
动物营养学报 ２０２０，３２（９）：４２３０⁃４２４１
Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ 　

ｄｏｉ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１００６⁃２６７ｘ．２０２０．０９．０３３

同源湖羊在不同生长环境条件下生长性能和瘤胃
内容物微生物组成的差异

陈凤梅１ 　 程光民１∗ 　 王　 萍１ 　 王云洲１ 　 张万明２ 　 胡士林１∗∗ 　 徐相亭１∗∗ 　 牛钟相３

（１．山东畜牧兽医职业学院潍坊市反刍动物疾病防控工程中心，潍坊 ２６１０６１；２．海北高原现代生态畜牧业

科技试验示范园，海北 ８１０２９９；３．山东农业大学动物科技学院，泰安 ２７１０１８）

摘　 要： 本试验旨在探讨不同生长环境对同源湖羊生长性能、瘤胃内容物微生物组成及生物信

息的影响。 选择遗传背景相似、同胎次的 １ 岁左右的湖羊 ９０ 只（公∶母 ＝ １∶８），其中 ４５ 只运输至

青海省海晏某肉羊繁育基地饲养繁育，另外 ４５ 只留在山东高密某牧业有限公司饲养繁育。 当

年配种，次年产羔。 ２ 个地方所产的羔羊均 ７５ 日龄断奶，标记，作为备选试验对象。 试验分为 ２
组，山东组（ ｓｄｌｗ 组）和青海组（ ｑｈｌｗ 组）。 每组按照体重相近的原则挑选 ９０ 日龄健康湖羊 ４０
只，随机均分至 ４ 个饲养栏中（公母混养），开始常规饲养试验。 预试期 １０ ｄ，正试期 １５０ ｄ。 试

验结束后每组随机选取 ４ 只公羊剖杀并采集瘤胃液，应用 １６ｓ ＲＮＡ 技术分析细菌菌群差异及

Ｔａｘ４Ｆｕｎ 功能预测。 结果表明：１）在饲粮营养物质基础相近的情况下，青海组和山东组平均日

增重差异显著（Ｐ＜０．０５），料重比差异显著（Ｐ＜０．０５）；饲养在山东和青海的湖羊瘤胃内容物菌群

丰富度无显著差异（Ｐ＞０．０５）。 ２）基于 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离主成分分析（ＰＣｏＡ）发现，山东

组和青海组组内物种相似性较大，组间物种多样性方面存在较大差异。 ３）物种分析发现，２ 组在

门水平上，优势菌门有拟杆菌门、厚壁菌门、绿弯菌门，在属水平上，优势菌属为未鉴定普雷沃氏

菌科、未鉴定瘤胃菌科、拟杆菌属；优势菌种为普雷沃菌、瘤胃杆菌、栖瘤胃普雷沃菌。 在门水平

上，山东组绿弯菌门相对丰度显著高于青海组（Ｐ＜０．０５），在属水平上，青海组未鉴定普雷沃氏菌

科相对丰度显著高于山东组（Ｐ＜０．０５）；而未鉴定瘤胃菌科相对丰度显著低于山东组（Ｐ＜０．０５）。
４）通过 ＬＥｆＳｅ 分析发现，青海组中起重要作用的为普雷沃菌属、普雷沃氏菌科，而山东组中起重

要作用的为瘤胃菌科、ｇ＿Ｆｌｅｘｉｌｉｎｅａ、厌氧绳菌纲、ｃ＿Ａｎａｅｒｄｌｉｎｅａｌｅｓ、绿弯菌纲、厌氧绳菌科。 ５）通

过对生物代谢通路一级功能层分析发现，山东组在环境信息处理、细胞代谢和新陈代谢等代谢

通路的基因表达丰度较青海组高；对二级功能层分析发现，山东组在转录、氨基酸代谢、碳水化

合物代谢、膜运输、脂质代谢、细胞群落原核生物、新陈代谢、细胞过程和信号传导等方面基因表

达丰度明显高于青海组。 综上所述，在饲粮营养物质基础相近的情况下，青海组和山东组湖羊

平均日增重差异显著，料重比差异显著；不同生长环境可以显著改变同源湖羊瘤胃内容物微生

物组成与多样性；饲喂在山东的湖羊在转录、营养物质代谢、氨基酸代谢、碳水化合物代谢、脂质

代谢、新陈代谢、膜运输、细胞群落原核生物、细胞过程和信号传导等方面基因丰度的表达优于

饲喂在青海的湖羊。
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　 　 植物纤维性饲料可被瘤胃微生物降解成可利

