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对卡拉库尔羊营养物质消化和
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摘　 要： 本试验旨在研究饲粮非纤维性碳水化合物 ／ 中性洗涤纤维（ＮＦＣ ／ ＮＤＦ）对卡拉库尔羊

营养物质消化率和瘤胃菌群结构的影响。 试验选取 １８ 月龄、体况良好、体重［（３５．０±３．３） ｋｇ］
相近、装有永久性瘤胃瘘管的卡拉库尔羊（去势公羊）１２ 只，随机分为 ４ 组，每组 ３ 只，分别饲喂

４ 种饲粮，饲粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 分别为 ０．５４（１ 组）、０．９６（２ 组）、１．３７（３ 组）、１．９０（４ 组）。 试验分为 ４
期，Ⅰ期（１ ～ ２６ ｄ）、Ⅱ期（２７ ～ ５２ ｄ）、Ⅲ期（５３ ～ ７８ ｄ）和Ⅳ期（７９ ～ １０４ ｄ）。 试验每期均为预试期

１５ ｄ，正试期 １１ ｄ，其中消化试验 ８ ｄ，瘤胃内容物收取 ３ ｄ。 各期均测定营养物质表观消化率和

瘤胃菌群结构。 结果表明：１）４ 期试验中，３ 组和 ４ 组干物质（ＤＭ）表观消化率显著高于 １ 组和

２ 组（Ｐ＜０．０５），有机物（ＯＭ）表观消化率除Ⅰ期 ３ 组和 ４ 组显著高于 １ 组和 ２ 组（Ｐ＜０．０５）外，
其余 ３ 期组间差异均不显著（Ｐ＞０．０５），ＮＤＦ 和酸性洗涤纤维（ＡＤＦ）表观消化率均为 ３ 组最高，
但组间差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 ２）４ 期试验中，２ 组瘤胃菌群结构均与 １ 组、３ 组和 ４ 组差异较

大，不同时期同组的菌群结构分布相对集中。 纤维降解菌属、半纤维降解菌属和淀粉降解菌属

的相对丰度分别在 ２ 组、３ 组和 ４ 组达到最高。 由此可知，饲粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 为 １．３７ 时，可提高营

养物质消化率；ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 为 ０．９６ 时，菌群结构改变较大，同组饲粮菌群结构未随试验期数发生

太大改变；４ 期试验中，纤维降解菌、半纤维降解菌和淀粉降解菌在属水平上的相对丰度分别在

ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 为 ０．９６、１．３７ 和 １．９０ 时达到最高。
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　 　 改善反刍动物瘤胃内的营养物质消化率从而

提高饲粮的利用效率和动物的生产性能是反刍动

物营养学主要研究的问题［１］ 。 反刍动物瘤胃可发

酵饲粮中 ８０％的淀粉、５０％的纤维物质和 ６０％的

有机物等，进而为机体提供能量［２］ ，瘤胃发酵主要

依靠 瘤 胃 微 生 物 （细 菌、真 菌、原 虫 和 古 生 菌

等［３－５］ ）相互作用进行的，瘤胃微生物是迄今为止

已知的降解转化植物纤维素类物质效率最高的天

然体系［６］ ，它们相互协同作用，将纤维类物质快速

降解转化为营养物质，进而生产出肉、奶等产品。
因此，改善瘤胃微生物结构对反刍动物生长和生

产具有重要意义。 研究表明，饲粮精粗比对营养

物质消化率［７－８］ 和微生物菌群结果［９－１０］ 具有一定

影响。 陈宁［１１］研究表明，饲粮精粗比 ６０∶４０ 时，干
物质（ＤＭ）和中性洗涤纤维（ＮＤＦ）降解率显著高

于 ７０∶３０ 和 ５０ ∶５０ 组。 魏德泳等［１２］ 研究表明，随
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着饲 粮 非 纤 维 性 碳 水 化 合 物 ／中 性 洗 涤 纤 维

（ＮＦＣ ／ ＮＤＦ）的升高，瘤胃微生物总量降低，菌群

结构发生改变。 Ｓｏｎｇ 等［１３］ 研究表明，饲喂黑山羊

高 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 饲粮时，ＤＭ、ＮＤＦ 和酸性洗涤纤维

（ＡＤＦ）表观消化率显著升高，纤维降解菌中除产

琥珀酸丝状杆菌（Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒ ｓｕｃｃｉｎｏｇｅｎｅｓ）相对丰

度显著降低外，其他菌相对丰度均无显著变化。
目前关于饲粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 对卡拉库尔羊营养物质

