
动物营养学报 ２０１９，３１（９）：４３６３⁃４３７０
Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ 　

ｄｏｉ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１００６⁃２６７ｘ．２０１９．０９．０５１

断奶前纯血马马驹粪便菌群多样性分析

李晓斌１ 　 李　 海２ 　 李凤鸣１ 　 赵国栋１ 　 陈开旭１ 　 马玉辉２ 　 徐文慧２ 　 臧长江１∗

（１．新疆农业大学动物科学学院，新疆肉乳用草食动物营养实验室，乌鲁木齐 ８３００５２；
２．新疆伊犁昭苏县畜牧兽医站，昭苏 ８３５６００）

摘　 要： 本试验旨在分析纯血马断奶前马驹粪便菌群多样性。 选择出生日期相近、平均体重为

（１２８．５６±８．３４） ｋｇ 断奶前 １ 周的本地自繁纯血马公马驹 ５ 匹（编号分别为 ＣＪ１、ＣＪ２、ＣＪ３、ＣＪ４ 和

ＣＪ５），分别采集马驹全天的粪便样品，采用高通量测序技术分析马驹粪便菌群多样性。 结果显

示：１）在门水平上，断奶前马驹粪便中排在前 １０ 的菌门为变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门、放线

菌门、广古菌门、疣微菌门、螺旋体菌门、未明确细菌（ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ）、纤维杆菌门及无壁

菌门，其中变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门和放线菌门的丰度之和超过 ９０％。 ２）编号为 ＣＪ１ 和

ＣＪ３ 的马驹粪便中丰度最高的菌门为变形菌门，分别为 ７４．０１％和 ７５．７２％；编号为 ＣＪ２、ＣＪ４ 及

ＣＪ５ 的马驹粪便中丰度最高的菌门为厚壁菌门，分别为 ６９．７５％、６８．２７％和 ５７．８５％。 ３）编号为

ＣＪ１ 和 ＣＪ３ 的马驹粪便菌群中莫拉菌科和不动杆菌属分别为科和属水平的优势菌，丰度均在

７０％以上。 由此可见，纯血马断奶前马驹粪便中丰度较高的菌门为厚壁菌门、拟杆菌门、变形菌

门、放线菌门；患肠道炎症马驹（编号为 ＣＪ１ 和 ＣＪ３ 的马驹）粪便中变形菌门、莫拉菌科和不动杆

菌属的丰度较高，为各自分类水平上的优势菌。
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　 　 随着马产业的持续发展，纯血马被大规模引

进，纯血马本土化繁殖逐渐增加。 由于气候、地理

位置、饲草料组成、营养水平及饲养管理等因素导

致本地出生的纯血马驹生长滞后、体弱易生病等，
严重影响纯血马驹的生长。 肠道菌群在动物健康

方面扮演着重要角色，包括促进肠道发育、调节肠

道 ｐＨ、减缓肠道应激及提高肠道免疫等。 当前，
幼龄动物肠道菌群多样性的研究主要集中于幼畜

断奶后，由于断奶导致的应激，使断奶动物胃肠道

功能失衡，易引发腹泻等疾病，严重影响动物的生

长发育［１－４］ 。 而针对断奶前动物肠道菌群多样性

的研究鲜见报道。 李晓斌等［５］研究了 ３ ～ ６ 月龄马

驹肠道菌群的特点，结果显示 ３ ～ ６ 月龄马驹肠道

菌群中优势菌分别为厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、拟杆

菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、疣
微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）、螺旋体菌门（Ｓｐｉｒｏｃｈａｅ⁃
ｔｅｓ）、梭杆菌门 （ Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）、无壁菌门 （ Ｔｅｎｅｒｉ⁃
ｃｕｔｅｓ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、ＴＭ７、广古菌门

（Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ），其中以厚壁菌门、拟杆菌门、变形

菌门及疣微菌门的丰度较高。 研究显示，腹泻或

肠道炎症使马驹肠道中变形菌门、莫拉菌属及产

气荚膜梭菌等丰度增加［６］ 。 因此，由于肠道健康

因素，导致肠道菌群丰度存在较大差异。 目前，在
国内本土繁育的纯血马数量不断增加的情况下，
研究断奶前马驹肠道菌群结构及多样性，对纯血

马本土化繁育马驹的健康养殖意义重大。 因此，
本试验以新疆昭苏伊犁马繁育研究中心的自繁纯

血马断奶前马驹为研究对象，通过高通量测序技
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术检测其粪便菌群多样性，为丰富断奶前马驹肠

道菌群组成、多样性及马驹肠道健康的研究提供

参考依据。

１　 材料与方法
１．１　 试验动物

　 　 试验动物为新疆昭苏县喀拉苏伊犁马研究繁

育中心本土繁育的纯血马断奶前马驹。
１．２　 试验设计

　 　 本试验选择 ２０１８ 年 ３ 月出生、兽医常规检查

正常（包括采食、饮水、精神状态、心率、呼吸及体

温等）、体重［（１２８．５６±８．３４） ｋｇ］相近的纯血马哺

乳公马驹 ５ 匹（编号分别为 ＣＪ１、ＣＪ２、ＣＪ３、ＣＪ４ 和

ＣＪ５）。 所有马驹均在同一条件下进行饲养管理，
在断奶前 １ 周采集马驹粪便样品。
１．３　 饲养管理及补充料营养水平

　 　 所有马驹均自由觅乳、采食牧草和饮水，每天

按每 １００ ｋｇ 体重补喂 ０．６５ ｋｇ 精料补充料，将全天

的补喂量平均分成 ３ 份，分别在 ０９：００、１４：００、
１８：００分 ３ 次等量补喂。 马驹 ３ ～ ６ 月龄的精料补

充料组成及营养水平见表 １。

表 １　 精料补充料组成及营养水平（干物质基础）
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔ （ＤＭ ｂａｓｉｓ） ％

原料

Ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ
含量

Ｃｏｎｔｅｎｔ
营养水平

Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ２）
含量

Ｃｏｎｔｅｎｔ

玉米 Ｃｏｒｎ ３７．５０ 干物质 ＤＭ ９２．１３
麸皮 Ｗｈｅａｔ ｂｒａｎ １５．００ 有机物 ＯＭ ９１．６４
燕麦 Ｏａｔ ２０．００ 粗蛋白质 ＣＰ １７．５７
大麦 Ｂａｒｌｅｙ １０．００ 酸性洗涤纤维 ＡＤＦ ２８．３５
大豆粕 Ｓｏｙｂｅａｎ ｍｅａｌ １５．００ 中性洗涤纤维 ＮＤＦ １３．０６
石粉 Ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ １．００ 钙 Ｃａ ０．５９
预混料 Ｐｒｅｍｉｘ１） １．００ 磷 Ｐ ０．８２
食盐 ＮａＣｌ ０．５０
合计 Ｔｏｔａｌ １００．００

　 　 １）预混料为每千克精料补充料提供 Ｔｈｅ ｐｒｅｍｉｘ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｐｅｒ ｋｇ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔ：ＶＡ ４８０ ＩＵ，
ＶＢ１ ８１６．３２ ｍｇ，ＶＢ２ ３３３．２ ｍｇ，ＶＢ６ ４８．９６ ｍｇ，ＶＤ ７０．４ ＩＵ，ＶＥ ２１ ３３３．３６ ＩＵ，泛酸 ｐａｎｔｏｔｈｅｎｉｃ ａｃｉｄ ２０．４６ ｍｇ，烟酰胺 ｎｉｃｏｔｉｎ⁃
ａｍｉｄｅ ４８４．８５ ｍｇ，Ｃｕ （ａｓ ｃｏｐｐｅｒ ｓｕｌｆａｔｅ） １０．５８ ｍｇ，Ｆｅ （ａｓ ｆｅｒｒｏｕｓ ｓｕｌｆａｔｅ） ３５．５６ ｍｇ，Ｍｎ （ａｓ ｍａｎｇａｎｅｓｅ ｓｕｌｆａｔｅ） ３３．５４ ｍｇ，Ｚｎ
（ａｓ ｚｉｎｃ ｓｕｌｆａｔｅ） ３０． ９２ ｍｇ， Ｉ （ ａｓ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｉｏｄｉｄｅ） ２． ４６ ｍｇ，Ｓｅ （ ａｓ ｓｏｄｉｕｍ ｓｅｌｅｎｉｔｅ） ５． ９３ ｍｇ，Ｃｏ （ ａｓ ｃｏｂａｌｔ ｃｈｌｏｒｉｄｅ）
１．１１ ｍｇ。
　 　 ２）营养水平为实测值。 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｗｅｒｅ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｖａｌｕｅｓ．

