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摘　 要： 本试验旨在研究酶菌混合处理稻草和苜蓿干草对滩羊生长性能、血清生化指标、瘤胃

细菌多样性及 ＫＥＧＧ 通路的影响。 选择体重相近、健康状况良好的 ３ 月龄宁夏滩羊 ２０ 只，随机

分为 ２ 组，每组 １０ 只。 设定试验饲粮的精粗比为 ３０∶７０，其中粗饲料由稻草与苜蓿干草（二者的

比例为 ６０∶４０）组成，对照组饲粮中稻草和苜蓿干草未经处理，试验组饲粮中稻草和苜蓿干草经

纤维素酶（活性≥１０ ０００ Ｕ ／ ｇ，添加量为 ０．１％）与复合益生菌（主要成分为酵母菌、枯草芽孢杆

菌和乳酸菌，添加量为 ２ ｋｇ ／ ｔ）混合处理。 预试期 １５ ｄ，正试期 ６０ ｄ。 分别于正试期第 １ 天、第

３０ 天和第 ６０ 天空腹静脉采血用于血清生化指标测定。 饲养试验结束当天，空腹口腔采集瘤胃

液并提取 ＤＮＡ 用于瘤胃细菌多样性和宏基因组分析。 结果显示：１）试验组滩羊的总增重、平均

日增重极显著高于对照组（Ｐ＜０．０１），料重比极显著低于对照组（Ｐ＜０．０１）。 ２）试验组滩羊血清

总蛋白和球蛋白含量显著高于对照组（Ｐ＜０．０５），血清尿素含量极显著低于对照组（Ｐ＜０．０１）。
３）试验组的操作分类单元（ＯＴＵ）数量和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数极显著高于对照组（Ｐ＜０．０１）；试验组与

对照组的差异菌门有 ８ 个，它们是变形菌门、Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ、拟杆菌门、Ｋｉｒｉｔｉｍａｔｉｅｌｌａｅｏｔａ、浮霉菌

门、蓝藻门、螺旋体门和互养菌门。 ４）在 ＫＥＧＧ 通路中，试验组的嘧啶代谢、氨基糖与核苷酸糖

代谢、二羧酸代谢这 ３ 条通路的基因数量极显著高于对照组（Ｐ＜０．０１）。 综上所述，酶菌混合处

理稻草和苜蓿干草可以提高滩羊的增重和养殖的经济效益，同时，该处理方式提高了滩羊血清

总蛋白和球蛋白含量，降低了血清尿素含量，改变了滩羊瘤胃细菌多样性和部分功能基因的数

量。 在本试验条件下，用酶菌混合处理的稻草和苜蓿干草饲喂滩羊的效果较优，有益于滩羊的

健康养殖，可在生产中推广使用。
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　 　 苜蓿干草粗蛋白质含量高，适口性好，是反刍

动物优质的粗饲料来源和重要的饲草作物［１］ 。 但

我国优质苜蓿干草缺乏，若以苜蓿干草作为单一

粗饲料，不能满足养殖业的需要。 我国是农业大

国，秸秆产量每年约为 ９．０ 亿 ｔ［２］ ，但利用率较低且

大规模的焚烧造成了环境污染。 如何有效利用秸

秆，降解其纤维素含量并与苜蓿干草配合使用，使
其成为反刍动物的优质粗饲料，一直是动物营养

研究的热点。 通过饲用酶制剂的添加降解植物细

胞壁的纤维素和半纤维素已是生物技术在动物营

养和饲料工业中应用最成功的例子［３］ ，在粗饲料

的发酵中已运用纯熟。 益生菌发酵粗饲料能够提
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高其营养价值，促进动物生长，提高生产性能［４－８］ 。
稻草和苜蓿干草均为肉羊养殖中的常见粗饲料，
目前，通过酶菌混合处理稻草和苜蓿干草尚未见

报道。 鉴于此，本试验采用纤维素酶与复合益生

菌（主要成分为乳酸菌、酵母菌和枯草芽孢杆菌

等）混合处理宁夏地区常见的 ２ 种粗饲料稻草和

苜蓿干草，参考课题组成员王萌［９］ 的试验结果，将
饲粮精粗比设为 ３０ ∶７０，并将稻草与苜蓿干草以

６０ ∶４０组合作为粗饲料，研究酶菌混合处理稻草和

苜蓿干草饲喂滩羊对其生长性能、血清生化指标、
瘤胃细菌多样性及 ＫＥＧＧ 通路的影响，以期为粗

饲料资源的开发及其在滩羊生产实践中的科学应

用提供理论依据。

１　 材料与方法
１．１　 酶菌混合处理稻草和苜蓿干草的制备

　 　 准备适量的稻草和苜蓿干草，用粉碎机粉碎

至 ３ ～ ５ ｃｍ 备用。 参照文献［１０］确定纤维素酶与

复合益生菌的添加量，按照配制比例准确称取纤

维素酶［活性≥１０ ０００ Ｕ ／ ｇ；添加量为０ ．１％］ 、复

合益生菌 ［主要成分为酵母菌 （活菌数≥ １． ０ ×
１０８ ＣＦＵ ／ ｇ）、乳酸菌（活菌数≥１．０×１０７ ＣＦＵ ／ ｇ）和
枯草芽孢杆菌（活菌数≥５．０×１０７ ＣＦＵ ／ ｇ），添加量

为 ２ ｋｇ ／ ｔ］和麦麸（按照待处理粗饲料的 １％称取）
后，加入适量的水，充分搅拌，混合均匀后采取喷

淋的方式，边喷洒边搅拌，使水溶液与待处理粗饲

料充分混合并将含水量调至 ７０％左右，最后利用

青贮裹包机直接进行打捆包膜后，密封保存 ３０ ｄ。
稻草和苜蓿干草处理前后分别测定其营养物质含

量，其中干物质含量参照《饲料水分的测定方法》
（ＧＢ ／ Ｔ ６４３５—２００６）测定，粗蛋白质（ＣＰ）含量参

照《饲料中粗蛋白测定方法》 （ＧＢ ／ Ｔ ６４３５—２００６）
测定，中 性 洗 涤 纤 维 （ ＮＤＦ） 和 酸 性 洗 涤 纤 维

（ＡＤＦ）含量参照 Ｖａｎ Ｓｏｅｓｔ 等［１１］ 的方法进行测

定，粗灰分含量参照《饲料中粗灰分的测定方法》
（ＧＢ ／ Ｔ ６４３５—２００６）测定，钙（Ｃａ）含量采用高锰

酸钾法测定，磷（ Ｐ）含量采用钼黄比色法（ＵＶ－
１７８０ 紫外分光光度计，岛津，日本）测定。 处理前

后稻草和苜蓿干草营养成分含量见表 １。

表 １　 处理前后稻草和苜蓿干草营养成分含量（干物质基础）
Ｔａｂｌｅ １　 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｓｔｒａｗ ａｎｄ ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ （ＤＭ ｂａｓｉｓ） ％

项目

Ｉｔｅｍｓ
干物质

ＤＭ
粗蛋白质

ＣＰ
钙

Ｃａ
磷

Ｐ
中性洗涤纤维

ＮＤＦ
酸性洗涤纤维

ＡＤＦ

未处理稻草 Ｕｎｔｒｅａｔｅｄ ｓｔｒａｗ ９５．３１ ２．３８ ０．１２ ０．０１ ７３．５１ ４０．３７
处理后稻草 Ｔｒｅａｔｅｄ ｓｔｒａｗ ７９．７２ ３．９３ ０．９７ ０．０１ ２０．９３ ２３．６９
未处理苜蓿干草 Ｕｎｔｒｅａｔｅｄ ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ ９３．３８ １２．２４ ０．８３ ０．０１ ５２．８８ ４１．９８
处理后苜蓿干草 Ｔｒｅａｔｅｄ ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ ７９．９０ １５．３５ ０．８７ ０．０１ ３２．０２ １７．２３

１．２　 试验动物与试验设计

　 　 饲养试验于 ２０１９ 年 ７—９ 月在宁夏农垦宁羊

农牧有限公司有机牧场进行。 选择体重［（３１．０３±
１．００） ｋｇ］相近、健康状况良好的 ３ 月龄断奶宁夏

滩羊（公羊）２０ 只，随机分为 ２ 组（对照组和试验

组），每组 １０ 只。 对照组饲喂以未经处理的稻草

和苜蓿干草为粗饲料的试验饲粮，试验组饲喂以

酶菌混合处理的稻草和苜蓿干草为粗饲料的试验

饲粮。
１．３　 试验饲粮与饲养管理

　 　 试验饲粮参照农业行业标准《肉羊饲养标准》
（ＮＹ ／ Ｔ ８１６—２００４）和生产实践配制，其组成及营

养水平见表 ２。 试验饲粮精粗比为 ３０∶７０，粗饲料

由稻草与苜蓿干草按照 ６０∶４０ 的比例进行配制，对

照组饲粮中稻草与苜蓿干草未经处理，试验组饲

粮中稻草与苜蓿干草经酶菌混合处理。 参试羊在

试验前进行驱虫等常规防疫，定期对圈舍进行消

毒与清扫。 预试期 １５ ｄ，正试期 ６０ ｄ，每日早晚

（０６：３０ 和 １８：００）分 ２ 次等量饲喂，自由饮水。

表 ２　 试验饲粮组成及营养水平（干物质基础）
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ

ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｄｉｅｔｓ （ＤＭ ｂａｓｉｓ） ％

项目

Ｉｔｅｍｓ
对照组

Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ
试验组

Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ

原料 Ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ
苜蓿干草 Ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ ２８ ２８
稻草 Ｓｔｒａｗ ４２ ４２

