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摘　 要： 我国是养羊大国，２０１９ 年我国绵羊和山羊存栏总量达 ３ 亿只，羊肉产量约 ４８５ 万 ｔ，均

居世界首位。 肉羊产业对于我国乡村振兴、提高人民生活水平发挥着举足轻重的作用。 对于反

刍动物而言，成年阶段的高产与幼畜阶段密不可分，这是因为早期饲粮或饲养管理等措施可以

有效调控瘤胃微生物区系，起到长久提高反刍动物生产性能的效果。 本文综述了近年来我国羔

羊瘤胃微生物区系调控方面的研究进展，重点阐述了饲粮对羔羊瘤胃微生物区系及发酵功能的

调控研究，并对未来的研究方向进行了展望。
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　 　 我国是养羊大国，养羊业具有悠久的历史，最
早的养羊记录可以追溯到 ５ ０００ ～ ７ ０００ 年前，肉羊

产业长期在我国畜牧业中具有重要地位。 近年

来，随着人们对羊肉等红肉作为一种优质蛋白质

来源的需求量不断上升，以及政府将肉羊养殖确

定为脱贫的重要手段之一［１］ ，我国肉羊产业快速

发展，规模化、集约化程度不断提高。 ２０１９ 年，我
国绵羊和山羊存栏总量达 ３ 亿只，羊肉产量约

４８５ 万 ｔ，均居世界首位。 预计到 ２０２５ 年，我国人

均羊肉消费量将达到 ５ ｋｇ。 未来在保证羊肉充分

供给的同时，也要降低肉羊养殖对环境造成的压

力，因此，一方面需要提高肉羊的饲料转化效率，
即在保持较高或相等的生产性能的前提下，减少

饲料消耗量，缓解“人畜争粮”问题；另一方面需要

推动绿色健康养殖模式的发展，减少温室气体排

放量以及治疗性抗生素的用量。 实现上述目标的

核心之一，就是对肉羊瘤胃微生物区系结构和功

能进行有效调控［２－３］ 。
　 　 瘤胃是反刍动物特有的消化器官之一，是天

然的厌氧发酵罐，生存着大量的微生物。 瘤胃微

生物群落是动物界消化道生态系统中最为复杂的

微生物群落之一［４］ ，包括细菌（１０１０ ～ １０１１个 ／ ｍＬ）、
古 细 菌 （ １０８ ～ １０９ 个 ／ ｍＬ ）、 原 虫 （ １０５ ～
１０６ 个 ／ ｍＬ）、真菌（１０３ ～ １０４ 个 ／ ｍＬ）以及病毒（主
要为噬菌体）等。 由于瘤胃微生物的存在，能够发

酵低质粗饲料产生挥发性脂肪酸（ＶＦＡ），ＶＦＡ 能

够给反刍动物生长提供所需要能量的 ７０％以上，
这也是将其与单胃动物区分开来的本质特点。 瘤

胃微生物发酵产生 ＶＦＡ 的同时，也会产生甲烷和

二氧化氮等温室气体。 家畜养殖是人类活动产生

甲烷的最主要来源，而反刍动物的甲烷排放量占

全部家畜甲烷排放量的 ９６％ ［５］ 。 除加剧温室效应

外，甲烷的产生也造成反刍动物饲粮能量的损失，
以甲烷能损失的能量约占总能摄入量的 １２％ ［６］ 。
因此，合理调控瘤胃发酵，降低甲烷产量，对于提

高反刍动物对饲粮的利用效率具有重要意义。
　 　 已有研究表明，刚出生的羔羊瘤胃中即有大

量的微生物的定植。 例如，２ ～ ４ 日龄的羔羊瘤胃
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中就已经存在产甲烷古细菌，出生后 １０ ｄ 左右尚

