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甘露寡糖对高精料诱导的低乳脂奶牛
瘤胃细菌菌群调控的研究

徐晓锋　 郭婷婷　 郭　 成　 吉武龙　 张力莉
（宁夏大学农学院，银川 ７５００２１）

摘　 要： 本文旨在揭示甘露寡糖（ＭＯＳ）对高精料诱导的低乳脂奶牛瘤胃细菌菌群结构的调控

作用。 选择泌乳阶段相近、胎次相同的中国荷斯坦奶牛 ４ 头，利用自身对照试验，在基础饲粮

（对照组）的饲喂基础上，通过淀粉诱导奶牛低乳脂（诱导组），然后添加 ＭＯＳ 进行瘤胃发酵与

乳脂调控（调控组）。 结果表明：ＭＯＳ 对高精料诱导的低乳脂奶牛瘤胃细菌菌群结构产生了积

极影响。 在门水平上，与诱导组相比，低乳脂奶牛瘤胃中拟杆菌门（Ｐ＜０． ０５）、螺旋体门（Ｐ＞
０．０５）和放线菌门（Ｐ＞０．０５）的丰度降低；厚壁菌门的丰度显著提高（Ｐ＜０．０５），且丰度显著高于

对照组（Ｐ＜０．０５）；与诱导组和对照组相比，调控组纤维杆菌门的丰度极显著增加（Ｐ＜０．０１）。 在

属水平上，与诱导组相比，调控组普雷沃氏菌属＿１、普雷沃氏菌属＿７、乳杆菌属和乳球菌属的丰

度均极显著降低（Ｐ＜０．０１）；调控组普雷沃氏菌属＿ＵＣＧ⁃００１ 和普雷沃氏菌属＿ＵＣＧ⁃００３ 的丰度

增加，其中普雷沃氏菌属＿ＵＣＧ⁃００１ 的丰度极显著高于对照组（Ｐ＜０．０１），普雷沃氏菌属＿ＵＣＧ⁃
００３ 的丰度极显著高于对照组和诱导组（Ｐ＜０．０１）；调控组解琥珀酸菌属的丰度显著增加（Ｐ＜
０．０５）。 对瘤胃菌群进行功能预测发现，低乳脂奶牛饲粮添加 ＭＯＳ 降低了参与淀粉和蔗糖代谢

的菌群丰度。 由此可见，添加 ＭＯＳ 可以调控瘤胃中细菌菌群的结构，缓解因饲喂大量淀粉而造

成的纤维降解菌丰度的下降，对提高瘤胃对纤维素的降解率有一定的作用；还可以降低产酸菌

属的丰度，对稳定瘤胃 ｐＨ 具有积极的作用。
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　 　 在高精料条件下，由于淀粉降解产生大量的

葡萄糖，为瘤胃微生物的生长提供了大量碳源，短
时间内瘤胃微生物会大量的繁殖，瘤胃中挥发性

脂肪酸会大量累积，导致瘤胃 ｐＨ 下降，不耐酸的

菌群大量死亡［１］ ，引起奶牛肠道环境出现紊乱，瘤
胃微生物区系发生改变［２］ 。 瘤胃菌群结构的合理

性和稳定性直接影响到奶牛机体各方面的健康状

况。 有研究证明，乳脂的合成与瘤胃菌群结构存

在一定的关系［３］ 。 Ｐｉｔｔａ 等［４］ 通过饲喂低纤维、高
淀粉和高不饱和脂肪酸诱导荷斯坦奶牛乳脂下

降，结果发现低乳脂奶牛模型瘤胃中拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）的丰度显著降低，厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉ⁃
ｃｕｔｅｓ）和放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）的丰度显著增

加，其中拟杆菌门和厚壁菌门是哺乳动物胃肠道

的优势菌群［５］ 。 Ｈｅｉｎｒｉｃｈｓ 等［６］ 报道，甘露寡糖

（ＭＯＳ）能够优化牛的胃肠道微生态环境，促进双

歧杆菌等有益菌的增殖，降低大肠杆菌等致病菌

的数量。 因此，本研究通过淀粉诱导构建低乳脂

奶牛模型，探讨 ＭＯＳ 对高精料诱导的低乳脂奶牛

瘤胃细菌菌群的调控作用。
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１　 材料与方法
１．１　 试验动物与设计

　 　 试验选择 ４ 头泌乳阶段相近、胎次相同、体况

良好、体重为 ６５０ ｋｇ 左右的经产（２ 胎）中国荷斯

坦奶牛作为试验动物。 试验期共 ５６ ｄ，分为 ３ 个

阶段，第 １ 阶段：奶牛饲喂基础饲粮作为对照组，
试验期为 １４ ｄ （１ ～ １４ ｄ）；第 ２ 阶段：低乳脂奶牛

模型构建期作为诱导组，试验期为 ２８ ｄ （ １５ ～
４２ ｄ）；第 ３ 阶段：添加 ＭＯＳ 期作为调控组，试验

期为１４ ｄ（４３ ～ ５６ ｄ）。
　 　 低乳脂奶牛模型构建主要通过灌注玉米面，
使奶牛饲粮淀粉含量达到 ２７％左右；ＭＯＳ（购自河

南三化生物科技公司，纯度为 ９９％）的添加量为

２００ ｇ ／ （ｄ·头），基础饲粮组成及营养水平见表 １。
每个试验期的最后 ３ ｄ 为瘤胃液的正式采样期。

１．２　 瘤胃液的采集

　 　 通过牛口腔导管采集瘤胃液，准备牛鼻夹把

牛头固定，在口腔放入硬管（木头、硬塑胶均可，内
径要超过取样软管），插入深度不要超过咽部，外
面露出 ２０ ｃｍ 左右，工作人员能够用手把其固定，
然后把软管（２．５ ｍ 左右）通过口腔硬管内径逐步

送入瘤胃，将牛头压低，在牛的咀嚼过程中瘤胃液

自然流出。 用充有 ＣＯ２ 的保温瓶盛放瘤胃液，并
迅速转移至实验室，用 ４ 层纱布过滤，等量混匀，
将混合好的瘤胃液分别装入 ５０ ｍＬ 离心管中，置
于－８０ ℃冻存备用。

１．３　 样品测定

１．３．１　 ｐＨ 的测定

　 　 利用 ｐＨ 计对瘤胃液 ｐＨ 进行测定。
１．３．２　 挥发性脂肪酸含量的测定

　 　 将过滤后的 瘤 胃 液 以 １０ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离 心

１０ ｍｉｎ；取离心后的瘤胃液 １ ｍＬ，加入现配的 ２５％
偏磷 酸 溶 液 ２００ μＬ， 再 以 １０ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离 心