１．４　 样品采集

　 　 在采样当天，为便于样品采集，将马驹全天舍

饲饲养（日常马驹白天活动场饲养，夜间舍饲饲

养），并给马驹套戴收粪袋，将马驹每次排出的粪

便收集于集粪桶内，混合均匀，按照四分法采集５ ｇ
样品，液氮速冻，最终将马驹全天采集的所有粪便

样品－２０ ℃冷冻保存，检测时全部解冻混合均匀，
取样测定。 将粪便样品按照马驹编号对应编号为

ＣＪ１、ＣＪ２、ＣＪ３、ＣＪ４ 和 ＣＪ５。
１．５　 指标测定

　 　 马驹粪便细菌 ＤＮＡ 的提取、ＰＣＲ 扩增、 Ｉｌｌｕ⁃
ｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序及结果分析均由北京诺禾致源生

物信息科技有限公司协助完成。

１．６　 数据处理

　 　 将原始数据进行拼接、过滤，得到有效数据。
然后基于有效数据进行操作分类单元（ＯＴＵ）聚类

和物种分类分析。 最后对 ＯＴＵ 进行丰度、ａｌｐｈａ 多

样性、维恩图和聚类分析。

２　 结果与分析
２．１　 基于 ＯＴＵ 的维恩图

　 　 图 １ 为基于 ＯＴＵ 的维恩图，结果显示，编号为

ＣＪ１、ＣＪ２、ＣＪ３、ＣＪ４ 和 ＣＪ５ 的马驹粪便菌群中共有的

ＯＴＵ 为 ３９９ 个，即表示它们相同的物种有 ３９９ 个，ＣＪ１
特有的 ＯＵＴ 为 ２８ 个、ＣＪ２ 为 ６９ 个、ＣＪ３ 为 １８ 个、ＣＪ４
为 ７０ 个、ＣＪ５ 为 ９８ 个。 由此可见，ＣＪ２、ＣＪ４ 和 ＣＪ５ 特

４６３４
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有的物种要多于 ＣＪ１ 和 ＣＪ３。

图 １　 基于 ＯＴＵ 的维恩图

Ｆｉｇ．１　 Ｖｅｎｎ ｍａｐ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＯＴＵ

２．２　 ａｌｐｈａ 多样性指数

　 　 由表 ２ 可知，对 ５ 个样品在 ９７％一致性阈值

下的 ａｌｐｈａ 多样性指数，观察的物种数分别是ＣＪ５＞
ＣＪ２＞ＣＪ４＞ＣＪ３＞ＣＪ１。 Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｃｈａｏ１ 及 ＡＣＥ 指数

均表现为 ＣＪ２、ＣＪ４ 和 ＣＪ５ 高于 ＣＪ３ 和 ＣＪ１，说明

ＣＪ２、ＣＪ４ 和 ＣＪ５ 具有较高的菌群多样性。
２．３　 门水平上马驹粪便菌群丰度

　 　 由表 ３ 可知，在门水平上，断奶前马驹粪便中

排在前 １０ 的菌门为变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌

门、放线菌门、广古菌门、疣微菌门、螺旋体菌门、
未明确细菌（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ）、纤维杆菌门及

无壁菌门，其中厚壁菌门、拟杆菌门、变形菌门和

放线菌门的丰度之和在 ９０％以上。 编号为 ＣＪ２、
ＣＪ４、ＣＪ５ 的马驹粪便中以厚壁菌门为优势菌门，其
次是拟杆菌门；而编号为 ＣＪ１ 和 ＣＪ３ 的马驹粪便