未采食粗饲料时，瘤胃中就存在与成年羊数量相

当的细菌和产甲烷古细菌［７］ 。 瘤胃真核生物定植

的时候与原核生物相比较晚，如羔羊出生 ８ ～ １０ ｄ
后瘤胃内出现了真菌的定植［７］ ，出生 １５ ｄ 后出现

了纤毛虫的定植［８］ 。 上述研究表明，羔羊瘤胃微

生物群落的建立和发展是一个非常迅速的过程。
与成年阶段相比，新生或幼龄动物的消化道微生

物更易受饲粮等因素的影响，且该影响作用持续

时间更长久［９］ 。 最新研究发现，反刍动物瘤胃调

控的“黄金窗口期”可能只存在于出生后 ３ 周龄之

内［１０］ 。 因此，合理调控瘤胃微生物和宿主之间早

期积极互作的建立，对于改善瘤胃发酵、提高能量

利用率可能具有长效作用。 本文首先总结了瘤胃

微生物区系组成的最新研究进展，然后综述了近

年来我国在羔羊瘤胃微生物调控方面的相关研

究，最后对未来的研究方向进行了展望，旨在为合

理有效调控羔羊瘤胃微生物群落和培育健康高产

的肉羊提供参考。

１　 反刍动物瘤胃微生物区系组成研究进展
　 　 “Ｈｕｎｇａｔｅ１０００”计划促进了瘤胃微生物培养

组学技术的应用及创新，基于该计划，已经实现了

４８６ 种瘤胃微生物的培养，占测序结果报道的属水

平 ７５％以上，并已按其参与的主要微生物通路进

行了分析［１１］ 。 然而“Ｈｕｎｇａｔｅ１０００”计划中可培养

的细菌只占新组装的瘤胃微生物基因组的很小一

部分比例，因此，需要进一步提升瘤胃细菌等微生

物的体外培养技术，为研究其体外和体内的功能

奠定基础。 尽管古细菌的丰度要低于细菌，但人

们同样致力于分离鉴定古细菌的新品种，目前已

经有 ２１ 个新菌种从“Ｈｕｎｇａｔｅ１０００”计划中被分离

鉴定出来［１２］ 。
１．１　 细菌

　 　 细菌是瘤胃微生物的主要组成部分，过去对

于瘤胃细菌的研究是基于体外分离培养方法来开

展，应用该方法实现了瘤胃中丰度较高的 ２００ 多

种细菌的分离培养。 近年来，随着测序技术的发

展，以扩增子 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序为代表的测序技术不

仅能够用于研究瘤胃中可培养的细菌，也为研究

目前条件下无法实现体外培养的细菌提供了方

法［１１］ 。 近年来，国外研究人员利用宏基因组测序

技术，结合基因组组装（ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｇｅ⁃

ｎｏｍｅｓ）技术，成功组装出了 ４ ９００ 种新的瘤胃微生

物基因组［１３］ ，一方面说明瘤胃微生物群落结构的

复杂性；另一方面也说明我们先前对于瘤胃微生

物结构和功能的认知还存在较大的局限性。
１．２　 原虫

　 　 反刍动物通常从出生开始，瘤胃中就有不同

的原虫群落且基本终生不变。 瘤胃原虫的生物量

能够占到瘤胃微生物总量的 ５０％，以纤毛虫为主，
也有部分鞭毛虫，但原虫在瘤胃生态环境中的具

体作用还不是很明确［１４］ 。 光学显微镜是分析原虫

群落组成的传统手段，１８Ｓ ｒＲＮＡ 测序技术的应用

不仅能够明确瘤胃原虫的进化分类情况，而且比

传统的光学显微镜方法能够观察到更多的原虫种

类［１５］ 。 由于目前很难在无菌条件下培养原虫［１４］ ，
大部分体内或体外试验的研究对象都是和细菌共

培养的原虫。 因此，尽管已经开展了很多研究，仍
然无法对瘤胃原虫的具体作用及其机制下定论。
目前来看，瘤胃纤毛虫能够合成大部分纤维降解

酶［１６］ 。 去除瘤胃原虫对于反刍动物的存活不受影

响，但会导致有机物降解率降低［１４］ ，去除瘤胃原虫

能够增加微生物蛋白质产量，降低甲烷排放，可能

是纤毛虫吞噬了细菌或产甲烷古细菌，表明原虫

与饲粮蛋白质利用率以及甲烷产生存在直接或间

接的关系，因为原虫附着在产甲烷古细菌的内外

表面［１７］ 。 最近通过对有尾内 毛 虫 （ Ｅｎｔｏｄｉｎｉｕｍ
ｃａｕｄａｔｕｍ）巨核基因组测序，发现了这种瘤胃纤毛

虫的基因组信息，为研究瘤胃中的原虫代谢提供

了重要手段［１８］ 。
１．３　 真菌

　 　 厌氧真菌是瘤胃真核微生物之一，但其具体

