. 
Идентификацию выделенных культур мик-

роорганизмов осуществляли путем посева на 
дифференциально-диагностические и селек-
тивные среды согласно методическим рекомен-
дациям [18]. 
Для выделения энтеробактерий использова-

ли среду Эндо, гемолитические формы бакте-
рий выделены с использованием 5 % кровяного 
агара, также использовали среды Блаурокка 
для обнаружения бифидобактерий, среду 
МРС-2 для выявления лактобактерий. 
Морфологию клеток оценивали путем микро-

скопирования дифференциально окрашенных 
препаратов по Граму и окраске эндоспор. Тесты 
на каталазную, оксидазную активность прово-
дили согласно общепринятым методам [21]. Для 
установления родовой и видовой принадлеж-
ности бактерий использовали минимальный 
дифференцирующий биохимический ряд. 
Идентификацию выделенных морфотипов 

колоний осуществляли с использованием масс-
спектрометра MALDI-TOF MS (Bruker, ФРГ). 
Вначале осуществляли бактериологический по-
сев проб фекалий и содержимого биоптатов же-
лудочно-кишечного тракта перепелов. На вто-
ром этапе проводили пробоподготовку образцов 

для проведения масс-спектрального анализа. 
С помощью бактериологической петли брали 
бактериальную массу из изолированных коло-
ний и переносили на специальный чип. Для экс-
тракции белковых молекул в пробу вносили 
1 мкл раствора 70 %-й муравьиной кислоты. 
После чего на высохший слой образца наносили 
каплю перенасыщенного раствора матрицы, 
растворенной в 70 %-м ацетонитриле и 2,5 %-й 
трифторуксусной кислоте. В своих исследова-
ниях в качестве матрицы использовали α-циано-
4-гидроксинориную кислоту. Затем проводили 
масс-спектрометрический анализ на оборудова-
нии Microflex (Bruker Daltonics, ФРГ). Анализ 
проводили путем регистрации усредненного 
масс-спектра положительных ионов после ла-
зерных импульсов. Одновременно проводили 
обработку данных и их анализ с помощью прог-
раммного пакета MALDI Biotyper v3 (ФРГ). При 
этом учитывали, что при SCORE > 2 вероят-
ность проведенной идентификации являлась 
высокой, при SCORE в диапазоне от 1,7 до 2 
считали, что культура идентифицирована толь-
ко до рода, при SCORE < 1,7 считали, что куль-
тура микроорганизмов не идентифицирована. 
Для определения биопленкообразующей спо-

собности микроорганизмов, выделенных из раз-
личных биотопов кишечного тракта перепелов, 
использовали метод посева бактериальных куль-
тур на питательный агар с Конго красным (Congo 
Red Agar, CRA-тест). Указанный метод основан 
на способности бактерий, синтезирующих вне-
клеточные полисахариды (экзополимеры), всту-
пать во взаимодействие с красителем, что поз-
воляет проводить визуальную дифференциацию 
биопленкообразующих колоний по их морфоло-
гическим признакам. Микроорганизмы, продуци-
рующие биопленку, на питательном агаре фор-
мируют колонии черного цвета с шероховатой 
поверхностью, обусловленной накоплением 
амилоида и целлюлозоподобных субстанций. 
В то же время культуры бактерий, не обладаю-
щие способностью к синтезу биопленочного мат-
рикса, вырастают в виде гладких, глянцевых ко-
лоний ярко-красного или бордового цвета. 
Подсчет популяционной плотности микро-

флоры проводили с использованием мембран-
ных фильтров. Вначале определенный объем 
исследуемой суспензии микроорганизмов филь-
тровали через мембранный фильтр с нанесенной 
сеткой. Затем микроорганизмы, осевшие на 
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фильтре, окрашивали и подсчитывали в 20 полях 
зрения с помощью микроскопа и окулярметра. 
Расчет общего количества микроорганизмов (x) 
в 1 мл суспензии производили по формуле 

 