３８４１
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续表 ２

项目

Ｉｔｅｍｓ
对照组

Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ
试验组

Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ

玉米 Ｃｏｒｎ １５ １５
豆粕 Ｓｏｙｂｅａｎ ｍｅａｌ １０ １０
麦麸 Ｗｈｅａｔ ｂｒａｎ １ １
胡麻饼 Ｊｕｔｅ ｃａｋｅ ２ ２
食盐 ＮａＣｌ １ １
预混料 Ｐｒｅｍｉｘ１） １ １
合计 Ｔｏｔａｌ １００ １００
营养水平 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ２）

代谢能 ＭＥ ／ （ＭＪ ／ ｋｇ） ８．７６ ８．９８
粗蛋白质 ＣＰ １０．０８ １１．６３
钙 Ｃａ ０．５６ ０．７９
磷 Ｐ ０．１７ ０．１７

　 　 １）每千克预混料中含有 Ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｐｅｒ ｋｇ
ｏｆ ｐｒｅｍｉｘ：ＶＡ ２００ ０００～ ４００ ０００ ＩＵ，ＶＥ ５００～ ２ ０００ ＩＵ，ＶＤ３

３０ ０００～ ８０ ０００ ＩＵ，Ｃｕ ４００～ ６００ ｍｇ，Ｍｎ ８００～ １ ６００ ｍｇ，Ｚｎ
１ ２００～ ２ ４００ ｍｇ，Ｉ ６～ ８０ ｍｇ，Ｃｏ ５ ～ ４０ ｍｇ，Ｓｅ １０ ～ ２５ ｍｇ，
Ｃａ ２０～ ３００ ｇ，Ｐ ２０～ １５０ ｇ。
　 　 ２）代谢能为计算值，其他均为实测值。 ＭＥ ｗａｓ ａ ｃａｌ⁃
ｃｕｌａｔｅｄ ｖａｌｕｅ， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒｓ ｗｅｒｅ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｖａｌｕｅｓ．

１．４　 样品收集与指标测定

１．４．１　 生长性能测定

　 　 从正试期开始，每日准确记录羊只的给料量

与剩料量，计算干物质采食量。 分别在试验开始

当天和试验结束当天早晨空腹称取 ２ 组参试羊的

体重，分别作为初始体重和终末体重，计算每只羊

的总增重、平均日增重（ＡＤＧ）和料重比（Ｆ ／ Ｇ）。
１．４．２　 血液样品采集与血清生化指标测定

　 　 血液样品采集：分别于正试期的第 １ 天、第 ３０
天和第 ６０ 天晨饲前对 ２ 组参试羊进行静脉采血，
采集的血样在离心管内放置 ４０ ｍｉｎ，之后用离心

机于 ３ ８００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １０ ｍｉｎ，离心结束后吸取血

清（每个样品取 １ ｍＬ 血清 ２ 份），置于－２０ ℃ 保

存。 试验结束后，使用迈瑞 ＢＳ－１８０ 全自动生化分

析仪，利用试剂盒（购于深圳迈瑞生物医疗电子股

份有 限 公 司） 测 定 血 清 总 蛋 白 （ ＴＰ）、 白 蛋 白

（ＡＬＢ）、尿素 （ＵＲＥ）、葡萄糖 （ＧＬＵ）、总胆固醇

（ＴＣ）、甘油三酯（ＴＧ）、球蛋白（ＧＬＢ）含量，计算

白蛋白 ／球蛋白（Ａ ／ Ｇ）。
１．４．３　 瘤胃液的采集与 ＤＮＡ 提取及建库测序

　 　 饲养试验结束当天清晨空腹采集瘤胃液，每
组选择 ３ 只参试羊，采用负压采集器，经导管通过

口腔食道，深入到瘤胃中部采集瘤胃液约 １００ ｍＬ，
每个瘤胃液样品经 ４ 层薄纱布过滤后液氮保存。
将瘤胃液样品送至广州基迪奥生物科技有限公司

进行 Ｖ３＋Ｖ４ 区扩增并进行 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 平台测

序。 通过原始控制程序过滤原始 Ｔａｇｓ，以 ９７％以

上匹配度为标准，将有效的 Ｔａｇｓ 分配到操作分类

单元（ＯＴＵ）。 采用 ＭｅｔａＰｒｏｄｉｇａｌ （Ｖ２．６．３）预测宏

基因组蛋白质编码基因，ＣＨ⁃ＨＩＴ （Ｖ４．６．５）构建非

冗余集合预测基因模型。 采用序列同源性搜索工

具 ＤＩＡＭＯＮＤ （ Ｖ０． ８． ２４ ） 以 及 ＢＬＡＳＴＸ
（Ｖ２．２．３１＋）完成蛋白质功能的序列注释。
１．５　 数据统计与分析

　 　 生长性能、血清生化指标及瘤胃细菌多样性

等数据用 Ｅｘｃｅｌ ２００７ 记录并作简单处理后，采用

ＳＡＳ ８．２ 软件进行方差分析，并采用 ＬＳＤ 法进行

多重比较，以 Ｐ＜０．０５ 和 Ｐ＜０．０１ 分别作为差异显

著和极显著的判断标准。 宏基因组数据 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ
通过 ＤＩＡＭＯＮＤ 软件（阈值 Ｅ 值≤１ｅ⁃５）比对到

ＫＥＧＧ 数据库，集合基因丰度表格计算不同数据

库比对结果的丰度信息，以进行系统丰富的组间

功能差异分析和比较。

２　 结果与分析
２．１　 酶菌混合处理稻草和苜蓿干草对滩羊生长

性能和经济效益的影响

２．１．１　 对滩羊生长性能的影响

　 　 由表 ３ 可知，试验组与对照组的初始体重无

显著差异（Ｐ＞０．０５），而试验组的终末体重较对照

组有所增加，但差异不显著（Ｐ＞０．０５）；试验组的干

物质采食量比对照组降低了 １．６３％，但差异不显

著（Ｐ＞０．０５）；试验组的总增重、平均日增重极显著

高于对照组（Ｐ＜０．０１），料重比极显著低于对照组

（Ｐ＜０．０１），其中试验组总增重比对照组提高了

４４．３６％，平均日增重比对照组提高了 ４４．３７％，料
重比比对照组降低了 ３１．８９％。 上述结果表明，用
酶菌混合处理稻草和苜蓿干草饲喂滩羊，可以提

高滩羊的增重，降低料重比。
２．１．２　 对滩羊经济效益的影响

　 　 由表 ４ 可知，试验组与对照组滩羊每日饲料

成本差异不大，但试验组 １ 只羊的日平均纯利润

为 ３．３９ 元，比对照组提高了 １． ３３ 元。 该结果表

明，用酶菌混合处理稻草和苜蓿干草饲喂滩羊，能
够提高滩羊养殖的经济效益。
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表 ３　 酶菌混合处理稻草和苜蓿干草

对滩羊生长性能的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｔｒａｗ ａｎｄ ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ ｔｒｅａｔｅｄ ｂｙ
ｅｎｚｙｍｅ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ

项目

Ｉｔｅｍｓ
对照组

Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ
试验组

Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ

初始体重 ＩＢＷ ／ ｋｇ ３０．８４±２．１５ ３１．２１±１．６２
终末体重 ＦＢＷ ／ ｋｇ ３６．２５±３．３２ ３９．０２±１．３９
总增重 Ｔｏｔａｌ ｇａｉｎ ／ ｋｇ ５．４１±２．２５Ｂ ７．８１±１．１２Ａ

平均日增重 ＡＤＧ ／ （ｇ ／ ｄ） ９０．１７±０．０４Ｂ １３０．１７±０．０２Ａ

干物质采食量 ＤＭＩ ／ （ｇ ／ ｄ） ６６２．０８ ６５１．２８
料重比 Ｆ ／ Ｇ ７．３４±１．５６Ａ ５．００±１．６６Ｂ

　 　 同行数据肩标相同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 ｎｏ ｌｅｔｔｅｒ ｏｒ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｌｅｔｔｅｒ
ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＞０．０５）， ｗｈｉｌｅ
ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒ⁃
ｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０５）， ａｎｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ
ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０１） ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ．