生物量还存在争议。 通过测定几丁质和 ｒＲＮＡ 转

录子丰度，Ｈｕｗｓ 等［１９］研究发现厌氧真菌占瘤胃微

生物生物量的 １０％ ～ ２０％，在反刍动物采食低质粗

饲料时对于纤维降解具有重要作用。 与原虫数量

类似，真菌活性增强能够促进甲烷排放，说明瘤胃

真菌与产甲烷古细菌联系密切［２０］ 。 此外，瘤胃真

菌的分类仍然存在着较大的争议，通常可见的 ６
个属包括单中心的新丽鞭菌属（Ｎｅｏｃａｌｌｉｍａｓｔｉｘ）、
盲肠鞭菌属（Ｃａｅｃｏｍｙｃｅｓ）、梨囊鞭菌属（ Ｐｉｒｏｍｙ⁃
ｃｅｓ）和多中心的厌氧鞭菌属（Ａｎａｅｒｏｍｙｃｅｓ）、厌氧

真菌属 （ Ｏｒｐｉｎｏｍｙｃｅｓ） 和枝 梗 鞭 菌 属 （ Ｃｙｌｌａｍｙ⁃
ｃｅｓ），但可能存在其他菌属［２０］ 。 利用分子技术包

括第一内转录间隔区（ ＩＴＳ⁃１）或是大亚基 ｒＲＮＡ 作

４３７４
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为标记物，进行瘤胃真菌基因组或转录组的研究

也开始增多。
１．４　 产甲烷古细菌

　 　 古 细 菌 只 占 瘤 胃 微 生 物 组 成 的 ０． ３％ ～
３．０％ ［２１］ ，大部分能够产甲烷。 产甲烷古细菌当

中，有 ７８％是亲氢离子型，而约 ２２％是亲甲基型，
能够利用甲基（如甲醛或甲胺）合成甲烷，只有非

常少量的产甲烷菌古细菌利用乙酸为底物［１２］ 。 产

甲烷短杆菌（Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ）通常是瘤胃中丰

度最高的产甲烷古细菌，其能够利用原虫、细菌和

真菌生成的氢气（Ｈ２）、二氧化碳（ＣＯ２）和甲酸合

成甲烷。 其他重要的亲氢产甲烷古细菌包括甲烷

球形菌属（Ｍｅｔｈａｎｏｓｐｈａｅｒａ）、甲烷微球菌属（Ｍｅｔｈ⁃
ａｎｉｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓ） 和 甲 烷 杆 菌 属 （Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉ⁃
ｕｍ） ［１７］ ，亲甲基的产甲烷古细菌丰度较低，包括甲

烷八叠球菌目（Ｍｅｔｈａｎｏｓａｒｃｉｎａｌｅｓ）、Ｍｅｔｈａｎｏｓｐｈａｅｒａ
和 Ｍｅｔｈａｎｏｍａｓｓｉｌｉｉｃｏｃｃａｃｅａｅ； Ｍｅｔｈａｎｏｓａｒｃｉｎａｌｅｓ 可

利用乙酸产生甲烷［１７］ 。 产甲烷古细菌数量和甲烷

产量之间的关系仍然存在争议。 Ｄａｎｉｅｌｓｓｏｎ 等［２２］

研究发现，瘤胃甲烷产量与细菌和产甲烷古细菌

丰度具有相关性；如前文所述，原虫栖居在产甲烷

古细菌的内外表面，因此这些产甲烷古细菌的数

量与游离的产甲烷古细菌的数量之间的相关性存

在较大差异，且在不同原虫属间存在差异［２３］ ，从而

使不同原虫菌在总体甲烷产生过程中表现出不同

的作用。
１．５　 病毒

　 　 瘤胃微生物当中，病毒的研究相对较少，以噬

菌体为主［２４］ 。 直到近年来才研究报道了瘤胃噬菌

体的基因组序列［２５］ ，且开始有基于宏基因组的瘤

胃病毒组研究［２６］ ，为了解瘤胃病毒组成提供了重

要手段。 已有研究表明，能量是瘤胃噬菌体生长

的主要驱动力［２７］ ；瘤胃中的 ＲＮＡ 病毒能够影响真

菌生长［２８］ ，但其对瘤胃真菌整体群落以及纤维降

解作用的影响还有待于进一步研究。

２　 宿主因素对羔羊瘤胃微生物的影响
２．１　 日龄和性别

　 　 在山羊羔羊上的研究表明，随着日龄的升高，
瘤胃液中的杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）和乳酸杆菌属（Ｌａｃ⁃
ｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）相对丰度逐渐降低，而普雷沃氏菌属

（Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ）、密螺旋体菌属（ Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ）、瘤胃球