  
           

     
 , 

 

где S – фильтрующая площадь, мм2; 106 – пере-
водной коэффициент мм2 в мкм2; N – среднее 
количество бактерий в одном квадрате; s – пло-
щадь квадрата окулярного микрометра, мкм2; 
V – объем профильтрованной жидкости, мл. 
Для анализа доли микроорганизмов в соста-

ве энтеромикробиоты использовали коэффи-
циент постоянства вида – С. Указанный коэф-
фициент вычисляли, используя формулу 
 

С = р ∙ х ∙ 100/P , 
 

где р – количество наблюдений с данным видом 
микроорганизма; Р – общее количество всех 
наблюдений. Учитывали, если коэффициент 
составлял 50 % и более, микроорганизм отно-
сили к постоянной микробиоте. Если значение C 
было в пределах от 25 до 50 %, бактерии отно-
сили к добавочной микробиоте, а при С менее 
25 % – к случайной. Взаимодействие между со-
членами энтеромикробиоценозов (межмикроб-
ные связи) устанавливали при помощи коэффи-
циента (индекса) сходства Жаккара по формуле 

 

   
 

     
        , 

 

где g – коэффициент Жаккара; а – число на-
блюдений с видом «а»; b – число наблюдений с 
видом «b»; c – число наблюдений, содержащих 
оба вида [22]. 
При этом полученные результаты интерпре-

тировали следующим образом: g ≤ 30 % – анта-
гонистические условия в энтеромикробиоцено-
зе, от 30 до 70 % – выделенные микроорганиз-
мы имеют высокую экологическую общность 
(синергизм), ≥ 70 % – возможно только совмес-
тное сосуществование бактерий. 
Полученные цифровые данные предвари-

тельно вводили и обрабатывали в электронных 
таблицах MS Excel для последующего статисти-
ческого анализа. Биостатический анализ произ-
водили на программном обеспечении SPSS Sta-
tistics v 27.0 (IBM, США) и Stat Tech v.3.1.7. 

Сравнение количественных переменных при 
нормальном распределении проводили с ис-
пользованием t-критерия Стьюдента. Статисти-
ческую значимость различий оценивали по уров-
ню p < 0,05, что расценивалось как достоверное 
отличие между сравниваемыми группами. 

Результаты и их обсуждение. Проведенные 
бактериологические и протеомные исследования 
показали, что в просветной и пристеночной ки-
шечной микробиоте перепелов 30-суточного воз-
раста идентифицированы следующие таксоно-
мические единицы бактерий: Escherichia coli, Lac-
tobacillus spp., Bifidobacterium spp., Enterobacter 
cloacaea, Enterococcus faecalis, Proteus vulgaris, 
Enterococcus faecium, Staphylococcus saprophyti-
cus, Staphylococcus aureus. 
Установлено, что ряд изолированных бакте-

риальных штаммов обладал способностью к 
формированию биологических пленок. Наиболь-
ший процент культур Escherichia coli (30,0 %), 
способных к образованию биопленки, был выде-
лен из микробиоты слепых отростков (табл. 1). 
В то же время минимальное количество культур, 
обладающих биопленкообразующими свойства-
ми, приходились на бактерии Enterococcus faeca-
lis, изолированных из микрофлоры тонкого и тол-
стого кишечника перепелов. Необходимо ука-
зать, что ни одна из культур бактерий Enterobac-
ter cloacaea не обладала способностью к образо-
ванию биологических пленок. 
Анализ полученных результатов показал, что 