１０ ｍｉｎ，然后使用气相色谱仪（ＧＣ－２０２０，武汉恒信

世纪科技有限公司）测定瘤胃挥发性脂肪酸含量。
１．３．３　 瘤胃细菌菌群的分析测定

１．３．３．１　 菌群 ＤＮＡ 提取试剂

　 　 菌群 ＤＮＡ 采用试剂盒提取，试剂盒购自南京

建成生物工程研究所。
　 　 Ｂｕｆｆｅｒ Ｗ２：在瓶内加入体积为 ５６ ｍＬ 的无水

乙醇并混合均匀。
　 　 Ｂｕｆｆｅｒ ＤＶ：按照 ２ ｍＬ Ｂｕｆｆｅｒ ＤＶ⁃Ａ 与１２５ ｍＬ
异丙醇和 ７５ ｍＬ 异丁醇的比例混合均匀。
　 　 溶菌酶：用 ５０％ 的甘油溶解，使其浓度为

５０ ｍｇ ／ ｍＬ。

表 １　 基础饲粮组成及营养水平（干物质基础）
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ

ｔｈｅ ｂａｓａｌ ｄｉｅｔ （ＤＭ ｂａｓｉｓ） ％

项目 Ｉｔｅｍｓ 含量 Ｃｏｎｔｅｎｔ

原料 Ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ
苜蓿青贮 Ａｌｆａｌｆａ ｓｉｌａｇｅ ４．１２
苜蓿 Ａｌｆａｌｆａ １０．３２
玉米青贮 Ｃｏｒｎ ｓｉｌａｇｅ ４５．５６
甜菜颗粒 Ｂｅｅｔ ｇｒａｉｎ ２．４９
啤酒糟 Ｂｒｅｗｅｒ’ ｓ ｇｒａｉｎ ３．１６
玉米 Ｃｏｒｎ １１．０６
浓缩料 Ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ１） ２２．０９
小苏打 ＮａＨＣＯ３ ０．３０
氯化钠 ＮａＣｌ ０．３０
氧化镁 ＭｇＣｌ２ ０．５０
脱霉素 Ｄｅｍｙｃｉｎ ０．１０
合计 Ｔｏｔａｌ １００．００
营养水平 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ２）

粗蛋白质 ＣＰ １７．５８
中性洗涤纤维 ＮＤＦ ３４．５４
钙 Ｃａ ０．７４
磷 Ｐ ０．４７
产奶净能 ＮＥＬ ／ （ＭＪ ／ ｋｇ） ６．１４
诱导前淀粉 Ｓｔａｒｃｈ ｂｅｆｏｒｅ ｔｈｅ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ２４．５５
诱导后淀粉 Ｓｔａｒｃｈ ａｆｔｅｒ ｔｈｅ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ２７．３０

　 　 １）浓缩料主要原料：豆粕、棉籽粕、石粉、氯化钠、维生

素 Ａ、维生素 Ｄ３、硫酸铜、硫酸锰、硫酸锌。 产品主要成分

分析保证值：粗蛋白质≥２０％，赖氨酸≥０． ３％，钙０．５％ ～
２．０％，总磷≥０．３％，氯化钠 ０．５％ ～ ２．０％，粗纤维≤１５％，粗
灰分≤ １５％，水分≤ １４％。 Ｔｈｅ ｍａｉｎ ｒａｗ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ： ｓｏｙｂｅａｎ ｍｅａｌ， ｃｏｔｔｏｎｓｅｅｄ ｍｅａｌ， ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ， ｓｏ⁃
ｄｉｕｍ ｃｈｌｏｒｉｄｅ， ｖｉｔａｍｉｎ Ａ， ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ３， ｃｏｐｐｅｒ ｓｕｌｆａｔｅ， ｍａｎ⁃
ｇａｎｅｓｅ ｓｕｌｆａｔｅ ａｎｄ ｚｉｎｃ ｓｕｌｆａｔｅ． Ｐｒｏｄｕｃｔ ｍａｉｎ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌ⁃
ｙｓｉｓ ｇｕａｒａｎｔｅｅｄ ｖａｌｕｅｓ： ｃｒｕｄｅ ｐｒｏｔｅｉｎ≥２０％， ｌｙｓｉｎｅ≥０．３％，
ｃａｌｃｉｕｍ ０． ５％ ｔｏ ２． ０％， ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ≥ ０．３％， ｓｏｄｉｕｍ
ｃｈｌｏｒｉｄｅ ０． ５％ ｔｏ ２． ０％， ｃｒｕｄｅ ｆｉｂｅｒ≤ １５％， ａｓｈ≤ １５％，
ｍｏｉｓｔｕｒｅ≤１４％．
　 　 ２） 产奶净能为计算值，其他均为实测值。 ＮＥＬ ｗａｓ ａ
ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｖａｌｕｅ， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒｓ ｗｅｒｅ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｖａｌｕｅｓ．

６４２５
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１．３．３．２　 菌群 ＤＮＡ 提取步骤

　 　 １）用 ２ ｍＬ 的离心管收集 １ ｍＬ ＯＤ６００ ＝ １．０ ～
１． ５ 的瘤胃液，１２ ０００ ×ｇ 离心 ３０ ｓ，弃上清加入

１５０ μＬ的 Ｂｕｆｆｅｒ Ｓ 悬浮液。
　 　 ２） 将 ２０ μＬ 的溶菌酶贮存液加入步骤 １）的

离心管中，混合均匀，并室温下静置 ５ ｍｉｎ。
　 　 ３） 加入 ３０ μＬ ０． ２５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ 乙二胺四乙酸

（ＥＤＴＡ），混合均匀，冰浴 ５ ｍｉｎ。
　 　 ４）加入 ４５０ μＬ Ｂｕｆｆｅｒ Ｇ⁃Ａ，漩涡振荡 １５ ｓ，于
６５ ℃水浴 １０ ｍｉｎ。
　 　 ５）加入 ４００ μＬ Ｂｕｆｆｅｒ Ｇ⁃Ｂ 和 １ ｍＬ Ｂｕｆｆｅｒ ＤＶ
混合均匀，１２ ０００×ｇ 离心 ２ ｍｉｎ。
　 　 ６）弃上清，保留沉淀和下相，加入 １ ｍＬ Ｂｕｆｆｅｒ
ＤＶ 混合均匀，１２ ０００×ｇ 离心 ２ ｍｉｎ。
　 　 ７） 弃上相，将下相转移至滤器 （滤器置于