表 ４　 经济效益分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｂｅｎｅｆｉｔ ａｎａｌｙｓｉｓ

项目
Ｉｔｅｍｓ

对照组
Ｃｏｎｔｒｏｌ
ｇｒｏｕｐ

试验组
Ｔｒｉａｌ
ｇｒｏｕｐ

耗料量
Ｆｅｅｄ ｃｏｎｓｕｍｐｔｉｏｎ ／ ［ｋｇ ／ （只·ｄ）］ ０．６２ ０．６５

饲料成本
Ｆｅｅｄ ｃｏｓｔ ／ ［元 ／ （只·ｄ）］ １．２４ １．３０

人工成本
Ｌａｂｏｒ ｃｏｓｔ ／ ［元 ／ （只·ｄ）］ ０．３０ ０．３０

复合益生菌成本
Ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ ｃｏｓｔ ／
［元 ／ （只·ｄ）］

— ０．２０

纤维素酶成本
Ｃｅｌｌｕｌａｓｅ ｃｏｓｔ ／ ［元 ／ （只·ｄ）］ — ０．０１

增重收入
Ｗｅｉｇｈｔ ｇａｉｎ ｉｎｃｏｍｅ ／ ［元 ／ （只·ｄ）］ ３．６０ ５．２０

纯利润
Ｎｅｔ ｐｒｏｆｉｔ ／ ［元 ／ （只·ｄ）］ ２．０６ ３．３９

　 　 滩羊活重价格以当前市场价 ４０ 元 ／ ｋｇ 计算，复合益生
菌价格为 １００ 元 ／ ｋｇ，纤维素酶价格为 ８４ 元 ／ ｋｇ。
　 　 Ｔｈｅ ｌｉｖｅ ｗｅｉｇｈｔ ｐｒｉｃｅ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ ｗａｓ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｂａｓｅｄ
ｏｎ ｔｈｅ ｃｕｒｒｅｎｔ ｍａｒｋｅｔ ｐｒｉｃｅ ｏｆ ４０ ＲＭＢ ／ ｋｇ， ｔｈｅ ｐｒｉｃｅ ｏｆ ｃｏｍ⁃
ｐｏｕｎｄ ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ ｗａｓ １００ ＲＭＢ ／ ｋｇ， ａｎｄ ｔｈｅ ｐｒｉｃｅ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌａｓｅ
ｗａｓ ８４ ＲＭＢ ／ ｋｇ．

２．２　 酶菌混合处理稻草和苜蓿干草对滩羊血清

生化指标的影响

　 　 由表 ５ 可知，第 １ 天时，试验组与对照组相

比，各项血清生化指标均无显著差异（Ｐ＞０． ０５）。
第 ３０ 天时，试验组血清尿素含量显著低于对照组

（Ｐ＜０．０５），其他各项指标无显著差异（Ｐ＞０．０５）。
第 ６０ 天时，试验组血清总蛋白、球蛋白含量显著

高于对照组（Ｐ＜０．０５），血清尿素含量极显著低于

对照组（Ｐ＜０．０１）。 该结果表明，用酶菌混合处理

稻草和苜蓿干草饲喂滩羊，可以显著提高滩羊血

清总蛋白、球蛋白含量，极显著降低滩羊血清尿素

含量。

表 ５　 酶菌混合处理稻草和苜蓿干草对

滩羊血清生化指标的影响

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｔｒａｗ ａｎｄ ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ ｔｒｅａｔｅｄ ｂｙ
ｅｎｚｙｍｅ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ ｓｅｒｕｍ ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ

ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ

项目

Ｉｔｅｍｓ
对照组

Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ
试验组

Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ

第 １ 天 Ｄａｙ １
总蛋白 ＴＰ ／ （ｇ ／ Ｌ） ５５．４２±７．０６ ５２．２２±１０．７３
白蛋白 ＡＬＢ ／ （ｇ ／ Ｌ） ２５．８２±４．１７ ２６．３０±５．０８
尿素 ＵＲＥ ／ （ｍｍｏｌ ／ Ｌ） ５．８４±１．４６ ６．７７±１．８６
葡萄糖 ＧＬＵ ／ （ｍｍｏｌ ／ Ｌ） ２．９５±０．５６ ３．００±０．４８
总胆固醇 ＴＣ ／ （ｍｍｏｌ ／ Ｌ） １．２１±０．３１ １．３３±０．２７
甘油三酯 ＴＧ ／ （ｍｍｏｌ ／ Ｌ） ０．２４±０．０８ ０．２５±０．０９
球蛋白 ＧＬＢ ／ （ｇ ／ Ｌ） ２４．３２±７．８１ ２５．９２±５．７３
白蛋白 ／球蛋白 Ａ ／ Ｇ １．１２±０．２０ １．０４±０．０５
第 ３０ 天 Ｄａｙ ３０
总蛋白 ＴＰ ／ （ｇ ／ Ｌ） ５６．０２±３．６０ ５５．５０±１４．３６
白蛋白 ＡＬＢ ／ （ｇ ／ Ｌ） １８．４２±１．３３ １６．０２±４．３３
尿素 ＵＲＥ ／ （ｍｍｏｌ ／ Ｌ） ８．９２±１．１６ａ ７．０９±１．６２ｂ

葡萄糖 ＧＬＵ ／ （ｍｍｏｌ ／ Ｌ） ３．００±０．４３ ２．５３±０．６４
总胆固醇 ＴＣ ／ （ｍｍｏｌ ／ Ｌ） １．３２±０．１４ １．４７±０．４４
甘油三酯 ＴＧ ／ （ｍｍｏｌ ／ Ｌ） ０．２４±０．０６ ０．２５±０．０４
球蛋白 ＧＬＢ ／ （ｇ ／ Ｌ） ３７．６０±３．３９ ３４．４８±１０．０４
白蛋白 ／球蛋白 Ａ ／ Ｇ ０．５０±０．０７ ０．４８±０．０４
第 ６０ 天 Ｄａｙ ６０
总蛋白 ＴＰ ／ （ｇ ／ Ｌ） ５６．６８±２．６７ｂ ６４．４０±２．２７ａ

白蛋白 ＡＬＢ ／ （ｇ ／ Ｌ） ２０．０４±０．７３ ２０．９４±０．９６
尿素 ＵＲＥ ／ （ｍｍｏｌ ／ Ｌ） ７．４１±１．４８Ａ ５．７１±１．１４Ｂ

葡萄糖 ＧＬＵ ／ （ｍｍｏｌ ／ Ｌ） ３．２６±０．４３ ２．９８±０．３８
总胆固醇 ＴＣ ／ （ｍｍｏｌ ／ Ｌ） １．４２±０．２４ １．５８±０．２６
甘油三酯 ＴＧ ／ （ｍｍｏｌ ／ Ｌ） ０．３０±０．０８ ０．４１±０．１０
球蛋白 ＧＬＢ ／ （ｇ ／ Ｌ） ３５．７４±１．８７ｂ ３９．３６±１．９９ａ

白蛋白 ／球蛋白 Ａ ／ Ｇ ０．５０±０．００ ０．４８±０．０４
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２．３　 酶菌混合处理稻草和苜蓿干草对滩羊瘤胃

细菌多样性的影响

２．３．１　 对滩羊瘤胃细菌 ＯＴＵ 数量的影响

　 　 经测定，对照组共获得 ｒｅａｄｓ １１３ ５１５ ２５２ 个，
试验组共获得 ｒｅａｄｓ １２６ ３２４ ５８４ 个。 由表 ６ 可知，
对照组与试验组的覆盖度均大于 ０．９８，说明测序

量和测序深度合理，能够准确反映滩羊瘤胃内的

细菌组成情况；试验组的 ＯＴＵ 数量极显著高于对

照组（Ｐ＜０．０１），说明用酶菌混合处理稻草和苜蓿

干草饲喂滩羊，提高了其瘤胃细菌的 ＯＴＵ 数量。

表 ６　 各组瘤胃细菌 ＯＴＵ 数量

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵ ｏｆ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ

项目

Ｉｔｅｍｓ
对照组

Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ
试验组

Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ

覆盖度 Ｃｏｖｅｒａｇｅ ０．９８７±０．００ ０．９８７±０．００
ＯＴＵ 数量

ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ
１ ７２４．６７±２０．６０Ｂ １ ９５９．３３±８４．５１Ａ

２．３．２　 对滩羊瘤胃细菌 Ａｌｐｈａ 多样性的影响

　 　 由表 ７ 可知，试验组 Ｃｈａｏ 指数、ＡＣＥ 指数和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与对照组差异不显著 （ Ｐ ＞ ０． ０５），
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数极显著高于对照组（Ｐ＜０．０１）。 上述

结果说明用酶菌混合处理后的稻草和苜蓿干草饲

喂滩羊，提高了其瘤胃细菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数。

表 ７　 １６Ｓ ｒＤＮＡ 检测 Ａｌｐｈａ 多样性

Ｔａｂｌｅ ７　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ １６Ｓ ｒＤＮＡ

项目
Ｉｔｅｍｓ

对照组
Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ

试验组
Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ

Ｃｈａｏ 指数 Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ ２ ６６６．２６±８７．２４ ２ ６２８．６１±１０４．６５
Ａｃｅ 指数 Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ ２ ８４１．５６±１１１．１７ ２ ７６１．２８±８５．９３
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ６．０２±０．１２Ｂ ６．７１±０．３４Ａ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．９４±０．０２ ０．９４±０．０１

２．３．３　 对滩羊瘤胃细菌 Ｂｅｔａ 多样性的影响

　 　 图 １ 为基于瘤胃细菌 ＯＴＵ 的主坐标分析

（ＰＣｏＡ）。 由图 １ 可知，主坐标成分 １（ＰＣｏ１）和主

坐标成分 ２（ＰＣｏ２）对样本间变异的贡献度分别为

３３．４３％和 ２０．０４％，能够充分解释样本间的变异；
且 ＰＣｏＡ 显示，同组内样本距离较近，说明同组内

物种多样性差异较小，对照组与试验组之间样本

距离较远，说明对照组与试验组之间细菌多样性存

在差异。 该结果表明，用酶菌混合处理后的稻草和苜

蓿干草饲喂滩羊，影响了其瘤胃细菌的多样性。

　 　 蓝色圆点为对照组的 ３ 个平行样本，橙色圆点为试验

组的 ３ 个平行样本。 图 ２ 同。
　 　 Ｂｌｕｅ ｄｏｔｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐａｒａｌｌｅｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｃｏｎｔｒｏｌ
ｇｒｏｕｐ， ａｎｄ ｏｒａｎｇｅ ｄｏｔｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐａｒａｌｌｅｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｔｒｉａｌ
ｇｒｏｕｐ．