消化率和瘤胃细菌多样性的研究较少，而且瘤胃

菌群非常复杂，很有可能会随时间的延长而再次

发生改变化。 因此，本试验旨在通过 ４ 期长期试

验，研究饲粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 对卡拉库尔羊瘤胃营养物

质消化率和菌群结构的影响，进而为提高营养物

质消化率和改善菌群结构提供依据。

１　 材料与方法
１．１　 试验饲粮

　 　 试验根据 《肉羊 饲 养 标 准》 （ ＮＹ ／ Ｔ ８１６—
２００４） ［１４］设计 ４ 种饲粮，原料均购买于阿克苏天

康饲料股份有限公司，按照精粗比分别为 ３７ ∶６３、
５０ ∶５０、６０∶４０ 和 ６３∶３７ 进行饲粮配制，经常规养分

分析后得到饲粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 分别为 ０． ５４、０． ９６、
１．３７和 １．９０，饲粮组成及营养水平见表 １。

表 １　 饲粮组成及营养水平（风干基础）
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｄｉｅｔｓ （ａｉｒ⁃ｄｒｙ ｂａｓｉｓ） ％

项目

Ｉｔｅｍｓ

非纤维性碳水化合物 ／中性洗涤纤维 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ

０．５４ ０．９６ １．３７ １．９０

原料 Ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ
玉米 Ｃｏｒｎ ２０．００ ３５．４０ ４５．００ ５４．００
豆粕 Ｓｏｙｂｅａｎ ｍｅａｌ ２．００ ２．００ ２．００ ２．００
麦麸 Ｗｈｅａｔ ｂｒａｎ １２．７０ １０．３０ １０．７０ ４．７０
氯化钠 ＮａＣｌ ０．８０ ０．８０ ０．８０ ０．８０
碳酸钙 ＣａＣＯ３ ０．５０ ０．５０ ０．５０ ０．５０
预混料 Ｐｒｅｍｉｘ１） １．００ １．００ １．００ １．００
棉籽壳 Ｃｏｔｔｏｎｓｅｅｄ ｈｕｌｌｓ ３０．００ ２０．００ １５．００ １３．００
苜蓿颗粒 Ａｌｆａｌｆａ ｇｒａｉｎ ３３．００ ３０．００ ２５．００ ２４．００
合计 Ｔｏｔａｌ １００．００ １００．００ １００．００ １００．００
营养水平 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ２）

干物质 ＤＭ ９５．５４ ９５．７４ ９６．３０ ９５．５５
总能 ＧＥ ／ （ＭＪ ／ ｋｇ） １５．８８ １６．４４ １６．８８ １６．９８
粗蛋白质 ＣＰ １４．７６ １４．９６ １４．１０ １３．４３
粗脂肪 ＥＥ ２．０８ ２．１１ ２．３３ ２．５８
粗灰分 Ａｓｈ ８．８５ ７．６２ ６．８６ ６．３５
钙 Ｃａ ０．７４ ０．７３ ０．７２ ０．７５
磷 Ｐ ０．２６ ０．２５ ０．２４ ０．２２
非纤维性碳水化合物 ＮＦＣ３） ２６．１１ ３６．９８ ４４．４１ ５０．８４
中性洗涤纤维 ＮＤＦ ４８．２０ ３８．３３ ３２．３０ ２６．８０
酸性洗涤纤维 ＡＤＦ ３１．７５ ２８．７３ ２３．８０ ２１．４１
非纤维性碳水化合物 ／中性洗涤纤维 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ ０．５４ ０．９６ １．３７ １．９０

　 　 １）预混料为每千克饲粮提供 Ｔｈｅ ｐｒｅｍｉｘ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｐｅｒ ｋｉｌｏｇｒａｍ ｏｆ ｄｉｅｔｓ：ＶＡ １ ８００ ＩＵ，ＶＤ３ ６００ ＩＵ，ＶＥ
３０ ｍｇ，Ｆｅ ６５ ｍｇ，Ｓｅ ０．１５ ｍｇ，Ｉ ０．６ ｍｇ，Ｃｕ １０ ｍｇ，Ｍｎ ２８ ｍｇ，Ｚｎ ４５ ｍｇ，Ｃｕ １２ ｍｇ。
　 　 ２）非纤维性碳水化合物为计算值，其余均为实测值。 ＮＦＣ ｗａｓ ａ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｖａｌｕｅ， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒｓ ｗｅｒｅ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｖａｌｕｅｓ．
　 　 ３）非纤维性碳水化合物（％）＝ （１－中性洗涤纤维－粗蛋白质－粗脂肪－粗灰分） ×１００。 ＮＦＣ（％）＝ （１－ＮＤＦ－ＣＰ－ＥＥ－
Ａｓｈ）×１００。