中优势菌门为变形菌门，丰度分别为 ７４． ０１％和

７５．７２％。

表 ２　 ａｌｐｈａ 多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ

样品编号

Ｓａｍｐｌｅ Ｎｏ．
观察的物种数

Ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ
Ｃｈａｏ１ 指数

Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ
ＡＣＥ 指数

ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

ＣＪ５ １ ０２３ ７．２３ ０．９８ １ ０８８．２５ １ １００．３９
ＣＪ２ １ １００ ７．８５ ０．９８ １ ２１５．３８ １ ２１６．９１
ＣＪ４ ９８７ ６．６６ ０．９６ １ １７２．０１ １ １６７．８１
ＣＪ３ ７３０ ３．９７ ０．７９ ９０８．６２ ９４５．１９
ＣＪ１ ７６２ ４．２９ ０．８１ ９００．８９ ９２７．６５

表 ３　 门水平上马驹粪便菌群丰度

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ｆｏｒ ｆｏａｌｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ％

菌名

Ｂａｃｔｅｒｉａ ｎａｍｅｓ

样品编号 Ｓａｍｐｌｅ Ｎｏ．

ＣＪ１ ＣＪ２ ＣＪ３ ＣＪ４ ＣＪ５

变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ７４．０１ １．３６ ７５．７２ １８．４６ １７．８８
厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ １８．６４ ６９．７５ １９．９８ ６８．２７ ５７．８５
拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ４．６１ １７．４７ ３．１７ ８．９９ １２．９２
放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．７６ １．２７ ０．２５ ０．５７ ４．６８
广古菌门 Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ ０．２１ ０．３６ ０．０７ ０．４５ ３．７５
疣微菌门 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ ０．０２ ２．７９ ０．０２ ０．３８ ０．３７
螺旋体菌门 Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ ０．２９ ２．２４ ０．１９ １．０３ ０．１８
未明确细菌 Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ １．１４ ２．００ ０．３０ ０．３７ １．３６
纤维杆菌门 Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ ０．０５ １．１４ ０．０１ ０．１７ ０．１２
无壁菌门 Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ ０．１７ ０．９９ ０．１５ ０．８９ ０．２７
其他 Ｏｔｈｅｒｓ ０．１０ ０．６３ ０．１４ ０．４２ ０．６０

２．４　 科水平上马驹粪便菌群丰度

　 　 由表 ４ 可知，在科水平上，断奶前马驹粪便中

排在前 １０ 的菌科为莫拉菌科（属于变形菌门）、瘤
胃菌科（属于厚壁菌门）、毛螺科、动性球菌科（属
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于厚壁菌门）、芽孢杆菌科、理研菌科、链球菌科

（属于厚壁菌门）、未明确梭菌目 （ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ）、 Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ 及 微 球 菌。 其

中，莫拉菌科是编号为 ＣＪ１ 和 ＣＪ３ 的马驹粪便的

优势菌科，丰度分别为 ７３．５１％和 ７５．４７％；瘤胃菌

科是编号为 ＣＪ２、ＣＪ４、ＣＪ５ 的马驹粪便菌群中的优

势菌科，丰度分别为 ２１．７０％、１１．８０％、１８．０５％。 此

外，编号为 ＣＪ２、ＣＪ４、ＣＪ５ 的马驹粪便菌群中毛螺

科、动性球菌科、芽孢杆菌科、理研菌科、链球菌

科、Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ 及微球菌的丰度均高于 ＣＪ１
和 ＣＪ３。

表 ４　 科水平上马驹粪便菌群丰度

Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ｆｏｒ ｆｏａｌｓ ａｔ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ ％

