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摘　 要： 本试验旨在研究饲喂方式对德州驴生长性能、营养物质消化率和盲肠微生物多样性的

影响。 选择体重［（２１５±１０） ｋｇ］相近、２ 周岁左右的健康德州公驴 １５ 头，随机分为 Ｃ１ 组（饲喂

方式为先粗后精）、Ｃ２ 组（饲喂方式为先精后粗）、Ｃ３ 组［饲喂方式为全混合日粮（ＴＭＲ）］，每组

５ 头，预试期 ７ ｄ，正试期 ７５ ｄ。 结果显示：１）Ｃ２ 组平均日增重极显著高于 Ｃ１ 和 Ｃ３ 组（Ｐ≤
０．０１），Ｃ１ 组干物质和酸性洗涤纤维消化率以 Ｃ１ 组最高，Ｃ３ 组次之，Ｃ２ 组最低，Ｃ１ 组与 Ｃ２ 组

间存在显著差异（Ｐ≤０．０５）。 ２）饲喂方式对德州驴盲肠微生物组成有一定影响。 在门水平上，
各组盲肠微生物均以厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）为主（二者占比＞７５％），
其次为螺旋体菌门（Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ）、变形菌门（ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） 和纤维杆菌门（ Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ），且

Ｃ２ 组厚壁菌门相对丰度高于 Ｃ１ 组和 Ｃ３ 组；在属水平上，将 ４０１ 个属中相对丰度低于 １％的属

聚为其他（占比＞７５％）后，各组均以其他为优势菌属；随后，Ｃ１ 组以螺旋体科未定义属（ ｕｎｉｄｅｎｔｉ⁃
ｆｉｅｄ⁃Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔａｃｅａｅ）和厌氧孤菌属（Ａｎａｅｒｏｖｉｒｂｒｉｏ）为主，Ｃ２ 组以厌氧孤菌属、链球菌属（ Ｓｔｒｅｐｔｏ⁃
ｃｏｃｃｕｓ）和螺旋体科未定义属为主，Ｃ３ 组则以乳酸杆菌属（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）和螺旋体科未定义属为

主。 ３）通过 ＵＰＧＭＡＡ 聚类树、主成分分析和物种差异性分析发现，３ 组德州驴盲肠微生物组成

不同，且 Ｃ２ 组与其他 ２ 组差别较大，Ｃ１ 组和 Ｃ３ 组可聚为一类。 综上可知，饲喂方式可极显著

影响德州驴的平均日增重，显著影响干物质和酸性洗涤纤维消化率，并可改变盲肠微生物组成。
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　 　 对于草食动物而言，传统的精粗分饲饲喂方

