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Резюме. Работу проводили с целью изучения и сравнения микробного состава рубца крупного и мелкого рогатого скота 
для дальнейшей оценки возможности использования микроорганизмов, улучшающих рубцовый метаболизм.  Для иссле-
дований отобирали пробы рубцового содержимого от мелкого рогатого скота (МРС) разных генотипов и крупного рогатого 
скота (КРС) симментальской породы с соблюдением требований асептики соответственно через фистулу и после убоя. 
Основные группы микроорганизмов выделяли путем высева объема образца на плотные дифференциально-диагности-
ческие среды с дальнейшей идентификацией. В рубцовом содержимом овец романовской породы было обнаружено наи-
большее количество Bifidobacterium sp. (6,13±0,64 Log

10
 КОЕ/мл), Lactobacillus sp. (6,18±0,06 Log

10
 КОЕ/мл), Enterococcus 

sp. (5,49±0,21 Log
10

 КОЕ/мл) и дрожжеподобных грибов (3,47±0,15 Log
10

 КОЕ/мл), по сравнению с другими группами МРС 
и КРС. Наименьшие количества Lactobacillus sp. (6,13±0,64 Log

10
 КОЕ/мл), Enterococcus sp. (6,13±0,64 Log

10
 КОЕ/мл), lac+ 

и lac- E. coli (6,13±0,64 Log
10

 КОЕ/мл) отмечено в рубцовом содержимом МРС генотипа 1/16 архар (А) × 3/16 романовская 
(Р) × 8/16 катадин (К). Соотношение lac- к lac+ E. coli у овец групп Р, Р×карачаевская (Кар), Р×К, А×Р, 1/8А×3/8Р×4/8К на-
ходилось на одном уровне. У КРС величина этого показателя была равна 0,92, у МРС генотипа 1/32А×7/32Р×8/32 муфлон 
(М)×16/32К – 4,64. При этом у МРС этого генотипа отмечено наибольшее количество бактерий рода Ruminococcus, а у 
КРС их было достоверно (p≥0,05) больше, чем в рубце овец романовской породы. В рубце овец романовской породы 
было обнаружено максимальное в опыте количество E. coli (4,65±0,44 Log

10 
КОЕ/мл), при соотношении lac+ и lac- E. coli 

1,08. Генотип животного влияет на соотношение бактерий в рубцовом содержимом. Из рубцовой жидкости был получен 
21 штамм дрожжей Rhodotorula и Candida.
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Abstract. The aim of the work was to study and compare the microbial composition of the rumen of cattle and small ruminants for 
further evaluation of the possibility of using microorganisms that improve ruminal metabolism. For the studies, samples of rumen 
contents were collected from small ruminants of different genotypes and Simmental cattle in compliance with aseptic requirements, 
respectively, through a fistula and after slaughter. The main groups of microorganisms were isolated by seeding the sample volume 
onto dense differential diagnostic media with subsequent identification. The highest number of Bifidobacterium sp. (6.13±0.64 
Log

10 
CFU/ml), Lactobacillus sp. (6.18±0.06 Log

10
 CFU/ml), Enterococcus sp. (5.49±0.21 Log

10
 CFU/ml) and yeast-like fungi 

(3.47±0.15 Log
10

 CFU/ml) were found in the rumen contents of Romanov sheep, compared to other groups of small ruminants 
and cattle. The lowest amounts of Lactobacillus sp. (6.13±0.64 Log

10 
CFU/ml), Enterococcus sp. (6.13±0.64 Log

10
 CFU/ml), lac+ 

and lac- E. coli (6.13±0.64 Log
10

 CFU/ml) were observed in the rumen contents of small ruminants of the genotype 1/16 argali 
(A) × 3/16 romanovskaya (R) × 8/16 kathadin (K). The ratio of lac- to lac+ E. coli in sheep of groups R, R×Karachaevskaya (Kar), 
R×K, A×R, 1/8A×3/8R×4/8K was at the same level. In cattle, the value of this indicator was 0.92, in small cattle of the genotype 
1/32A×7/32R×8/32 mouflon (M)×16/32K – 4.64. At the same time, small cattle of this genotype had the highest number of bacteria 
of the genus Ruminococcus, and in cattle there were significantly (p≥0.05) more of them than in the rumen of Romanov sheep. The 
maximum amount of E. coli in the experiment (4.65±0.44 Log