２ ｍＬ离心管中），１２ ０００×ｇ 离心 １ ｍｉｎ。
　 　 ８） 弃滤器，在滤液中加入 ４００ μＬ 的 Ｂｕｆｆｅｒ
ＢＶ，混合均匀。
　 　 ９）将制备管置于 ２ ｍＬ 离心管中，将步骤 ８）
的液体转入制备管，１２ ０００×ｇ 离心 １ ｍｉｎ。
　 　 １０）弃滤液，将制备管放入原 ２ ｍＬ 离心管中，
加入 ５００ μＬ Ｂｕｆｆｅｒ Ｗ１，１２ ０００×ｇ 离心 １ ｍｉｎ。
　 　 １１）弃滤液，将制备管放到原 ２ ｍＬ 离心管中，
加入 ７００ μＬ Ｂｕｆｆｅｒ Ｗ２，１２ ０００×ｇ 离心 １ ｍｉｎ，重
复这个步骤。
　 　 １２）弃滤液，将制备管放回原 ２ ｍＬ 的离心管

中，１２ ０００×ｇ 离心 １ ｍｉｎ。
　 　 １３）将制备管置于另一洁净的 １．５ ｍＬ 的离心

管中，在制备管膜中加入 １５０ μＬ 洗脱液，室温静

置 １ ｍｉｎ，１２ ０００×ｇ 离心 １ ｍｉｎ，用于洗脱基因组

ＤＮＡ。
１．３．３．３　 ＰＣＲ 扩增

　 　 ＰＣＲ 扩增前用 ２％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ
样品的纯度和浓度。 取适量检测合格的样品于离

心管中进行稀释，将稀释后的基因组 ＤＮＡ 作为模

板。 ＤＮＡ 扩增目的片段为 Ｖ３＋Ｖ４ 区，大概长度

４６８ ｂｐ，引物序列 ３４１Ｆ：３′－ＣＣＴＡＹＧＧＧＲＢＧＣＡＳ⁃
ＣＡＧ－ ５′；８０６Ｒ：３′ －ＧＧＡＣＴＡＣＮＮＧＧＧＴＡＴＣＴＡ⁃
ＡＴ－５′［８］ 。
１．３．３．４　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序

　 　 测序服务由广州基迪奥生物科技有限公司提

供，其测序采用 ＭｉＳｅｑ ２５００ ＰＥ ２５０ 平台。

１．４　 数据统计与分析

　 　 数据采用 Ｅｘｃｅｌ ２００７ 进行初步处理，采用

ＳＡＳ ８．２ 软件中的完全随机设计的方差分析（ ｏｎｅ⁃
ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）进行统计。 数据由平均值±标准差

表示。 以 Ｐ＜０．０５ 作为差异显著判定标准，Ｐ＜０．０１
作为差异极显著判定标准。

２　 结果与分析
２．１　 ＭＯＳ 对高精料诱导的低乳脂奶牛瘤胃ｐＨ 的

影响

　 　 由表 ２ 可知，诱导组奶牛瘤胃 ｐＨ 较对照组极

显著降低了 ８．８９％（Ｐ＜０．０１），添加 ＭＯＳ 后奶牛瘤

胃 ｐＨ 提高了 ８．７８％，且差异极显著（Ｐ＜０．０１），调
控组瘤胃 ｐＨ 仍略低于对照组，但差异不显著（Ｐ＞
０．０５）。

表 ２　 ＭＯＳ 对高精料诱导的低乳脂奶牛瘤胃 ｐＨ 的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ＭＯＳ ｏｎ ｒｕｍｅｎ ｐＨ ｏｆ ｌｏｗ⁃ｆａｔ ｄａｉｒｙ ｃｏｗｓ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ｈｉｇｈ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ

项目 Ｉｔｅｍ 对照组 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ 诱导组 Ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ 调控组 Ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｇｒｏｕｐ

ｐＨ ６．７５±０．０４Ａａ ６．１５±０．０１Ｂｂ ６．６９±０．１５Ａａ

　 　 同行数据肩标相同小写字母或无字母表示差异不显著（Ｐ＞０．０５），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）。 下表同。
　 　 Ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｒｏｗ， ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｏｒ ｎｏ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔ ｍｅａｎ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＞０．０５）， ｗｈｉｌｅ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０５）， ａｎｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒ⁃
ｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０１） ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ．

２．２　 ＭＯＳ 对高精料诱导的低乳脂奶牛瘤胃主要

挥发性脂肪酸含量的影响

　 　 由表 ３ 可知，与对照组相比，诱导组乙酸和丁

酸的含量略有降低，差异均不显著（Ｐ＞０．０５）；丙酸

的含量显著增加了 ２７．０３％（Ｐ＜０．０５）。 调控组奶

牛瘤胃中乙酸的含量较诱导组和对照组显著提高

了 １４．９７％、１４．１５％（Ｐ＜０．０５）；调控组奶牛瘤胃中

丙酸的含量较诱导组显著降低了 １７． ８３％ （ Ｐ ＜

７４２５
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０．０５），较对照组增加了 ４．３７％，但差异不显著（Ｐ＞
０．０５）；调控组乙酸 ／丙酸较诱导组显著提高了

３７．０４％（Ｐ＜０．０５），较对照组提高了 ７．１２％，但差

异不显著（Ｐ＞０．０５）。

表 ３　 ＭＯＳ 对高精料诱导的低乳脂奶牛瘤胃主要挥发性脂肪酸含量的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ＭＯＳ ｏｎ ｒｕｍｅｎ ｍａｊｏｒ ＶＦＡ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｌｏｗ⁃ｆａｔ ｄａｉｒｙ ｃｏｗｓ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ｈｉｇｈ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ

项目

Ｉｔｅｍｓ
对照组

Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ
诱导组

Ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ
调控组

Ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｇｒｏｕｐ

乙酸 Ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ ／ （ｍｍｏｌ ／ Ｌ） ４６．２１±３．３０ｂ ４５．８８±１．９２ｂ ５２．７５±１．５１ａ

丙酸 Ｐｒｏｐｉｏｎｉｃ ａｃｉｄ ／ （ｍｍｏｌ ／ Ｌ） １２．５８±２．１４ｂ １５．９８±３．２０ａ １３．１３±３．５０ｂ

丁酸 Ｂｕｔｙｒｉｃ ａｃｉｄ ／ （ｍｍｏｌ ／ Ｌ） １８．９３±２．２４ １８．３８±０．７５ １８．８４±８．０７
乙酸 ／丙酸 Ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ ／ ｐｒｏｐｉｏｎｉｃ ａｃｉｄ ３．８０±０．５７ａｂ ２．９７±０．６３ｂ ４．０７±１．９７ａ

