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РЕЗюМЕ

Адаптивная способность северных оленей к суровым условиям Российской 
Арктики не определяется исключительно геномом макроорганизма и, без-
условно, включает обширный генетический и метаболический репертуар 
микробиома. 
Целью исследования было сравнение таксономических и прогнозируемых 
метаболических профилей микробиома рубца взрослых особей северных оле-
ней, обитающих на естественных пастбищах Ямало-Ненецкого и Ненецкого 
автономных округов Российской Федерации. 
Материалы и методы. Для отбора проб рубца были проведены экспедиции 
в Ямало-Ненецкий и Ненецкий АО Российской Арктики в 2017 г. Был проведён 
отбор образцов, которые представляли собой содержимое рубца от кли-
нически здоровых особей северного оленя (не менее 3-кратной повторности 
среди животных-аналогов). Для анализа микробиоты рубца животных 
и определения метаболических профилей было проведено 16S rRNA NGS-
секвенирование на приборе MiSeq (Illumina, США). Биоинформатический 
анализ данных выполняли с помощью программного обеспечения QIIME2 
ver. 2020.8. Фильтрацию шумовых последовательностей проводили мето-
дом DADA2. Для анализа таксономии использовали справочную базу данных 
Silva 138. Реконструкцию и прогнозирование функционального содержания 
метагенома осуществляли при помощи программного комплекса PICRUSt2 
(v. 2.3.0). 
Результаты. При проведении NGS-секвенирования было изучено в общей 
сложности 223 768 последовательностей гена 16S рРНК микробиома рубца 
северных оленей. Выявлены существенные (p ≤ 0,05) различия между группами 
по 10 бактериальным филумам и суперфилумам: Actinobacteriota, Spirochaetes, 
Chloroflexi, Verrucomicrobia, Bdellovibrionota, Synergistetes, Fusobacteriota, 
Myxococcota, Cyanobacteria, Campilobacterota. Результаты реконструкции 
и прогнозировании функционального содержания метагенома с применением 
биоинформатического анализа PICRUSt2 позволили выявить 328 потенци-
альных метаболических пути. Отличия между группами выявлены по 16 про-
гнозируемым метаболическим путям, среди которых доминировали пути 
биосинтеза хлорофиллида и аминокислот.

Ключевые слова: микробиота, рубец, метаболические пути, секвенирова-
ние нового поколения, Rangifer tarandus
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CoMPARISon oF THE CoMPoSITIon AnD METAbolIC PoTEnTIAl 
oF THE REInDEER’S RuMEn MICRobIoME In THE yAMAl-nEnETS  
AnD nEnETS AuTonoMouS DISTRICT oF THE RuSSIAn ARCTIC

ABStRACt

The adaptive ability of reindeer to the harsh conditions of the Russian Arctic is not de-
termined solely by the genome of the macroorganism and, of course, includes an ex-
tensive genetic and metabolic repertoire of the microbiome.
The aim. To compare the taxonomic and predicted metabolic profiles of the rumen 
microbiome of adult reindeer living in the natural pastures of the Yamalo-Nenets 
and Nenets Autonomous districts of the Russian Federation.
Materials and methods. Expeditions to the Yamal-Nenets and Nenets Autonomous 
districts of the Russian Arctic in 2017 were carried out to take samples of the rumen. 
The contents of the rumen were taken from clinically healthy reindeer individuals 
(at least 3 times repetition). To analyze the animal scar microbiota and determine 
metabolic profiles, 16S rRNA NGS sequencing was performed on a MiSeq device 
(Illumina, USA). Bioinformatic data analysis was performed using QIIME2 software 
ver. 2020.8. The noise sequences were filtered by DADA2. Silva 138 reference database 
was used for taxonomy analysis. Reconstruction and prediction of the functional 
content of the metagenome was carried out using the software complex PICRUSt2 
(v. 2.3.0). 
Results. During NGS sequencing, a total of 223 768 sequences of the 16S rRNA gene 
of the reindeer scarring microbiome were studied. Significant (p ≤ 0.05) differences 
between the groups in 10 bacterial phyla and superphyla were revealed: Actinobac-
teriota, Spirochaetes, Chloroflexi, Verrucomicrobia, Bdellovibrionota, Synergistetes, 
Fusobacteriota, Myxococcota, Cyanobacteria, Campilobacterota. The results 
of the reconstruction and prediction of the functional content of the metagenome 
using the PICRUSt2 bioinformatic analysis made it possible to identify 328 potential 
metabolic pathways. Differences between the groups were revealed in 16 predicted 
metabolic pathways, among which the pathways of chlorophyllide and amino acid 
biosynthesis dominated.