式难以提高干物质采食量，不能保证精粗比适宜，
且对消化道微生物多样性有一定影响［１］ 。 全混合

日粮（ ｔｏｔａｌ ｍｉｘｅｄ ｒａｔｉｏｎ，ＴＭＲ）是指根据动物不同

生长期营养需要，把不同营养水平的粗饲料、精饲

料、各种添加剂和水分，按照一定比例充分混合得

到的一种营养平衡的日粮。 ＴＭＲ 饲喂方式是反刍

动物规模化、标准化饲养的关键技术［２－３］ ，但目前

在驴饲养中尚未见应用。 ＴＭＲ 饲喂方式对驴规模

化集约化养殖具有重要促进作用，研究表明，不同

的饲喂方式可改变动物的采食量和营养物质消化

率，增加经济效益［４］ 。 肠道微生物被认为是宿主



２ 期 刘桂芹等：饲喂方式对德州驴生长性能、营养物质消化率和盲肠微生物多样性的影响

的“附加基因组”，Ｍｏｅｌｌｅｒ 等［５］ 指出某些细菌群落

往往在品系之间存在差异，动物品系之间消化道

的生理功能及内容物的理化特性等不同，在马［６］ 、
鼠［７］ 、鹅［８］ 、奶牛［９］ 、水貂［１０］ 等上均有消化道微生

物的多样性和丰富度存在着极显著差异的报道。
Ｚａｒｒｉｎｐａｒ 等［１１］研究表明，饲喂方式不同可改变小

鼠肠道微生物组成，且肠道微生物可能参与小鼠

能量代谢的调控。 不同的饲喂方式会打乱动物消

化道微生物动态平衡（微生物区系、菌体蛋白质合

成、挥发性脂肪酸生成），动物消化道微生物亦可

帮助机体利用其不能消化的营养物质［５］ 。 基于以

上研究结果，推测不同饲喂方式可导致肠道微生

物组成不同，间接影响动物的生长性能和营养物

质消化率。 德州驴体格高大，具有耐粗饲、饲料利

用率高的特点，属于单胃草食性动物，目前对于德

州驴最适宜的饲喂方式的研究国内鲜有报道。 鉴

于此，本试验旨在研究饲喂方式对德州驴生长性

能、营养物质消化率和盲肠微生物多样性的影响，
以期为实际生产中德州驴饲喂方式的选择提供

参考。

１　 材料与方法
１．１　 试验动物和分组

　 　 试验用德州驴由东阿阿胶股份有限公司提

供。 选择 ２ 周岁±３ 月龄、体重（２１５±１０） ｋｇ 的健

康德州公驴 １５ 头，随机分为 Ｃ１ 组（饲喂方式为先

粗后精）、Ｃ２ 组（饲喂方式为先精后粗）、Ｃ３ 组（饲
喂方式为 ＴＭＲ），每组 ５ 头，饲养地点为聊城市东

阿县黑毛驴养殖基地。
１．２　 试验饲粮

　 　 以玉米、豆粕、麦麸等为主要原料制成精饲

料，为了防止天气炎热导致饲料腐败，试验用精饲

料分批制作。 精饲料组成及营养水平见表 １。 粗

饲料为豆秸，其营养水平见表 ２。
１．３　 饲养管理

　 　 所有试验驴均采用单栏饲养，精饲料和豆秸

饲喂量分别为体重的 １．３％和 ２．０％，每天饲喂 ２ 次

（０７：００ 和 １７：００）。 试验期间每 ３０ ｄ 称重并调整

饲喂量，Ｃ１ 组和 Ｃ２ 组在饲喂粗饲料或精饲料

０．５ ｈ后再饲喂精饲料或粗饲料，Ｃ３ 组将粗饲料、
精饲料和水按一定比例混匀制成 ＴＭＲ 后饲喂，自
由饮水。 试验前对驴舍及舍内器具均彻底消毒，
预试期 ７ ｄ，正试期 ７５ ｄ。

表 １　 精饲料组成及营养水平（风干基础）
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ

ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ （ａｉｒ⁃ｄｒｙ ｂａｓｉｓ） ％

项目 Ｉｔｅｍｓ 含量 Ｃｏｎｔｅｎｔ

原料 Ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ
豆粕 Ｓｏｙｂｅａｎ ｍｅａｌ １９．４０
玉米 Ｃｏｒｎ ５３．６０
花生粕 Ｐｅａｎｕｔ ｍｅａｌ １２．００
玉米胚芽粕 Ｃｏｒｎ ｇｅｒｍ ｍｅａｌ ６．００
石粉 Ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ ４．００
预混料 Ｐｒｅｍｉｘ１） ５．００
合计 Ｔｏｔａｌ １００．００
营养水平 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ２）

粗蛋白质 ＣＰ ２０．１８
粗脂肪 ＥＥ １．６８
粗纤维 ＣＦ ４．６４
酸性洗涤纤维 ＡＤＦ ６．９０
中性洗涤纤维 ＮＤＦ １２．７３
消化能 ＤＥ ／ （ＭＪ ／ ｋｇ） ７．９５