10
 CFU/ml) was found in the rumen of Romanov sheep, with a ratio of 

lac+ and lac- E. coli of 1.08. The animal’s genotype affects the ratio of bacteria in the rumen contents. 21 strains of Rhodotorula 
and Candida yeasts were obtained from the rumen fluid.
Keywords: yeast; bacteria; microbiocenosis; small ruminants; cattle; rumen.
Author Details: D. A. Nikanova, senior research fellow (e-mail: dap2189@gmail.com), O. A. Artemyeva, leading research fellow; 
E. N. Kolodina, senior research fellow; M. V. Dovydenkova, research fellow.
For citation: Nikanova DA, Artemyeva OA, Kolodina EN, et al. [Comparative assessment of the microbial composition of the rumen of 
cattle and small ruminants]. Dostizheniya nauki i tekhniki APK. 2024;38(9):63–8. Russian. doi: 10.53859/02352451_2024_38_9_63

 

Крупный и мелкий рогатый скот – важные объекты 
животноводческой отрасли. Согласно результа-
там поиска в системе PubMed за последние 5 лет 

было опубликовано 193 статьи, в которых исследова-
на микробиота рубца овец и 466 статей по изучению 
микробиоты рубца коров. Микроорганизмы рубца 
представлены в основном облигатными анаэробами 
(бактерии, простейшие, археи и грибы), а наибольшая 
часть микробной популяции приходится на бактерии 
[1]. Известно, что жвачные животные рождаются без 
бактерий в рубце, но микроорганизмы из окружающей 
среды вскоре проникают и колонизируют его [2].

В исследованиях Islam M. и соавт. на бычках гол-
штинской и джерсийской породы было доказано, что 
общая микробиота рубца изменялась в зависимости 
от сезона у обеих пород [3]. Зимой в ее составе до-
минировали Carnobacterium jeotgali и Ruminococcus 
bromii, летом – Paludibacter propionicigenes. У 
джерсийских бычков преобладали Capnocytophaga 
cynodegmi, Barnesiella viscericola и Flintibacter 
butyricus, а у животных голштинской породы – 
Succinivibrio dextrinosolvens и Gilliamella bombicola. 
При исследовании влияния теплового стресса (HS) 
на концентрацию микробиоты в рубце коров Correia 
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Sales G. F. и соавт. выявили в таких условиях наи-
меньшее разнообразие прокариотов, низкую отно-
сительную численность родов Flavonifractor (1,4 %), 
Treponema (0,6 %) и Ruminococcus (0,9 %), высокую 
– Carnobacterium (7,7 %) [4].

В исследовании Zhang Y.  K. и соавт. было 
установлено, что на микробиоту овец породы 
ху влияет потребление корма [5]. Овцы с высо-
ким остаточным потреблением корма (RFI) от-
личались более высокой численностью бактери-
альных таксонов Prevotellaceae, Negativicutes и 
Selenomonadales, а таксон Succinivibrio был наиболее 
распространен у животных с низким остаточным 
потреблением корма. Кроме того, было показано, 
что численность Veillonellaceae, Sphaerochaeta, 
Negativibacillus, Saccharofermentans и представите-
лей Tenericutes, Kiritimatiellaeota, Deltaproteobacteria, 
Campylobacterales коррелирует с классификацией 
RFI овец и, таким образом, указывает на их роль в 
продуктивности животных. В работах Vahidi M.F. и 
соавт. показана преобладающая роль Treponema 
и Butyrivibrio в формировании микробного разноо-
бразия рубца овец. Также была выявлена разница 
в скорости колонизации рубца в зависимости от 
содержания в кормах нейтрально-детергентной 
клетчатки и целлюлозы. Результаты корреляционного 
анализа свидетельствуют о значительном вкладе 
Lachnospiraceae и Veillonellaceae в деградацию клет-
чатки в рубце овец [6].

В проведенных исследованиях микробиоты рубца 
жвачных животных, как правило, изучали один вид 
и породу животных и не сравнивали микробиоту их 
разных видов. Только Glendinning L. и соавт. в своих 
исследованиях провели метагеномный анализ об-
разцов, взятых из содержимого рубца коров (Bos 
taurus), овец (Ovis aries), северного оленя (Rangifer 
tarandus) и благородного оленя (Cervus elaphus). 
При этом были обнаружены существенные различия 
между микробиотой разных видов жвачных живот-
ных с точки зрения обилия микробной таксономии 
и генов углевод-активных ферментов [7]. Среди 
жвачных животных наиболее многочисленным типом 
были Bacteroidetes (у овец – 64 %, у коров – 65 %), 
вторым по численности – Firmicutes (у овец – 29 %, 
у коров – 26 %) [7]. 