用营养物质，提供给宿主大约 ７０％的能量，转化成

畜产品［１］ 。 瘤胃微生物结构的变化与动物生产效

率密切相关［２－３］ 。 董春晓等［４］ 研究粗饲料来源对

育肥湖羊瘤胃微生物组成的影响，发现玉米芯有

利于纤维分解菌的增殖，适于作为湖羊粗饲料来

源。 Ｚｈａｏ 等［５］研究表明，随着奶牛饲粮中粗饲料

的变化，瘤胃微生物结构会发生变化。 李与琦

等［６］研究发现，饲喂 ５０％微贮棉秆在提高日增重

的同时对湖羊瘤胃微生物菌群结构与功能影响较

小。 马万浩等［７］ 研究发现，瘤胃微生物多样性受

饲粮和断奶日龄的影响，早期断奶可加速瘤胃微

生物区系的建立。 前人对湖羊的研究主要集中在

饲粮类型、断奶日龄及生理状态等对动物瘤胃微

生物群落结构方面的影响，而生长环境对湖羊瘤

胃微生物组成影响的研究较少。 王慧慧等［８］ 通过

对来自亚洲、非洲和欧洲等国家的 １ ００２ 例健康人

群肠道菌群数据分析表明，３ 岁以上亚洲、非洲和

欧洲等地区健康人群肠道菌群则展示出了地域环

境性特征。 俞英豪［９］ 对不同生境下大青叶蝉肠道

细菌多样性进行研究，结果表明不同季节和不同

地理位置是影响大青叶蝉肠道微生态的重要因

素。 柴英辉等［１０］研究揭示了仿刺参肠道微生物在

不同地域环境之间存在明显差异。 湖羊是世界上

唯一的多胎白色羔皮羊品种，主要分布于我国浙

江、江苏太湖流域。 由于其适应性强、耐粗饲、耐
寒暑、抗病力强，近年来山东、河南、新疆、西藏等

地区引进湖羊的数量与日俱增。 本研究旨在探讨

在饲粮营养物质基础相近的情况下，不同生长环

境对湖羊生长性能及瘤胃内容物微生物组成与功

能的影响，为湖羊跨地区引种提供科学参考。

１　 材料与方法
１．１　 试验环境

１．１．１　 山东高密

　 　 高密位于山东半岛中部，胶莱平原腹地，平均

海拔 １９． ３ ｍ， 地 理 位 置 为 北 纬 ３６° ８′ ４４″ 至
３６°４１′２０″、东经 １１９°２６′１６″至 １２０°０′３８″。 境域属

季风性暖温带大陆性半湿润气候，年降水量在

８８０ ｍｍ左右，气候宜人，冬冷夏热，四季分明。 年

日照时数 ２ ５２８．９ ｈ 左右。
１．１．２　 青海海晏

　 　 海晏位于青海省东北部，傍依祁连山脉，平均

海拔 ３ ０００ ｍ 以上，地理位置为北纬 ３６° ４４′至
３７°３９′、东经 １００°２３′至 １０１°２０′。 境域属高原亚干

旱气候，年降水量在 ４００ ｍｍ 左右，春季干旱多风，
夏季凉爽，秋季短暂，冬季漫长。 海晏年平均气温

１．５ ℃左右，年日照时数 ２ ９８０ ｈ 左右。
１．２　 试验动物及设计

　 　 选择遗传相似、同胎次的 １ 岁左右的湖羊

９０ 只，其中 ４５ 只运输至青海省海晏某肉羊繁育基

地饲养繁育，另一部分留在山东高密某牧业有限

公司饲养繁育，公母比例均为 １ ∶８。 当年配种，次
年产羔。 ２ 个地方所产的羔羊均 ７５ 日龄断奶，标
记作为备选试验对象。
　 　 试验分为 ２ 组：山东组 （ ｓｄｌｗ 组） 和青海组

（ｑｈｌｗ 组），每组按照体重相近的原则挑选 ９０ 日龄

健康湖羊 ４０ 只，随机均分至 ４ 个饲养栏（公母混

养）中，开始常规饲养试验。 预试期 １０ ｄ，正试期

１５０ ｄ。
１．３　 试验饲粮

　 　 试验羊均以地方饲料原料为主制作全混合日

粮。 饲粮配方参照《肉羊饲养标准》 （ＮＹ ／ Ｔ ８１６—
２００４），按照肉羊体重 ２５ ｋｇ、日增重 ０．２５ ｋｇ ／ ｄ 营

养需要量进行配制。 饲粮组成及营养水平见表 １。

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

ｄｉｅｔｓ （ＤＭ ｂａｓｉｓ） ％

项目

Ｉｔｅｍｓ
山东组

ｓｄｌｗ ｇｒｏｕｐ
青海组

ｑｈｌｗ ｇｒｏｕｐ

原料 Ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ
玉米 Ｃｏｒｎ ３８．０ ４０．５
豆粕 Ｓｏｙｂｅａｎ ｍｅａｌ １０．０ ６．０
棉籽粕 Ｃｏｔｔｏｎｓｅｅｄ ｍｅａｌ ８．０
菜籽饼 Ｒａｐｅｓｅｅｄ ｃａｋｅ １２．０
花生秧 Ｐｅａｎｕｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇ １８．０
全株青贮玉米 Ｗｈｏｌｅ ｓｉｌａｇｅ ｃｏｒｎ １８．０
蒜皮 Ｒｕｎｎｉｎｇ ｅｒｒａｎｄｓ ４．０
青稞秸秆 Ｈｉｇｈｌａｎｄ ｂａｒｌｅｙ １６．０
青贮燕麦 Ｓｉｌａｇｅ ｏａｔｓ ２１．０
石粉 Ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ ０．５
磷酸氢钙 ＣａＨＰＯ４ ０．５
食盐 ＮａＣｌ ０．７ ０．７
小苏打 ＮａＨＣＯ３ １．０ ０．５
预混料 Ｐｒｅｍｉｘ１） ２．３ ２．３
合计 Ｔｏｔａｌ １００．０ １００．０

１３２４
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续表 １

项目

Ｉｔｅｍｓ
山东组

ｓｄｌｗ ｇｒｏｕｐ
青海组

ｑｈｌｗ ｇｒｏｕｐ

营养水平 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ２）

消化能 ＤＥ ／ （ＭＪ ／ ｋｇ） １３．５８ １３．３４
粗蛋白质 ＣＰ １６．８２ １７．２４
粗灰分 Ａｓｈ ６．２８ ６．８１
中性洗涤纤维 ＮＤＦ ４１．６０ ４６．０７
酸性洗涤纤维 ＡＤＦ ２８．３７ ３０．３０
钙 Ｃａ ０．６６ ０．７１
磷 Ｐ ０．５２ ０．４７