　 　 １）预混料为每千克精饲料提供 Ｔｈｅ ｐｒｅｍｉｘ ｐｒｏｖｉｄｅｄ
ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｐｅｒ ｋｇ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ： ＶＥ ５０ ｍｇ， ＶＡ
２０ ０００ ＩＵ，ＶＫ ２． ５ ｍｇ，ＶＤ ３ ５００ ｍｇ，ＶＢ１ ２． ５ ｍｇ，ＶＢ２

８．０ ｍｇ，ＶＢ３ ２５ ｍｇ，ＶＢ５ ３２ ｍｇ，ＶＢ６ ０．５ ｍｇ，ＶＢ１２ ５０ μｇ，叶
酸 ｆｏｌｉｃ ａｃｉｄ ０． ５ ｍｇ，生物素 ｂｉｏｔｉｎ ９０ μｇ，Ｆｅ ２００ ｍｇ，Ｍｎ
５０ ｍｇ，Ｚｎ ２２０ ｍｇ，Ｃｕ ３０ ｍｇ，Ｓｅ ０．４５ ｍｇ，Ｉ ２．０ ｍｇ。
　 　 ２）消化能为计算值，其他均为实测值。 ＤＥ ｗａｓ ａ ｃａｌ⁃
ｃｕｌａｔｅｄ ｖａｌｕｅ， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒｓ ｗｅｒｅ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｖａｌｕｅｓ．

表 ２　 豆秸营养水平（风干基础）
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｂｅａｎｓｔａｌｋ

（ａｉｒ⁃ｄｒｙ ｂａｓｉｓ） ％

营养水平 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ 含量 Ｃｏｎｔｅｎｔ

粗蛋白质 ＣＰ ５．３１
粗脂肪 ＥＥ ０．３９
粗纤维 ＣＦ ４３．３９
酸性洗涤纤维 ＡＤＦ ５３．５３
中性洗涤纤维 ＮＤＦ ６４．２０
消化能 ＤＥ ／ （ＭＪ ／ ｋｇ） ２．６５

１．４　 样品采集

　 　 所有试验驴于正试期第 ５３ 天开始进行消化

试验。 采用随排随捡全收粪法，连续收集 ４ ｄ 粪

便，消化试验期间饲养管理与日常饲养管理相同。
粪便称重后按鲜重的 ５％加入 １０％硫酸溶液，保存

于－２０ ℃备用。 消化试验结束后将 ４ ｄ 的粪便混

合均匀后取 ３００ ｇ，于 ６５ ℃烘至恒重，粉碎后过 ４０

７０７
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目筛，制成风干样本，以备实验室分析。
　 　 正试期结束后，将各组试验驴屠宰并取出盲

肠，在盲肠盲端取 ５０ ｍＬ 内容物于无菌无酶的冻

存管中，立即投入液氮中，然后于 － ８０ ℃ 保存

待测。
１．５　 测定指标及方法

１．５．１　 生长性能

　 　 于试验开始前和试验结束当天上午空腹时对

所有试验驴进行称重以获得初重和末重，计算平

均日增重；每隔 ４ ｄ 称草称料置于各自的草料桶里

分 ４ ｄ 饲喂，每天称量剩料量，计算平均日采食量；
根据平均日增重和平均日采食量计算料重比。

平均日增重（ｇ ／ ｄ）＝ （末重－初重） ／试验天数；
平均日采食量（ｇ ／ ｄ）＝ 试验期内采食量 ／试验天数；

料重比 ＝平均日采食量 ／平均日增重。
１．５．２　 营养物质消化率

　 　 测定精饲料、豆秸、粪便等样品的干物质、粗
脂肪、粗蛋白质、粗纤维、酸性洗涤纤维、中性洗涤

纤维的含量。 干物质含量采用 １０５ ℃ 烘干法测

定，参考 ＧＢ ／ Ｔ ６４３５—２００６；粗脂肪含量采用索氏

提取法测定，参考 ＧＢ ／ Ｔ ６４３３—２００６；粗蛋白质含

量采用凯氏定氮法测定，参考 ＧＢ ／ Ｔ ６４３２—１９９４；
粗纤维含量采用过滤法测定，参考 ＧＢ ／ Ｔ ６４３４—
２００６；酸性洗涤纤维含量采用过滤法测定，参考