６８２



１ 期 普宣宣等：饲粮非纤维性碳水化合物 ／中性洗涤纤维对卡拉库尔羊……

１．２　 试验动物与饲养管理

　 　 试验在塔里木大学动科试验站进行。 试验选

取 １８ 月龄、体况良好、体重［（ ３５． ０ ± ３． ３） ｋｇ］ 相

近、装有永久性瘤胃瘘管的卡拉库尔羊（去势公

羊）１２ 只，随机分为 ４ 组（１ ～ ４ 组），每组 ３ 只，单
笼饲养于消化代谢笼中，分别饲喂上述配制的 ４
种 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 饲粮。 试验前驱虫，每天 ０９：００ 和

２０：００ 分 ２ 次定量饲喂，自由饮水。
１．３　 试验设计

　 　 试验分为 ４ 期，Ⅰ期 （ １ ～ ２６ ｄ）、Ⅱ期 （ ２７ ～
５２ ｄ）、Ⅲ期（５３ ～ ７８ ｄ）和Ⅳ期（７９ ～ １０４ ｄ）。 试验

每期均为预试期 １５ ｄ，正试期 １１ ｄ，其中消化试验

８ ｄ，采用全收粪法，将 ８ ｄ 的粪样混合均匀后，烘
干称重后粉碎过 ４０ 目网筛，以备后续分析。 试验

正试期的第 ９、１０、１１ 天，于晨饲前取 １ 组 ３ 只羊的

混合瘤胃液 ５０ ｍＬ，迅速带回实验室，－８０ ℃冰箱

冷冻保存，连取 ３ ｄ，送至北京诺禾致源科技股份

有限公司进行 １６Ｓ ｒＤＮＡ 高通量测序。
１．４　 测定指标及方法

　 　 饲粮和粪便中 ＤＭ 含量参照 ＧＢ ／ Ｔ ６４３５—
１９８６ 的方法进行测定，粗蛋白质（ＣＰ）含量参照

ＧＢ ／ Ｔ ６４３２—１９９４ 的方法进行测定，ＡＤＦ 和 ＮＤＦ
含量采用 Ｖａｎ Ｓｏｅｓｔ 等［１５］的方法进行测定，并计算

其表观消化率。 粗灰分 （Ａｓｈ） 含量参照 ＧＢ ／ Ｔ
６４３８—１９９２ 的方法进行测定，饲料样品原重量减

去 Ａｓｈ 含量即为有机物（ＯＭ）含量，并计算 ＯＭ 表

观消 化 率。 饲 粮 中 钙 （ Ｃａ）、 磷 （ Ｐ） 含 量 参 照

ＡＯＡＣ（２０００） ［１６］的方法测定，饲粮总能（ＧＥ）利用

氧弹式热量测定仪（Ｃ２００，广州仪科实验室技术有

限公司）进行测定。
　 　 ＤＮＡ 提取和 ＰＣＲ 扩增：样品采用 Ｓｔｏｏｌ ＤＮＡ
提取试剂盒（ＱＩＡａｍｐ Ｆａｓｔ ＤＮＡ Ｓｔｏｏｌ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ）进
行瘤胃液总 ＤＮＡ 提取，步骤参照试剂盒说明。 提

取产物用 １％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的纯度和

浓度。 根据细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因 Ｖ１ ～ Ｖ９ 区，合成

带有 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物，通用引物序列为 Ｆ：５’ －
ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ － ３’； Ｒ： ５ ’ － ＧＮ⁃
ＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ－３’。 引物由上海生工生