２．３　 ＭＯＳ 对高精料诱导的低乳脂奶牛瘤胃细菌

菌群结构的影响

２．３．１　 操作分类单元（ＯＴＵ）分析

　 　 经 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 测序结束后，除去低质量序

列，通过序列拼接，应用 Ｍｏｔｈｕｒ 根据 ９７％的序列

相似度，对序列进行 ＯＴＵ 划分，对样品进行 ＯＴＵ
的统计，见表 ４，并根据 ＯＴＵ 聚类分析结果，分析

不 同样品的聚类信息，依照其共有、特有的ＯＴＵ

信息绘制韦恩图，见图 １。 诱导组奶牛瘤胃细菌

ＯＴＵ 数 要 略 低 于 对 照 组，但 差 异 不 显 著 （ Ｐ ＞
０．０５）；调控组奶牛瘤胃细菌 ＯＴＵ 数较诱导组增

加了 ８．７２％，且差异极显著（Ｐ＜０． ０１），瘤胃细菌

ＯＴＵ 数略高于对照组（Ｐ＞０．０５），说明高精料诱导

奶牛会导致瘤胃细菌的总数降低，饲粮添加 ＭＯＳ
可以提高奶牛瘤胃细菌的总数。

表 ４　 奶牛瘤胃细菌 ＯＴＵ 数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ＯＴＵ ｉｎ ｄａｉｒｙ ｃｏｗｓ

项目

Ｉｔｅｍ
对照组

Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ
诱导组

Ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ
调控组

Ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｇｒｏｕｐ

ＯＴＵ 数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵ ３ ０２４±３０４ＡＢａｂ ２ ８４４±８１Ｂｂ ３ ０９２±１６３Ａａ

　 　 ＣＫ：对照组 ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ；ＣＯ：诱导组 ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ；
ＣＭ：调控组 ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｇｒｏｕｐ。

图 １　 奶牛瘤胃细菌菌群 ＯＴＵ 韦恩图

Ｆｉｇ．１　 Ｖｅｎｎ ｇｒａｐｈ ｏｆ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ ＯＴＵ ｉｎ
ｄａｉｒｙ ｃｏｗｓ

２．３．２　 细菌菌群 ａｌｐｈａ 多样性分析
　 　 由表 ５ 知，诱导组奶牛瘤胃菌群的 ＡＣＥ 和

Ｃｈａｏ１ 指数均低于对照组（Ｐ＞０． ０５），Ｓｈａｎｎｏｎ 和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均略低于对照组（Ｐ＞０．０５）。 调控组

奶牛瘤胃细菌的 Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数均高于诱导组和对照组（Ｐ＞０．０５），说明饲粮

添加 ＭＯＳ 在一定程度上提高了高精料诱导的低

乳脂奶牛瘤胃细菌的总数和多样性。
２．３．３　 菌群结构分析

２．３．３．１　 门水平

　 　 试验共检测到 ２２ 个菌门（表 ６），其中拟杆菌

门、厚壁菌门和变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）占到总菌

的 ９０％以上。 与对照组相比，诱导组奶牛瘤胃中

浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）和放线菌门的丰度极显

著增加（Ｐ＜０．０１），分别增加了 ７５．００％、１２５．００％；
螺旋菌门 （ Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔａｅ） 的丰度增加了 ３７． ９７％
（Ｐ＜０．０５）；软壁菌门（Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ）和黏胶球形菌

门（Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ）的丰度均显著降低（Ｐ＜０． ０５），
分别降低了 ３９．２９％、２２．２２％；其余菌门与对照组

相比均无显著差异（Ｐ＞０．０５）。

８４２５
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表 ５　 细菌菌群 ａｌｐｈａ 多样性指数

Ｔａｂｌｅ ５　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ

项目

Ｉｔｅｍｓ
对照组

Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ
诱导组

Ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ
调控组

Ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｇｒｏｕｐ

丰富度指数 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ
ＡＣＥ 指数 ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ ３ ７８０．２１±３５３．７８ ３ ６４２．１９±２０７．０５ ３ ８６８．５６±２６９．９４
Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ３ ８６６．４６±３６３．７７ ３ ７５３．５７±２１０．２６ ３ ９４５．８８±２８７．１１
多样性指数 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ８．３７±０．８７ ８．３５±０．３５ ８．４８±０．８１
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．９９±０．０４ ０．９９±０．００ ０．９９±０．０４
覆盖率 Ｃｏｖｅｒａｇｅ ／ ％ ９９．２９±０．００ ９９．２８±０．００ ９９．２５±０．００

　 　 饲粮添加 ＭＯＳ 使奶牛瘤胃中拟杆菌门的丰

度降低，与诱导组相比差异显著（Ｐ＜０．０５），但与对

照组相比差异不显著（Ｐ＞０．０５）；厚壁菌门的丰度

较对照组和诱导组均显著增加（Ｐ＜０．０５），且在瘤

胃菌门中占比最高；Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ 的丰度增加，
较诱导组显著增加（Ｐ＜０．０５），其丰度较诱导组增

加了 １２３．２６％，但与对照组相比差异不显著（Ｐ＞
０．０５）；纤维杆菌门（ Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ）的丰度较对照

组和诱导组极显著增加（Ｐ＜０．０１）；梭杆菌门（Ｆｕ⁃
ｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）的丰度与对照组和诱导组相比均显著

增加（Ｐ＜０．０５）。

表 ６　 ＭＯＳ 对奶牛瘤胃细菌菌群在门水平上丰度的影响

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ＭＯＳ ｏｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ ｉｎ ｄａｉｒｙ ｃｏｗｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ％

项目

Ｉｔｅｍｓ
对照组

Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ
诱导组

Ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ
调控组

Ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｇｒｏｕｐ

拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ５２．７３±５．５６ａｂ ５４．７８±２．１８ａ ４５．５６±２．２７ｂ

厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ３４．８９±２．９２ｂ ３７．９０±１．９１ｂ ４６．２７±２．１６ａ

变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ５．２７±１．０４ １．３４±０．０７ １．４８±０．１９
疣微菌门 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ ０．８５±０．１２ ０．８８±０．２６ ０．６６±０．３７
Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ ０．７５±０．１５ａｂ ０．４３±０．１０ｂ ０．９６±０．０７ａ

螺旋体门 Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔａｅ ０．７９±０．１２ｂ １．０９±０．０３ａ ０．９２±０．０７ａｂ

浮霉菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ ０．６４±０．１０Ｂｃ １．１２±０．１８Ａａ １．０７±０．３７Ａｂ

软壁菌门 Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ ０．５６±０．１０ａ ０．３４±０．０８ｂ ０．３４±０．０２ｂ

放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．４０±０．０８Ｂｂ ０．９０±０．１７Ａａ ０．８５±０．２１Ａａ

蓝藻门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．３８±０．０６ ０．３９±０．１３ ０．３８±０．０７
广古菌门 Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ ０．１７±０．０４ ０．０７±０．０３ ０．６２±０．３０
黏胶球形菌门 Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ ０．０９±０．０２ａ ０．０７±０．０３ｂ ０．０９±０．００ａｂ

未注释菌门 Ｂａｃｔｅｒｉａ＿ＮＡ ０．０６±０．０１ ０．０６±０．０１ ０．１０±０．０１
纤维杆菌门 Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ ０．０３±０．００Ｂｂ ０．０２±０．００Ｂｂ ０．０６±０．０１Ａａ