ＮＹ ／ Ｔ １４５９—２００７；中性洗涤纤维含量采用过滤法

测定，参考 ＧＢ ／ Ｔ ２０８０６—２００６。
干物质消化率（％）＝ ［（干物质采食量－
干物质排出量） ／干物质采食量］×１００；
粗脂肪消化率（％）＝ ［（粗脂肪摄入量－

粗脂肪排出量） ／粗脂肪摄入量］×１００；
粗蛋白质消化率（％）＝ ［（粗蛋白质摄入量－
粗蛋白质排出量） ／粗蛋白质摄入量］×１００；
粗纤维消化率（％）＝ ［（粗纤维摄入量－
粗纤维排出量） ／粗纤维摄入量］×１００；

酸性洗涤纤维消化率（％）＝ ［（酸性洗涤纤维

摄入量－酸性洗涤纤维排出量） ／酸性洗涤

纤维摄入量］×１００；
中性洗涤纤维消化率（％）＝ ［（中性洗涤纤维

摄入量－中性洗涤纤维排出量） ／
中性洗涤纤维摄入量］×１００。

１．５．３　 盲肠微生物多样性

　 　 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增、高通量测序由北京诺

禾致源生物信息科技有限公司协助完成。 生物信

息学分析通过测序公司提供的平台 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｍａｇｉｃ．
ｎｏｖｏｇｅｎｅ．ｃｏｍ ／ ｐｕｂｌｉｃ ／ ｃｕｓｔｏｍｅｒ 进行分析。
１．６　 数据统计与分析

　 　 数据采用 ＳＡＳ ８．０ 软件中的ＧＬＭ 程序进行方差

分析，并采用 Ｄｕｎｃａｎ 氏法进行多重比较，试验结果以

平均值±标准差表示，Ｐ≤０．０１ 为差异极显著，Ｐ≤０．０５
为差异显著，Ｐ＞０．０５ 为差异不显著。

２　 结　 果
２．１　 饲喂方式对德州驴生长性能的影响

　 　 由表 ３ 可知，饲喂方式对平均日增重有极显

著影响（Ｐ≤０．０１），表现为 Ｃ２ 组极显著高于 Ｃ１
组和 Ｃ３ 组（Ｐ≤０．０１）。 平均日采食量和料重比各

组之间均差异不显著（Ｐ＞０．０５）。

表 ３　 饲喂方式对德州驴生长性能的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｆｅｅｄｉｎｇ ｍｏｄｅ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ Ｄｅｚｈｏｕ ｄｏｎｋｅｙｓ

项目

Ｉｔｅｍｓ

组别 Ｇｒｏｕｐｓ

Ｃ１ Ｃ２ Ｃ３

Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

初重 Ｉｎｉｔｉａｌ ｗｅｉｇｈｔ ／ ｋｇ ２１５．１０±１０．１３ ２１２．６０±１０．２９ ２１２．１０±１６．５１ ０．９２３
末重 Ｆｉｎａｌ ｗｅｉｇｈｔ ／ ｋｇ ２２４．４０±１４．５２ ２３０．４０±１７．５８ ２２５．７０±１７．３６ ０．８３６
平均日增重 Ａｖｅｒａｇｅ ｄａｉｌｙ ｇａｉｎ ／ ｇ １３４．３７±３３．２１Ｂｂ ２５８．８５±３１．０５Ａａ １５１．８４±１８．１５Ｂｂ ０．００３
平均日采食量 Ａｖｅｒａｇｅ ｄａｉｌｙ ｆｅｅｄ ｉｎｔａｋｅ ／ ｋｇ ４．８８±０．２６ ４．８３±０．１９ ５．０３±０．１４ ０．７７４
料重比 Ｆｅｅｄ ／ ｇａｉｎ ４２．７７±８．０８ ２０．３７±３．６２ ２９．２５±３．８８ ０．０５５