物工程股份有限公司合成。 ＰＣＲ 产物使用 ２％浓

度的琼脂糖凝胶进行电泳检测。 根据 ＰＣＲ 产物浓

度进行等量混样，充分混匀后使用浓度 ２％的琼脂

糖胶电泳纯化 ＰＣＲ 产物，剪切回收目标条带。 产

物纯化使用的是 Ｑｉａｇｅｎ 公司提供的胶回收试剂盒

回收产物。
　 　 文库构建和上机测序：将扩增好的 ＤＮＡ 片段

两端用 ＤＮＡ 黏合酶连接，用 ＡＭｐｕｒｅ ＰＢ 磁珠对

ＤＮＡ 片段进行纯化选择，进行 ＳＭＲＴ Ｂｅｌｌ 文库构

建，文库构建好后用 Ｑｕｂｉｔ 浓度定量和检测是否合

格，最后用 ＰａｃＢｉｏ 平台进行测序。
　 　 生物信息和统计分析：用 Ｃｕｔａｄａｐｔ［１７］ 得到原

始数据，经去除嵌合体序列处理，得到有效数据。
以 ９７％的一致性将序列聚类成为操作分类单元

（ＯＴＵｓ），利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件［１８］ 对所有样品的进行

聚类，然后进行物种注释，采用 Ｍｏｔｈｕｒ 方法与 ＳＩＬ⁃
ＶＡ［１９］的 ＳＳＵｒＲＮＡ 数据库［２０］进行物种注释分析，
进而获得样本的群落组成。
　 　 细菌结构分析：试验采用无度量多维标定法

（ ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉ⁃ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ， ＮＭＤＳ） ［２１］

和 Ｂｅｔａ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ 指数研究饲粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 对瘤胃

菌群结构的影响。 无度量多维标定法为非线性模

型，适用于生态学研究，克服了线性模型 （包括

ＰＣＡ、 ＰＣｏＡ） 的 缺 点，能 更 好 地 反 映 生 态 学 数

据［２２］ 。 Ｂｅｔａ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ 指数中用 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ
距离衡量 ２ 个样品之间的相异系数，其值越小，表
示 ２ 个样品物种多样性的差异越小，两两样本间

的距离以数字的形式标示出来制成热图。
１．５　 数据统计分析

　 　 用 Ｅｘｃｅｌ ２００３ 对数据进行初步整理， ＳＰＳＳ
１７．０软件中单因素方差分析进行显著性检验，Ｄｕｎ⁃
ｃａｎ 氏法多重比较其差异性，Ｐ ＜ ０． ０５ 表示差异

显著。

２　 结果与分析
２．１ 　 饲粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 对 ＤＭ、ＯＭ、ＮＤＦ 和 ＡＤＦ
表观消化率的影响

　 　 由表 ２ 可知，４ 期试验中，ＤＭ 和 ＯＭ 表观消

化率均为：３ 组＞４ 组＞２ 组＞１ 组，其中 ３ 组和 ４ 组

ＤＭ 表观消化率显著高于 １ 组（Ｐ＜０．０５）。 除Ⅰ期

３ 组和 ４ 组 ＯＭ 表观消化率显著高于 １ 组和 ２ 组

（Ｐ＜ ０． ０５） 外，其余 ３ 期组间差异均不显著 （ Ｐ ＞
０．０５）。 ４ 期试验中，ＮＤＦ 表观消化率均为：３ 组＞２
组＞４ 组＞１ 组，但组间差异均不显著（Ｐ＞０． ０５），
ＡＤＦ 表观消化率为：３ 组＞２ 组＞１ 组＞４ 组，组间差

异也不显著（Ｐ＞０．０５）。
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表 ２　 饲粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 对营养物质表观消化率的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ＮＦＣ ／ ＮＤＦ ｏｎ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ａｐｐａｒｅｎｔ ｄｉｇｅｓｔｉｂｉｌｉｔｙ ％