Представители родов Fibrobacter и Ruminococcus – 
преобладающие бактерии, переваривающие клетчат-
ку в рубце, в частности виды Fibrobacter succinogenes, 
Ruminococcus flavefaciens и Ruminococcus albus 
[8]. Бифидобактерии производят широкий спектр 
ферментов, которые способны модифицировать 
и облегчать метаболизм пищевых углеводов. Это 
позволяет представителям рода Bifidobacterium 
извлекать энергию и способствует эффективности 
кормления при использовании высокоэнергети-
ческого рациона. Установлено, что в рубце овец, 
потребляющих больше концентратов, количество 

бифидобактерий значительно выше [9]. Меньшая 
численность патогенных бактерий в рубце клинически 
здоровых коров связана с более высоким содержа-
нием представителей семейства Bifidobacteriaceae, 
обладающих ярко выраженными антимикробными 
свойствами [10]. Анализ результатов, полученных Ma 
Y. И соавт. выявил биологические и статистические 
корреляции (p<0,001) между Lactobacillus и шестью 
метаболитами, включая фумаровую кислоту [11]. В 
то же время в исследованиях Лаптева Г. Ю. и соавт. 
отмечено увеличение в рубце клинически здоровых 
коров Lactobacillaceae – продуцентов лактата [10]. 
Микроорганизмы рубца могут гидролизовать и фер-
ментировать целлюлозные полимеры [12]. Бактерии 
семейства Enterobacteriaceae широко встречаются в 
природе, в почве, растениях и могут быть занесены 
в рубец с травой и соломой. Результаты исследо-
ваний Khafipour E. и соавт. свидетельствуют о том, 
что подострый ацидоз рубца может быть связан с 
воспалительной реакцией и повышенным содержа-
нием E. coli в рубце [13]. По данным Aditya A. и соавт., 
метаболиты Lactobacillus  spp. способны подавлять 
энтерогеморрагическую Escherichia coli в рубцовой 
жидкости [14]. 

Цель исследования – изучение и сравнение ми-
кробного состава рубца крупного и мелкого рогатого 
скота для дальнейшей оценки возможности исполь-
зования микроорганизмов, улучшающих рубцовый 
метаболизм.

Условия, материалы и методы. Работу прово-
дили на базе физиологического двора ФГБНУ ФИЦ 
ВИЖ им Л.К. Эрнста (п. Дубровицы, Московской 
области). Мелкий рогатый скот (овец) отбирали по 
генотипу. Животные были одного возраста и пола, 
их содержали в индивидуальных стойлах. Кормление 
осуществляли 2 раза в сутки. Основной рацион со-
стоял из сена и комбикорма. Для контроля рубцового 
пищеварения и отбора образцов их прооперировали 
с наложением фистул рубца по В. А. Басову. 

Крупный рогатый скот содержали в индивиду-
альных стойлах. Основной рацион состоял из кор-
мосмеси — сенаж однолетних и многолетних трав, 
кукурузный силос, жом свекловичный сухой, патока 
и комбикорм. 

Из животных были сформированы опытные группы 
различного генотипа (табл. 1). Их рационы соот-
ветствовали требованиям по показателям энерге-
тической и питательной ценности для каждого вида, 
возраста и массы (Нормы и рационы кормления сель-
скохозяйственных животных. Справочное пособие / 
3-е издание переработанное и дополненное; под ред. 
А. П. Калашникова, В. И. Фисинина В. В. Щеглова и 
др. М.: Россельхозакадемия, 2003. 456 с.).

Содержимое рубца у животных с наложенными 
фистулами (20…30 г, по 3 повторности от каждого 
животного) отбирали с соблюдением требований 
асептики вручную с использованием шприца Жанэ. 