菌属（ Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ） 相对丰度逐渐升高［２９］ 。 其

中，普雷沃氏菌属是瘤胃最主要的微生物之一，能
够利用淀粉、非纤维性碳水化合物以及单糖产生

琥珀酸，还具有分解蛋白质的作用，其相对丰度的

提高与瘤胃氨态氮、乙酸和丁酸浓度升高有密切

联系［３０］ 。 密螺旋体菌属［３１］ 和瘤胃球菌属［３２］ 均是

瘤胃中起重要作用的纤维分解菌。 与瘤胃液中的

微生物相比，附着在瘤胃上皮的微生物与宿主功

能密切相关［３３］ 。 通过分析附着在山羊羔羊瘤胃上

皮的微生物组成发现，随着日龄的升高，在门水平

上，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）相对丰度逐渐降低，
而拟杆菌门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ） 和厚壁菌门 （ Ｆｉｒｍｉ⁃
ｃｕｔｅｓ）相对丰度逐渐升高；在属水平上，埃希氏菌

属（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ）在羔羊刚出生时相对丰度最高，随
着日龄的增长，普雷沃氏菌属和产丁酸弧菌属

（Ｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ）相对丰度逐渐升高［３４］ ，其中丁酸弧

菌属也是一种重要的结构性碳水化合物分解菌，
广泛存在于鹿、奶牛和羊的瘤胃中，具有利用纤维

和淀粉产生丁酸的能力［３２］ 。 此外，我国学者研究

了日龄和性别对藏羊瘤胃微生物组成的影响，结
果表明不同性别的藏羊瘤胃微生物组成存在显著

差异。 例如，在门水平上，母羊拟杆菌门、公羊厚

壁菌门相对丰度随日龄增加不断升高，而母羊螺

旋体菌门（Ｓｐｉｒｏｃｈａｔｅｓ）、公羊蓝细菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃ⁃
ｔｅｒｉａ）相对丰度随日龄增加不断降低；在纲水平上，
母羊变形菌纲（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ）、公羊梭菌纲（Ｃｌｏｓ⁃
ｔｒｉｄｉａｌｅｓ）相对丰度随日龄增加不断升高［３５］ 。 上述

研究表明，瘤胃微生物随日龄的变化与瘤胃功能

（如降解结构性碳水合化物和蛋白质等）的建立密

切相关；性别可能是影响羔羊瘤胃微生物群落发

展的一个重要因素，但其具体作用机制还不明确。
２．２　 瘤胃液移植

　 　 近年来，瘤胃液移植逐渐成为调控反刍动物

瘤胃微生物组成的一项有效手段，但大多数研究

都集中在牛上［３６］ 。 我国学者使用新生羔羊为研究

对象，在其断奶前及断奶过程中分别口服新鲜［３７］

或冻干［３８］ 的成年绵羊瘤胃液，随后利用对 １６Ｓ
ｒＲＮＡ 基因扩增子测序技术进行分析，结果发现瘤

胃液移植会影响羔羊瘤胃微生物群的组成，具体

体现在：接种新鲜的瘤胃液促进了羔羊产琥珀酸

菌属（Ｓｕｃｃｉｎｉｃｌａｓｔｉｃｕｍ）、普雷沃氏菌属和变形菌纲

Ｓ２４⁃７ 等菌属的定植，且与断奶期间进行瘤胃液移

植相比，断奶前瘤胃液移植能够促进更多微生物

的定植［３７］ ；接种冻干的瘤胃液则改变了埃氏巨球
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菌（Ｍｅｇａｓｐｈａｅｒａ ｅｌｓｄｅｎｉｉ） 和反刍兽新月单胞菌

（Ｓｅｌｅｍｏｎａｓ ｒｕｍｉｎａｎｔｉｕｍ）的组成，降低了黄色瘤胃

球菌（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ ｆｌａｖｅｆａｃｉｅｎｓ）相对丰度［３８］ 。 产