наибольшую популяционную плотность наблю-
дали у микроорганизмов Lactobacillus spp., изо-
лированных из просветной микрофлоры толсто-
го кишечника перепелов, которая составляла 
(8,3 ± 0,4) lg КОЕ/г. Высокая концентрация 
Lactobacillus spp. может свидетельствовать о 
значительном участии этих микроорганизмов в 
обеспечении физиологического равновесия и 
метаболической активности кишечного биотопа. 
В то же время наименьший показатель популя-
ционной плотности среди выделенных сочленов 
энтеромикробиоценоза регистрировали у бакте-
рии вида Proteus vulgaris – (2,1 ± 0,08) lg КОЕ/г 
(табл. 2). Низкая численность Proteus vulgaris 
предполагает их ограниченное распространение 
и эпизодическую колонизацию данного участка 
кишечника. 
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Таблица 1 
Доля биопленкообразующих микроорганизмов среди выделенных культур  

из различных биотопов кишечного тракта перепелов 
Proportion of biofilm-forming microorganisms among isolated cultures  

from various intestinal tract biotopes of quails 
 

Выделенные культуры 
Тонкий кишечник Толстый кишечник Слепые отростки Клоака 
абс. % абс. % абс. % абс. % 

Escherichia coli 2 20,0 1 10,0 3 30,0 – – 
Enterococcus faecalis 1 9,0 – – – – 1 9,0 
Enterobacter cloacaea – – – – – – – – 
Proteus vulgaris 2 25,0 – – – – 1 12,5 
Lactobacillus spp. 2 20,0 1 10 2 20,0 – – 
Bifidobacterium spp. 1 16,6 1 16,6 - – – – 

Здесь и далее: «–» – не обнаружен. 
Таблица 2 

Популяционная плотность просветной микрофлоры кишечного тракта перепелов, lg КОЕ/г 
Population density of luminal microflora of the intestinal tract of quails, lg CFU/g 

 

Выделенные культуры 
Биотоп кишечника 

Тонкий кишечник Толстый кишечник Слепые отростки Клоака 
Enterococcus faecalis 2,3 ± 0,3 1,8 ± 0,2 1,1 ± 0,4 2,1 ± 0,1 
Escherichia coli 3,1 ± 0,1 7,4 ± 0,4 6,7 ± 0,6 3,3 ± 0,2 
Enterobacter cloacaea 2,1 ± 0,06 4,2 ± 0,2 5,4 ± 0,4 3,9 ± 0,1 
Proteus vulgaris – 2,1 ± 0,08 – – 
Lactobacillus spp. 5,4 ± 0,2 8,3 ± 0,4 7,4 ± 0,3 5,3 ± 0,4 
Bifidobacterium spp. 6,8 ± 0,3 8,0 ± 0,7 5,3 ± 0,4 2,2 ± 0,08 

 

Установлено, что доминирующими таксона-
ми, формирующими ядро энтеробиоценоза в 
составе просветной микрофлоры различных 
биотопов кишечного тракта перепелов, были 
следующие микроорганизмы: Lactobacillus spp., 
Bifidobacterium spp. и Escherichia coli при коэф-
фициентах постоянства в тонком кишечнике 
100 %, 92,4 и 96,1 % соответственно (табл. 3). 
Группа транзиторных сочленов энтеромикро-
биоценоза тонкого кишечника перепелов пред-

ставлена 3 видами бактерий: Enterobacter 
cloacaea, Enterococcus faecalis, Citrobacter 
diversus. Данные микроорганизмы характери-
зуются более низкой степенью постоянства, что 
указывает на их непостоянное присутствие в 
исследуемом биотопе. Несмотря на такую ва-
риабельность, данные виды способны взаимо-
действовать с ядром микробиоты, способствуя 
поддержанию микробного гомеостаза. 

Таблица 3 
Коэффициент постоянства микроорганизмов,  

выделенных из просветного биотопа кишечника перепелов 
Coefficient of constancy of microorganisms  