Таблица 1. Схема эксперимента

Вид Группа Генотип Число 
образцов

КРС Сим симментальская 6
МРС Р романовская 6

Р×Кар романовская (75 %) × карачаевская 5
Р×К романовская (75 %) × катадин 5
А×Р архар × романовская 13

1/8А×3/8Р×4/8К 1/8 архар × 3/8 романовская × 4/8 катадин 4
1/16А×3/16Р×8/16К 1/16 архар × 3/16 романовская × 8/16 катадин 4

1/32А×7/32Р×8/32М×16/32К 1/32 архар × 7/32 романовская × 8/32 муфлон × 16/32 катадин 4
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От КРС рубцовое содержи-
мое (20…30 г, по 3 повтор-
ности от каждой особи) 
отбирали после убоя, с 
соблюдением требований 
асептики, через надрез в 
стенке рубца.

Основные группы куль-
тивируемых микроорганиз-
мов выделяли путем высева 
рубцового содержимого 
методом десятикратных 
разведений на 0,9  %-ном 
физиологическом растворе 
с последующим поверх-
ностным посевом 0,2  мл 
или глубинным посевом 
по 1  мл на плотные пи-
тательные среды: общее 
микробное число – на МПА; 
молочнокислые микроорганизмы (Lactobacillus spp. 
и Bifidobacterium spp.) – на МRS и Бифидум-среду; 
бактерий рода кишечной палочки – на Эндо-ГРМ; 
энтерококки (Enterococcus spp.) – на энтерококкагар; 
дрожжи, дрожжеподобные и плесневые грибы – на 
агар Сабуро с добавлением 5 % теллурита калия, YPD-
агар. Посевы инкубировали в термостате при темпе-
ратуре 35…39 °С для бактерий и 28…32 °С для грибов 
в течение соответственно 24…48 ч и 2…7 суток. По-
сле культивирования проводили подсчет количества 
колониеобразующих единиц (КОЕ/г). Наличие цел-
люлозолитических микроорганизмов (Ruminococcus 
spp.) определяли в средах с целлюлозой и рубцовой 
жидкостью по методу Хангейта и Гетчинсона [9]. По-
севы культивировали в строго анаэробных условиях в 
инкубаторе СО

2
 (INC 108, MEMMERT) с уровнем СО

2
 

– 5 % при температуре 37 °С.
Для определения видовой принадлежности с 

поверхности плотной дифференциально-диагности-
ческой среды отбирали от 3 до 5 одинаковых по мор-
фотипу изолированных колоний и проводили серию 
последовательных пересевов для получения чистых 
культур. Видовую идентификацию микроорганизмов 
осуществляли, оценивая морфологию и микроскопию 
колоний, результаты биохимической идентификации 
на микробиологических средах («ФБУН ГНЦ при-
кладной микробиологии и биотехнологии», Москов-
ская обл., «Himedia», Индия) и панелях тест-систем 
(«BioMerieux», Франция). 

Полученные результаты обрабатывали биометри-
чески методом дисперсионного анализа (ANOVA) с 
использованием программы STATISTICA, version 13, 
StatSoft, Inc., 2011 (www.statsoft.com). Различия счита-
ли высокодостоверными при ap≥0,001 и достоверными 
при bp≥0,01; cp≥0,05.

Результаты и обсуждение. Микробный со-
став рубца зависел от породы и генотип живот-
ных, а рубцовая фракция (жидкая и твердая) на 
микробный профиль не влияла. Так, численность 
бактерий рода Ruminococcus в рубце КРС была 
достоверно (p≥0,05) выше, чем у чистопородных 
овец романовской породы (на 0,74 Log

10 
КОЕ/мл), 

гибридов Р×Кар (на 0,81 Log
10 

КОЕ/мл), Р×К (на 
0,65 Log

10 
КОЕ/мл) и А×Р (на 1,24 Log

10 
КОЕ/мл). 

При этом наибольшее количество бактерий рода 
Ruminococcus sp. (p≥0,05) обнаружено у гибридов 
1/32А×7/32Р×8/32М×16/32К, у которых оно было 
выше, чем в рубце овец романовской породы и 
коров симментальской породы соответственно на 
1,99 и 1,25 Log

10 
КОЕ/мл (рис. 1). 

В рубцовом содержимом овец гибридов А×Р 
отмечено наибольше количество (6,80±0,60 Log

10 

КОЕ/мл) Bifidobacterium sp., по сравнению с дру-
гими генотипами (рис. 2). Содержание этих микро-
организмов в рубце чистопородных овец и гибри-
дов 1/8А×3/8Р×4/8К находилось на одном уровне 
(6,13±0,64 Log

10 
КОЕ/мл и 6,10±0,51 Log

10 
КОЕ/мл). 