Key words: microbiota, rumen, metabolic pathways, Next Generation Sequencing, 
Rangifer tarandus
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введеНИе

Rangifer tarandus – единственный вид семейства 
Cervidae с циркумполярным распространением: в боре-
альных, тундровых, субарктических, арктических и гор-
ных районах Северной Азии, Северной Америки и Евро-
пы. Арктические регионы Российской Федерации, кото-
рые являются одной из ключевых частей ареала север-
ных оленей, это одно из самых суровых мест на Земле. 
Территория характеризуется низкими температурами 
воздуха, а также низкой биомассой. Климат определяет-
ся наличием многолетней мерзлоты, близостью холод-
ного Карского моря, для округа характерна длительная 
зима (до 8 месяцев), короткое лето, сильные ветры. Низ-
кие температуры воздуха в ареалах обитания северных 
оленей – это один из вызовов окружающей среды, ко-
торый также может оказывать влияние на метаболиче-
ские и физиологические процессы. Кроме того, форми-
рование ледяного наста зимой нередко подвергает оле-
ней периодам острого голодания, что сдерживает рост 
популяции северных оленей в регионе.

Очевидно, что адаптивная способность животных 
к  суровым условиям не определяется исключительно 
геномом макроорганизма и, безусловно, включает об-
ширный генетический и метаболический репертуар ми-
кробиома. Проведены исследования, содержащие ука-
зания на то, что компоненты рациона северных оленей 
– лишайники [1] и высшие растения [2] – содержат до-
статочно высокие концентрации микотоксинов. По мне-
нию одних исследователей [3], анаэробные микроор-
ганизмы рубца северных оленей проявляют устойчи-
вость и способность к детоксикации ксенобиотиков 
кормов. Однако результаты исследования, проведён-
ного в 1964 г. [4], продемонстрировали возникновение 
интоксикации у северных оленей вследствие потребле-
ния лишайников.

Состав микробиоты пищеварительной системы мо-
жет изменяться в зависимости от места обитания. Влияние 
окружающей среды на состав микробиома жвачных было 
продемонстрировано ранее Allison M.J. et al. [5] на приме-
ре коз. Различия заключались в присутствии в рубце бак-
терии Synergistes jonesii, способной разлагать токсическое 
соединение 3-гидрокси-4(1Н)-пиридон (3,4 ДГП), которое 
вырабатывается из мимозина. Эта соединение содержит-
ся в листьях и семенах Leucaena leucocephala – бобового 
растения, которое часто используется в качестве кормо-
вого для жвачных животных на Гавайях. 

Растительность в Ямало-Ненецком и Ненецком АО 
преимущественно тундровая, представлена карликовы-
ми хвойными и лиственными деревьями, кустистыми ли-
шайниками, многолетними травами. Тем не менее, бо-
танический состав кормовой базы пастбищ несколько 
варьирует. Поэтому представляет интерес понимание 
конкретных биологических и метаболических функций 
микробиома рубца северных оленей в контексте неко-
торых колебаний рациона и определённых климатиче-
ских особенностей ареала.