　 　 同行数据肩标不同小写字母表示差异显著（Ｐ≤０．０５），不同大写字母表示差异极显著（Ｐ≤０．０１），相同小写字母或无字

母表示差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 下表同。
　 　 Ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｒｏｗ， ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ≤０．０５）， ａｎｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ≤０．０１）， ｗｈｉｌｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｏｒ ｎｏ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒ⁃
ｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＞０．０５） ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ．
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２．２　 饲喂方式对德州驴营养物质消化率的影响

　 　 由表 ４ 可知，Ｃ１ 组干物质和酸性洗涤纤维消

化率显著高于 Ｃ２ 组和 Ｃ３ 组，且与 Ｃ２ 组的差异达

到显著水平（Ｐ≤０．０５）；粗蛋白质、粗脂肪、粗纤维

和中性洗涤纤维消化率各组之间无显著差异（Ｐ＞
０．０５）。

表 ４　 饲喂方式对德州驴营养物质消化率的影响

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｆｅｅｄｉｎｇ ｍｏｄｅ ｏｎ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｄｉｇｅｓｔｉｂｉｌｉｔｙ ｏｆ Ｄｅｚｈｏｕ ｄｏｎｋｅｙｓ ％

项目

Ｉｔｅｍｓ
组别 Ｇｒｏｕｐｓ

Ｃ１ Ｃ２ Ｃ３
Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ
干物质消化率 ＤＭ ｄｉｇｅｓｔｉｂｉｌｉｔｙ ６１．３３±１．６７ａ ５２．７１±２．９７ｂ ５９．２５±１．７７ａｂ ０．０４３
粗蛋白质消化率 ＣＰ ｄｉｇｅｓｔｉｂｉｌｉｔｙ ７２．６７±２．４７ ６８．３２±２．５７ ７２．８８±０．８３ ０．５８４
粗脂肪消化率 ＥＥ ｄｉｇｅｓｔｉｂｉｌｉｔｙ ４３．６７±１６．８７ ３７．９３±８．８２ ４９．３６±８．８５ ０．３６１
粗纤维消化率 ＣＦ ｄｉｇｅｓｔｉｂｉｌｉｔｙ ５７．７７±３．４０ ５２．２３±１．７０ ５４．３３±２．８８ ０．２６６
酸性洗涤纤维消化率 ＡＤＦ ｄｉｇｅｓｔｉｂｉｌｉｔｙ ５１．００±２．８０ａ ４０．３３±２．９６ｂ ４５．７５±１．７０ａｂ ０．０５０
中性洗涤纤维消化率 ＮＤＦ ｄｉｇｅｓｔｉｂｉｌｉｔｙ ５０．５５±２．６４ ４３．８０±２．８０ ５０．９７±２．４７ ０．２１３