琥珀酸菌属可通过琥珀酸去甲基产生丙酸［３９］ ，后
者是供能的主要挥发性脂肪酸。 上述研究也从侧

面说明了早期对瘤胃微生物区系进行干预的重

要性。

３　 饲粮对羔羊瘤胃微生物的影响
　 　 研究发现，饲粮（包括粗饲料来源、精粗比以

及饲料添加剂的使用等）是影响瘤胃微生物组成

的重要因素［４０］ 。 因此，本文重点对我国近年来在

饲粮调控羔羊瘤胃微生物方面的研究进展进行了

综述。
３．１　 代乳粉

　 　 对于羔羊来说，早期断奶（母乳）饲喂代乳粉

是现代羔羊培育的重要方式之一，能够大大缩短

母羊繁殖周期，通过增加产羔频率提高羊群的生

产率。 近年来，我国学者研究了饲喂代乳粉的日

龄对羔羊瘤胃微生物群落的影响，并比较了随母

哺乳和饲喂代乳粉 ２ 种不同饲喂方式对微生物区

系建立的影响。 例如，在羔羊 １０ 日龄开始饲喂代

乳粉，拟杆菌门成为优势菌群，并且普雷沃氏菌属

等有益菌相对丰度逐渐增加［４１］ ；在羔羊 ２１ 和 ３５
日龄时断母乳并分别按照 ２％和 ４％体重饲喂代乳

粉，结果表明断母乳日龄和代乳粉饲喂量对厚壁

菌门等一些瘤胃微生物存在交互作用，此外，２１ 日

龄断母乳组羔羊瘤胃球菌属相对丰度显著高于 ３５
日龄断母乳组。 但总体来看，断母乳时间和代乳

粉的饲喂量对羔羊瘤胃微生物区系组成的影响相

当有限［４２］ ，主要原因可能是在这一阶段羔羊以采

食液体饲料为主，液体饲料大部分直接进入皱胃，
对瘤胃微生物区系及发酵功能的影响极其有限。
３．２　 开食料

　 　 在断奶前尽早给羔羊补饲开食料，不仅能够

更好地满足其营养需求，而且促进瘤胃发育，提高

生产性能。 通过比较只吃母乳和饲喂开食料的羔

羊瘤胃转录组以及微生物区系组成，发现尽早饲

喂有利于羔羊瘤胃发育和生理功能，潜在的机制

可能是开食料通过 ３－羟甲基－３－甲基戊二酰辅酶

Ａ 裂合酶（ＨＭＧＣＬ）和 ３－羟基－３ 甲基戊二酰辅酶

Ａ 合成酶 ２（ＨＭＧＣＳ２）基因刺激瘤胃生酮作用和

丁酸酯代谢，以及瘤胃微生物群诱导的发酵类型

变化［４３］ ；在饲喂代乳粉基础上补饲开食料，与只饲

喂代乳粉的湖羊羔羊相比，显著提高了瘤胃乳头

长度和总挥发性脂肪酸的浓度，且提高了微生物

多样性［４４］ 。 本团队研究发现，补饲开食料使山羊

羔羊瘤胃挥发性脂肪酸产量显著增加，普雷沃氏

菌属和毛螺菌科（Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ）相对丰度显著

升高，两者可能是粗饲料引起瘤胃功能变化的主

要微生物［４５］ 。 Ｄｅ Ｆｉｌｉｐｐｉｓ 等［４６］通过宏基因组分析

发现，人体普氏菌（Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ ｃｏｐｒｉ）的不同菌株可

能与饲喂高纤维饲粮时对碳水化合物代谢能力提

高相关；毛螺菌科的微生物包含多种与降解植物

成分相关的产丁酸菌［４７］ 。 为深入研究开食料刺激

羔羊瘤胃发育的微生物机制，我国学者对饲喂开

食料后绵羊羔羊瘤胃微生物和宿主转录组谱变化

进行了综合分析，结果发现开食料提高了绵羊羔

羊瘤胃上皮包括拟杆菌属（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）、双歧杆菌

属（Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）和巨球菌属（Ｍｅｇａｓｐｈａｅｒａ）等

多种 微 生 物 的 相 对 丰 度， 降 低 了 弯 曲 杆 菌 属

（Ｃａｍｐｙｌｏｂａｃｔｅｒ） 等 潜 在 病 原 微 生 物 的 相 对 丰

度［４８］ ，其中双歧杆菌属于放线菌门，具有降解饲粮

葡聚糖以及淀粉和与淀粉结构类似的寡糖的作

用［４９］ ；开食料还降低了瘤胃上皮白细胞介素 － ６
（ ＩＬ⁃６）、白细胞介素 － １０ （ ＩＬ⁃１０） 以及干扰素 －γ
（ ＩＦＮ⁃γ）等与免疫功能相关基因的表达量，说明开