项目

Ｉｔｅｍｓ

组别 Ｇｒｏｕｐｓ

１ ２ ３ ４
ＳＥＭ

Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

Ⅰ期 Ｐｅｒｉｏｄ Ⅰ
干物质 ＤＭ ５６．１２ｃ ６３．１５ｂ ７０．７６ａ ７０．２４ａ １．８５ ０．００８
有机物 ＯＭ ５０．７４ｂ ５１．０８ｂ ５２．５２ａ ５２．９９ａ １．０４ ０．００６
中性洗涤纤维 ＮＤＦ ４３．２７ ４６．７６ ５１．３７ ４６．０５ １．９６ ０．５１３
酸性洗涤纤维 ＡＤＦ ３５．２２ ３５．７７ ３８．６４ ３６．７４ ２．９７ ０．９７０
Ⅱ期 Ｐｅｒｉｏｄ Ⅱ
干物质 ＤＭ ５６．８７ｂ ６３．６８ａｂ ７１．７６ａ ７０．６６ａ ２．０３ ０．００７
有机物 ＯＭ ５０．１１ ５１．３８ ５２．７９ ５２．５３ ０．５１ ０．２３３
中性洗涤纤维 ＮＤＦ ４３．９７ ４６．０７ ５１．４９ ４５．０７ ２．１１ ０．７０２
酸性洗涤纤维 ＡＤＦ ３４．８７ ３６．３１ ３９．１６ ３２．９８ ２．０７ ０．８０８
Ⅲ期 Ｐｅｒｉｏｄ Ⅲ
干物质 ＤＭ ５５．３８ｂ ６３．５１ａｂ ７１．０５ａ ７０．２３ａ ２．２６ ０．０１７
有机物 ＯＭ ５０．３８ ５１．４３ ５２．４３ ５１．５４ ０．３２ ０．１５２
中性洗涤纤维 ＮＤＦ ４４．０２ ４５．４９ ５１．２１ ４４．１１ ２．０２ ０．６４３
酸性洗涤纤维 ＡＤＦ ３５．２８ ３７．９５ ３９．３３ ３６．２６ １．８１ ０．７５１
Ⅳ期 Ｐｅｒｉｏｄ Ⅳ
干物质 ＤＭ ５５．４７ｂ ６３．３４ａｂ ７１．３９ａ ７０．３０ａ ２．２４ ０．０１０
有机物 ＯＭ ５０．２４ ５１．２６ ５２．６２ ５２．３３ ０．３７ ０．０６２
中性洗涤纤维 ＮＤＦ ４２．２０ ４４．９４ ５２．３６ ４３．７５ ２．０６ ０．３４５
酸性洗涤纤维 ＡＤＦ ３４．６３ ３６．５９ ３９．４９ ３４．９３ ２．４５ ０．８９３

　 　 同行数据肩标不同字母表示差异不显著（Ｐ＜０．０５）。 下表同。
　 　 Ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｒｏｗ， ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０５） ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ．

２．２　 饲粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 对瘤胃菌群结构的影响

　 　 ＮＭＤＳ 结果如图 １ 所示，同期同组的 ３ 个样

品除Ⅳ期 １ 组外，均至少有 ２ 个样品在同一界限

内，即同组样品菌落结构差异性不大。 Ⅰ ～Ⅳ期样

品中，１ 组均与 ２ 组、３ 组、４ 组距离相接近，２ 组与

３ 组、４ 组距离较远，即同期试验内，２ 组饲粮菌群

结构变化较大。 同组在不同期间的点分布也具有

一定距离，但相对而言较为集中，即同组饲粮下菌

群结构随试验期数的变化不大。
　 　 Ｂｅｔａ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ 指数热图如图 ２ 所示，Ⅰ期 ２ 组

与 １ 组、３ 组、４ 组距离分别为 ０．４４１、０．４２２、０．４００，
１ 组与 ３ 组、４ 组距离分别为 ０．１２１、０．１９５，３ 组与 ４
组距离为 ０．１５４；Ⅱ期 ２ 组与 １ 组、３ 组、４ 组距离

分别为 ０．４１４、０．３９９、０．４１０，１ 组与 ３ 组、４ 组距离

分别为 ０．１１３、０．３１３，３ 组与 ４ 组距离为 ０．２９１；Ⅲ
期 ２ 组与 １ 组、３ 组、４ 组距离分别为 ０．３９８、０．３９２、
０．４０７，１ 组与 ３ 组、４ 组距离分别为 ０．２２２、０．１８３，３
组与 ４ 组距离为 ０．３０７；Ⅳ期 ２ 组与 １ 组、３ 组、４ 组

距离分别为 ０．４９５、０．４８８、０．４７９，１ 组与 ３ 组、４ 组

距离 分 别 为 ０． ０８９、 ０． ４１３， ３ 组 与 ４ 组 距 离 为

０．３８５，由此可知同期内，１ 组与 ３ 组、４ 组的距离较

近，２ 组与 １ 组、３ 组、４ 组距离较远，即 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ
为 ０．９６ 时，菌群变化较大，这与 ＮＭＤＳ 分析结果

基本相一致。
２．３　 饲粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 对瘤胃纤维降解菌、半纤维

降解菌和淀粉降解菌相对丰度（属水平）的影响

　 　 由表 ３ 可知，试验中分离的纤维降解菌主要

有纤 维 杆 菌 属 （ Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒ）、 假 丁 酸 弧 菌 属

（Ｐｓｅｕｄｏｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ）、未定义的瘤胃球菌科 （ ｕｎｉ⁃
ｄｅｎｔｉｆｉｅｄ⁃Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ） 和 未 定 义 的 梭 菌 目