互养菌门 Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｅｔｅｓ ０．０２±０．００ ０．０３±０．００ ０．０２±０．００
ＳＲ１ ０．０１±０．００ ０．０１±０．００ ０．０２±０．００
迷踪菌门 Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ ０．０１±０．００ ０．０２±０．００ ０．０２±０．００
装甲菌门 Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ ０．００±０．００ ０．００±０．００ ０．０１±０．００
梭杆菌门 Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．０１±０．００ｂ ０．０１±０．００ｂ ０．０２±０．００ａ

２．３．３．２　 属水平

　 　 属水平上总共检测到 ３８９ 个菌属，由表 ７ 可

知，普雷沃氏菌属的占比最高，大概占到总菌属的

４０％。 与对照组相比，诱导组瘤胃中普雷沃氏菌

属＿７（ Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ ＿ ７ ）、 普 雷 沃 氏 菌 属 ＿ ＵＣＧ⁃００１
（Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ＿ＵＣＧ⁃００１）、乳杆菌属（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌ⁃

９４２５
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ｌｕｓ）和乳球菌属（Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ）的丰度极显著增加

（Ｐ＜０．０１），分别增加了 １．６０％、６５．７１％、１．２０％和

９７０． ５９％； 真 杆 菌 属 ＿ ｇｒｏｕｐ （ Ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ ＿
ｇｒｏｕｐ）和密螺旋体属＿２（Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ＿２）的丰度显

著增加（Ｐ＜０．０５），分别增加了 ５５．５６％和 ４４．７８％；
肠球菌属 （ Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ） 和瘤胃菌属 ＿ＵＣＧ⁃０１０
（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＵＣＧ⁃０１０）的丰度极显著降低

（Ｐ＜０．０１），分别降低了 ９５．５２％和 ４２．８５％；克里斯

滕森菌属 ＿ Ｒ⁃７ ＿ ｇｒｏｕｐ （ Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ ＿ Ｒ⁃７ ＿
ｇｒｏｕｐ）和丁酸弧菌属＿２（Ｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ＿２）的丰度显

著降低（Ｐ＜０．０５），分别降低了 ２７．２７％、３７．１４％。

　 　 与诱导组相比，饲粮添加 ＭＯＳ 后奶牛瘤胃中

丰度增加的菌属有普雷沃氏菌属＿ＵＣＧ⁃００３（Ｐ＜
０．０１）、瘤胃球菌属 ＿２ （ Ｐ ＜ ０． ０１）、瘤胃球菌属 ＿
ＮＫ４Ａ２１４＿ｇｒｏｕｐ（Ｐ＜０．０１）、瘤胃球菌属＿ＵＣＧ⁃００２
（Ｐ＜０．０１）、解琥珀酸弧菌属（Ｐ＜０．０５）、真杆菌属

（Ｐ＜０． ０１）；丰度降低的菌属有普雷沃氏菌属＿１
（Ｐ＜０．０１）、普雷沃氏菌属＿７（Ｐ＜０．０１）、乳杆菌属

（Ｐ＜０．０１）、乳球菌属（Ｐ＜０． ０１）和密螺旋体属＿２
（Ｐ＜０．０５）。 从结果中可以看出，ＭＯＳ 可以提高高

精料诱导的低乳脂奶牛瘤胃中部分纤维降解菌的

丰度，降低部分淀粉降解菌的丰度，降低产酸菌属

的丰度，抑制部分致病菌的增殖。

表 ７　 ＭＯＳ 对奶牛瘤胃细菌菌群在属水平上丰度的影响

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ＭＯＳ ｏｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ ｉｎ ｄａｉｒｙ ｃｏｗｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

项目

Ｉｔｅｍｓ
对照组

Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ
诱导组

Ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ
调控组

Ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｇｒｏｕｐ

普雷沃氏菌属＿１ Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿１ ３６．４９±２．９５Ａａ ３２．６０±２．３０Ａａ ２０．７６±２．９４Ｂｂ

普雷沃氏菌属＿７ Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿７ ０．０７±０．００Ｃｃ １．１９±０．７８Ａａ ０．１９±０．０４Ｂｂ

普雷沃氏菌属＿ＵＣＧ⁃００１ Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ＿ＵＣＧ⁃００１ ０．７０±０．００Ｂｂ １．１６±０．１２Ａａ ２．１３±０．４８Ａａ

普雷沃氏菌属＿ＵＣＧ⁃００３ Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ＿ＵＣＧ⁃００３ ０．６６±０．００Ｂｂ ０．５４±０．０５Ｂｂ １．１０±０．１２Ａａ

理研菌属 ＲＣ９ 肠道群 Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿ＲＣ９＿ｇｕｔ＿ｇｒｏｕｐ ６．７３±０．０２Ｂｂ ７．０５±０．９８ＡＢａｂ ８．８１±０．４２Ａａ

肠球菌属 Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ ４．４６±０．２４Ａａ ０．２０±０．０８Ｂｂ ０．４９±０．２１Ｂｂ

维斯氏菌属 Ｗｅｉｓｓｅｌｌａ １．３３±０．０９ １．６８±０．５６ ０．９０±０．１８
拟杆菌属＿ＢＳ１１＿ｇｕｔ＿ｇｒｏｕｐ＿ＮＡ
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿ＢＳ１１＿ｇｕｔ＿ｇｒｏｕｐ＿ＮＡ

３．６５±０．０１Ｂｂ ４．０５±０．３７ＡＢａｂ ４．９４±０．１８Ａａ

拟杆菌属＿Ｓ２４⁃７＿ｇｒｏｕｐ＿ＮＡ
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿Ｓ２４⁃７＿ｇｒｏｕｐ＿ＮＡ

２．７４±０．０１Ｂｂ ４．１３±０．８８ＡＢａｂ ４．９５±０．４５Ａａ

拟杆菌属＿ＲＦ１６＿ｇｒｏｕｐ＿ＮＡ
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿ＲＦ１６＿ｇｒｏｕｐ＿ＮＡ

０．３２±０．００ ０．３８±０．００ ０．４５±０．０５

拟杆菌属＿ＵＣＧ⁃００１＿ＮＡ
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿ＵＣＧ⁃００１＿ＮＡ

０．１７±０．００ ０．１８±０．０３ ０．２３±０．０３

瘤胃球菌属＿２ Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ＿２ ３．３７±０．０４Ｂｂ ４．４１±１．０３Ｂｂ ９．２０±１．１８Ａａ

瘤胃球菌属＿１ Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ＿１ ０．１２±０．００Ｂｂ ０．１９±０．００Ａａ ０．２３±０．００Ａａ