　 　 １） 青海组预混料为每千克饲粮提供 Ｔｈｅ ｐｒｅｍｉｘ ｐｒｏ⁃
ｖｉｄｅｄ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｐｅｒ ｋｇ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｅｔ ｆｏｒ ｑｈｌｗ ｇｒｏｕｐ：ＶＡ
１１ ０００ ＩＵ，ＶＤ３ ２ ０００ ＩＵ，ＶＥ ３５ ＩＵ，Ｆｅ ７０ ｍｇ，Ｃｕ １３ ｍｇ，
Ｚｎ ６５ ｍｇ，Ｍｎ ６０ ｍｇ，Ｓｅ ０．３５ ｍｇ，Ｉ １．２ ｍｇ，Ｃｏ ０．４ ｍｇ。 山

东组预混料为每千克饲粮提供 Ｔｈｅ ｐｒｅｍｉｘ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｔｈｅ ｆｏｌ⁃
ｌｏｗｉｎｇ ｐｅｒ ｋｇ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｅｔ ｆｏｒ ｓｄｌｗ ｇｒｏｕｐ：ＶＡ １２ ０００ ＩＵ，ＶＤ３

２ ０００ ＩＵ，ＶＥ ３０ ＩＵ，Ｆｅ ６５ ｍｇ，Ｃｕ １２ ｍｇ，Ｚｎ ６０ ｍｇ，Ｍｎ
５６ ｍｇ，Ｓｅ ０．３５ ｍｇ，Ｉ １．１ ｍｇ，Ｃｏ ０．３ ｍｇ。
　 　 ２） 消化能为计算值，其他为实测值。 Ｔｈｅ ＤＥ ｗａｓ ａ
ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｖａｌｕｅ， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒｓ ｗａｓ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｖａｌｕｅｓ．

１．４　 饲养管理

　 　 试验前对圈舍进行清扫、消毒，对羊只实行驱

虫、防疫、打耳号。 日饲喂 ２ 次（０８：３０、１８：３０），自
由采食、饮水。 其他管理均参照所属繁育基地

执行。
１．５　 采食量及体重测定

　 　 每天饲喂前，记录前 １ 天剩料量和加料量，每
天收集 １ 次剩料，计算干物质含量，用于计算整个

试验期各组羊干物质采食量。 试验羊于试验开始

当天测定空腹体重，作为初始体重，正试 １５０ ｄ 后

测定终末体重，计算每只羊平均日增重。
１．６　 样品采集

　 　 饲养试验结束后第 ２ 天，每组随机选取 ４ 只公

羊，颈静脉放血，立即剖开腹腔，结扎胃贲门与幽

门，取出羊瘤胃，于左前腹盲囊处采集约 ５０ ｍＬ 瘤

胃内容物，４ 层纱布过滤于离心管内，冰封迅速转

入－８０ ℃冰箱保存，以备送检。
１．７　 样本送检

　 　 将样品送至北京诺禾致源生物信息科技有限

公司，采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 平台进行测序。

１．８　 生物信息分析

１．８．１　 测序数据处理

　 　 先用 Ｃｕｔａｄａｐｔ 对 ｒｅａｄｓ 进行低质量部分剪切，
再从所得 ｒｅａｄｓ 中拆分出各样品数据，截去 Ｂａｒ⁃
ｃｏｄｅ 和引物序列初步质控得到原始数据 （Ｒａｗ
ｒｅａｄｓ），经过以上处理后得到的 ｒｅａｄｓ 需要进行去

除嵌合体序列的处理，通过将 ｒｅａｄｓ 序列与物种注

释数据库进行比对检测嵌合体序列，去除其中嵌

合体序列，得到最终有效数据（ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ）。
１．８．２　 操作分类单元（ＯＴＵｓ）聚类和物种注释

　 　 利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件对全部 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 进行聚

类，以 ９７％一致性（ ｉｄｅｎｔｉｔｙ）将序列聚类为 ＯＴＵｓ，
选取 ＯＴＵｓ 代表性序列，筛选 ＯＴＵｓ 中出现高频序

列作为 ＯＴＵｓ 代表序列。 对 ＯＴＵｓ 序列进行物种

注释，用 ＳＩＬＶＡ１３２ 的 ＳＳＵｒＲＮＡ 数据库与 Ｍｏｔｈｕｒ
方法进行物种注释分析（设定阈值为 ０．８ ～ １．０），获
得分类学信息并分别在各分类水平（门、纲、目、
科、属、种）统计各样本的群落组成。 使用 ＭＵＳ⁃
ＣＬＥ（Ｖｅｒｓｉｏｎ ３．８．３１）软件进行快速多序列比对，
得到所有 ＯＴＵｓ 序列系统发生关系，以样品中数据

量最少的 ＯＴＵｓ 为标准进行均一化处理，后续

Ａｌｐｈａ多样性分析和 Ｂｅｔａ 多样性分析均基于均一

化处理数据。
１．８．３　 样本复杂度分析

　 　 使用 Ｑｉｉｍｅ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ １．９．１）计算可见物

种指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、
ＡＣＥ 指数、Ｄ＿ｗｈｏｌｅ＿ｔｒｅｅ 指数、覆盖度，使用 Ｒ 软