２．３　 饲喂方式对德州驴盲肠微生物多样性的影响

２．３．１　 测序深度和操作分类单元（ＯＴＵ）数量分析

　 　 所有试验样品共得到有效序列 １ １１８ ５２３ 条，
平均每个样品含（７９ ８９４±４ ９９１）条。 将所得有效

序列在不同分类水平上进行物种注释，共得到

３ １３０个 ＯＴＵ，属于 ２４ 个门、３４ 个纲、６５ 个目、１２４
个科、２５３ 个属。 ＯＴＵ 韦恩图（图 １）显示，各组间

共有 ＯＴＵ 数为 １ ５４５ 个，各组的 ＯＴＵ 表现出较高

的丰富度和多样性；Ｃ１ 组、Ｃ２ 组、Ｃ３ 组独有 ＯＴＵ
数分别为 ２１７、１９０、３６３ 个；Ｃ１ 组与 Ｃ２ 组、Ｃ３ 组

共有 ＯＴＵ 数分别是 １６６、２０７ 个，Ｃ２ 组和 Ｃ３ 组共

有 ＯＴＵ 数为 １２６ 个。

　 　 Ｃ１：Ｃ１ 组 Ｃ１ ｇｒｏｕｐ；Ｃ２：Ｃ２ 组 Ｃ２ ｇｒｏｕｐ；Ｃ３：Ｃ３ 组 Ｃ３
ｇｒｏｕｐ。 图 ４ 和图 ５ 同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ Ｆｉｇ．４ ａｎｄ Ｆｉｇ．５。

图 １　 ＯＴＵ 韦恩图

Ｆｉｇ．１　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＯＴＵ

２．３．２　 物种 α－多样性分析

　 　 由表 ５ 可知，饲喂方式显著影响盲肠微生物

Ａｃｅ 指数和 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 指数（Ｐ≤０．０５），均以

Ｃ２ 组最低，显著低于 Ｃ１ 组和 Ｃ３ 组（Ｐ≤０．０５），其
他 α－多样性指数各组之间差异不显著（Ｐ＞０．０５）。

２．３．３　 门和属水平上的微生物物种相对丰度
　 　 将各组所得有效序列在门和属水平进行聚类
并注释后，列出相对丰度在前 １０ 位的菌门，见图 ２；
未鉴定出种属的相对丰度＞７５％，聚类为其他，在属水
平上相对丰度排在前 １０ 位的物种见图 ３。
　 　 由图 ２ 可以看出，在门水平上，各组盲肠微生
物中均以厚壁菌门和拟杆菌门为主（二者占比＞
７５％），且 Ｃ２ 组厚壁菌门相对丰度（５２．６％）高于
Ｃ１ 组（４０．７％）和 Ｃ３ 组（４３．１％）。 各组盲肠微生
物中排名前 １０ 的菌门相对丰度高低均依次为厚
壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、螺
旋体菌门 （ Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ）、变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅ⁃
ｒｉａ）、纤维杆菌门（ Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ）、未知细菌（ ｕｎｉ⁃
ｄｅｎｔｉｆｉｅｄ⁃ｂａｃｔｅｒｉａ）、黑水仙菌门（Ｍｅｌａｉｎａｂａｃｔｅｒｉａ）、
放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、柔壁菌门（Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ）
和脱铁杆菌门（Ｄｅｆｅｒｒｉｂａｃｔｅｒｅｓ）。
　 　 由图 ３ 可知，各组均以相对丰度小于 １％的其
他菌属为优势菌属（总占比＞７５％）。 随后，Ｃ１ 组
以螺旋体科未定义属 （ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ⁃Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔａｃｅ⁃
ａｅ）和厌氧孤菌属（Ａｎａｅｒｏｖｉｒｂｒｉｏ）为主；Ｃ２ 组以厌
氧孤菌属、链球菌属（ Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ）和螺旋体科未
定义属为主；Ｃ３ 组则以乳酸杆菌属（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）
和螺旋体科未定义属为主。 在属水平上，各组盲
肠菌属相对丰度存在较大差异，说明不同饲喂方
式对盲肠微生物群落结构有影响。
２．３．４　 微生物群落差异分析
　 　 图 ４ 为各组德州驴盲肠微生物群落差异分
析，线性判断分析（ＬＤＡ）值分布柱状图展示了各
组在丰度上有显著差异的物种，柱状图的长度代
表显著差异物种影响的大小。 ＬＤＡ 值超过 ２． ０
时，差异 ＯＵＴ Ｃ１ 组有 ７ 个，Ｃ２ 组有 ９ 个，Ｃ３ 组有
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６ 个；ＬＤＡ 值超过 ３．０ 时，只有 Ｃ１ 组有 ４ 个差异 ＯＴＵ，其他 ２ 组没有差异 ＯＴＵ。