图 １　 基于瘤胃细菌 ＯＴＵ 的主坐标分析

Ｆｉｇ．１　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｕｍｅｎ
ｂａｃｔｅｒｉａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＯＴＵ

２．３．４　 对滩羊瘤胃细菌优势菌门及门水平差异

物种的影响

　 　 由表 ８ 可知，对照组与试验组的优势菌门均

为变形菌门、厚壁菌门和拟杆菌门，三者总量占总

菌门的 ９０％以上。 其中，试验组变形菌门的丰度

极显著低于对照组（Ｐ＜０．０１），拟杆菌门的丰度极

显著高于对照组（Ｐ＜０．０１），厚壁菌门的丰度较对

照组提高了 ４．５８％，但差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 由

图 ２ 可知，试验组与对照组存在显著差异的菌门

分别为变形菌门、Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ、拟杆菌门、Ｋｉｒｉｔｉ⁃
ｍａｔｉｅｌｌａｅｏｔａ、浮霉菌门、蓝藻门、螺旋体门和互养菌

门，其中试验组变形菌门、Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 的比例显

著高于对照组（Ｐ＜０．０５），拟杆菌门、Ｋｉｒｉｔｉｍａｔｉｅｌｌａｅ⁃
ｏｔａ、浮霉菌门、蓝藻门、螺旋体门、互养菌门的比例

显著低于对照组（Ｐ＜０．０５）。 上述结果说明用酶菌

混合处理稻草和苜蓿干草饲喂滩羊，其瘤胃内的

差异菌门多达 ８ 个，影响了其瘤胃内环境。
２．４　 酶菌混合处理稻草和苜蓿干草对滩羊瘤胃

细菌ＫＥＧＧ 通路的影响

　 　 本试验中，对照组共获得基因 ５ １２１ ０２４ 个，
试验组共获得基因 ６ ４６１ １５５ 个。 与 ＫＥＧＧ 数据
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３ 期 姜碧薇等：酶菌混合处理稻草和苜蓿干草对滩羊生长性能、血清生化指标、瘤胃细菌多样性及……

库对比可得各样品 ＫＥＧＧ 注释图（图 ３）。 由图 ３
可知，在 Ａ 层级中，富集到新陈代谢（ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）
层级的基因数量最多，其次是遗传信息处理（ ｇｅ⁃
ｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ）、环境信息处理（ ｅｎｖｉ⁃
ｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ）、细胞过程（ ｃｅｌｌｕ⁃
ｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ） 以及人类疾病 （ ｈｕｍａｎ ｄｉｓｅａｓｅ） 层

级。 该结果表明，以酶菌混合处理稻草和苜蓿干

草作为粗饲料饲喂滩羊，其瘤胃内主要功能酶是

参与新陈代谢、遗传信息处理和环境信息处理。

在 Ｂ 层级中，丰度排名前 ２５ 的通路见表 ９。 由表

９ 可知，试验组嘌呤代谢（ｐｕｒｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）、双组

分系统（ ｔｗｏ⁃ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｓｙｓｔｅｍ）和 ＡＢＣ 转运蛋白

（ＡＢＣ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ）等 ２２ 条通路的基因数量与对

照组无显著差异（Ｐ＞０． ０５），而嘧啶代谢（ ｐｙｒｉｍｉ⁃
ｄｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）、氨基糖和核苷酸糖代谢（ ａｍｉｎｏ
ｓｕｇａｒ ａｎｄ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｕｇａｒ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）、二羧酸代

谢（ｇｌｙｏｘｙｌａｔｅ ａｎｄ ｄｉｃａｒｂｏｘｙｌａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）这 ３ 条

通路的基因数量极显著高于对照组（Ｐ＜０．０１）。

表 ８　 全样本优势菌门丰度

Ｔａｂｌｅ ８　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｗｈｏｌｅ ｓａｍｐｌｅ ％

项目 Ｉｔｅｍｓ 对照组 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ 试验组 Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ

变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ３２．１８±２．１１Ａ ２．３４±０．１１Ｂ

厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ５１．０９±２．５９ ５３．４３±６．８２
拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ １４．１７±０．４１Ｂ ３８．８７±７．０４Ａ

　 　 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；Ｂａｃｔｅｒｉｏｄｅｔｅｓ：拟杆菌门；Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ：浮霉菌门；Ｃｙａｎｏｂａｃｔｒｉａ：蓝藻门；Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ：螺旋体

门；Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｅｔｅｓ：互养菌门。

图 ２　 门水平 Ｗｅｌｃｈ’ ｓ ｔ 检验差异物种

Ｆｉｇ．２　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｗｅｌｃｈ’ ｓ ｔ ｔｅｓｔ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

３　 讨　 论
３．１　 酶菌混合处理稻草和苜蓿干草对滩羊生长

性能和经济效益的影响

　 　 反映反刍动物生长性能的主要指标有采食

量、日增重、料重比等。 有研究表明，适宜的苜蓿

补饲可以提高稻草纤维物质的消化率［１２］ 。 本试验

选用稻草与苜蓿干草以 ６０∶４０ 比例组合作为粗饲

料，增重效果较为理想。 研究表明，在畜禽养殖过

程中添加一些维生素制剂、微量元素制剂、酶制

剂、微生物制剂等可以提高畜禽的生长性能和肉

品质［１３］ 。 邱玉朗等［１４］研究发现，用混合微生物发

酵秸秆饲喂肉羊，其平均日增重提高 ３６％，料重比

降低 ２８．６８％。 王平等［１５］研究表明，在育肥绵羊基

础饲粮中添加纤维素酶后，日增重可提高４３．９８％。
李军［１６］的研究结果显示，益生菌剂的添加可以提

高肉羊的生长性能。 申春红［１７］ 的研究结果显示，
在基础饲粮中添加 ２．０％复合微生物制剂可以提高

肉牛的生长性能。 本试验运用纤维素酶和复合益

生菌混合处理稻草和苜蓿干草。 以其作为粗饲料

饲喂滩羊，显著提高了滩羊的总增重和平均日增

重，并降低了料重比，说明该处理方式提高了滩羊

的生长性能。
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谢；Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ：其他次生代谢产物的生物合成；ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ ａｎｄ ｐｏｌｙｋｅｔｉｄｅｓ：萜类

化合物和聚酮的代谢；Ｘｅｎｏｂｉｏｔｉｃｓ ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：外源生物的生物降解与代谢；Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｐｒｏｃｅｓｓ⁃
ｉｎｇ：遗传信息处理；Ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｐａｉｒ：复制和修复；Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ：翻译；Ｆｏｌｄｉｎｇ， ｓｏｒｔｉｎｇ ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ：折叠、排序和退化；
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ：誊写；Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ：环境信息处理；Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ：膜运输；Ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ：信
号转导；Ｃｅｌｌｕｌａｒ Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ：细胞过程；Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ⁃ｐｒｏｋａｒｙｏｔｅｓ：原核微生物的细胞通讯；Ｈｕｍａｎ Ｄｉｓｅａｓｅｓ：人类疾病；
Ｄｒｕｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ：抗药性。

图 ３　 全样本 ＫＥＧＧ 通路注释图（Ａ 层级）
Ｆｉｇ．３　 ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｍａｐ ｏｆ ｗｈｏｌｅ ｓａｍｐｌｅ （ ｌｅｖｅｌ Ａ）

表 ９　 ＫＥＧＧ 通路较高丰度基因数量（Ｂ 层级）
Ｔａｂｌｅ ９　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｈｉｇｈ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ （ ｌｅｖｅｌ Ｂ）

通路 Ｐａｔｈｗａｙｓ 对照组 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ 试验组 Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ

嘌呤代谢 Ｐｕｒｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ １７ ５２９．６０±４８７．６９ １８ ０２１．２４±３０５．９０
嘧啶代谢 Ｐｙｒｉｍｉｄｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ １５ ６２１．３４±２８３．６９Ｂ １６ ０６２．６８±２００．２３Ａ

双组分系统 Ｔｗｏ⁃ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｓｙｓｔｅｍ １３ １３５．８８±３１７．７１ １３ ７１３．５２±１９８．６８
ＡＢＣ 转运蛋白 ＡＢＣ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ １４ ０７２．５１±１ ０１７．９４ １４ ３６６．６２±３７９．９９
核糖体 Ｒｉｂｏｓｏｍｅ １２ ８６７．４３±３８７．２６ １３ ４７５．８７±２６１．７５
群体感应 Ｑｕｏｒｕｍ ｓｅｎｓｉｎｇ １１ ５２０．６８±７３４．７４ １１ ６８５．５０±３４１．７９
淀粉与蔗糖代谢 Ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ ｓｕｃｒｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ １０ ５３３．０６±１６１．８９ １０ ６２２．４３±８４．２２
氨基糖和核苷酸糖代谢 Ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒ ａｎｄ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｕｇａｒ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ １０ １３２．０５±１６２．３３Ｂ １０ ４９９．９５±１０３．７７Ａ

位置基因重组 Ｈｏｍｏｄｏｇｏｕｓ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ９ ０８２．５６±１４３．３４ ９ １７３．５２±１７５．１６
氨酰 ｔＲＮＡ 生物合成 Ａｍｉｎｏａｃｙｌ⁃ｔＲＮＡ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ８ ９３１．６２±２４７．２７ ９ ２１８．０８±２７７．６９
糖酵解 ／葡萄糖异生作用 Ｇｌｙｃｏｌｙｓｉｓ ／ ｇｌｕｃｏｎｅｏｇｅｎｅｓｉｓ ８ ０７０．８３±１９５．１７ ８ １８５．４２±１５７．１１
丙氨酸、天冬氨酸和谷氨酸代谢 Ａｌａｎｉｎｅ， ａｓｐａｒｔａｔｅ ａｎｄ ｇｌｕｔａｍａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ７ ３８１．５７±７８．６９７ ７ ６９２．７９±５１．９２
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续表 ９