isolated from the luminal biotope of the intestine of quails 
 

Микроорганизм 
Коэффициент постоянства микрофлоры (С), % 

Тонкий кишечник Толстый кишечник Слепые отростки Клоака 
Enterococcus faecalis 12,3 11,7 15,3 18,1 
Escherichia coli 96,1 80,3 92,3 97,3 
Enterobacter cloacaea 18,3 11,9 16,0 11,4 
Proteus vulgaris – 1,9 – – 
Lactobacillus spp. 100 100 93,6 89,2 
Bifidobacterium spp. 92,4 98,3 90,1 93,4 
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В толстом кишечнике, как и в тонком, доми-
нирующими микроорганизмами выступали пред-
ставители трех таксономических групп: Lactoba-
cillus spp., Bifidobacterium spp. и Escherichia coli с 
коэффициентами постоянства 100 %, 98,3 и 
80,3 % соответственно. Необходимо отметить, 
что в толстом кишечнике среди популяции тран-
зиторной микрофлоры отмечено резкое сниже-
ние коэффициента постоянства бактерии вида 
Citrobacter diversus с 6,2 до 2,4 % (на 61,3 %). 
Кроме того, в просветной микрофлоре толстого 
кишечника обнаруживали персистенцию условно-
патогенного микроорганизма Proteus vulgaris с 
коэффициентом постоянства 1,9 % и популяцион-
ной плотностью порядка (2,1 ± 0,08) lg КОЕ/г. 
В слепых отростках кишечного тракта перепе-
лов в просветной микрофлоре наибольший 
коэффициент постоянства отмечали у бактерий 
рода Lactobacillus spp. – 93,6 % при высокой 
популяционной плотности (7,4 ± 0,3) lg КОЕ/г. 
Минимальный показатель коэффициента в дан-
ном биотопе регистрировали у бактерий Entero-
coccus faecalis – 15,3 %. В составе просветной 
микрофлоры клоаки перепелов максимальную 
популяционную плотность регистрировали у 
культур Lactobacillus spp. ((5,3 ± 0,4) lg КОЕ/г), а 
минимальную – у Enterococcus faecalis ((2,1 ± 
0,1) lg КОЕ/г). Наивысшие коэффициенты пос-
тоянства микроорганизмов в клоакальном мик-
робиоценозе отмечены у трех бактериальных 
таксонов, а именно у Escherichia coli (97,3 %), 
Lactobacillus spp. (89,2 %) и Bifidobacterium spp. 
(93,4 %). 
В микробиоценозе пристеночный микрофло-

ры тонкого кишечника перепелов наибольшую 
популяционную плотность отмечали у культур 
Lactobacillus spp. ((7,4 ± 1,6) lg КОЕ/г), а наи-

меньшую – у Escherichia coli ((2,1 ± 08) lg КОЕ/г), 
при этом 100 % коэффициент постоянства на-
блюдали у Bifidobacterium spp., Escherichia coli 
и Lactobacillus spp. (табл. 4, 5). Схожую тенден-
цию регистрировали и в микробиоценозе тол-
стого кишечника. В данном отделе кишечного 
тракта перепелов так же, как и в тонком, наи-
большую популяционную плотность микробиоты 
отмечали у бактерий рода Lactobacillus. В прис-
теночной микрофлоре слепых отростков кишеч-
ника перепелов максимальную популяционную 
плотность регистрировали также у бактерий ро-
да Lactobacillus ((5,2 ± 0,9) lg КОЕ/г), а мини-
мальную – у Escherichia coli ((3,3 ± 0,3) lg КОЕ/г). 
В то же время 100 % коэффициент постоянства 
микрофлоры в слепых отростках кишечника пе-
репелов наблюдали только у культур бактерий 
рода Lactobacillus. Несколько меньше этот пока-
затель был зарегистрирован у Escherichia coli 
(98,3 %) и Bifidobacterium spp. (98,1 %). В пробах 
клоакального содержимого пристеночного био-
топа наблюдали 100 %-й эффект постоянства 
микрофлоры у бактерий рода Lactobacillus и 
несколько меньшую у микроорганизмов Escheri-
chia coli (98,3 %) и Bifidobacterium spp. (87,3 %). 
При этом, аналогично предыдущим биотопам 
кишечного тракта, наивысшую популяционную 
плотность отмечали у бактерий рода Lactoba-
cillus ((4,6 ± 0,8) lg КОЕ/г). Данные показатели 
указывают на стабильное присутствие и домини-
рование Lactobacillus spp. в различных биотопах 
кишечника перепелов. Снижение коэффициента 
постоянства у Bifidobacterium spp. и Escherichia 
coli свидетельствует о большей вариабельности 
их распределения и возможной чувствительнос-
ти к локальным условиям среды. 