表 ５　 饲喂方式对德州驴盲肠微生物 α－多样性指数的影响

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｆｅｅｄｉｎｇ ｍｏｄｅ ｏｎ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｉｎ ｃｅｃｕｍ ｏｆ Ｄｅｚｈｏｕ ｄｏｎｋｅｙｓ

项目

Ｉｔｅｍｓ
组别 Ｇｒｏｕｐｓ

Ｃ１ Ｃ２ Ｃ３
Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ
Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ １ ２３４．３５±９６．５６ １ ０７９．１０±４５．９３ １ ２２１．０３±１４９．２１ ０．０７２
Ａｃｅ 指数 Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ １ ２６４．５２±１０５．３６ａ １ ０８３．２８±５１．３３ｂ １ ２６６．１９±１５７．５８ａ ０．０３９
Ｇｏｏｄｓ＿ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数 Ｇｏｏｄｓ＿ｃｏｖｅｒａｇｅ ｉｎｄｅｘ ０．９９７±０．０００ ０．９９８±０．０００ ０．９９７±０．０００ ０．４８７
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 指数 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎｄｅｘ １ ２１５．４０±９４．１９ａ １ ０５９．６０±４６．３８ｂ １ ２１１．８０±１３９．８４ａ ０．０５０
ＰＤ＿Ｗｈｏｌｅ＿ｔｒｅｅ 指数 ＰＤ＿Ｗｈｏｌｅ＿ｔｒｅｅ ｉｎｄｅｘ １１３．９５±７．２０ １０４．５３±５．３２ １１３．７０±９．７８ ０．１２７
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ８．１０６±０．４６８ ７．５８２±０．２６０ ８．２１７±０．４４０ ０．０６０
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．９８８±０．００６ ０．９８３±０．００７ ０．９９１±０．００４ ０．１２５

图 ２　 门水平上德州驴盲肠微生物物种相对丰度（前 １０ 位）
Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｉｎ ｃｅｃｕｍ ｏｆ Ｄｅｚｈｏｕ ｄｏｎｋｅｙｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ （ ｔｏｐ １０）

图 ３　 属水平上德州驴盲肠微生物物种相对丰度（前 １０ 位）
Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｉｎ ｃｅｃｕｍ ｏｆ Ｄｅｚｈｏｕ ｄｏｎｋｅｙｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ （ ｔｏｐ １０）
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图 ４　 差异 ＯＴＵ 分布图

Ｆｉｇ．４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ＯＴＵ

　 　 由图 ５ 可知，Ｃ１ 组与 Ｃ３ 组盲肠微生物聚为

一类，具有微生物种群相似性，Ｃ２ 组盲肠微生物

与其他 ２ 组的差别较大，在 Ｃ２ 组中厚壁菌门的占

比最大（＞５０％）。 此外，通过主成分分析（图 ６）可
知，各组盲肠微生物群落可以明显分开。

图 ５　 基于 ｗｅｉｇｈｔｅｄ＿ｕｎｉｆｒａｃ 距离的 ＵＰＧＭＡＡ 聚类树

Ｆｉｇ．５　 ＵＰＧＭＡＡ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｗｅｉｇｈｔｅｄ＿ｕｎｉｆｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

３　 讨　 论
　 　 饲喂方式改变会影响动物采食习惯和营养物

质代谢，进而影响机体蛋白质和脂肪的沉积［１２］ 。
本试验发现，先精后粗饲喂方式较先粗后精和

ＴＭＲ 可获得更佳的生长性能，而先粗后精组的干

物质和酸性洗涤纤维消化率高于先精后粗组和

ＴＭＲ 组。 鲍坤等［１３］ 研究发现，采用 ＴＭＲ 的饲喂

方式可以提高梅花鹿的日增重和营养物质利用

率，改善瘤胃环境。 此外，研究表明，饲喂 ＴＭＲ 可

提高试验动物的采食量［１４］ ，维持胃肠道健康［１５］ ，
有利于粗饲料中纤维素的分解，提高营养物质消

化率［１６］ 。 与本试验结果与以上研究所得结果不尽

一致，其原因：一方面可能是由于奶牛、梅花鹿均

属于反刍动物，饲喂 ＴＭＲ 有利于瘤胃环境的稳定

而促进发酵，而驴属于后消化道发酵动物，其生理
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结构与其他动物显著不同；另一方面可能是由于