（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ⁃Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ），主要的半纤维降解菌

有未定义的毛螺菌科（ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ⁃Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅ⁃
ａｅ）和琥珀酸弧菌属（Ｓｕｃｃｉｎｉｖｉｂｒｉｏ），主要的淀粉降

解菌有链球菌属（ Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ）和未定义的普雷

沃氏菌科（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ⁃Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ）。
　 　 纤维降解菌：４ 期结果中未定义的瘤胃球菌科

相对丰度（０．１０％ ～ １．６０％）均为最高，其次为纤维

杆菌属。 ４ 期试验中纤维杆菌属、假丁酸弧菌属和
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１ 期 普宣宣等：饲粮非纤维性碳水化合物 ／中性洗涤纤维对卡拉库尔羊……

未定义的瘤胃球菌科的相对丰度均为 ２ 组最高，
未定义的梭菌目的相对丰度则为 ３ 组最高，但组

间差异均不显著（Ｐ＞０．０５）。
　 　 半纤维降解菌：半纤维降解菌中未定义的毛

螺菌科的相对丰度最高，为 ０．０１％ ～ １６．７０％，４ 期

试验中其相对丰度均在 ３ 组达到最高，２ 组最低，但
组间差异均不显著（Ｐ＞０．０５）。 琥珀酸弧菌属的相对

丰度则较小，各期均在 ２ 组达到最高，其中Ⅰ期 ２ 组相

对丰度显著高于其他 ３ 组（Ｐ＜０．０５），其余各期组间差

异均不显著（Ｐ＞０．０５）。

　 　 图中的每个点表示一个样品，点与点之间的距离表示差异程度，同一个组的样品使用同一种颜色表示。 Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ和Ⅳ
分别代表试验期数。 １、２、３ 和 ４ 代表分别饲喂 ４ 组饲粮。 图 ２ 同。
　 　 Ｅａｃｈ ｐｏｉｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ａ ｓａｍｐｌｅ， ａｎｄ ｔｈｅ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｐｏｉｎｔｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ， ａｎｄ ｔｈｅ
ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｇｒｏｕｐ ａｒｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｏｒ． Ⅰ，Ⅱ，Ⅲ ａｎｄ Ⅳ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｐｅｒｉｏｄｓ； １， ２， ３， ４ ｍｅａｎ
ｆｏｕｒ ｇｒｏｕｐｓ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ Ｆｉｇ．２．

图 １　 ＮＭＤＳ 分析

Ｆｉｇ．１　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＮＭＤＳ

　 　 图中方格中的数字是样品两两之间的相异系数，相异系数越小的 ２ 个样品，物种多样性的差异越小。
　 　 Ｔｈｅ ｄｉｇｉｔ ｉｎ ｔｈｅ ｓｑｕａｒｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｓａｍｐｌｅｓ． Ｔｈｅ ｓｍａｌｌｅｒ ｔｈｅ ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉ⁃
ｃｉｅｎｔ ｉｓ， ｔｈｅ ｓｍａｌｌｅｒ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｓ．

图 ２　 Ｂｅｔａ 多样性指数热图

Ｆｉｇ．２　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ Ｂｅｔａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ
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　 　 淀粉降解菌：未定义的普雷沃氏菌科的相对

丰度在 ０ ～ ０．３％，４ 期试验中其相对丰度均在 ４ 组

达到最高，Ⅰ、Ⅱ和Ⅳ期中 ４ 组的未定义的普雷沃

氏菌科相对丰度均显著高于其他 ３ 组（Ｐ＜０．０５）。
链球菌属的相对丰度在 ０ ～ ２．５％，但在Ⅰ期和Ⅲ期

均未检测到，在Ⅱ和Ⅳ期中 ４ 组链球菌属的相对

丰度显著高于其他 ３ 组（Ｐ＜０．０５）。
　 　 综上可知，瘤胃纤维降解菌、半纤维降解菌和

淀粉降解菌的相对丰度分别在 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 为 ０．９６、
１．３７ 和 １．９０ 时达到最高。

表 ３　 饲粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 对瘤胃纤维降解菌、半纤维降解菌和淀粉降解菌相对丰度（属水平）的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ＮＦＣ ／ ＮＤＦ ｏｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ⁃ｄｅｇｒａｄｉｎｇ， ｓｅｍｉ⁃ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ⁃ｄｅｇｒａｄｉｎｇ
ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｓｔａｒｃｈ⁃ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ （ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ） ｉｎ ｒｕｍｅｎ