菌名

Ｂａｃｔｅｒｉａ ｎａｍｅｓ

样品编号 Ｓａｍｐｌｅ Ｎｏ．

ＣＪ１ ＣＪ２ ＣＪ３ ＣＪ４ ＣＪ５
莫拉菌科 Ｍｏｒａｘｅｌｌａｃｅａｅ ７３．５１ ０．０６ ７５．４７ １７．９０ １７．３８
瘤胃菌科 Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ ５．１１ ２１．７０ ５．６６ １１．８０ １７．０５
毛螺科 Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ ２．６０ １６．６５ ３．７１ １５．９７ ５．８７
动性球菌科 Ｐｌａｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ ２．８９ ６．２２ ３．０３ １５．０５ １４．３９
芽孢杆菌科 Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ ０．５５ １１．１２ ０．２２ １２．３２ ０．４８
理研菌科 Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ １．１６ ６．９６ ０．７４ ３．１４ ５．９７
链球菌科 Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ ０．２５ ０．４５ ０．０９ ２．６２ ６．５７
未明确梭菌目 Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ １．９５ ４．０５ １．４１ ４．１０ ４．９６
Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ ０．６７ ４．５０ ０．７２ ２．０７ １．７８
微球菌 Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ ０．５４ ０．８５ ０．１４ ０．３７ ４．４４
其他 Ｏｔｈｅｒｓ １０．７５ ２７．４０ ８．７６ １４．６９ ２１．１５

２．５　 属水平上马驹粪便菌群丰度

　 　 表 ５ 是在属水平上检测到的断奶前马驹粪便

中排在前 １０ 的菌属。 不动杆菌属是编号为 ＣＪ１
和 ＣＪ３ 的马驹粪便中的主要菌属，丰度分别为

７１．０９％和 ７５．４１％；编号为 ＣＪ２、ＣＪ４ 及 ＣＪ５ 的马驹

粪便中以芽孢杆菌、幽门螺杆菌、链球菌属、甲烷

粒菌属等为主要菌属；编号为 ＣＪ２ 的马驹粪便中阿

克曼菌属的丰度为 ２．７９％，相对于其他马驹较高。

表 ５　 属水平上马驹粪便菌群丰度

Ｔａｂｌｅ ５　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ｆｏｒ ｆｏａｌｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ％

菌名

Ｂａｃｔｅｒｉａ ｎａｍｅｓ

样品编号 Ｓａｍｐｌｅ Ｎｏ．

ＣＪ１ ＣＪ２ ＣＪ３ ＣＪ４ ＣＪ５
不动杆菌属 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ ７１．０９ ０．０５ ７５．４１ １７．８６ １６．６１
芽孢杆菌属 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ０．５５ １１．１２ ０．２２ １２．３２ ０．４８
幽门螺杆菌 Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｉｌｌｕｓ ０．３０ ４．５３ ０．０５ ９．６７ ８．６２
链球菌 Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ０．２５ ０．４５ ０．０９ ２．４４ ６．５７
节杆菌属 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ０．０７ ０．８４ ０．０９ ０．３５ ４．２６
甲烷粒菌属 Ｍｅｔｈａｎｏｃｏｒｐｕｓｃｕｌｕｍ ０．１７ ０．２６ ０．０７ ０．３８ ３．５９
Ｓａｃｃｈａｒｏｆｅｒｍｅｎｔａｎｓ ０．２０ ３．５３ ０．１４ ０．６９ ０．３５
Ｌａｃｈｎｏｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ０．２１ １．３７ ０．５４ ０．６２ ０．７２
未明确梭菌目 Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ ０．９８ ２．２５ ０．８５ １．９４ ２．９０
阿克曼菌属 Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ ０．０１ ２．７９ ０．０２ ０．３８ ０．３８
其他 Ｏｔｈｅｒｓ ２６．１１ ７２．７３ ２２．６７ ５０．９４ ５５．７３

２．６　 非加权组平均法（ＵＰＧＭＡ）聚类分析

　 　 由图 ２ 可知，在门水平上，粪便菌群结构相近

的马驹被聚为一类。 ＣＪ１ 和 ＣＪ３ 变形菌门、厚壁菌

门及拟杆菌门的丰度接近，被分为一类；ＣＪ４、ＣＪ５
与 ＣＪ２ 因多数菌种丰度相近被分为一类。
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９ 期 李晓斌等：断奶前纯血马马驹粪便菌群多样性分析