件（Ｖｅｒｓｉｏｎ ２．１５．３）绘制 Ｒａｎｋ ａｂｕｎｄａｎｃｅ 曲线、稀
释曲线、物种累积曲线，并使用 Ｔｕｋｅｙ 检验和 Ｗｉｌ⁃
ｃｏｘ 检验进行 Ａｌｐｈａ 多样性指数组间差异分析。
　 　 使用 Ｑｉｉｍｅ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ １．９．１）计算 Ｕｎｉｆｒａｃ
距离，使用非加权组平均法（ＵＰＧＭＡ） 绘制聚类

树。 使用 Ｒ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ ２．１５．３）绘制主成分分析

（ＰＣＡ）、主坐标分析（ＰＣｏＡ）和非度量多维尺度分

析（ＮＭＤＳ）图。 使用 Ｒ 软件，分别进行有参数检

验和非参数检验，用 Ｔｕｋｅｙ 检验和 Ｗｉｌｃｏｘ 检验进

行 Ｂｅｔａ 多样性指数组间差异分析。
　 　 使用 ＬＥｆＳｅ 软件进行 ＬＥｆＳｅ 分析，默认设置

线性判别分析分数（ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ）的筛选值为 ４。
１．８．４　 Ｔａｘ４Ｆｕｎ 功能注释

　 　 提取 ＫＥＧＧ 数据库原核生物全基因组 １６Ｓ
ｒＲＮＡ 基因序列并利用 ＢＬＡＳＴＮ 算法将其比对到

ＳＩＬＶＡ ＳＳＵ Ｒｅｆ ＮＲ 数 据 库 （ ＢＬＡＳＴ ｂｉｔｓｃｏｒｅ ＞
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１ ５００）建立相关矩阵，通过超快速蛋白质序列分

类工具（ＵＰｒｏＣ）和 ＤＮＡ 对准剂进行蛋白质比对

（ＰＡＵＤＡ）２ 种方法注释 ＫＥＧＧ 数据库原核生物

全基因组功能信息，并将信息对应到 ＳＩＬＶＡ 数据

库中，实现 ＳＩＬＶＡ 数据库功能注释。 测序样品以

ＳＩＬＶＡ 数据库序列为参考序列聚类出 ＯＴＵｓ，进而

获取功能注释信息。
１．９　 数据统计

　 　 使用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 进行试验数据整理，采用

ＳＡＳ ９．１．３ 软件的 ＡＮＯＶＡ 程序进行方差分析，并

以 Ｄｕｎｃａｎ 氏法进行多重比较检验，Ｐ＞０．０５ 表示差

异不显著，Ｐ＜０．０５ 表示差异显著，试验结果用“平
均值±标准误”表示。

２　 结果与分析
２．１　 不同生长环境对湖羊生长性能的影响

　 　 由表 ２ 可知，在经过 ５ 个月的饲养试验后，尽
管试验羊遗传背景、日龄、饲粮营养物质基础相

近，但青海组和山东组平均日增重差异显著（Ｐ＜
０．０５），料重比差异显著（Ｐ＜０．０５）。

表 ２　 不同生长环境对湖羊生长性能的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｉｎｇ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ Ｈｕ ｓｈｅｅｐ

项目 Ｉｔｅｍｓ 山东组 ｓｄｌｗ ｇｒｏｕｐ 青海组 ｑｈｌｗ ｇｒｏｕｐ Ｐ 值 Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

初始体重 Ｉｎｉｔｉａｌ ｗｅｉｇｈｔ ／ ｋｇ ２８．３５±１．０２ １５．０４±１．３５ ０．０３４
终末体重 Ｆｉｎａｌ ｗｅｉｇｈｔ ／ ｋｇ ５１．７５±３．５６ ３３．２７±１．２７ ０．０２９
平均日增重 Ａｖｅｒａｇｅ ｄａｉｌｙ ｇａｉｎ ／ ｇ ２６０．００±３．２７ａ ２０１．００±２．０９ｂ ０．０３８
干物质采食量 ＤＭＩ ／ （ｇ ／ ｄ） １ ８４８．２３±４．０１ １ ７９６．１８±６．１８ ０．０４７
料重比 Ｆ ／ Ｇ ７．１１±０．０８ａ ８．９４±０．０６ｂ ０．０２７

　 　 同行数据肩标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）。 下表同。
　 　 Ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｒｏｗ， ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ｎｏ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＞０．０５）， ｗｈｉｌｅ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒ
ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０５） ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ．

２．２ 　 不同生长环境对湖羊瘤胃内容物微生物

组成的影响

２．２．１　 不同生长环境对湖羊瘤胃内容物细菌菌落

丰富度和多样性的影响

２．２．１．１　 湖羊瘤胃内容物细菌菌群物种注释

　 　 Ｖｅｎｎ 图显示 ２ 组之间共有 ９８６ 个 ＯＴＵｓ，青海

组特有 ２０４ 个 ＯＴＵｓ，山东组特有 １４６ 个 ＯＴＵｓ（图
１），说明不同生长环境下的湖羊瘤胃内容物微生

物组成有所差异。

　 　 ｑｈｌｗ：青海组 Ｑｉｎｇｈａｉ ｇｒｏｕｐ； ｓｄｌｗ：山东组 Ｓｈａｎｄｏｎｇ
ｇｒｏｕｐ。 下图同 ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ。