Целью исследования было сравнение таксоно-
мических и прогнозируемых метаболических профи-

лей микробиома рубца взрослых особей северных оле-
ней, обитающих на естественных пастбищах Ямало-Не-
нецкого и Ненецкого автономных округов Российской 
Федерации. 

мАТеРИАлы И меТоды

Объектом исследования были взрослые особи се-
верных оленей Rangifer tarandus. Образцы содержимого 
рубца отбирали в летне-осенний период в 2017 г. в Яма-
ло-Ненецком (посёлок Харп) автономном округе у 13 жи-
вотных и Ненецком (посёлок Нельмин-Нос) автоном-
ном округе у 11 животных. Отбор проб рубцового со-
держимого (10–50 г) проводили с использованием сте-
рильного зонда. Тотальную ДНК из исследуемых образ-
цов выделяли с использованием набора Genomic DNA 
Purification Kit (Fermentas  Inc., Литва). Амплификацию 
для последующего NGS-секвенирования (Veriti Thermal 
Cycler, Life Technologies, Inc., США) с эубактериальными 
праймерами (IDT) 343F (5´-CTCCTACGGRRSGCAGCAG-3´) 
и 806R (5´-GGACTACNVGGGTWTCTAAT-3´), фланкирующи-
ми участок V3–V4 гена 16S рРНК. ПЦР проводили при сле-
дующих условиях: 95 °С в течение 3 мин; 95 °С в течение 
30 секунд, 55 °С в течение 30 секунд и 72 °С в течение 
30 секунд (необходимо для удлинения последователь-
ности); данный цикл повторялся 25 раз; и окончатель-
ное удлинение при 72 °С на протяжении 5 мин. Секве-
нирование проводили при помощи реагентов для под-
готовки библиотек Nextera® XT IndexKit (Illumina Inc., 
США), для очистки ПЦР-продуктов Agencourt AMPure XP 
(Beckman Coulter Inc., США) и для проведения секвени-
рования MiSeq® ReagentKit v. 2 (500 cycle) (Illumina Inc., 
США). Максимальная длина полученных последователь-
ностей составила 2 × 250 п. н. Метагеномное секвени-
рование (система MiSeq, Illumina Inc., США) осуществля-
ли с набором MiSeq Reagent Kit v. 3 (Illumina Inc., США). 

Биоинформатический анализ данных выполня-
ли с  помощью программного обеспечения QIIME2 
ver.  2020.8 [6]. После импорта последовательностей 
в формате .fastq из секвенирующего прибора и созда-
ния необходимых для работы файлов сопоставления 
(содержащих метаданные изучаемых файлов), парные 
строки прочтений были выровнены. Далее последова-
тельности фильтровали по качеству с использованием 
параметров настроек по умолчанию. Фильтрацию шумо-
вых последовательностей проводили с помощью встро-
енного в пакет QIIME2 метода DADA2, включающего ин-
формацию о качестве в свою модель ошибок, что дела-
ет алгоритм устойчивым к последовательности более 
низкого качества, при этом использовали максималь-
ную длину последовательности обрезки, равную 250 п. н. 
[7]. Реконструкцию и прогнозирование функциональ-
ного содержания метагенома, семейств генов, фермен-
тов проводили при помощи программного комплекса 
PICRUSt2 (v. 2.3.0) [8]. С программой работали согласно 
рекомендованному сценарию действий, все настройки 
использовали по умолчанию. OTU каждого образца рас-
положили в соответствии с его содержанием, от боль-
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шего к меньшему, значения преобразовали с помощью 
логарифмического преобразования Log2. Визуализа-
цию данных и подсчёт статистических показатели про-
водили с помощью веб-приложения Phantasus v. 1.11.0 
[9], в котором помимо основных методов визуализации 
и фильтрации поддерживаются методы на основе R, та-
кие как кластеризация k-средних, анализ основных ком-
понентов или  анализ дифференциальных выражений 
с пакетом limma.

РеЗУльТАТы

На рисунке  1 представлены значения параметров 
α-биоразнообразия, рассчитанные на основе данных 
по секвенированию ампликонов гена 16S рРНК.