　 　 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ：厚壁菌门；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ：拟杆菌门；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线菌门；Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ：广古菌

门；Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ：疣微菌门；Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ：螺旋体菌门；Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ：未明确细菌；Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ：纤维杆菌门；Ｔｅ⁃
ｎｅｒｉｃｕｔｅｓ：无壁菌门；其他：Ｏｔｈｅｒｓ。

图 ２　 基于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离的 ＵＰＧＭＡ 系统发育树

Ｆｉｇ．２　 ＵＰＧＭＡ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

３　 讨　 论
　 　 肠道是机体复杂的内环境，细菌是构成这一

环境的首要因子，肠道菌群在维持肠道稳态、保持

健康、提高肠道免疫及缓解饲粮改变造成的应激

等方面扮演重要角色［７－８］ 。 研究证明，肠道菌群对

幼龄动物早期发育包括促免疫系统发育、肠道黏

膜结构完整和饲粮消化（碳水化合物结构饲粮）
等［９－１１］ 。 在马匹中，肠道菌群结构的破坏与多种

因素有关，最显著的是结肠炎［１２］ 、蹄叶炎［１３］ 和马

驹的短暂性腹泻［１４］ ，而饲养管理、饲粮结构类型的

改变亦是影响肠道菌群结构发生变化的重要

因素。
　 　 断奶应激影响幼龄动物健康生长的重要因素

之一。 目前，大多数研究证明断奶应激对幼龄动

物的生长发育和生长性能有不利影响，包括生长

速度减慢和养分消化率降低［１５－１７］ 。 此外，断奶应

激不仅损害幼龄动物的固有免疫，增加其患病风

险［１８－２０］ ，还会引起自发性免疫系统疾病［２１］ ，导致

生长发育迟缓，甚至死亡。 而肠道菌群在缓解这

一应激中发挥着重要作用。 因此，了解断奶前幼

龄动物肠道菌群定植规律、结构、种类及丰度，对
于丰富和增加肠道菌群多样性和减缓应激损伤意

义重大。
　 　 Ｃｏｓｔａ 等［２２］研究显示，１８０ 日龄夸特马马驹粪

便中主要菌门为厚壁菌门、变形菌门、未明确细

菌、疣微菌门、螺旋体菌门、放线菌门、拟杆菌门、
酸杆菌门、衣原体门和纤维杆菌门，其中厚壁菌门

的丰度为 ６５％。 本试验结果显示，纯血马断奶前

马驹粪便菌群在门水平上排名前 １０ 的菌种为变

形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门、放线菌门、广古菌

门、疣微菌门、螺旋体菌门、ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ、
纤维杆菌门及无壁菌门。 厚壁菌门、拟杆菌门、变
形菌门、疣微菌门、放线菌门及螺旋体菌门是马属

动物消化道中主要的菌群，在生长马驹粪便中厚

壁菌门的丰度最高，其次是拟杆菌门和变形菌门，
这与李晓斌等［５］在 ６ 月龄伊犁马上的研究结果一

致，６ 月龄伊犁马粪便厚壁菌门丰度为 ６７．８９％，拟
杆菌门丰度为 ２．７５％，变形菌门丰度为 １２．５６％，疣
微菌门丰度为 １０．１９％。 但本试验中，５ 匹纯血马

驹中，编号为 ＣＪ１ 和 ＣＪ３ 的马驹粪便中变形菌门

的丰度最高，分别达到了 ７４．０１％和 ７５．７２％，且变

形菌门丰度的升高影响了厚壁菌门和拟杆菌门的

丰度。 厚壁菌门、拟杆菌门是草食动物肠道中主

要的优势菌群，在降解饲粮、调节肠道 ｐＨ、维持肠

道健康中扮演重要角色。 变形菌门是细菌界中最

大的一个门，以病原菌为主，包括大肠杆菌、沙门

氏菌、霍乱弧菌、幽门螺杆菌等，这类细菌丰度增

加是肠道病变的表现。 正常机体肠道中有益菌和

有害菌处于动态平衡，肠道出现炎症反应时，有害

菌将迅速增长，抑制有益菌繁殖，导致肠道中厚壁

菌门和拟杆菌门丰度降低，而变形菌门丰度升
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高［２３］ 。 因此，本试验中编号为 ＣＪ１ 和 ＣＪ３ 的马驹