瘤胃球菌属＿ＮＫ４Ａ２１４＿ｇｒｏｕ
Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＮＫ４Ａ２１４＿ｇｒｏｕｐ

３．６５±０．０３Ｂｂ ２．７２±０．３５Ｂｂ ６．８１±０．５０Ａａ

瘤胃球菌属＿ＵＣＧ⁃０１４
Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＵＣＧ⁃０１４

１．０９±０．００ｂ １．５０±０．３０ａｂ ２．１５±０．４１ａ

瘤胃球菌属＿ＵＣＧ⁃０１０
Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＵＣＧ⁃０１０

０．６３±０．００Ａａ ０．３６±０．００Ｂｂ ０．６４±０．００Ａａ

瘤胃球菌属＿ＵＣＧ⁃００５
Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＵＣＧ⁃００５

０．３３±０．００ｂ ０．４８±０．００ａｂ ０．５７±０．００ａ

瘤胃球菌属＿ＵＣＧ⁃００１
Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＵＣＧ⁃００１

０．１９±０．００ｂ ０．２７±０．０５ａｂ ０．４６±０．０９ａ

瘤胃球菌属＿ＵＣＧ⁃００２
Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＵＣＧ⁃００２

０．２０±０．００Ｂｃ ０．１３±０．００Ｂｂ ０．４１±０．００Ａａ

０５２５
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续表 ７

项目

Ｉｔｅｍｓ
对照组

Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ
诱导组

Ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ
调控组

Ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｇｒｏｕｐ

克里斯滕森菌属

Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿Ｒ⁃７＿ｇｒｏｕｐ
４．１８±０．０４Ｂｂ ３．０４±０．２３Ｂｃ ５．２１±０．３３Ａａ

乳杆菌属 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ ０．３４±０．００Ｃｃ ４．４３±０．２３Ａａ １．５０±０．３３Ｂｂ

梭菌属 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿ｓｔｒｉｃｔｏ＿１ １．７５±０．００ １．６４±０．２４ １．２２±０．１１
解琥珀酸弧菌属 Ｓｕｃｃｉｎｉｃｌａｓｔｉｃｕｍ １．３２±０．００ｂ １．４４±０．２３ｂ ３．１８±０．４７ａ

链球菌属 Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ １．８５±０．００ ２．１３±０．５３ ２．１５±０．２８
毛螺菌属 ０．４２±０．００Ｂｂ ０．９２±０．０３ＡＢａｂ １．２６±０．０２Ａａ

Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａ ０．０７±０．００ ０．１２±０．００ ０．０９±０．００
乳球菌属 Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ ０．１７±０．００Ｂｂ １．８２±０．５８Ａａ ０．３７±０．００Ｂｂ

真杆菌属 Ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ ０．３６±０．００Ｂｃ ０．５６±０．００Ｂｂ ０．８４±０．００Ａａ

密螺旋体属＿２ Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ＿２ ０．６７±０．００ｂ ０．９７±０．０６ａ ０．７９±０．０７ｂ

丁酸弧菌属＿２ Ｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ＿２ ０．７０±０．００ａ ０．４４±０．００ｂ ０．４２±０．００ｂ

２．４　 菌群功能预测

　 　 首先将 ＫＥＧＧ 数据库中已有基因组的原核生

物 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列与 ＳＩＬＶＡ 数据库中 １６Ｓ ｒＲＮＡ
序列进行关联，然后将 ＫＥＧＧ 数据库已有的原核

物种基因组进行序列打断，利用 ＵＰｒｏＣ 对所有基

因组的 ＫＯ 序列进行统计；最后利用 １６Ｓ 的拷贝数

对物种数目进行校正，最终实行 ＫＥＧＧ 预测以及

ＫＯ 丰度统计。 由图 ２ 可知，诱导组奶牛瘤胃中参

与淀粉和蔗糖代谢的细菌菌群丰度要高于对照

组，调控组奶牛瘤胃中参与淀粉和蔗糖代谢的细

菌菌群丰度明显降低，说明饲粮添加 ＭＯＳ 可以降

低奶牛瘤胃对淀粉的降解速率。

３　 讨　 论
　 　 在瘤胃细菌菌群门水平上，低乳脂奶牛瘤胃

中拟杆菌门的丰度增加，拟杆菌可以分解多糖［７］ ，
李亚丹等［８］ 论述了拟杆菌 ＶＰＩ⁃５４８２ 具有 ＥＣＦ⁃
ｔｙｐｅσ 因子，该因子可以使拟杆菌的基因表达受到