При сравнении групп по индексам Chao и Shannon 
оказалось, что их значения не имеют отличий (р ≥ 0,05) 
у животных из различных экспериментальных групп.

Показано, что в составе микробиома рубцовой жид-
кости северных оленей обеих групп присутствовало 25 

бактериальных филумов и суперфилумов (рис. 2). Сре-
ди них доминирующими были Bacteroidota, Firmicutes, 
Spirochaetota, Verrucomicrobiota, Patescibacteria, 
Proteobacteria, при этом самыми многочисленными были 
суперфилум Bacteroidota (от 32,11 ± 2,3 до 60 ± 4,4 %) 
и филум Firmicutes (от 30,03 ± 3,4 до 54,92 ± 3,8 %). Ве-
роятно, их можно считать ядром бактериального ми-
кробиома северных оленей, потому что ранее также 
было показано [10, 11], что они доминируют в рубце 
практически у всех оленей. Важная функция Firmicutes 
и Bacteroidota – способность разлагать сложные поли-
сахариды с последующим образованием короткоцепо-
чечных жирных кислот. 

Выявлены существенные (p ≤ 0,05) различия между 
группами по 10 бактериальным филумам и суперфилумам: 
Actinobacteriota, Spirochaetes, Chloroflexi, Verrucomicrobia, 
Bdellovibrionota, Synergistetes, Fusobacteriota, Myxococcota, 
Cyanobacteria, Campilobacterota. Вероятно, изменения 
в составе микробиома между группами северных оленей 
из разных автономных округов могли быть связаны с бо-
таническим, биохимическим и микробиологическим со-

РИС. 1.  
Сравнение абсолютных значений α-биоразнообразия ин-
дексов Chao и Shannon микробиома рубца северных оленей 
по группам; N – Ненецкий АО, Y – Ямало-Ненецкий АО

FIG. 1.  
Comparison of the absolute values of α-biodiversity of the Chao, 
Shannon and Simpson indices of the reindeer rumen microbiome 
by groups; N – Nenets Autonomous District, Y – Yamalo-Nenets Au-
tonomous District



ActA BiomedicA ScientificA, 2022, Vol. 7, n 3

34
Biology and medical biology Биология и медицинская биология 

ставом доступных кормов. Так, например, Verrucomicrobia 
являются природными космополитами, присутствуя в лу-
говой ризосферной почве (35 %), а также в почвах хвой-
ного леса [12]. 

Интересно, что представители таких таксонов, 
как Fusobacteriota и Myxococcota, полностью отсутство-
вали в составе микробиома северных оленей из Ямало-
Ненецкого АО. Тогда как в структуре микробиоты руб-
ца северных оленей из Ненецкого АО их содержание со-
ставляло 0,04 ± 0,003 и 0,008 ± 0,0007 % соответственно. 
Представитель рода Fusobacterium – F. necrophorum – яв-
ляется возбудителем опасного заболевания некробакте-
риоз, который нередко получает конкурентное преиму-
щество в рубце жвачных на фоне погрешностей в корм-
лении [13]. Интересно, что некробактериоз, при котором 

возникают поражения стенок рубца и гнойно-некротиче-
ские поражения дистальных участков конечностей, явля-
ется одним из важных факторов, сдерживающих и рост 
популяции северного оленя. В 2009 г. от некробактери-
оза пало 65 тыс. особей домашних северных оленей [14]. 