粪便中变形菌门丰度异常升高，可能与其肠道存

在炎症有关。 研究显示，在 ３ 月龄之后的马驹粪

便中，厚壁菌门、疣微菌门等的丰度之和在 ９０％以

上。 厚壁菌门包括的细菌种类繁多，在大多数动

物胃肠道中占优势地位，而大多数细菌与纤维降

解有直接的关系，如毛螺菌科（Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ）和
疣微菌科（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ） ［２４］ 。 但这一菌门也

存在一些有害菌，例如艰难梭菌（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｄｉｆｆｉ⁃
ｃｉｌｅ）和产气荚膜梭菌（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｐｅｒｆｒｉｎｇｅｎｓ），这
不得不引起注意。 李晓斌等［５］ 研究结果显示，伊
犁马 ３ 月龄时粪便中拟杆菌门为优势菌，丰度为

４０．９７％，而随着马驹月龄增加，粪便中拟杆菌门丰

度降低，到 ６ 月龄时仅为 ２．７５％；但厚壁菌门的丰

度从 ３ 月龄的 ３３． １９％增加至 ６ 月龄的 ６７． ８９％。
随着马驹月龄增加，厚壁菌门丰度增加，拟杆菌门

丰度降低，与马驹饲粮中纤维素的增加有直接关

系，草食动物肠道中大部分纤维降解菌隶属于厚

壁菌门，由于马驹纤维性饲料摄入的增加，促使厚

壁菌门丰度升高。 本试验中，编号为 ＣＪ２、ＣＪ４ 及

ＣＪ５ 的马驹粪便中厚壁菌门丰度较高，为 ６０％左

右，与以上原因一致。
　 　 在科和属水平上，编号为 ＣＪ１ 和 ＣＪ３ 的马驹

粪便中属于变形菌门的莫拉菌科和不动杆菌属丰

度在各自的分类水平上均在 ７０％以上，是其分类

水平上的主要优势菌。 而编号为 ＣＪ２、ＣＪ４ 与 ＣＪ５
的马驹粪便中属于厚壁菌门和拟杆菌门的瘤胃菌

科、芽孢杆菌科、链球菌科及芽孢杆菌属、链球菌

属等丰度明显高于莫拉菌科和不动杆菌属。 这说

明变形菌门丰度升高，可能影响了莫拉菌科和不

动杆菌属丰度的变化。 本试验结果显示，阿克曼

菌属的丰度在编号为 ＣＪ２、ＣＪ４ 与 ＣＪ５ 的马驹粪便

中明显高于编号为 ＣＪ１ 和 ＣＪ３ 的马驹粪便中。 研

究显示，阿克曼菌在 １ 月龄马驹粪便中被检测到，
ｒｅａｄｓ 值接近 ４０％ ［２５］ 。 阿克曼菌是肠道中降解黏

蛋白的主要菌，而在人类肠道中这类菌是常驻菌

的一部分。 在肠道中，阿克曼菌可以以黏蛋白作

为能源物质，从而通过竞争作用保护肠道免受致

病菌的侵害。 与其他肠道菌不同的是，阿克曼菌

可以储备黏蛋白，即使在肠道中没有营养物质（特
别是在禁食期间），也可以正常繁衍生息［２６－２７］ 。 在

马驹肠道菌群逐渐稳定阶段阿克曼菌可能扮演着

重要角色。

４　 结　 论
　 　 本地自繁纯血马断奶前马驹粪便中丰度较高

的菌门为厚壁菌门、拟杆菌门、变形菌门、放线菌

门；肠道炎症马驹粪便中厚壁菌门和拟杆菌门的

丰度降低，变形菌门、莫拉菌科和不动杆菌属的丰

度较高，为各自分类水平上的优势菌。
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