环境因素的调节，拟杆菌基因组编码的外周蛋白

ＳｕｓＣ 和 ＳｕｓＤ 可以调节淀粉与细菌表面连接，达到

降解淀粉的效果。 添加 ＭＯＳ 奶牛瘤胃中拟杆菌

门的丰度较低乳脂奶牛显著降低，拟杆菌门丰度

的降低，在一定程度上降低了瘤胃对淀粉的降解

速率，对稳定奶牛瘤胃 ｐＨ 有一定的作用。 厚壁菌

门具有降解纤维素的功能。 有研究表明，饲喂高

谷物饲粮会导致厚壁菌门的丰度显著增加［９］ ，但

在本试验中，高精料诱导的低乳脂奶牛瘤胃中厚

壁菌门的丰度较对照组并未发生显著的改变，厚
壁菌门的丰度在添加 ＭＯＳ 后显著增加，较低乳脂

奶牛组提高了 ２２．２５％，而且奶牛瘤胃中厚壁菌门

的丰度超过了拟杆菌门，厚壁菌门丰度的增加提

高了纤维素的降解率，有研究证明，外源添加功能

性 ＭＯＳ 可以提高奶牛瘤胃中纤维素降解菌的活

性和数量，改善瘤胃微生物区系［１０－１１］ ，本研究中发

现，添加 ＭＯＳ 可以极显著增加纤维杆菌门的丰

度，通过本研究可以总结出 ＭＯＳ 可以提高瘤胃中

厚壁菌门和纤维杆菌门的丰度，提高瘤胃中纤维

素降解率，进而提高了牛奶的乳脂率。 浮霉菌门

是严格厌氧的革兰氏阴性细菌，刘冬英等［１２］ 从制

糖废水厌氧处理反应器的颗粒污泥中分离得到一

株属于浮霉菌门的菌株，并发现该菌株可利用葡

萄糖、麦芽糖、核糖等多种糖类作为唯一碳源，葡
萄糖发酵的最终产物为乙酸和氢气，而且浮霉菌

门与机体的健康有关系。 刘志刚等［１３］通过研究尼

罗罗非鱼肠道菌群结构与链球菌病的相关性发

现，健康尼罗罗非鱼的浮霉菌门的丰度显著低于

发病组。 本研究中高精料诱导的低乳脂奶牛瘤胃

中浮霉菌门丰度的极显著增加，主要是由于在构

建低乳脂奶牛模型过程中在奶牛的饲粮中添加玉

米面，随着饲粮中淀粉含量占比增加，饲粮中碳水

化合物含量增加，致使浮霉菌门的丰度增加。 在

低乳脂奶牛的饲粮中添加 ＭＯＳ 之后浮霉菌门的

丰度下降。
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　 　 ＡＢＣ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ：ＡＢＣ 转运蛋白；Ｔｗｏ⁃ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓｙｓｔｅｍ：二组分系统；Ｐｕｒｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：嘌呤代谢；Ａｍｉｎｏａｃｙｌ⁃ｔＲＮＡ ｂｉ⁃
ｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ：氨酰 ｔＲＮＡ 生物合成；Ｐｙｒｉｍｉｄｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：嘧啶代谢；Ｒｉｂｏｓｏｍｅ：核糖体；Ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒ ａｎｄ ｎｕｃｉｅｏｔｉｄｅ ｓｕｇａｒ ｍｅ⁃
ｔａｂｏｌｉｓｍ：氨基糖和核苷酸糖代谢；Ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ ｓｕｃｒｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：淀粉和蔗糖代谢；Ｐｅｐｔｉｄｏｇｌｙｃａｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ：肽聚糖生物合

成；Ｈｏｍｏｌｇｏｕｓ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ：同源重组；Ｆｒｕｔｏｓｅ ａｎｄ ｍａｎｎｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：果糖和甘露糖代谢；Ｍｅｔｈａｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：甲烷代

谢；Ａｒｉｇｉｎｉｎｅ ａｎｄ ｐｒｏｌｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：精氨酸和脯氨酸代谢；Ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ：氧化磷酸化；ＲＮＡ ｄｅｇｒｅｄａｔｉｏｎ：ＲＮＡ 降

解；Ｎｕｃｌｅｃｔｉｄｅ ｅｘｃｉｓｉｏｎ ｒｅｐａｉｒ：核苷酸切除修复；Ｃｅｌｌ ｃｙｃｌｅ⁃Ｃａｕｌｏｂａｃｔｅｒ：细胞周期－茎杆菌；Ｍｉｓｍａｔｃｈ ｒｅｐａｉｒ：错配修复；Ｐｈｏｓｐｈ⁃
ｏｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ｓｙｓｔｅｍ（ＰＴＳ）：磷酸转移酶系统（ＰＴＳ）；Ｃｙｓｔｅｉｎｅ ａｎｄ ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：半胱氨酸和蛋氨酸代谢。
　 　 ＣＫ⁃ａ１、ＣＫ⁃ａ２、ＣＫ⁃ａ３、ＣＫ⁃ｂ１、ＣＫ⁃ｂ２、ＣＫ⁃ｂ３、ＣＫ⁃ｃ１、ＣＫ⁃ｃ２、ＣＫ⁃ｃ３、ＣＫ⁃ｄ１、ＣＫ⁃ｄ２、ＣＫ⁃ｄ３ 为对照组样品；ＣＯ⁃ａ１、ＣＯ⁃
ａ２、ＣＯ⁃ａ３、ＣＯ⁃ｂ１、ＣＯ⁃ｂ２、ＣＯ⁃ｂ３、ＣＯ⁃ｃ１、ＣＯ⁃ｃ２、ＣＯ⁃ｃ３、ＣＯ⁃ｄ１、ＣＯ⁃ｄ２、ＣＯ⁃ｄ３ 为诱导组样品；ＣＭ⁃ａ１、ＣＭ⁃ａ２、ＣＭ⁃ａ３、ＣＭ⁃
ｂ１、ＣＭ⁃ｂ２、ＣＭ⁃ｂ３、ＣＭ⁃ｃ１、ＣＭ⁃ｃ２、ＣＭ⁃ｃ３、ＣＭ⁃ｄ１、ＣＭ⁃ｄ２、ＣＭ⁃ｄ３ 为调控组样品。 ＣＫ⁃ａ１， ＣＫ⁃ａ２， ＣＫ⁃ａ３， ＣＫ⁃ｂ１， ＣＫ⁃ｂ２，
ＣＫ⁃ｂ３， ＣＫ⁃ｃ１， ＣＫ⁃ｃ２， ＣＫ⁃ｃ３， ＣＫ⁃ｄ１， ＣＫ⁃ｄ２， ＣＫ⁃ｄ３ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ． ＣＯ⁃ａ１， ＣＯ⁃ａ２， ＣＯ⁃ａ３， ＣＯ⁃
ｂ１， ＣＯ⁃ｂ２， ＣＯ⁃ｂ３， ＣＯ⁃ｃ１， ＣＯ⁃ｃ２， ＣＯ⁃ｃ３， ＣＯ⁃ｄ１， ＣＯ⁃ｄ２， ＣＯ⁃ｄ３ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ； ＣＭ⁃ａ１， ＣＭ⁃ａ２，
ＣＭ⁃ａ３， ＣＭ⁃ｂ１， ＣＭ⁃ｂ２， ＣＭ⁃ｂ３， ＣＭ⁃ｃ１， ＣＭ⁃ｃ２， ＣＭ⁃ｃ３， ＣＭ⁃ｄ１， ＣＭ⁃ｄ２， ＣＭ⁃ｄ３ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ．

图 ２　 菌群功能注释热图

Ｆｉｇ．２　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｆｌｏｒａ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