С другой стороны, в группе северных оленей из Не-
нецкого АО в 1,6 раза возрастало (р ≤ 0,05) содержание 
Spirochaetes, по сравнению с другой группой, достигая 
при этом 2,8 ± 0,18 %. Ранее присутствие данной груп-
пы микроорганизмов в пищеварительной системе было 
связано с диареей у свиней и домашней птицы, вызывая 
значительные экономические потери [15]. На примере 
человека показано, что распространённость кишечных 
спирохет в прямой кишке, по-видимому, соответствует 
проживанию в развивающихся регионах. Показатели 

РИС. 2.  
Состав микробного сообщества рубцовой жидко-
сти северных оленей на уровне филумов по данным NGS-
секвенирования ампликонов 16S рРНК; N – Ненецкий АО,  
Y – Ямало-Ненецкий АО

FIG. 2.  
Composition of the rumen microbiotas of reindeers by bacterial 
phylum according to NGS sequencing of 16S rRNA amplicons;  
N – Nenets omous District, Y – Yamalo-Nenets Autonomous District

РИС. 3.  
Гистограмма прогнозируемых метаболических путей, харак-
теризующая статистически значимые различия (р ≤ 0,05) 
между группами северных оленей из Ненецкого АО и Ямало-Не-
нецкого АО; N – Ненецкий АО, Y – Ямало-Ненецкий АО

FIG. 3. A thermal map of predicted metabolic pathways charac-
terizing reliable differences (p ≤ 0.05) between groups of reindeer 
from the Nenets Autonomous District and the Yamalo-Nenets Au-
tonomous District; N – Nenets Autonomous District, Y – Yamalo-
Nenets Autonomous District
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распространённости 32,6 % наблюдаются у здоровых де-
тей австралийских аборигенов. В то же время, спирохе-
ты были извлечены только из 8 из 695 (1,2 %) образцов 
фекалий, которые были получены от других, в основном 
неаборигенных, детей и взрослых в Западной Австралии 
или Северной территории Австралии, страдающих же-
лудочно-кишечными расстройствами [16].

На базе анализа, основанного на результатах 
PICRUSt2, у микробного сообщества рубца северных оле-
ней мы обнаружили 328 потенциальных метаболических 
путей. Отличия между группами выявлены по 16 прогно-
зируемым метаболическим путям (рис.  3). Среди дан-
ных путей доминировали пути биосинтеза хлорофил-
лида и аминокислот. 

Изменения прогнозируемого метаболического про-
филя микробного сообщества (рис. 3) были ассоцииро-
ваны с представленностью некоторых таксономических 
групп в рубце северного оленя (рис. 2). Так, у северных 
оленей из Ямало-Ненецкого АО по сравнению с груп-
пой животных из Ненецкого АО отмечено статистически 
значимое усиление (р ≤ 0,05) активности синтеза пред-
шественника хлорофилла – хлорофиллида, что может 
иметь связь с возрастанием численности бактерий фи-
лума Cyanobacteria. Представители этих оксигенных фо-
тотрофов способны синтезировать ферменты, в частно-
сти, светозависимую НАДФН:протохлорофиллидоксидо
редуктазу и темнозависимую протохлорофиллидокси-
доредуктазу, катализирующие восстановление протох-
лорофиллида до хлорофиллида [17].

ЗАклюЧеНИе

Таким образом, выявлены существенные (p ≤ 0,05) 
различия между группами северных оленей из Ненец-
кого и Ямало-Ненецкого автономных округов по 10 бак-
териальным филумам и суперфилумам: Actinobacteriota, 
Spirochaetes, Chloroflexi, Verrucomicrobia, Bdellovibrionota, 
Synergistetes, Fusobacteriota, Myxococcota, Cyanobacteria, 
Campilobacterota. Результаты реконструкции и прогно-
зировании функционального содержания метагенома 
с применением биоинформатического анализа PICRUSt2 
позволили выявить 328 потенциальных метаболических 
путей. Отличия между группами выявлены по 16 прогно-
зируемым метаболическим путям, среди которых доми-
нировали пути биосинтеза хлорофиллида и аминокис-
лот. Вероятно, изменения в таксономии и функциональ-
ном потенциале микробиома между группами северных 
оленей из разных автономных округов могли быть свя-
заны с ботаническим, биохимическим и микробиологи-
ческим составом доступных кормов.
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