饲喂方式导致动物体内激素分泌变化，影响体内

脂肪沉积和蛋白质的分解代谢。

图 ６　 盲肠微生物主成分分析

Ｆｉｇ．６　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ

　 　 影响肠道微生物多样性的因素有很多，如年

龄、性别、饮食、消化道部位、品种、饲粮组成、健康

状况以及环境中微生物间的群体效应等［１７］ 。 目前

对消化道微生物多样性的研究主要集中在瘤胃、
盲肠内容物和粪便样品上，Ｌｉｕ 等［１８］ 和赵文静

等［７］ 均发现粪便微生物不能完全代表动物宿主肠

道微生物的真实情况，加之驴在 １ 周岁后其后肠

消化道发酵系统就已经基本完善［１９］ ，因此本试验

选用 ２ 周岁左右的德州驴盲肠内容物进行微生物

多样性研究。 微生物菌群在不同消化道部位的差

异主要归结于消化道的生理功能。 前消化道部位

主要负责食物的消化吸收，而后消化道尤其是盲

肠与微生物发酵有关［２０］ 。 肠道微生物与宿主经过

长期的发展过程，形成一种互惠共生的关系。 研

究发现，饲喂方式会显著影响小鼠肠道微生物的

组成［２１］ 。 研究发现不同饲料转化率的动物基于

β－多样性的肠道微生物结构差异性不同，即不同

料重比的肉鸡其基于 β－多样性的肠道微生物结

构没有显著差异［２２］ ，而不同料重比的猪基于 β－多
样性的肠道微生物结构存在显著差异［２３－２４］ 。 上述

研究表明，微生物的 β－多样性差异虽与饲料转化

率有关，但在一定程度上取决于物种。 本研究发

现，先精后粗组的平均日增重极显著高于先粗后

精组和 ＴＭＲ 组，饲喂方式对料重比没有显著影

响，但以先精后粗组料重比最低，可能与先精后粗

组盲肠厚壁菌门相对丰度高，而拟杆菌门相对丰

度低有关。 较高的厚壁菌门丰度与较低的拟杆菌

门丰度被认为与肥胖有关，但也尚未明确。 最近

有研究表明，饲粮纤维摄入与猪肠道菌群中普氏

菌属（Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ）丰度呈正相关［２５－２６］ ，可促进宿主

摄取糖分，表现出较好的生长性能，这一发现与本

试验所得结果不同，主要原因可能是由于动物种

类和试验饲粮纤维含量不同所致。 本研究从 β－
多样性和物种差异分析发现，３ 种不同饲喂方式德

州驴的盲肠微生物结构有明显不同，饲喂方式可

以改变盲肠微生物组成，且先精后粗组盲肠微生

物组成与其他 ２ 组差别较大，先粗后精组和 ＴＭＲ
组聚为一类，推测德州驴生长性能与盲肠微生物

变化之间存在相关性，但是两者间的因果关系还

需要进一步验证。

４　 结　 论
　 　 ① 饲喂方式极显著影响德州驴的平均日增

重，德州驴采用先精后粗的饲喂方式可较采用先

粗后精和 ＴＭＲ 的饲喂方式获得更佳的生长性能。
　 　 ② 德州驴采用先粗后精饲喂方式时干物质和

酸性洗涤纤维消化率显著高于采用其他 ２ 种饲喂

方式时。
　 　 ③ 饲喂方式改变了德州驴的盲肠微生物组

成，采用先精后粗饲喂方式时盲肠微生物组成与

采用其他 ２ 种饲喂方式时差别较大。
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