Таблица 4 
Популяционная плотность пристеночной микробиоты кишечного тракта перепелов  

(30 сут), lg КОЕ/г 
Population density of parietal microbiota of the intestinal tract of quails (30 days), lg CFU/g 

 

Выделенные культуры 
Биотоп кишечника 

Тонкий кишечник Толстый кишечник Слепые отростки Клоака 

Escherichia coli 2,1±0,8 3,6±0,3 3,3±0,3 4,1±0,5 

Enterococcus faecalis 2,3±0,4 4,4±0,8 4,0±0,1 2,5±0,1 

Enterococcus faecium 3,3±0,6 4,8±0,9 4,4±0,7 2,5±0,3 

Staphylococcus saprophyticus 4,1±0,2 5,6±1,0 3,6±0,2 3,0±0,2 

Staphylococcus aureus 3,8±0,2 6,7±1,0 4,0±0,4 3,5±0,1 

Bifidobacterium spp. 6,6±0,8 6,8±0,8 4,6±0,5 4,0±0,6 

Lactobacillus spp. 7,4±1,6 7,8±1,1 5,2±0,9 4,6±0,8 



 Вестник КрасГАУ.  2025. № 12 (225) 

206 

 

Полученные данные отражают неоднород-
ное распределение численности бактерий по 
разным отделам кишечника перепелов. Осо-
бенно заметно выделяется высокая концентра-
ция Lactobacillus и Bifidobacterium в тонком и 
толстом кишечнике, что подтверждает их клю-

чевое значение для микробиологической эко-
системы этих участков. Высокие показатели по-
стоянства и популяционной плотности этих бак-
терий свидетельствуют об их адаптивной устой-
чивости и важности в обеспечении нормального 
функционирования кишечного микробиома. 

 

Таблица 5 
Коэффициент постоянства бактерий,  

выделенных из пристеночного биотопа кишечника перепелов 
The coefficient of constancy of bacteria isolated from the parietal biotope of the intestine of quails 

 

Выделенные культуры 
Коэффициент постоянства микрофлоры (С), % 

Тонкий кишечник Толстый кишечник Слепые отростки Клоака 

Escherichia coli 100 100 98,3 92,2 

Enterococcus faecalis 35,6 40,2 33,7 19,6 

Enterococcus faecium 12,7 18,3 10,1 5,6 

Staphylococcus saprophyticus 16,7 18,6 14,3 12,6 

Staphylococcus aureus 18,3 16,1 10,3 9,1 

Bifidobacterium spp. 100 100 98,1 87,3 

Lactobacillus spp. 100 100 100 100 
 

Для оценки сопряженных связей между мик-
роорганизмами в изучаемых биотопах нами был 
вычислен коэффициент Жаккара, который яв-
ляется наиболее информативным показателем 
микробиологической общности бактерий. Уста-
новлено, что в составе просветной микрофлоры 

кишечного биотопа зарегистрирована одна ас-
социация бактерий с высоким коэффициентом 
Жаккара (табл. 6). Для остальных видов мик-
роорганизмов формирование устойчивых ассо-
циаций не было установлено (коэффициент 
Жаккара – менее 30 %). 

 

Таблица 6 
Коэффициенты Жаккара микроорганизмов,  

выделенных из просветной микрофлоры кишечного биотопа перепелов, % 
Jaccard coefficients of microorganisms  

isolated from the luminal microflora of the intestinal biotope of quails, % 
 

Микроорганизм 
Enterococcus 

faecalis 
Escherichia 

coli 
Staphylococcus 
saprophyticus 

Bifidobacterium 
spp. 