项目

Ｉｔｅｍｓ

组别 Ｇｒｏｕｐｓ

１ ２ ３ ４
ＳＥＭ

Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

Ⅰ期 Ｐｅｒｉｏｄ Ⅰ
纤维杆菌属 Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒ ０．１８２ ０．２９５ ０．１２７ — ０．１８２ ０．６２９
假丁酸弧菌属 Ｐｓｅｕｄｏｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ — １．５０９ — —
未定义的瘤胃球菌科 Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ⁃Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ ０．３２９ １．４５４ ０．３３０ ０．１１０ ０．２１８ ０．１１４
未定义的梭菌目 Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ⁃Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ ０．０８２ ０．１６５ ０．２４７ — ０．３３７ ０．０７７
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链球菌属 Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ — — — —
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链球菌属 Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ — — ０．０２７ｂ ２．３３０ａ ０．４８１ ０．００６
未定义的普雷沃氏菌科 Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ⁃Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ ０．０５５ｃ ０．０８２ｃ ０．１２７ｂ ０．２７０ａ ０．０４６ ０．００３

　 　 “—”表示未检测到。 “—” ｍｅａｎｓ ｎｏｔ ｄｅｔｅｃｔｅｄ．
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１ 期 普宣宣等：饲粮非纤维性碳水化合物 ／中性洗涤纤维对卡拉库尔羊……

３　 讨　 论
３．１　 饲粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 对营养物质表观消化率的

影响

　 　 ＮＤＦ 对 ＤＭ 采食量和饲粮消化率具有重要影

响［２３－２４］ ，ＮＦＣ 也是影响采食量的重要因素，Ｈａｌｌ
等［２４］报道指出 ＮＦＣ 在瘤胃中降解速度很快。 研

究表明，提高饲粮精粗比例时，易消化碳水化合物

含量增加，营养物质消化率升高，但超过一定比例

时，精料对瘤胃内饲粮的消化具有一定的负作用，
营养物质消化率有所下降［２５－２６］ 。 本试验 ４ 期试验

结果中，饲粮 ＤＭ 和 ＯＭ 表观消化率在 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ
为 １．３７ 时，达到最高，超过 １．３７ 时，则有所下降，
ＮＤＦ 和 ＡＤＦ 表观消化率在 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 为 １．３７ 时，
达到最高，０．９６ 组次之，这与 Ｓｏｎｇ 等［１３］ 试验结果

相一致。 而张雪娇等［２７］ 研究表明，饲喂山羊 ＮＤＦ
水平在 ３５％ ～ ４５％变化时，高 ＮＤＦ 组 ＮＤＦ 表观消

化率显著升高，ＤＭ 和 ＯＭ 表观消化率则差异不显

著，李斌昌等［２８］研究表明，饲粮 ＤＭ 和 ＯＭ 表观消

化率随精粗比增加无显著变化，ＮＤＦ 和 ＡＤＦ 表观

消化率则显著下降，这可能是由于试验动物、饲粮

精粗水平不同等所导致的。
３．２　 饲粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 对瘤胃菌群结构的影响

　 　 瘤胃细菌每克 内 容 物 数 量 能 达 到 １０１０ ～
１０１１个，瘤胃细菌组成受饲粮影响较大［２９］ ，饲喂适

宜的精料有提高瘤胃内细菌多样性的趋势。 韩旭

峰等［４］研究表明，不同精粗比饲粮可显著影响陕

北白绒山羊瘤胃菌群组成，由本试验结果可知，饲
粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 为 ０．９６ 时与其他 ３ 组的菌群结构差