图 １　 维恩图

Ｆｉｇ．１　 Ｖｅｎｎ ｇｒａｐｈ

２．２．１．２　 湖羊瘤胃内容物细菌菌群 Ａｌｐｈａ 多样性

分析

　 　 由表 ３ 可知，湖羊饲养在青海和山东瘤胃内

容物菌群的可见物种指数及 Ｃｈａｏ１ 指数、ＡＣＥ 指

数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数及 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数差异均不显著

（Ｐ＞０．０５），说明在饲粮营养物质基础相近的情况

下，不同生长环境下的湖羊微生物丰富度变化不

显著。 覆盖度反映样品的测序深度，６ 个样品覆盖

度均在 ０．９９ 以上，表明本次测序结果可以反映样

本的真实情况。
２．２．１．３ 　 湖羊瘤胃内容物细菌菌群 Ｂｅｔａ 多样性

分析

　 　 Ｂｅｔａ 多样性是指不同环境群落之间的物种差

异性，用来比较样品在组间物种多样性方面存在

的差异。 Ｂｅｔａ 多样性与 Ａｌｐｈａ 多样性一起构成了

总体多样性或一定环境群落的生物异质性。 ＰＣｏＡ
展示各个样品间的差异大小，样品距离越近，表示

样品的物种组成越相近。 基于 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ
距离 ＰＣｏＡ， ＰＣ２ 贡 献 率 ２４． ９５％， ＰＣ１ 贡 献 率

２５．５９％；以 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离矩阵做 ＵＰＧＭＡ
聚类分析，样品越靠近，枝长越短，说明 ２ 个样本
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的物种组成越相似，并将聚类结果在门水平上对

各样本的物种相对丰度整合展示。 由图 ２、图 ３ 分

析得出，山东组样品聚类较好，青海组相对分散，
说明生长在青海的湖羊瘤胃内容物微生物物种组

成差异较大，生活在山东的湖羊瘤胃内容物微生

物物种差异较小。 Ａｎｏｓｉｍ 分析是一种非参数检

验，用来检验组间差异是否显著大于组内差异，从
而判断分组是否有意义。 由图 ４ 可知，山东组和

青海组组间群落结构差异显著 （ Ｒ ＝ ０． ４２７，Ｐ ＝
０．０２７）。

表 ３　 湖羊瘤胃内容物细菌菌群 Ａｌｐｈａ 多样性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｕｍｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ Ｈｕ ｓｈｅｅｐ

项目 Ｉｔｅｍｓ 青海组 ｑｈｌｗ ｇｒｏｕｐ 山东组 ｓｄｌｗ ｇｒｏｕｐ Ｐ 值 Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

可见物种指数 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎｄｅｘ ７７７．０００±１１３．３９３ ８１４．０００±１５．２８６ ０．５３６
Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ８２５．３９５±１０８．９５９ ８６６．７５５±９．５０８ ３．０４６
ＡＣＥ 指数 ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ ８２７．２６６±１０７．２７０ ８６５．２８２±１１．６２１ ０．５０７
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ６．３５４±１．５０６ ６．６５４±０．４０２ ０．７１３
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．９２４±０．１０６ ０．９６９±０．０１６ １．０００
覆盖度 Ｃｏｖｅｒａｇｅ ０．９９８±０．０００ ０．９９８±０．０００ ０．０６５

　 　 ＰＣ１ 表示一个主成分，ＰＣ２ 表示另一个主成分，百分比

表示主成分对样本差异的贡献值。
　 　 ＰＣ１ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｏｎｅ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ， ＰＣ２ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ
ａｎｏｔｈｅｒ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ， ａｎｄ ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ
ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｔｏ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ．

图 ２　 基于非加权距离 ＰＣｏＡ 分析

Ｆｉｇ．２　 ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｄｉｓｔａｎｃｅ

２．２． ２ 　 生长环境对湖羊瘤胃内容物细菌菌群

组成的影响

　 　 由图 ５－Ａ 可知，在门水平上，２ 组优势菌门主

要为拟杆菌门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、厚壁菌门 （ Ｆｉｒｍｉ⁃
ｃｕｔｅｓ），山东组绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）相对丰度显

著高于青海组（Ｐ＜０．０５）；在属水平上，优势菌属包

括未鉴定普雷沃氏菌科（ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅ⁃
ａｅ）、未鉴定瘤胃菌科（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅ⁃
ａｅ）、未鉴定拟杆菌属（ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）。
青海组未鉴定普雷沃氏菌科相对丰度显著高于山

东组（Ｐ＜０．０５），而未鉴定瘤胃菌科相对丰度显著

低于山东组（Ｐ＜０．０５） （图 ５－Ｂ）。 这表明饲养在

山东和青海的湖羊瘤胃内容物微生物结构存在

差异。
２．３　 差异物种分析

　 　 利用 Ｋｒｕｓｋａｌ⁃Ｗａｌｓ 秩和检验检测所有的特征

物种，通过检测不同组间的物种丰度差异，获得显

著性差异物种；再利用 Ｗｉｌｃｏｘｏｎ 秩和检验检测上

１ 步获得的显著性差异物种的所有亚种是否都趋

同于 同 一 分 类 级 别， 然 后 通 过 线 性 判 别 分 析

（ＬＤＡ）实现降维，从而评估差异物种的影响大小，
即得到 ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ，最后绘制差异物种的 ＬＤＡ 值

分布柱状图。 通过对青海组和山东组 ＬＥｆＳｅ 分

析，ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ＞４ 的 ｂｉｏｍａｒｋｅｒ 共有 ８ 个，由图 ６ 可