У гибридов остальных групп содержание бактерий 

Рис. 1. Численность Ruminococcus sp. в содержимом рубца КРС и МРС разного генотипа, 
Log

10
 КОЕ/мл.

 
Рис. 2. Численность Lactobacillus sp. и Bifidobacterium sp. в содержимом рубца КРС и МРС разного генотипа, Log

10
 КОЕ/

мл: 
 

 – Lactobacillus sp., 
 

 – Bifidobacterium sp.
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Bifidobacterium sp. варьировало от 5,42±1,52 до 
5,87±0,61 Log

10 
КОЕ/мл. Наименьшее (3,67±1,29 Log

10 

КОЕ/мл) содержание бактерий рода Bifidobacterium 
отмечено в рубцовом содержимом КРС. Повышенное 
количество этих мироорганизмов в рубце может 
увеличивать ежедневный привес и коэффициент 
конверсии корма [15].

Содержание Lactobacillus sp. в рубце чистопород-
ных овец было выше, чем у КРС, на 1,43 Log

10 
КОЕ/мл 

(см. рис. 2). Важно отметить, что оно варьировало и в 
зависимости от генотипа МРС. Так, минимальное ко-
личество бактерий рода Lactobacillus sp., по сравнению 
со всеми остальными группами, наблюдали у гибридов 
(1/16 А×3/16 Р×8/16 К). При одинаковой кровности по 
романовской породы в генотипах Р×Кар и Р×К, коли-
чество Lactobacillus у гибридов с кровью катадинов 
было больше, чем у помесей с карачаевской породой 
(соответственно 5,28±0,51 Log

10 
КОЕ/мл и 3,53±0,19 

Log
10 

КОЕ/мл). У гибридов (А×Р) и (1/8 А×3/8 Р×4/8 К) 
их численность оказалась практически одинаковой – 
4,83±0,10 и 4,68±0,67 Log

10 
КОЕ/мл. Более высокое 

содержание Lactobacillus sp. в рубце свидетельствуют о 
повышенной адаптивности животных, однако их благо-
творное воздействие на овец разных генотипов требует 
дальнейшего изучения. 

Один из видов Enterobacteriaceae – Escherichia 
coli, колонизирующие пищеварительный тракт, 
которые выполняют функцию комменсалов. В 

случае колонизации организма за пределами же-
лудочно-кишечного тракта они становятся услов-
но-патогенными [16]. Максимальное количество 
E. coli отмечено в рубце овец романовской породы 
(4,65±0,44 Log

10 
КОЕ/мл), при соотношении lac+ и 

lac- E. coli 1,08 (рис. 3). В рубце животных с гено-
типом 1/16А×3/16Р×8/16К выявлены только лакто-
зоположительные E. coli, а у овец генотипа Р×Кар 
и Р×К отмечена одинаковая картина по количеству 
lac+ и lac- E. coli и их соотношению (1,63 и 1,37 
соответственно). Максимальную разницу между 
численностью lac+ и lac- E. coli наблюдали в рубце 
овец генотипа 1/32А×7/32Р×8/32М×16/32К – соот-
ветственно 3,85±0,89 Log

10 
КОЕ/мл и 0,83±0,95 Log

10 

КОЕ/мл. Численность lac+ и lac- E. coli в рубце КРС 
находилось на уровне овец с генотипом А×Р, при 
этом количество lac+ E. coli. было больше на 0,29 
Log

10 
КОЕ/мл.

Изучение изменения видового и количественного 
соотношения микрофлоры желудочно-кишечного 
тракта животных при введении пробиотиков остается 
актуальным. При этом все пробиотические бактерии, 
так или иначе, встречаются в кишечнике животных. Так, 
Enterococcus – один из основных родов молочнокислых 
бактерий, который уже десятилетиями используют в ка-
честве пробиотиков. E. faecium помогает поддерживать 
активность бактерий, утилизирующих лактат, и стиму-
лирует рост микробов в рубце, что, в свою очередь, 

может увеличить снабжение 
жвачных животных энергией 
глюкогенного пропионата, 
одновременно продуцируя 
противомикробные агенты 
[17, 18]. Увеличение чис-
ленности E. faecium при-
водит к снижению коли-
чества метаногенов [19]. 
Наибольшее количество 
Enterococcus sp. в нашем 
исследовании отмечено в 
рубце МРС романовской по-
роды – 5,49±0,21 Log

10 
КОЕ/мл 

и гибридов Р×К – 5,16±0,32 
Log

10 
КОЕ/мл (рис. 4). На 

одном уровне была величи-
на этого показателя была у 
МРС генотипов А×Р, Р×Кар 
и 1/8А×3/8Р×4/8К (от 4,16 

 
Рис. 4. Численность Enterococcus sp. в содержимом рубца КРС и МРС разного генотипа, 

Log
10

 КОЕ/мл.