通路 Ｐａｔｈｗａｙｓ 对照组 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ 试验组 Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ
错配修复 Ｍｉｓｍａｔｃｈ ｒｅｐａｉｒ ７ ４５０．３９±１１６．１４ ７ ３８９．１５±１２６．０２
半乳糖代谢 Ｇａｌａｃｔｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ７ ０１９．３９±１６６．４０ ７ １４０．７９±８５．８２
ＤＮＡ 复制 ＤＮＡ ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ ６ ９８３．２１±８１．２１ ６ ７２７．７４±１１６．８１
半胱氨酸和蛋氨酸代谢 Ｃｙｓｔｅｉｎｅ ａｎｄ ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ６ ９００．８６±１８８．４６ ６ ８７２．８２±１１２．９８
肽聚糖类生物合成 Ｐｅｐｔｉｄｏｇｌｙｃａｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ６ ５５３．５０±２１９．８１ ７ ０３１．２０±１２０．８２
丙酮酸代谢 Ｐｙｒｕｖａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ５ ９９２．１５±２３８．９４ ６ ２１８．８９±１８０．４７
甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢 Ｇｌｙｃｉｎｅ， ｓｅｒｉｎｅ ａｎｄ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ５ ７８４．３０±８２．５８ ６ ０８１．６６±６９．１３
果糖和甘露糖代谢 Ｆｒｕｃｔｏｓｅ ａｎｄ ｍａｎｎｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ５ ４０５．３７±２１．１４ ５ ４４７．３３±９０．２８
氧化磷酸化作用 Ｑｘｉｄａｔｉｖｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ ５ ２６２．３２±４４．５７ ５ ３６８．４３±３７．５１
苯丙氨酸、络氨酸和色氨酸的生物合成
Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ， ｔｙｒｏｓｉｎｅ ａｎｄ ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ５ １２７．２９±１６０．８７ ５ ３１８．０４±４３．５１

磷酸戊糖途径 Ｐｅｎｔｏｓｅ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｐａｔｈｗａｙ ５ ０２０．９０±１２５．１２ ５ １７６．１３±６９．８３
二羧酸代谢 Ｇｌｙｏｘｙｌａｔｅ ａｎｄ ｄｉｃａｒｂｏｘｙｌａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ４ ７０５．１３±６４．８２Ｂ ４ ８５４．４０±４３．４９Ａ

甲烷代谢 Ｍｅｔｈａｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ４ ２９９．５７±１０２．０３ ４ ５８７．２２±１１７．９５

　 　 有研究表明，饲粮中添加酶制剂能够显著提

高养殖户的经济效益。 蔺国文［１８］在枯黄玉米秸秆

中添加不同比例的复合酶制剂饲喂肉牛，结果表

明，０． １０％ 的 酶 制 剂 效 果 最 佳， 日 增 重 达 到

１．１９２ ｋｇ，比对照组提高了 ２３．４９％，经济效益显著

增加。 本试验用酶菌混合处理稻草和苜蓿干草饲

喂滩羊，１ 只羊的日平均纯利润提高了 １．３ 元，说
明该处理方式的经济效益较为理想。
３．２　 酶菌混合处理稻草和苜蓿干草对滩羊血清

生化指标的影响

　 　 血清生化指标反映了机体新陈代谢的变化情

况［１９］ 。 其中，血清总蛋白不但承载了运输营养物

质、调节运输物质等重要生理功能，还与组织蛋白

质合成有密切联系，其含量能够反映机体的营养

状况和蛋白质消化率［２０］ 。 血清球蛋白又称为免疫

球蛋白，能够反映机体的抗病能力。 良好的营养

状况可使血清总蛋白和球蛋白含量维持在一个较

高水平，二者含量的升高表明机体代谢活动增

强［２１］ 。 血清尿素是机体蛋白质分解代谢的重要产

物之一，体现了蛋白质的代谢情况。 机体血清尿

素含量降低，说明机体对氮的利用效率升高［２２］ 。
康怀艳［２３］研究了益生菌发酵饲料对奶山羊血清生

化指标和产奶性能的影响，结果表明，益生菌发酵

饲料能够提高奶山羊血清总蛋白和球蛋白含量，
降低血清尿素氮含量。 余淼等［２４］ 用芽孢杆菌、乳
酸菌和酵母菌发酵饲料饲喂肉牛，结果显示，肉牛

的血清总蛋白、白蛋白、免疫球蛋白 Ｇ、免疫球蛋

白 Ａ 和免疫球蛋白 Ｍ 含量显著提高。 这与本试

验结果一致。 本试验结果表明，用酶菌混合处理

稻草和苜蓿干草饲喂滩羊，可以提高滩羊血清总

蛋白、球蛋白含量，降低血清尿素含量，有益于滩

羊的健康养殖。
３．３　 酶菌混合处理稻草和苜蓿干草对滩羊瘤胃

细菌多样性的影响

　 　 目前随着宏基因组学的兴起，学者们针对瘤

胃生态环境的研究越来越趋向于微观的分子。 在

瘤胃微生态系统当中，微生物区系的结构十分复

杂，瘤胃微生物种群的数量以及区系组成受多种

因素的影响。 近年来，有关饲用纤维素酶或益生

菌作为饲料添加剂对反刍动物瘤胃消化代谢影响

的研究较多。 有研究表明，在饲粮中添加分解纤

维素酶制剂可以显著提高奶牛瘤胃微生物数

量［２５］ 。 黄庆生等［２６］研究表明，酵母培养物能够显

著提高瘤胃总细菌数量，而对其他指标没有显著

影响。 Ｋｏｎｇ 等［２７］ 研究了饲喂不同粗饲料对奶牛

瘤胃细菌多样性及结构的影响，结果显示，在门水

平上，厚壁菌门和拟杆菌门占整个瘤胃细菌的比

例较大，这与本试验研究结果一致。
３．４　 酶菌混合处理稻草和苜蓿干草对滩羊瘤胃

ＫＥＧＧ 通路的影响

　 　 ＫＥＧＧ 能够从分子水平上系统研究差异基因

的功能，因此是代谢通路研究的核心［２８］ 。 它涵盖

了基因组、疾病和信号通路等数据库，整合了相关

蛋白质、基因、代谢等多种信息，通过比对已知通

路，按照不同功能分级。 褚毅［２９］ 通过在猪的基础

饲粮中添加脂肪和糖研究代谢通路的差异，结果
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发现功能基因进行 ＫＥＧＧ 富集时集中在代谢通路

上，进一步研究注释在代谢通路上的差异功能基

因，发现添加脂肪和糖造成的差异主要表现在脂

肪酸代谢方面。 多项研究表明，二羧酸代谢与脂

肪酸代谢有关。 有研究表明，尿嘧啶参与了某些 Ｂ
族维生素的合成，其含量变化可能会引起 Ｂ 族维

生素的变化［３０］ 。 本试验中，试验组嘧啶代谢、氨基

糖和核苷酸糖代谢、二羧酸代谢 ３ 条通路的基因数

量极显著高于对照组，说明用酶菌混合处理稻草和苜

蓿干草饲喂滩羊，提高了滩羊嘧啶代谢、氨基糖和核

苷酸糖代谢、二羧酸代谢的基因数量，有可能会增强

Ｂ 族维生素的合成和脂肪酸的代谢功能。

４　 结　 论
　 　 酶菌混合处理稻草和苜蓿干草可以提高滩羊

的增重和养殖的经济效益，同时，该处理方式提高

了滩羊血清总蛋白、血清球蛋白含量，降低了血清

尿素含量，改变了滩羊瘤胃细菌多样性和部分功

能基因的数量。 在本试验条件下，用酶菌混合处

理的稻草和苜蓿干草饲喂滩羊的效果较优，有益

于滩羊的健康养殖，可在生产中推广使用。

参考文献：
［ １ ］ 　 孙娟娟，阿拉木斯，赵金梅，等．６ 个紫花苜蓿品种氨

基酸组成分析及营养价值评价［ Ｊ］ ．中国农业科学，
２０１９，５２（１３）：２３５９－２３６７．

　 　 　 ＳＵＮ Ｊ Ｊ，ＡＬＡＭＵＳ，ＺＨＡＯ Ｊ Ｍ，ｅｔ ａｌ．Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｃｏｍ⁃
ｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｖａｌｕｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｘ
ａｌｆａｌｆａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ［Ｊ］ ．Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉ⁃
ｅｎｃｅｓ，２０１９，５２（１３）：２３５９－２３６７．（ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［ ２ ］ 　 柴如山，王擎运，叶新新，等．我国主要粮食作物秸秆

还田替代化学氮肥潜力［ Ｊ］ ．农业环境科学学报，
２０１９，３８（１１）：２５８３－２５９３．

　 　 　 ＣＨＡＩ Ｒ Ｓ，ＷＡＮＧ Ｑ Ｙ，ＹＥ Ｘ Ｘ，ｅｔ ａｌ．Ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ
ｓｔｒａｗ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ａｓ ａ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｅ ｆｏｒ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒ⁃
ｔｉｌｉｚｅｒ ｉｎ Ｃｈｉｎａ［Ｊ］ ．Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎ⁃
ｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２０１９，３８（１１）：２５８３－２５９３．（ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［ ３ ］ 　 杨永明．外源纤维复合酶在绵羊饲养中的作用效果