食料能够调控瘤胃上皮微生物组成和基因表达，
使绵羊羔羊更好地适应断奶［４８］ 。 进一步通过转录

组分析发现，瘤胃上皮与细胞生长相关的基因包

括丝裂原活化蛋白激酶（ＭＡＰＫ）、磷酸肌醇－３－激
酶催化亚基 β 肽（ＰＩＫ３ＣＢ）、肿瘤坏死因子超家族

成员 １０（ＴＮＦＳＦ１０）等上调，与细胞死亡的基因如

Ｂ 淋巴细胞瘤－２ 基因相关启动子（ＢＡＤ）下调；网
络关系分析发现，饲喂开食料后瘤胃乙酸和丁酸

浓度与上述基因表达量显著相关，从而明确了开

食料饲喂通过影响瘤胃微生物与宿主互作，从而

刺激瘤胃上皮细胞发育的机制［５０］ 。
３．３　 营养水平

　 　 目前，能量和蛋白质需要量是反刍动物饲粮

配制时需要考虑的主要因素。 本团队以 １７ 日龄

断母乳的绵羊羔羊为研究对象，分别比较了饲喂

基础饲粮（代乳粉＋开食料），低蛋白质饲粮（基础

饲粮水平上降低 ２０％的蛋白质）、低能量饲粮（基
础饲粮水平上降低 ２０％的能量）以及低蛋白质低

能量饲粮（基础饲粮水平上同时降低 ２０％的蛋白
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质和 ２０％的能量）对羔羊生长发育和微生物群落

的影响，结果表明，饲粮能量或蛋白质水平降低均

会降低羔羊的平均日增重、瘤胃重量和黏膜厚度，
也降低了瘤胃总挥发性脂肪酸（ＴＶＦＡ）和丙酸浓

度。 低能量水平提高了纤维菌门以及丁酸弧菌属

（Ｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ）相对丰度，后者与羔羊瘤胃的丙酸

摩尔浓度呈显著负相关［５１］ ，该研究结果表明，饲粮

能量相比蛋白质对于羔羊瘤胃微生物的影响作用

更显著。 另外有学者研究了不同饲喂水平对滩羊

瘤胃微生物的影响，发现随着饲喂水平的提高，变
形菌门和拟杆菌门相对丰度逐渐升高，而厚壁菌

门相对丰度逐渐降低；在种水平上，栖瘤胃普雷沃

氏菌（Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ ｒｕｍｉｎｉｃｏｌａ）、黄色瘤胃球菌和溶糊

精琥珀酸弧菌（ Ｓｕｃｃｉｎｉｖｉｂｒｉｏ ｄｅｘｔｒｉｎｏｓｏｌｖｅｎｓ）相对

丰度线性增加［５２］ 。 上述结果表明了饲粮营养水平

与羔羊瘤胃微生物区系的联系，为通过饲粮手段

调控羔羊瘤胃发酵提供了依据。
　 　 提高饲粮中的精饲料（如高谷物饲料）也是反

刍动物生产中常见的策略之一，能够有效提高动

物生产性能。 然而高谷物饲料会导致瘤胃 ＶＦＡ 产

量升高，动物唾液分泌量降低，导致瘤胃液 ｐＨ 下

降并最终引起亚急性瘤胃酸中毒 （ ＳＡＲＡ） 等症

状［５３］ 。 与持续性的 ＳＡＲＡ 相比，突发的 ＳＡＲＡ 副

作用对动物的危害更高，可能是由于瘤胃没有足

够的时间适应饲粮的变化［５４］ 。 在羔羊上的研究表

明，增加高谷物饲料的比例，显著降低了瘤胃微生

物群落的丰富度和多样性［５５－５６］ ；此外，瘤胃上皮包

括未分类的瘤胃球菌科、未分类的克里斯腾森菌

科（Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ）等分解结构性碳水化合物

的微生物相对丰度随高谷物饲料比例的增加而显

著降低［５７］ 。 上述研究从瘤胃微生物角度阐明了实

际生产中逐步提高谷物饲料用量的必要性。
３．４　 补饲优质粗饲料

　 　 补饲粗饲料提高反刍动物生产性能的一种有

效方式，对于幼龄反刍动物如羔羊，补饲粗饲料有

利于促进瘤胃发育。 本团队研究了补饲苜蓿对山

羊羔羊瘤胃微生物区系组成和功能的影响，利用

随机森林分类模型揭示了补饲苜蓿草的山羊羔羊

核心微生物群，包括纤维杆菌属（Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒ）、密
螺旋体菌属、丁酸弧菌属和产琥珀酸弧菌属（ Ｓｕｃ⁃
ｃｉｎｉｖｉｂｒｉｏ）等。 产琥珀酸弧菌属是降解多糖的微生