知，普雷沃菌属（Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿ｓｐ＿ＤＪＦ＿ＣＰ６５）、普雷

沃氏菌科（ ｆ＿Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ）在青海组中起着重要

作用，而瘤胃球菌科（ ｆ＿Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）、克柔丝

菌（ｇ＿Ｆｌｅｘｉｌｉｎｅａ）、厌氧绳菌纲（ ｃ＿Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｅ）、
ｏ＿Ａｎａｅｒｄｌｉｎｅａｌｅｓ、绿弯菌纲（ ｐ＿Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、厌氧

绳菌科（ ｆ＿Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｃｅａｅ）在山东组中起着重要

作用。 数据分析表明，不同的生长环境改变了瘤

胃内容物微生物组成。
２．４ 　 不同生长环境对湖羊瘤胃内容物微生物

组成的生物代谢通路的影响

　 　 本试验共获得 ７ 类生物代谢通路功能分析一

级功能层（图 ７－Ａ）：人类疾病、新陈代谢、遗传信

息处理、生物体系统、未鉴定功能、细胞过程和环

境信息处理。 山东组在环境信息处理、细胞代谢、
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新陈代谢和未鉴定功能 ４ 个生物代谢通路的基因

表达丰度较青海组高，青海组在遗传信息处理、人
类疾病、有机系统方面基因表达丰度高。 进一步

对预测基因二级功能层进行分析，发现其由遗传

信息处理、感染性疾病、氨基酸代谢等 ３５ 个子功

能组成（图 ７－Ｂ）。 对其基因表达丰度进行分析，
发现山东组在转录、氨基酸代谢、碳水化合物代

谢、膜运输、脂质代谢、原核生物细胞社区、新陈代

谢、细胞过程和信号、细胞活性生物降解和代谢等方

面生物代谢通路的基因表达丰度明显高于青海组。

　 　 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ Ｄｉｓｔａｎｃｅ：非加权距离；Ｒｅｌａｔｉｖｅ Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ Ｐｈｙｌｕｍ Ｌｅｖｅｌ：门水平相对丰度；Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ：厚壁菌门；
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ：拟杆菌门 Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ：无壁菌门；Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ：螺旋体属；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 变形菌门；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线菌门；
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ：绿弯菌门；Ｍｅｌａｉｎａｂａｃｔｅｒｉａ：黑水仙菌菌门；Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ：浮霉菌门；Ｏｔｈｅｒｓ：其他。

图 ３　 基于 ＵＰＧＭＡ 聚类树

Ｆｉｇ．３　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＵＰＧＭＡ

　 　 Ｂｅｔｗｅｅｎ：组间；Ｒ、Ｐ：Ｒ 值、Ｐ 值。 Ｒ⁃ｖａｌｕｅ 介于（ －１，１）
之间，Ｒ 值大于 ０，说明组间差异显著。 Ｒ 值小于 ０，说明组

内差异大于组间差异，统计分析的可信度用 Ｐ 值表示，Ｐ＜
０．０５ 表示统计具有显著性。
　 　 Ｂｅｔｗｅｅｎ： ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒｏｕｐｓ； Ｒ， Ｐ：Ｒ⁃ｖａｌｕｅ， Ｐ⁃ｖａｌｕｅ． Ｒ⁃
ｖａｌｕｅ ｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ （－１， １）， ａｎｄ Ｒ⁃ｖａｌｕｅ ｉｓ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ０， ｉｎ⁃
ｄｉｃａｔｉｎｇ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒｏｕｐｓ． Ｒ⁃ｖａｌｕｅ ｉｓ ｌｅｓｓ
ｔｈａｎ ０， ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｇｒｏｕｐ ｉｓ ｇｒｅａ⁃
ｔｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｇｒｏｕｐｓ． Ｔｈｅ ｒｅｌｉａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ
ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｂｙ Ｐ⁃ｖａｌｕｅ， ａｎｄ Ｐ ＜ ０． ０５
ｍｅａｎｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ａｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ．

图 ４　 组间 Ａｎｏｓｉｍ 分析

Ｆｉｇ．４　 Ａｎｏｓｉｍ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒｏｕｐｓ

３　 讨　 论
３．１　 不同生长环境对湖羊生长性能的影响
　 　 赵亚星等［１１］ 研究表明，粗饲料不同会导致动
物采食量和消化率不同，其生长性能就会存在差

异。 本试验中尽管试验羊遗传背景、日龄、饲粮营
养物质基础相近，但青海地区海拔高，空气含氧量
低，运输到青海的湖羊生理负荷重，羔羊初生重明

显降低，同时饲粮组成方面青海组与山东组存在
较大差异，生长环境和饲粮的差异导致青海组平
均日增重和料重比显著低于山东组，影响了湖羊

的生长性能。
３．２ 　 不同生长环境对湖羊瘤胃内容物微生物

组成的影响
　 　 研究表明，湖羊 ２０ 日龄时在其瘤胃内就可发
现拟杆菌门、厚壁菌门［１２］ 。 李与琦等［６］也发现，拟
杆菌门和厚壁菌门是组成湖羊瘤胃门水平微生物
的主要类群。 Ｈｅｎｄｅｒｓｏｎ 等［１３］ 对来自不同国家和
地区的 ７４２ 头反刍动物瘤胃微生物区系研究发