及其作用机制的研究［Ｄ］ ．硕士学位论文．呼和浩

特：内蒙古农业大学，２００２．
　 　 　 ＹＡＮＧ Ｙ Ｍ． Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ａｎｄ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ

ｅｘｏｇｅｎｏｕｓ ｆｉｂｅｒ ｃｏｍｐｌｅｘ ｅｎｚｙｍｅ ｉｎ ｓｈｅｅｐ ｆｅｅｄｉｎｇ
［Ｄ］ ．Ｍａｓｔｅｒ’ ｓ Ｔｈｅｓｉｓ． Ｈｏｈｈｏｔ： Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ Ａｇｒｉ⁃
ｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２００２．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［ ４ ］ 　 岑加福，韦其荣，朱国胜．微生态发酵饲料及其发展

现状［ Ｊ］ ．当代畜牧，２０１４（１８）：３９－４３．
　 　 　 ＣＥＮ Ｊ Ｆ，ＷＥＩ Ｑ Ｒ，ＺＨＵ Ｇ Ｓ．Ｍｉｃｒｏｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｅｒｍｅｎ⁃

ｔｅｄ ｆｅｅｄ ａｎｄ ｉｔｓ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｓｔａｔｕｓ ［ Ｊ］ ． Ｃｏｎｔｅｍｐｏｒａｒｙ
Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ，２０１４（１８）：３９－４３．（ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［ ５ ］ 　 彭忠利，郭春华，柏雪，等．微生物发酵饲料对乐至黑

山羊生产性能、养分消化率与血液生化指标的影响
［ Ｊ］ ．中国农业科技导报，２０１３，１５（５）：１０６－１１３．

　 　 　 ＰＥＮＧ Ｚ Ｌ，ＧＵＯ Ｃ Ｈ，ＢＡＩ Ｘ，ｅｔ ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｆｅｒｍｅｎｔｅｄ ｆｅｅｄ ｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ，ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｄｉ⁃
ｇｅｓｔｉｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｂｌｏｏｄ ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ Ｌｅｚｈｉ ｂｌａｃｋ
ｇｏａｔ ［ Ｊ］ ． Ｃｈｉｎａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ
Ｇｕｉｄｅ，２０１３，１５（５）：１０６－１１３．（ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［ ６ ］ 　 肖怡．三种益生菌对肉羊甲烷排放、物质代谢和瘤胃
发酵的影响［Ｄ］ ．硕士学位论文．塔里木：塔里木大

学，２０１６．
　 　 　 ＸＩＡＯ Ｙ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ ｏｎ ｍｅｔｈａｎｅ ｅｍｉｓ⁃

ｓｉｏｎ，ｍａｔｅｒｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｎｄ ｒｕｍｅｎ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ
ｍｕｔｔｏｎ ｓｈｅｅｐ［Ｄ］ ．Ｍａｓｔｅｒ’ ｓ Ｔｈｅｓｉｓ．Ｔａｒｉｍ：Ｔａｒｉｍ Ｕｎｉ⁃
ｖｅｒｓｉｔｙ，２０１６．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［ ７ ］ 　 袁园，葛莹，钟佳祎，等．酵母菌在动物饲料营养学中
的研究进展［ Ｊ］ ．饲料博览，２０１８（４）：１９－２２．

　 　 　 ＹＵＡＮ Ｙ，ＧＥ Ｙ，ＺＨＯＮＧ Ｊ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏ⁃
ｇｒｅｓｓ ｏｆ ｙｅａｓｔ ｉｎ ａｎｉｍａｌ ｆｅｅｄ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ［ Ｊ］ ． Ｆｅｅｄ Ｒｅ⁃
ｖｉｅｗ，２０１８（４）：１９－２２．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［ ８ ］ 　 邹春悦．酵母菌在食品中的作用研究进展［ Ｊ］ ．当代

化工研究，２０１８（３）：９６－９７．
　 　 　 ＺＯＵ Ｃ Ｙ． Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｆ ｙｅａｓｔ ｉｎ ｆｏｏｄ ［ Ｊ］ ．

Ｃｏｎｔｅｍｐｏｒａｒｙ Ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１８（ ３）：９６－ ９７．
（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［ ９ ］ 　 王萌．秸秆日粮添加过瘤胃蛋氨酸对滩羊生产性能
的影响［Ｄ］ ．硕士学位论文．银川：宁夏大学，２０１７．

　 　 　 ＷＡＮＧ Ｍ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｒｕｍｅｎ ｆｅｄ ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎ⁃
ｔａｔｉｏｎ ｏｎ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ［Ｄ］ ．Ｍａｓｔｅｒ’ｓ Ｔｈｅ⁃
ｓｉｓ．Ｙｉｎｃｈｕａｎ：Ｎｉｎｇｘｉａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１７．（ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１０］ 　 刘辉，田亚红，刘子艳，等．酶菌协同发酵玉米秸秆生

产蛋白饲料的研究 ［ Ｊ］ ．河南农业科学，２０１６，４５
（１２）：１６１－１６４．

　 　 　 ＬＩＵ Ｈ，ＴＩＡＮ Ｙ Ｈ，ＬＩＵ Ｚ Ｙ，ｅｔ ａｌ．Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｐｒｏ⁃
ｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｅｅｄ ｆｒｏｍ ｃｏｒｎ ｓｔｒａｗ ｂｙ ｅｎｚｙｍｅ
ｂａｃｔｅｒｉａ ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｉｃ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ［ Ｊ］ ． Ｈｅｎａｎ Ａｇｒｉｃｕｌ⁃
ｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１６，４５（１２）：１６１－１６４．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１１］ 　 ＶＡＮ ＳＯＥＳＴ Ｐ Ｊ，ＲＯＢＥＲＴＳＯＮ Ｊ Ｂ，ＬＥＷＩＳ Ｂ Ａ．
Ｍｅｔｈｏｄｓ ｆｏｒ ｄｉｅｔａｒｙ ｆｉｂｅｒ，ｎｅｕｔｒａｌ ｄｅｔｅｒｇｅｎｔ ｆｉｂｅｒ，ａｎｄ
ｎｏｎｓｔａｒｃｈ ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅｓ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｏｎ ｔｏ ａｎｉｍａｌ ｎｕｔｒｉ⁃
ｔｉｏｎ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｄａｉｒｙ Ｓｃｉｅｎｃｅ， １９９１， ７４ （ １０）：
３５８３－３５９７．

［１２］ 　 欧阳克蕙，易中华，瞿明仁，等．稻草饲料资源开发利
用新技术［ Ｊ］ ．饲料研究，２０１０（４）：７２－７４．

　 　 　 ＯＵ Ｙ Ｋ，ＹＩ Ｚ Ｈｉ，ＱＵ Ｍ Ｒ，ｅｔ ａｌ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｕ⁃
ｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｒａｗ ｆｅｅｄ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ［ Ｊ］ ． Ｆｅｅｄ ｒｅｓｅａｒｃｈ，
２０１０（４）：７２－７４．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１３］ 　 周振勇，张杨，蔺宏凯，等．不同饲料添加剂对肉牛生

长发育与产肉性能影响的研究［ Ｊ］ ．中国畜牧兽医，
２０１２，３９（８）：９５－１００．

０９４１



３ 期 姜碧薇等：酶菌混合处理稻草和苜蓿干草对滩羊生长性能、血清生化指标、瘤胃细菌多样性及……

　 　 　 ＺＨＯＵ Ｚ Ｙ，ＺＨＡＮＧ Ｙ，ＬＩＮ Ｈ Ｋ，ｅｔ ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆ⁃
ｆｅｒｅｎｔ ｆｅｅｄ ａｄｄｉｔｉｖｅｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｍｅａｔ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ
ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｂｅｅｆ ｃａｔｔｌｅ［ Ｊ］ ．Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ ａｎｉ⁃
ｍａｌ ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ａｎｄ ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ ｍｅｄｉｃｉｎｅ，２０１２，３９（８）：
９５－１００．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１４］ 　 邱玉朗，李林，纪传来，等．秸秆玉米浆混合发酵对肉

羊生长及血液指标的影响［ Ｊ］ ．饲料研究，２０１９，４２
（１）：１２－１４．

　 　 　 ＱＩＵ Ｙ Ｌ，ＬＩ Ｌ，ＪＩ Ｃ Ｌ，ｅｔ ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｍｉｘｅｄ ｆｅｒｍｅｎｔａ⁃
ｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｒａｗ ｃｏｒｎ ｐｕｌｐ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｂｌｏｏｄ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ
ｍｕｔｔｏｎ ｓｈｅｅｐ［Ｊ］ ． Ｆｅｅｄ ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１９，４２ （１）：１２－１４．
（ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１５］ 　 王平，李长存．纤维素复合酶对育肥绵羊增重效果的

影响［ Ｊ］ ．现代农业科技，２００８（２０）：２３８．
　 　 　 ＷＡＮＧ Ｐ，ＬＩ Ｃ Ｃ．Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｃｏｍｐｌｅｘ ｅｎｚｙｍｅ

ｏｎ ｗｅｉｇｈｔ ｇａｉｎ ｏｆ ｆａｔｔｅｎｉｎｇ ｓｈｅｅｐ［ Ｊ］ ．Ｍｏｄｅｒｎ ａｇｒｉｃｕｌ⁃
ｔｕｒａｌ ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００８（２０）：２３８．（ ｉｎ Ｃｈｉ⁃
ｎｅｓｅ）