物，发酵底物包括乙酸和乳酸［５８］ ；密螺旋体菌属不

能够利用纤维，但可以帮助其他细菌分解纤维性

物质［５９］ ；亨氏丁酸弧菌属（Ｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ ｈｕｎｇａｔｅｉ）
是瘤胃主要的产丁酸菌，能够有效降解半纤维

素［６０］ 。 补饲苜蓿草可通过调控核心微生物组成，
使后者发酵产生更多的挥发性脂肪酸，从而促进

瘤胃的发育并最终发挥宿主的功能［４５］ 。 另一项研

究中，给 １０ 日龄的湖羊羔羊补饲苜蓿草，分别研

究其断奶前（１７、２４ 和 ３８ 日龄）和断奶后（ ４５ 和

６６ 日龄）瘤胃微生物定植的特点，结果表明，补饲

苜蓿组的羔羊在 ３８ 日龄时瘤胃普雷沃氏菌属、产
琥珀酸弧菌、双歧杆菌属和产丁酸菌的相对丰度

都显著高于对照组；这与本团队在山羊羔羊上的

研究结果类似，断奶后补饲苜蓿组的羔羊瘤胃未

分类的梭菌纲（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ）相对丰度高于对照组。
Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析表明，未分类的梭菌纲、密螺

旋体属、粪球菌属（Ｃｏｐｒｏｃｏｃｃｕｓ）与粗蛋白质、中性

洗涤剂纤维（ＮＤＦ）摄入量以及血浆 β－羟基丁酸

酯含量之间呈正相关。 上述研究结果表明，补饲

苜蓿在断奶前和断奶后可刺激瘤胃微生物群的变

化，并且与瘤胃发育相一致，从而使羔羊在断奶前

后均具有更好的采食量和生产性能［６１］ 。
　 　 除苜蓿外，也有学者比较研究了荞麦和玉米

秸秆不同比例对 ５ 月龄杜寒杂交羔羊瘤胃微生物

的影响，结果表明，羔羊饲料转化效率随荞麦秸秆

的添加呈曲线变化，荞麦秸秆为中等水平时，饲料

转化效率越高。 普雷沃氏菌属、丁酸弧菌属、粪球

菌属、瘤胃球菌属相对丰度线性降低，而一些有害

细菌如萨特氏菌属（ Ｓｕｔｔｅｒｅｌｌａ）、螺旋杆菌属（Ｈｅｌｉ⁃
ｃｏｂａｃｔｅｒ）、艾克曼菌属（Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ）相对丰度线

性升高［６２］ 。
３．５　 添加剂

　 　 近年来，植物提取物、益生菌等添加剂在羔羊

培育过程中被广泛应用，然而其调控羔羊瘤胃微

生物区系组成的研究相对较少。 其中，白藜芦醇

作为一种植物多酚，主要存在于葡萄、虎杖、花生

等植物中［６３］ 。 本团队近期研究发现，天然植物提

取物白藜芦醇［６４］ 、大蒜素［６５］ 、桑叶黄酮［６６］ 、茶皂

素［６７］等都具有改善瘤胃发酵和降低甲烷排放的效

果。 以白藜芦醇为例，添加后能够降低羔羊瘤胃

液甲烷短杆菌属的相对丰度，提高普雷沃氏菌属

和脱硫弧菌属（Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ）的相对丰度［６８］ ，后者

是瘤胃中还原硫酸盐的主要细菌，能够将硫酸盐

还原为硫化氢［６９］ ，在此过程中需要和产甲烷菌竞

争利用氢气。 上述研究揭示了植物提取物调控羔
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羊瘤胃发酵和甲烷的生物机理。
　 　 随着饲用抗生素的全面禁用，迫切需要寻求