　 　 放线菌被认为是天然药物的重要来源之一，
是由于放线菌能够产生丰富的活性物质，而且其

代谢物质具有抗病毒、抗菌和抗肿瘤等活性，而且

现如今发现的天然抗生素有 ２ ／ ３ 来源于放线菌，
其被认为是新天然抗生素的重要来源［１４－１５］ 。 本研
究中在诱导乳脂下调的奶牛瘤胃中发现放线菌门

的丰度显著增加，随着 ＭＯＳ 的添加放线菌门的丰

度略有降低。 螺旋体门是一类很有特点的细菌，
具有长的螺旋形盘绕的细胞。 螺旋体门的密螺旋

体属能与纤维素菌相互作用，可以参与纤维素的

降解［１６－１７］ 。 但同时螺旋体门的密螺旋体属可以引
起猪痢疾［１８］ 。 倪莹等［１９］通过 １６Ｓ ｒＲＮＡ 高通量测

序技术研究发现，重度牙周炎患者的唾液中含有

较高的螺旋体门。 在本研究中发现，高精料诱导

的低乳脂奶牛瘤胃中螺旋体门的丰度较对照组显

著增加，添加 ＭＯＳ 后螺旋体门的丰度较低乳脂奶

牛降低，这种现象极有可能是因为 ＭＯＳ 可以调节

奶牛瘤胃细菌菌群结构，既提高了奶牛瘤胃对纤

维素的降解率，又调控了瘤胃细菌菌群结构的合

理性。 据报道，黏胶球形菌门与纤维二糖的降解

２５２５



１１ 期 徐晓锋等：甘露寡糖对高精料诱导的低乳脂奶牛瘤胃细菌菌群调控的研究

有关［２０－２１］ ，郭威等［２２］研究发酵玉米秸秆对绵羊瘤

胃菌群结构的影响发现，黏胶球形菌门和纤维杆

菌门均为绵羊的优势菌群。 本研究高精料诱导的

低乳脂奶牛瘤胃中黏胶球形菌门的丰度较对照组

显著降低，添加 ＭＯＳ 可以增加黏胶球形菌门的丰

度，说明饲粮中添加 ＭＯＳ 可以缓解奶牛因饲粮淀

粉含量过高而引起的瘤胃纤维降解菌下降的现

象，可以提高瘤胃对纤维素的降解率。
　 　 在瘤胃细菌菌群属水平上，普雷沃氏菌属是

奶牛瘤胃的优势菌属，普雷沃氏菌属具有多重功

能和多种基因型，普雷沃氏菌属包含不同的菌种，
不同的菌种在瘤胃中的功能也不尽相同，Ｐｕｒｕｓｈｅ
等［２３］论述了布氏普雷沃氏菌和栖瘤胃普雷沃菌具

有降解蛋白质、淀粉和寡糖的功能，同时也有研究

发现了普雷沃氏菌属具有降解半纤维素的作

用［２４］ 。 本试验中高精料诱导的低乳脂奶牛瘤胃中

普雷沃氏菌属＿７ 和普雷沃氏菌属＿ＵＣＧ⁃００１ 的丰

度较对照组均增加，普雷沃氏菌属是瘤胃中主要

的耗氢菌属，可以通过丙烯酸和琥珀酸途径发酵

糖类物质产生丙酸［２５－２６］ ，奶牛在饲喂高精饲料导

致亚急性瘤胃酸中毒（ＳＡＲＡ）时，奶牛瘤胃中普雷

沃氏菌属的丰度是正常奶牛的 １．５ 倍［２７］ ，本试验

诱导期奶牛瘤胃中丙酸的含量极显著增加也进一

步验证了普雷沃氏菌属具有降解淀粉的能力。 本

试验研究发现，在低乳脂奶牛饲粮中添加 ＭＯＳ 可

以极显著降低普雷沃氏菌属＿１ 和普雷沃氏菌属＿７
的丰度，同时通过对瘤胃细菌菌群功能预测发现，
添加 ＭＯＳ 可以明显降低参与淀粉代谢的菌群丰

度。 Ｄｅ Ｎａｒｄｉ 等［２８］ 研究发现，在高精饲粮中补充

一定的有机酸和多酚可以降低短普雷沃氏菌（Ｐｒｅ⁃
ｖｏｔｅｌｌａ ｂｒｅｖｉｓ）的丰度，该研究表明适宜的饲粮添

加剂可以降低瘤胃对淀粉的降解率。 普雷沃氏菌

属＿１ 是瘤胃中普雷沃氏菌占比最多的菌属，普雷

沃氏菌属＿１ 丰度的极显著降低导致瘤胃对淀粉的

降解作用降低，对维持瘤胃 ｐＨ 具有一定的作用，
同时也降低了瘤胃中丙酸的含量。 低乳脂奶牛饲

粮添加 ＭＯＳ 瘤胃中普雷沃氏菌属＿ＵＣＧ⁃００１ 和普

雷沃氏菌属＿ＵＣＧ⁃００３ 的丰度均增加，其主要原因

可能是普雷沃氏菌属＿ＵＣＧ⁃００１ 和普雷沃氏菌属＿
ＵＣＧ⁃００３ 可以利用寡糖，ＭＯＳ 的添加为这 ２ 种菌

属提供了更多的发酵底物，具体的原因还需要进

一步的研究。 本试验在饲粮中添加 ＭＯＳ 可以提

高低乳脂奶牛瘤胃中瘤胃球菌属的丰度，其中瘤

胃球菌属＿２、瘤胃球菌属＿ＮＫ４Ａ２１４＿ｇｒｏｕｐ 和瘤胃

球菌属＿ＵＣＧ⁃００２ 的丰度均极显著的增加，瘤胃球

菌属是瘤胃中主要的纤维降解菌，本研究还发现

添加 ＭＯＳ 可以极显著提高瘤胃中真杆菌属的丰

度，显著提高解琥珀酸菌属的丰度。 有研究发现，
与半纤维素降解有关的丁酸弧菌属的丰度因瘤胃

总淀粉的含量增加而降低［２９］ ，这与 Ｐｅｔｒｉ 等［３０］ 的

研究结果相一致，在本研究中，添加 ＭＯＳ 对丁酸

弧菌属＿２ 丰度的降低并无缓解作用。 乳球菌属和

乳杆菌属是瘤胃中降解淀粉的主要菌属，本试验

低乳脂奶牛瘤胃中这 ２ 类菌属丰度均出现大幅度

的增加，乳杆菌属和乳球菌属丰度的增加可分解

淀粉产生大量的乳酸，大量乳酸的堆积导致瘤胃

ｐＨ 的下降，致使瘤胃中许多纤维降解菌的增殖受

到了限制，乳酸的大量生成也会导致乙酸的含量

下降，乳脂的合成也受到了一定程度的限制。 在

本研究中检测到较高丰度的理研菌属 ＲＣ９ 肠道

群，高精料饲粮条件下，理研菌属的丰度增加。 理

研菌属 ＲＣ９ 肠道群易受到饲粮结构的影响，Ｐｉｔｔａ
等［３１］研究发现，饲喂不同来源的干草显著影响理

研菌属的丰度。 以此推测 ＭＯＳ 可以降低部分降

解淀粉的普雷沃氏菌属的丰度，有利于瘤胃球菌

属、真杆菌属和解琥珀酸菌属的增殖，提高瘤胃对

纤维素的降解率，促进乙酸的合成，提高乳脂合成

的前体物质。

４　 结　 论
　 　 低乳脂奶牛饲粮添加 ＭＯＳ 提高了瘤胃纤维

降解菌的丰度，提高了瘤胃对纤维素的降解率；降
低了瘤胃中产酸菌种的增殖，对提高瘤胃 ｐＨ 具有

积极的作用；同时抑制了瘤胃中一些致病菌的繁

殖；但对半纤维降解菌丁酸弧菌属＿２ 丰度的降低

无缓解作用。 对瘤胃菌群进行功能预测发现，低
乳脂奶牛饲粮添加 ＭＯＳ 降低了参与淀粉和蔗糖

代谢的菌群丰度。
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