［１６］ 　 李军．益生菌添加剂对肉羊生长性能的影响［ Ｊ］ ．畜
牧兽医科学，２０２０（８）：８－９．

　 　 　 ＬＩ Ｊ．Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｐｒｏｂｉｏｔｉｃ ａｄｄｉｔｉｖｅｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍ⁃
ａｎｃｅ ｏｆ ｍｕｔｔｏｎ ｓｈｅｅｐ［ Ｊ］ ．Ａｎｉｍａｌ ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ａｎｄ ｖｅｔ⁃
ｅｒｉｎａｒｙ ｓｃｉｅｎｃｅ，２０２０（８）：８－９．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１７］ 　 申春红．饲料中添加复合微生物制剂对肉牛生长性
能及肉 品 质 的 影 响 ［ Ｊ］ ． 中 国 饲 料， ２０１８ （ １７）：
６７－６９．

　 　 　 ＳＨＥＮ Ｃ Ｈ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔｓ ｏｎ
ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ａｎｄ ｍｅａｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｂｅｅｆ ｃａｔｔｌｅ
［ Ｊ］ ．Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｆｅｅｄ，２０１８（１７）：６７－６９．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１８］ 　 蔺国文．枯黄玉米秸秆酶化处理育肥肉牛效果研究

［ Ｊ］ ．中国牛业科学，２０１２，３８（２）：２８－３０．
　 　 　 ＬＩＮ Ｇ Ｗ． Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｆａｔｔｅｎｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｙｅｌｌｏｗ ｃｏｒｎ

ｓｔａｌｋ ｅｎｚｙｍａｔｉｃ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｎ ｂｅｅｆ ｃａｔｔｌｅ ［ Ｊ］ ． Ｃｈｉｎｅｓｅ
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃａｔｔｌｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１２，３８ （ ２）：２８ － ３０． （ ｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１９］ 　 陈晓帅，杨海明，孟俊，等．益生菌对乳鸽生长性能、
屠宰性能、免疫器官指数和血清生化指标的影响

［ Ｊ］ ．中国饲料，２０１７（９）：２６－２９，３４．
　 　 　 ＣＨＥＮ Ｘ Ｓ，ＹＡＮＧ Ｈ Ｍ，ＭＥＮＧ Ｊ，ｅｔ ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｒｏ⁃

ｂｉｏｔｉｃｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ， ｓｌａｕｇｈｔｅｒ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ，
ｉｍｍｕｎｅ ｏｒｇａｎ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｓｅｒｕｍ ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ
ｐｉｇｅｏｎｓ［Ｊ］ ．Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｆｅｅｄ，２０１７（９）：２６－２９，３４．（ ｉｎ Ｃｈｉ⁃
ｎｅｓｅ）

［２０］ 　 王杰，艾萍萍，刁其玉，等．复合益生菌和纤维寡糖对

断奶仔猪生长性能、粪便微生物及血清指标的影响
［ Ｊ］ ．动物营养学报，２０１６，２８（３）：８８１－８９０．

　 　 　 ＷＡＮＧ Ｊ，ＡＩ Ｐ Ｐ，ＤＩＡＯ Ｑ Ｙｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｏｍ⁃
ｐｏｕｎｄ ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ ａｎｄ ｆｉｂｒｏｏｌｉｇｏｓａｃｃｈａｒｉｄｅｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ
ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ，ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｎｄ ｓｅｒｕｍ ｉｎｄｅｘｅｓ
ｏｆ ｗｅａｎｅｄ ｐｉｇｌｅｔｓ［ Ｊ］ ．Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｎｕ⁃
ｔｒｉｔｉｏｎ，２０１６，２８（３）：８８１－８９０．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［２１］ 　 ＤＨＡＮＡＬＡＫＳＨＭＩ Ｓ，ＤＥＶＩ Ｒ Ｓ，ＳＲＩＫＵＭＡＲ Ｒ，ｅｔ

ａｌ．Ｐｒｏｔｅｃｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ Ｔｒｉｐｈａｌａ ｏｎ ｃｏｌｄ ｓｔｒｅｓｓ⁃ｉｎｄｕｃｅｄ
ｂｅｈａｖｉｏｒａｌ ａｎｄ ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ａｂｎｏｒｍａｌｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒａｔｓ［ Ｊ］ ．
Ｙａｋｕｇａｋｕ Ｚａｓｓｈｉ：Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａｌ Ｓｏｃｉｅ⁃
ｔｙ ｏｆ Ｊａｐａｎ，２００７，１２７（１１）：１８６３－１８６７．

［２２］ 　 ＲＥＣＫＴＥＮＷＡＬＤ Ｅ Ｂ，ＲＯＳＳ Ｄ Ａ，ＦＥＳＳＥＮＤＥＮ Ｓ
Ｗ．Ｕｒｅａ⁃Ｎ ｒｅｃｙｃｌｉｎｇ ｉｎ ｌａｃｔａｔｉｎｇ ｄａｉｒｙ ｃｏｗｓ ｆｅｄ ｄｉｅｔｓ
ｗｉｔｈ ２ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ｃｒｕｄｅ Ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎｄ
ｓｔａｒｃｈ ｗｉｔｈ ｏｒ ｗｉｔｈｏｕｔ ｍｏｎｅｎｓｉｎ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｄａｉｒｙ
Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１４，９７（３）：１６１１－１６２２．

［２３］ 　 康怀艳．益生菌发酵饲料对奶山羊血清生化指标和

产奶性能的影响［Ｄ］ ．硕士学位论文．杨凌：西北农
林科技大学，２０１６．

　 　 　 ＫＡＮＧ Ｈ Ｙ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｒｏｂｉｏｔｉｃ ｆｅｒｍｅｎｔｅｄ ｆｅｅｄ ｏｎ ｓｅ⁃
ｒｕｍ ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ａｎｄ ｍｉｌｋ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｐｅｒ⁃
ｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｄａｉｒｙ ｇｏａｔｓ ［Ｄ］ ． Ｍａｓｔｅｒ’ ｓ Ｔｈｅｓｉｓ． Ｙａｎ⁃
ｇｌｉｎｇ：Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ａｎｄ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，
２０１６．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［２４］ 　 余淼，严锦绣，彭忠利，等．微生物发酵饲料对肉牛免
疫机能的影响 ［ Ｊ］ ．中国畜牧兽医，２０１３，４０ （ ４）：
１１４－１１７．

　 　 　 ＹＵ Ｍ，ＹＡＮ Ｊ Ｘ，ＰＥＮＧ Ｚ Ｌ，ｅｔ ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉ⁃
ａｌ ｆｅｒｍｅｎｔｅｄ ｆｅｅｄ ｏｎ ｉｍｍｕｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｂｅｅｆ ｃａｔｔｌｅ
［ Ｊ］ ．Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ａｎｄ Ｖｅｔｅｒｉ⁃
ｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ，２０１３，４０（４）：１１４－１１７．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［２５］ 　 ＮＳＥＲＥＫＯ Ｖ Ｌ，ＢＥＡＵＣＨＥＭＩＮ Ｋ Ａ，ＭＯＲＧＡＶＩ Ｄ
Ｐ，ｅｔ ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ａ ｆｉｂｒｏｌｙｔｉｃ ｅｎｚｙｍｅ ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ
Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｌｏｎｇｉｂｒａｃｈｉａｔｕｍ ｏｎ ｔｈｅ ｒｕｍｅｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｄａｉｒｙ ｃｏｗ［ Ｊ］ ． Ｃａｎａｄｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉ⁃
ｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００２，４８（１）：１４－２０．

［２６］ 　 黄庆生，王加启．添加不同酵母培养物对瘤胃纤维分

解菌群和纤维素酶活的影响［ Ｊ］ ．畜牧兽医学报，
２００５，３６（２）：１４４－１４８．

　 　 　 ＨＵＡＮＧ Ｑ Ｓ，ＷＡＮＧ Ｊ Ｑ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａｄｄｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｙｅａｓｔ ｃｕｌｔｕｒｅｓ ｏｎ ｒｕｍｅｎ ｃｅｌｌｕｌｏｌｙｔｉｃ ｆｌｏｒａ ａｎｄ ｃｅｌｌｕｌａｓｅ
ａｃｔｉｖｉｔｙ［ Ｊ］ ．Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ ａｎｄ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ
Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２００５，３６（２）：１４４－１４８．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［２７］ 　 ＫＯＮＧ Ｙ Ｈ，ＬＥＡＴＨＥＲ Ｒ， ＦＯＲＳＴＥＲ Ｒ． Ｃｏｍｐｏｓｉ⁃
ｔｉｏｎ，ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ，ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｕｍｅｎ ｏｆ ｃｏｗｓ ｆｅｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒａ⁃
ｇｅｓ［ Ｊ］ ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｅｃｏｌｏｇｙ，２０１０，７４（ ３）：
６１２－６２２．