抗生素替代品来提高动物生产力，保持其健康。
本团队在羔羊上的研究发现，地衣芽孢杆菌和酿

酒酵母等益生菌在促进羔羊生长方面具有和莫能

菌素（一种抗生素）同样的潜力，这些益生菌能够

有效改善羔羊的生长性能、抗氧化能力以及瘤胃

发酵功能。 通过对瘤胃微生物组成分析发现，益
生菌主要提高了瘤胃中降解结构性碳水化合物的

纤维杆菌属（Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒ）相对丰度，从而解释了羔

羊对于饲粮 ＮＤＦ 和酸性洗涤纤维消化率的提升的

机理［７０］ 。
　 　 此外，有学者研究了饲粮中添加低（１０ ｇ ／ ｋｇ
ＤＭ）和高（３０ ｇ ／ ｋｇ ＤＭ）水平的尿素对湖羊羔羊

瘤胃微生物的影响，结果表明，添加低水平尿素能

够提高总原虫数量，但总体来看，尿素添加水平对

于瘤胃微生物区系影响不显著，说明瘤胃微生物

能够较好地适应不同添加水平的尿素［７１］ 。

４　 其他因素对羔羊瘤胃微生物的影响
４．１　 饲喂方式

　 　 本团队研究了不同饲喂方式（随母哺乳 ｖｓ．人
工饲喂代乳粉）对羔羊消化道微生物定植的影响，
结果发现人工饲喂组的羔羊消化道微生物物种丰

富度显著高于随母哺乳组的羔羊，人工饲喂显著

增加了羔羊肠道中大肠杆菌 ／志贺氏菌属（Ｅｓｃｈｅ⁃
ｒｉｃｈｉａ⁃Ｓｈｉｇｅｌｌａ）、丁酸弧菌属和梭菌属 （Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉ⁃
ｕｍ）的相对丰度，显著降低了羔羊肠道中梭菌ⅩⅠ
的相对丰度。 此外，不同饲喂方式也影响了微生

物从母体和环境向新生羔羊肠道的直接传递：随
母哺乳组的羔羊早期消化道微生物主要来自母体

乳头皮肤 （ ４３％）、环境空气 （ ２８％）、母体 产 道

（７％）、母体腹部皮肤（６％）和母体口腔（５％）；而
人工饲喂组的羔羊肠道微生物则主要来自母体产

道 （ ４６％）、 环 境 空 气 （ ３１％） 和 羊 圈 地 板

（１２％） ［７２］ 。
４．２　 养殖条件

　 　 通过内转录间隔区 ｒＤＮＡ 测序技术，有学者分

析了放牧滩羊与舍饲滩羊羔羊哺乳期真菌多样性

及结构的变化，结果表明，放牧组滩羊瘤胃羔羊中

真菌多样性极显著高于舍饲组，其中新丽鞭毛菌

门（Ｎｅｏｃａｌｌｉｍａｓｔｉｇｏｍｙｃｏｔａ）的相对丰度显著高于舍

饲组，而舍饲组羔羊瘤胃子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）

的相对丰度极显著高于放牧组；放牧组滩羊瘤胃

液中优势菌门为子囊菌门和新丽鞭毛菌门，舍饲

组滩羊瘤胃液中优势菌门为子囊菌门；在属水平

上，舍饲组的赤霉菌属（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ）、酵母属（ Ｓａｃ⁃
ｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ）和香蘑属（Ｌｅｐｉｓｔａ）等相对丰度显著高

于放牧组；而 Ｐｉｒｏｍｙｃｅｓ、Ｃａｅｃｏｍｙｃｅｓ、Ｎｅｏｃａｌｌｉｍａｓ⁃
ｔｉｘ 等相对丰度显著低于放牧组［７３］ 。 上述研究结

果表明，饲养方式对滩羊羔羊瘤胃真菌菌群构建

具有显著影响。

５　 小结与展望
　 　 瘤胃微生物区系作为降解转化植物纤维类物

质效率最高的天然体系，是反刍动物消化道必不

可少的独特组成部分，而反刍动物的瘤胃为微生

物提供了一个良好的栖息环境。 瘤胃和栖居其间

的微生物相辅相成，保证了反刍动物的健康和生

长。 虽然生物信息学技术和下一代扩增子测序技

术的引入能够更好地帮助我们了解瘤胃微生物菌

群，但是目前条件下仅能够做到对瘤胃微生物种

群进行分类，对其功能的研究仍不够深入。 目前，
国外对于瘤胃微生物的研究主要集中在肉牛或奶

牛，而羔羊瘤胃微生物的研究报道大多见于国内。
基于现有研究，我们已经明确了羔羊阶段瘤胃的

特征微生物及有效的调控方式，未来一方面需要

基于多组学研究，从整体、系统的角度阐明瘤胃微

生物在动物生产过程中发挥的作用；另一方面需

要立足我国肉羊产业以舍饲为主、以农副产品为

主要饲料来源的发展特点，有针对性地开展研究，
更好地通过调控瘤胃微生物区系组成来改善瘤胃

发酵，促进其健康和生产性能。
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