 
Рис. 3. Численность lac+ и lac- E. coli в содержимом рубца КРС и МРС разного генотипа, Log

10
 КОЕ/мл: 

 
 – lac+, 

 
 – lac-.
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до 4,88 Log
10 

КОЕ/мл). Минимальное количество 
Enterococcus sp. в нашем исследовании обнаружено 
в рубце МРС генотипа 1/16А×3/16Р×8/16К (2,65±0,15 
Log

10 
КОЕ/мл). В рубце КРС уровень Enterococcus sp. был 

ниже, чем у МРС генотипа 1/32А×7/32Р×8/32М×16/32К, 
на 0,35 Log

10 
КОЕ/мл 

Общая численность грибов в рубцовом содер-
жимом КРС составила 0,38±0,27 Log

10
 КОЕ/мл, МРС 

романовской породы – 3,47±0,15  Log
10

 КОЕ/мл. У 
остальных гибридов МРС дрожжеподобных грибов 
не выявили. Выделенные штаммы дрожжей были от-
несены к родам Rhodotorula и Candida. Так как дрожжи 
этих родов способны за короткое время продуциро-
вать большое количество биомассы, целлюлазы и 
каротинов, поддерживая низкий уровень кислотности, 
21 штамм был отобран для дальнейшего изучения и 
возможного использования в качестве пробиотиче-
ских культур.

Так как микробиота рубца рассматривается в 
тесной связи с формированием кишечной иммунной 
системы, здоровьем и продуктивностью животных, 
остается актуальным изучение микробных соотно-
шений и возможность их коррекции при негативных 
изменениях. Мы исследовали микробный состав 
рубца у МРС разного генотипа, в сравнении с КРС, 
по основным его представителям при использовании 
стандартных рационов без каких-либо дополнительных 
стимулирующих добавок. Для более широкой оценки 
физиологического состояния целесообразно про-
вести дополнительные исследования, так как разные 
штаммы и виды микроорганизмов, присутствующие 
в рубце животных разных генотипов могу отличаться 
по качественному и количественному составу, но при 
этом выполнять схожие метаболические роли и быть 
пригодными для использования в качестве пробиотика 
для разных видов млекопитающих, несмотря на вида 
их исходного хозяина.

Выводы. Изучение и сравнение микробного соста-
ва рубца крупного и мелкого рогатого скота показало 
различия в соотношениях бактерий, в зависимости от 
генотипа и вида животного. В рубцовом содержимом 
овец романовской породы обнаружено наибольшее 
количество Bifidobacterium sp. (6,13±0,64 Log

10
 КОЕ/мл), 

Lactobacillus sp. (6,18±0,06 Log
10

 КОЕ/мл), Enterococcus 
sp. (5,49±0,21 Log

10
 КОЕ/мл), E. coli (4,65±0,44 Log

10
 КОЕ/

мл) и дрожжеподобных грибов (3,47±0,15 Log
10

 КОЕ/мл), 
по сравнению с другими группами МРС и КРС. У МРС 
генотипа 1/32А×7/32Р×8/32М×16/32К было обнаружено 
наибольшее количество бактерий рода Ruminococcus 
(9,03±0,29 Log

10
 КОЕ/мл), а у КРС их численность была до-

стоверно (p≥0,05) больше, чем в рубце овец романовской 
породы, на 0,74 Log

10
 КОЕ/мл. Наименьшее количество 

Lactobacillus sp. (2,15±0,45 Log
10

 КОЕ/мл), Enterococcus 
sp. (2,65±0,15 Log

10
 КОЕ/мл), lac+ и lac- E. coli (0,00±0,00 

и 1,95±0,29 Log
10

 КОЕ/мл) отмечено в рубцовом содер-
жимом МРС генотипа 1/16А×3/16Р×8/16К.
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