现，虽然地理位置不同，但核心菌群仍然是反刍动
物所共有。 本研究结果与前人结果相一致，尽管
青海组和山东组湖羊生长环境不同，但其瘤胃内

容物核心菌群未发生变化。
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　 　 Ａ：门水平 ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ；Ｂ：属水平 ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ；Ｒｅｌａｔｉｖｅ Ａｂｕｎｄａｎｃｅ：相对丰度；Ｓａｍｐｌｅ Ｎａｍｅ：样品名称；Ｏｔｈｅｒｓ：其他；Ｃｙ⁃
ａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：蓝藻门；Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ：纤维杆菌门；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ：浮霉菌门；Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ：螺旋体门；
Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ：无壁菌门；Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ：绿弯菌门；Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ：厚壁菌门；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ：拟杆菌门；Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｖｅｉｌｌｏｎｅｌｌａｃｅａｅ：未
鉴定韦荣球菌科；Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ：未鉴定毛螺菌科；Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ：未鉴定理研菌科；Ｓｕｃｃｉｎｉｃｌａｓｔｉｃ⁃
ｕｍ：琥珀酸菌；Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ：未鉴定拟杆菌属；Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ：未鉴定瘤胃菌科；Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｐｒｅ⁃
ｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ：未鉴定普雷沃氏菌科。

图 ５　 不同组的微生物结构

Ｆｉｇ．５　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ

　 　 ｆ＿Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ：瘤胃球菌科；ｇ＿Ｆｌｅｘｉｌｉｎｅａ：克柔丝

菌；ｃ＿Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｅ：厌氧绳菌纲；ｐ＿Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ：绿弯菌纲；ｆ＿
Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｃｅａｅ：厌氧绳菌科；Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿ｓｐ＿ＤＪＦ＿ＣＰ６５：普
雷沃菌属；ｆ＿Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ 普雷沃氏菌科。

图 ６　 ＬＥｆＳｅ 分析

Ｆｉｇ．６　 ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 本研究中，山东组湖羊瘤胃内容物绿弯菌门

相对丰度显著高于青海组。 绿弯菌门是一类通过

光合作用产生能量的细菌，又称作绿非硫细菌，尼
丽［１４］研究表明，绿弯菌门是严格的化能异养型细

菌，且具有多种代谢途径；王金凤［１５］ 发现，不同植

被演替、水位土壤微生物结构和多样性不同，其中

在不同植被和不同水位时期绿弯菌门和变形菌门

所占比例均较高；刘佳斌［１６］ 对土壤微生物群落研

究发现，放线菌门、绿弯菌门的相对丰度与含水量

呈显著正相关。 本研究中，山东安丘年降水量在

８８０ ｍｍ 左右，而青海海晏年降水量在 ４００ ｍｍ 左

右，估计土壤含水量的差异影响到当地土壤微生

物群落中绿弯菌门的含量，进而影响到当地水分

与植物中绿弯菌门的含量，最终山东组绿弯菌门

相对丰度高于青海组。
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　 　 Ａ：一级功能层 ｐｒｉｍａｒｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｌａｙｅｒ；Ｂ：二级功能层 ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｌａｙｅｒ；Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ：遗传信

息处理；Ｈｕｍａｎ Ｄｉｓｅａｓｅｓ：人类疾病；Ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ Ｓｙｓｔｅｍｓ：有机系统；Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：新陈代谢；Ｃｅｌｌｕｌａｒ Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ：细胞代谢；Ｅｎｖｉ⁃
ｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ＿Ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ：环境信息处理；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ：未分类；Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ：转录；Ａｇｉｎｇ：老化；Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏ⁃
ｌｉｓｍ：碳水化合物代谢；Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ：其他次生代谢物的生物合成；Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ：膜运输；
Ｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：脂质代谢；Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｐｒｏｋａｒｙｏｔｅｓ：细胞群落原核生物；Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ：其他氨基酸

的代谢；Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：新陈代谢；Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ａｎｄ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ：细胞过程和信号传导；Ｃｅｌｌ ｍｏｔｉｌｉｔｙ：细胞运动；Ｃａｎｃｅｒｓ：癌症；
Ｘｅｎｏｂｉｏｔｉｃｓ ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：异生物素的生物降解和代谢；Ｎｅｒｖｏｕｓ ｓｙｓｔｅｍ：神经系统；Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：
氨基酸代谢；Ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ：信号转导；Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ：遗传信息处理；Ｅｎｄｏｃｒｉｎｅ ｓｙｓｔｅｍ：内分泌系统；
Ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｃａｔａｂｏｌｉｓｍ：运输和分解代谢；Ｅｎｅｒｇｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：能量代谢；Ｃｅｌｌ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅａｔｈ：细胞生长与死亡；Ｓｉｇｎａｌｉｎｇ
ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ ａｎｄ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ：信号分子与相互作用；Ｅｎｚｙｍｅ ｆａｍｉｌｉｅｓ：酶家族；Ｄｒｕｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ：耐药性；Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ
ａｎｄ ｐｏｌｙｋｅｔｉｄｅｓ：萜类化合物和聚酮类化合物的代谢；Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ ｃｏｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｖｉｔａｍｉｎｓ：辅助因子和维生素代谢；Ｎｕｃｌｅｏ⁃
ｔｉｄｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：核苷酸代谢；Ｉｍｍｕｎｅ ｓｙｓｔｅｍ：免疫系统；Ｅｎｄｏｃｒｉｎｅ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｄｉｓｅａｓｅｓ：内分泌及代谢性疾病；Ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ
ｄｉｓｅａｓｅｓ：传染病；Ｆｏｌｄｉｎｇ， ｓｏｒｔｉｎｇ＿ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ：折叠、分类和降解；Ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｐａｉｒ：复制和修复；Ｇｌｙｃａｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ＿
ａｎｄ＿ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：多糖合成与代谢；Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ：翻译。

图 ７　 Ｔａｘ４Ｆｕｎ 功能注释聚类热图

Ｆｉｇ．７　 Ｔａｘ４Ｆｕｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｃｌｕｓｔｅｒ ｈｅａｔ ｍａｐ