Lactobacillus 
spp. 

Escherichia coli 16,6 – 8,6 12,3 7,3 

Enterococcus faecalis – 10,3 6,4 5,2 8,2 

Staphylococcus 
saprophyticus 

12,6 8,6 – 4,4 11,4 

Bifidobacterium spp. 16,3 11,4 12,6 – 36,7 

Lactobacillus spp. 12,4 6,8 11,7 36,7 – 
 

Несколько другие закономерности наблюда-
ли в микробной популяции пристеночной мик-
рофлоры. Выявлено формирование нескольких 
устойчивых ассоциаций бактерий с высоким 
коэффициентом Жаккара (табл. 7), в частности 
Escherichia coli и Bifidobacterium spp. (35,3 %), 

Escherichia coli и Lactobacillus spp. (42,4 %), Bifi-
dobacterium spp. и Enterococcus faecalis (31,7 %), 
Lactobacillus spp. и Enterococcus faecalis (33,6 %), 
а также Lactobacillus spp. и Bifidobacterium spp. 
(33,1 %). 
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Таблица 7  
Коэффициенты Жаккара микроорганизмов, 

выделенных из пристеночной микрофлоры кишечного биотопа перепелов, % 
Jaccard coefficient of microorganisms  

isolated from the parietal microflora of the intestinal biotope of quails, % 
 

Микроорганизм 
Escherichia 

coli 
Enterococcus 

faecalis 
Staphylococcus 

aureus 
Bifidobacterium 

spp. 
Lactobacillus 

spp. 

Escherichia coli – 12,4 18,6 20,3 12,6 

Enterococcus faecalis 8,3 – 12,9 11,4 11,0 

Staphylococcus aureus 12,1 18,6 – 8,6 16,2 

Bifidobacterium spp. 35,3 31,7 22,3 – 28,6 

Lactobacillus spp. 42,4 33,6 19,7 33,1 – 
 

Заключение. Таким образом, проведен-
ные микробиологические исследования пока-
зали, что в различных биотопах кишечного 
тракта перепелов обнаружены микроорганиз-
мы, принадлежащие к 3 таксономическим 
группам. Наибольшая популяционная плот-
ность бактерий отмечалась у микроорганиз-
мов вида Escherichia coli, родов Lactobacillus и 
Bifidobacterium. При этом как в полостной, так 
и в пристеночной микрофлоре наиболее вы-
сокий коэффициент постоянства также при-
надлежал бактериям Escherichia coli, Lactoba-
cillus spp. и Bifidobacterium spp., который у 
всех перечисленных микроорганизмов был 
больше 70 %. 
Кроме того, ряд выделенных микроорга-

низмов показал высокий процент культур, 
способных к биопленкообразованию. Так, 
наибольшая доля биопленкообразующих 
культур приходилась на бактерии вида Esche-
richia coli (30,0 %). Ряд микроорганизмов ха-
рактеризовались средней способностью об-

разовывать биопленки, в частности Proteus 
vulgaris – 25,0 % и Lactobacillus spp. – 20,0 %. 
Анализ сопряженных связей в составе 

микробиоценоза кишечного тракта перепелов 
выявил в просветной микрофлоре 1 ассоциа-
цию бактерий, тогда как в пристеночном био-
топе – 5 ассоциаций, способных к синергичес-
кому существованию, что может указывать на 
ведущую роль пристеночной микробиоты в 
процессе формирования и развития кишечного 
пищеварения, а также значительно усиливать 
гистобактериальный комплекс желудочно-
кишечного тракта перепелов. 
Считаем, что совокупность полученных 

данных в определенной мере расширяет и 
дополняет имеющиеся представления для 
оценки и интерпретации микроэкологического 
статуса различных биотопов кишечного трак-
та перепелов, как при физиологических на-
рушениях, так и при инфекционной патологии, 
что может служить диагностическим и прог-
ностическим критерием для выбора мер про-
филактики и лечения. 
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