［２８］ 　 王成花，孙诗晴，徐巨龙，等．抗氟苯虫酰胺小菜蛾差

异表达基因及其通路［ Ｊ］ ．中国农业科学，２０１８，５１
（１１）：２１０６－２１１５．

　 　 　 ＷＡＮＧ Ｃ Ｈ，ＳＵＮ Ｓ Ｑ，ＸＵ Ｊ Ｌ，ｅｔ ａｌ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘ⁃
ｐｒｅｓｓｉｏｎ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐａｔｈｗａｙｓ ｏｆ ｆｌｕｂｅｎｄａｚｏｌｅ ｒｅ⁃
ｓｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ Ｐｌｕｔｅｌｌａ ｘｙｌｏｓｔｅｌｌａ ［ Ｊ］ ． Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２０１８，５１（１１）：２１０６－２１１５．（ ｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［２９］ 　 褚毅．猪高糖高脂饲喂条件下肝脏转录组分析［Ｄ］ ．
硕士学位论文．南宁：广西大学，２０１６．

　 　 　 ＣＨＵ Ｙ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｉｇ ｌｉｖｅｒ ｕｎｄｅｒ ｈｉｇｈ

１９４１



　
动　 物　 营　 养　 学　 报 ３３ 卷

ｇｌｕｃｏｓｅ ａｎｄ ｈｉｇｈ ｆａｔ ｄｉｅｔ［Ｄ］ ．Ｍａｓｔｅｒ’ ｓ Ｔｈｅｓｉｓ． Ｎａｎ⁃
ｎｉｎｇ：Ｇｕａｎｇｘｉ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１６．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［３０］ 　 ＹＵ Ｘ Ｚ，ＹＡＮＧ Ｇ Ｈ，ＹＡＮ Ｃ Ｙ，ｅｔ ａｌ．Ｄｉｍｅｒｉｃ ｓｔｒｕｃ⁃

ｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｕｒａｃｉｌ： ｐｒｏｔｏｎ ｓｙｍｐｏｒｔｅｒ Ｕｒａ Ａ ｐｒｏｖｉｄｅｓ
ｍｅｃｈａｎｉｓｔｉｃ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ＳＬＣ ４ ／ ２３ ／ ２６ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ
［ Ｊ］ ．Ｃｅｌｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１７，２７（８）：１０２０－１０３３．

∗Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ， ｐｒｏｆｅｓｓｏｒ， Ｅ⁃ｍａｉｌ： ｚｈｙｘｚｈｗｗ＠１６３．ｃｏｍ （责任编辑　 菅景颖）

Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｓｔｒａｗ ａｎｄ Ａｌｆａｌｆａ Ｈａｙ Ｔｒｅａｔｅｄ ｂｙ Ｅｎｚｙｍｅ ａｎｄ Ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ
Ｇｒｏｗｔｈ Ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ， Ｓｅｒｕｍ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ Ｉｎｄｅｘｅｓ， Ｒｕｍｅｎ Ｂａｃｔｅｒｉａｌ

Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ Ｔａｎ Ｓｈｅｅｐ
ＪＩＡＮＧ Ｂｉｗｅｉ１，２ 　 ＺＨＯＵ Ｙｕｘｉａｎｇ１∗ 　 ＷＡＮＧ Ｔｉａｎ１ 　 ＬＩ Ｆｅｉ１

（１． Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ， Ｎｉｎｇｘｉａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｙｉｎｃｈｕａｎ ７５００２１， Ｃｈｉｎａ； ２． Ｎｉｎｇｘｉａ Ｖｏｃａｔｉｏｎａｌ ａｎｄ
Ｔｅｃｈｎｉｃａｌ Ｃｏｌｌｅｇｅ， Ｙｉｎｃｈｕａｎ ７５００２１， Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｔｈｉｓ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｔｒａｗ ａｎｄ ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ ｔｒｅａｔｅｄ ｂｙ ｅｎｚｙｍｅ ａｎｄ
ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ， ｓｅｒｕｍ ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ， ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ
Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ． Ｔｗｅｎｔｙ ３⁃ｍｏｎｔｈ⁃ｏｌｄ Ｎｉｎｇｘｉａ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ ｗｉｔｈ ｓｉｍｉｌａｒ ｗｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｇｏｏｄ ｈｅａｌｔｈ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｒａｎｄｏｍ⁃
ｌｙ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ２ ｇｒｏｕｐｓ ｗｉｔｈ １０ ｓｈｅｅｐ ｉｎ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ． Ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｔｏ ｒｏｕｇｈａｇｅ ｗａｓ ３０∶７０， ａｎｄ ｔｈｅ
ｒｏｕｇｈａｇｅ ｗａｓ ｃｏｎｓｉｓｔｅｄ ｏｆ ｓｔｒａｗ ａｎｄ ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｓｔｒａｗ ｔｏ ａｌｆａｌｆａ ｗａｓ ６０∶４０． Ｔｈｅ ｓｔｒａｗ ａｎｄ ａｌ⁃
ｆａｌｆａ ｈａｙ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ ｗａｓ ｎｏｔ ｔｒｅａｔｅｄ， ｂｕｔ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ ｗａｓ ｔｒｅａｔｅｄ ｂｙ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ
（ｍａｉｎ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｙｅａｓｔ， Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ ａｎｄ ｌａｃｔｉｃ ａｃｉｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ） ａｎｄ ｃｅｌｌｕｌａｓｅ （ ａｃｔｉｖｉｔｙ ≥
１０ ０００ Ｕ ／ ｇ） ． Ｔｈｅ ｐｒｅ ｆｅｅｄｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ ｗａｓ １５ ｄａｙｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｎｏｒｍａｌ ｆｅｅｄｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ ｗａｓ ６０ ｄａｙｓ． Ｂｌｏｏｄ ｓａｍｐｌｅｓ
ｗｅｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ａｂｄｏｍｉｎａｌ ｖｅｉｎ ｏｎ ｄａｙｓ １， ３０ ａｎｄ ６０ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒｉａｌ ｐｅｒｉｏｄ ｆｏｒ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｒｕｍ ｂｉｏ⁃
ｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ． Ａｔ ｔｈｅ ｅｎｄ ｏｆ ｆｅｅｄｉｎｇ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ， ｒｕｍｅｎ ｆｌｕｉｄ ｗａｓ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｏｎ ａｎ ｅｍｐｔｙ ｓｔｏｍａｃｈ ａｎｄ ＤＮＡ
ｗａｓ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｆｏｒ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ： １） ｔｈｅ ｔｏ⁃
ｔａｌ ｇａｉｎ ａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ ｄａｉｌｙ ｇａｉｎ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ ｉｎ ｔｈｅ ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ
ｇｒｏｕｐ （Ｐ＜０．０１）， ａｎｄ ｔｈｅ ｆｅｅｄ ／ ｇａｉｎ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ （Ｐ＜０．０１） ． ２） Ｔｈｅ
ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｓｅｒｕｍ ｔｏｔａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎｄ ｇｌｏｂｕｌｉｎ ｉｎ ｔｈｅ ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ
ｇｒｏｕｐ （Ｐ＜０．０５）， ａｎｄ ｔｈｅ ｓｅｒｕｍ ｕｒｅａ ｃｏｎｔｅｎｔ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ （Ｐ＜０．０１） ．
３） Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ （ＯＴＵ） ａｎｄ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｉｎ ｔｈｅ ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ
ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ （Ｐ＜０．０１）； ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ８ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｐｈｙｌａ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ
ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ， ｔｈｅｙ ｗｅｒｅ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ， Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ， Ｂａｃｔｅｒｉｏｄｅｔｅｓ， Ｋｉｒｉｔｉｍａｔｉｅｌｌａｅｏｔａ， Ｐｌａｎｃｔｏｍｙ⁃
ｃｅｔｅｓ， Ｃｙａｎｏｂａｃｔｒｉａ， Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ ａｎｄ Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｅｔｅｓ． ４） Ｉｎ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ， ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｐｙｒｉｍｉｄｉｎｅ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ， ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒ ａｎｄ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｕｇａｒ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｎｄ ｇｌｙｏｘｙｌａｔｅ ａｎｄ ｄｉｃａｒｂｏｘｙｌａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ ｔｈｅ
ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ （Ｐ＜０．０１） ． Ｉｔ ｉｓ ｃｏｎｃｌｕｄｅｄ ｔｈａｔ， ｔｈｅ ｅｎｚｙｍｅ
ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｍｉｘｅｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｆ ｓｔｒａｗ ａｎｄ ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ ｃａｎ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｗｅｉｇｈｔ ｇａｉｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｂｅｎｅｆｉｔｓ ｏｆ
Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ， ａｔ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｔｉｍｅ， ｔｈｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｍｅｔｈｏｄ ｉｍｐｒｏｖｅｓ ｔｈｅ ｓｅｒｕｍ ｔｏｔａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎｄ ｇｌｏｂｕｌｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ， ｄｅ⁃
ｃｒｅａｓｅｓ ｔｈｅ ｓｅｒｕｍ ｕｒｅａ ｃｏｎｔｅｎｔ， ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｏｍｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ｇｅｎｅｓ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ． Ｕｎｄｅｒ ｔｈｉｓ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ， ｔｈｅ ｆｅｅｄｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ ｗｉｔｈ ｓｔｒａｗ ａｎｄ ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ
ａｆｔｅｒ ｅｎｚｙｍｅ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｍｉｘｅｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｉｓ ｂｅｔｔｅｒ， ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｔｏ ｔｈｅ ｈｅａｌｔｈｙ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ
ａｎｄ ｃａｎ ｂｅ ｐｏｐｕｌａｒｉｚｅｄ ｉｎ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ．［Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ， ２０２１， ３３（３）：１４８２⁃１４９２］

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： ｃｅｌｌｕｌａｓｅ； ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ， ｓｔｒａｗ； Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ； ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ； ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａ； ＫＥＧＧ
ｐａｔｈｗａｙ

２９４１