　 　 微生物可将粗饲料中纤维物质快速降解转化

为营养物质，从而满足反刍动物的能量需求，而纤

维素的降解主要受到纤维素降解菌的影响［１７－１９］ 。
Ｗｏｎｇｗｉｌａｉｗａｌｉｎ 等［２０］ 报道，降解纤维素的微生物

由厚壁菌门和拟杆菌门下的菌属组成。 拟杆菌门

是瘤胃中蛋白质和非纤维植物多糖的主要分解

者［２１］ ，该菌门中的普雷沃氏菌属在反刍动物瘤胃
中含量最高［２２］ 。 Ｔｈｏｅｔｋｉａｔｔｉｋｕｌ 等［２３］研究了 ３ 种不

同纤维、淀粉的饲粮对奶牛瘤胃菌群多样性的影

响，结果发现高淀粉饲粮组具有多聚糖降解功能

的普雷沃氏菌属和黄杆菌属的含量最高。 普雷沃

７３２４



　
动　 物　 营　 养　 学　 报 ３２ 卷

氏菌在瘤胃中可降解并利用淀粉和植物细胞壁多

糖，如木聚糖和果胶，某些栖瘤胃普雷沃氏菌株具

有很强的降解燕麦木聚寡糖的能力［２４］ 。 本研究

中，青海组未鉴定普雷沃氏菌科和普雷沃氏菌属

相对丰度显著高于山东组，推测与青海饲粮中含

有 ２１％的燕麦有关，这说明瘤胃内容物菌群结构

会随着饲粮的改变而改变。
　 　 厚壁菌门中占有较大比例的丁酸弧菌属、醋
酸弧菌属和瘤胃球菌属主要分解纤维［２５］ ，瘤胃球

菌在胃肠道中降解纤维素［２６］ 。 Ｈｏｅｔｋｉａｔｔｉｋｕｌ 等［２３］

研究发现，饲喂高纤维饲粮的动物胃肠道中毛螺

旋菌（Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ）、纤维杆菌科（ Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒ⁃
ａｃｅａｅ）及瘤胃球菌科（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）等纤维降

解菌的相对丰度最高；另有研究表明，在同一作物

中，生长地域的海拔高度、气候条件、土壤酸碱性

和含氧量等因素都会在不同程度上影响作物秸秆

中粗纤维素含量［２７］ 。 本研究中，山东组瘤胃球菌

科相对丰度显著高于青海组，可能与山东组饲粮

中的粗纤维含量有关。
　 　 高凤［２８］研究指出，不同自然环境下的土壤微

生物菌群结构及多样性差异显著，高原放牧区奶

牛肠道菌群与土壤微生物群落结构间某些菌属存

在显著相关性。 推测本研究中瘤胃菌群结构的差

异和青海地区海拔高、空气含氧量低、昼夜温差

大、积温少以及饲粮差异等因素有关。 因此，不同

地区土壤微生物结构不同，影响饲粮菌群组成，进
而影响到瘤胃内容物菌群结构，这也从瘤胃微生

物区系的角度揭示了动物对环境的适应机制。
３．３　 不同生长环境对湖羊瘤胃内容物微生物生物

代谢通路的影响

　 　 通过对生物代谢通路一级功能层分析发现，
山东组在环境信息处理、细胞代谢、新陈代谢和未

鉴定功能 ４ 个生物代谢通路的基因表达丰度较青

海组高，青海组在遗传信息处理、人类疾病、有机

系统方面基因表达丰度高；对二级功能层分析发

现，山东组在转录、氨基酸代谢、碳水化合物代谢、
膜运输、脂质代谢、原核生物细胞社区、新陈代谢、
细胞过程和信号、细胞活性生物降解和代谢等方

面生物代谢通路的基因表达丰度明显高于青

海组。
　 　 青海海晏属于高原亚干旱气候，春季干旱多

风，夏季凉爽，秋季短暂，冬季漫长，空气稀薄，具
有气温低、昼夜温差大、降雨少而集中、日照长、太

阳辐射强等，而山东高密以暖温带大陆性半湿润

气候气候为主。 湖羊运输到青海后，先经过了一

段时间的适应。 由于地势海拔高，空气含氧量低，
湖羊到青海后生理代谢均需经过一定的调整。 两

地不同的水源、气溶胶中的微生物含量、气温、空
气含氧量、日照时间等，均影响着生物代谢通路基

因丰度的表达。 从功能预测上来讲，饲喂在山东

的湖羊在转录、氨基酸代谢、碳水化合物代谢、膜
运输、脂质代谢、原核生物细胞社区、新陈代谢、细
胞过程和信号、细胞活性生物降解和代谢等方面

生物代谢通路的基因丰度表达明显优于饲喂在青

海的湖羊。 是否可以通过添加适宜的微生态制剂

调控其瘤胃代谢，改善其瘤胃功能，进而促进湖羊

较好的适应新环境尚待进一步研究。

４　 结　 论
　 　 ① 在遗传背景、日龄、饲粮营养物质基础相近

情况下，青海组和山东组湖羊平均日增重差异显

著，料重比差异显著。
　 　 ② 不同生长环境可以显著改变同源湖羊瘤胃

微生物组成与多样性。
　 　 ③ 山东组湖羊在转录、氨基酸代谢、碳水化合

物代谢、膜运输、脂质代谢、细胞群落原核生物、新
陈代谢、细胞过程和信号、细胞活性生物降解和代

谢等方面生物代谢通路的基因丰度表达明显优于

青海组湖羊。
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