异较大。
３．３　 饲粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 对瘤胃纤维降解菌、半纤维

降解菌及淀粉降解菌相对丰度（属水平）的影响

　 　 纤维降解菌：瘤胃内的产琥珀酸拟杆菌（活性

最强［３０］ ）、黄色瘤胃球菌和白色瘤胃球菌被认为

是 ３ 种主要的纤维分解细菌，它们在瘤胃降解中

起着重要的作用。 林波等［３１］饲喂水牛不同精粗比

的饲粮，结果表明全粗料饲粮有提高瘤胃中纤维

降解相关细菌比例的趋势，但降低了细菌的多样

性；Ｐｉｔｔａ 等［３２］研究表明，饲喂水牛全粗料饲粮时，
瘤胃内瘤胃球菌属和黄杆菌门相对丰度较高。 由

本试验结果可知，检测出的纤维降解菌属相对丰

度较低，这与 Ｚｅｎｅｄ 等［３３］ 试验结果相一致。 Ｙａｎｇ
等［３４］研究表明，瘤胃中的黄色瘤胃球菌是白色瘤

胃球菌相对丰度的 １００ 倍，但是在本研究中，被检

测到的黄色瘤胃球菌菌群的相对丰度几乎和白色

瘤胃球菌相同，这可能是由于物种差异、测序方法

不同造成的。 本试验纤维降解菌属相对丰度随饲

粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 的升高，呈先升高后降低，其比例为

０．９６ 时，纤维降解菌属的相对丰度达到最大，这可

能由于饲粮中精料添加超过一定水平时，瘤胃发

酵产生的挥发性脂肪酸（ＶＦＡ）增多，造成瘤胃 ｐＨ
降低，瘤胃 ｐＨ 对纤维降解菌和纤维素酶活性具有

一定影响，孙云章等［３５］研究表明，高精料引起瘤胃

ｐＨ 的急剧下降，进而抑制纤维降解菌数量生长，
Ｓｃｈｗａｒｚ［３６］ 、Ｒｕｓｓｅｌｌ 等［３７］ 研究表明， ｐＨ 低于 ６． ０
时，纤维素酶活性降低。 因此需进一步研究饲粮

ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 影响纤维物质消化时，对两者影响的

差异。
　 　 半纤维降解菌：所有纤维降解菌均具有降解

半纤维素的能力，另外还有些具有降解半纤维素

能力的菌如毛螺旋菌属、琥珀酸弧菌属等。 本试

验结果中未定义的毛螺菌科相对丰度随饲粮 ＮＦＣ
的增高呈先增加后降低趋势，各期均在 ３ 组达到

最高，这 与 饲 粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 为 １． ３７ 时， ＮＤＦ 和

ＡＤＦ 表观消化率达到最高相一致。
　 　 淀粉降解菌：一些纤维降解菌也能降解淀粉，
如 产 琥 珀 酸 丝 状 杆 菌 （ Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｉａ ｓｕｃｃｉｎｏ⁃
ｇｅｎｅｓ）、溶纤维丁酸弧菌（Ｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ ｆｉｂｒｉｓｏｌｖｅｎｓ）
等，主要能降解淀粉的非纤维降解菌属有链球菌

属、未定义的普雷沃氏菌科和瘤胃杆菌属（Ｒｕｍｉ⁃
ｎｏｂａｃｔｅｒ）等。 许多研究表明，普雷沃菌属（Ｐｒｅｖｏ⁃
ｔｅｌｌａ）为瘤胃的优势菌群［３８－３９］ ，由本试验检测到的

淀粉降解菌属有链球菌属和未定义的普雷沃氏菌

科，它们的相对丰度均降低，这可能是由于测序方

法和测定区域不同所导致的。 ＮＦＣ 中淀粉含量是

影响 ＤＭ 采食量和消化率的重要因素，哺乳期奶

牛添加谷物饲粮时，奶牛 ＤＭ 采食量增加［４０］ 。 淀

粉降解则与瘤胃中淀粉降解菌紧密相关，王尧悦

等［４１］饲喂宁夏滩羊不同营养水平饲粮时，发现随

着饲粮营养水平的提高，溶纤维丁酸弧菌、溶糊精

琥珀酸弧菌、黄色瘤胃球菌和产甲烷菌数量显著

上升。 本试验研究结果显示淀粉降解菌属的相对

丰度随着饲粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 的升高而提高，这与上述

结果相一致。 Ｈｕｏ 等［４２］ 研究发现，山羊采食干草

后普雷沃菌属的相对丰度增加，这可能是由于动

物品种、饲粮成分和测序方式等不同造成的差异。
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４　 结　 论
　 　 ① 由营养物质表观消化率可知，饲粮 ＮＦＣ ／
ＮＤＦ 为 １．３７ 时营养物质消化率最高。
　 　 ② 饲粮 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 为 ０．９６ 时，瘤胃菌群结构

变化较大。 不同时期同组饲粮下，菌群结构分布

相对集中。
　 　 ③ 纤维降解菌、半纤维降解菌和淀粉降解菌

在属水平上的相对丰度分别在 ＮＦＣ ／ ＮＤＦ 为 ０．９６、
１．３７ 和 １．９０ 时达到最高。
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