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摘　 要： 本试验旨在研究酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草对滩羊生长性能、屠宰性能、肉品

质、瘤胃细菌多样性和碳水化合物活性酶类（ＣＡＺｙ）的影响。 选择体重相近、健康状况良好的 ３
月龄断奶宁夏滩羊 ２０ 只，随机分为 ２ 组，每组 １０ 只。 对照组以未经处理的荞麦秸秆和苜蓿干草

（荞麦秸秆和苜蓿干草的比例为 ２０∶８０）作为粗饲料，试验组以纤维素酶（活性≥１０ ０００ Ｕ ／ ｇ）与

复合益生菌（主要成分为酵母菌、枯草芽孢杆菌和乳酸菌）混合处理的荞麦秸秆和苜蓿干草（荞

麦秸秆和苜蓿干草的比例为 ２０∶８０）作为粗饲料，２ 组饲粮精料相同，精粗比均为 ３０∶７０。 预试期

１５ ｄ，正试期 ６０ ｄ。 饲养试验结束当天早晨，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，采集瘤胃液后每组选择 ５ 只体重接近平均体重的羊只禁食 ２４ ｈ、禁水 ２ ｈ
后屠宰，进行屠宰性能和肉品质指标检测。 结果显示：１）试验组的总增重和平均日增重极显著

高于对照组（Ｐ＜０．０１），料重比极显著低于对照组（Ｐ＜０．０１）。 ２）试验组各项屠宰性能、肉品质指

标和羊肉营养成分含量与对照组相比均无显著差异（Ｐ＞０．０５）。 ３）试验组 Ｃｈａｏ 指数和 ＡＣＥ 指

数极显著低于对照组（Ｐ＜０． ０１）；在门水平上，试验组厚壁菌门的丰度显著高于对照组（Ｐ＜
０．０５），拟杆菌门和 Ｋｉｒｉｔｉｍａｔｉｅｌｌａｅｏｔａ 的丰度极显著低于对照组（Ｐ＜０．０１）。 在属水平上，试验组

普雷沃菌属 １ 和库特氏菌属的丰度极显著高于对照组（Ｐ＜０．０１）。 ４）ＣＡＺｙ 注释结果显示，在 Ａ
层级中，试验组与对照组的主要家族均为糖苷水解酶（ＧＨ）、糖基转移酶（ＧＴ）和碳水化合物结

合模块（ＣＢＭ）；在 Ｂ 层级中，与对照组相比，试验组丰度显著上调的基因有 １２ 个（Ｐ＜０．０５），显

著下调的基因有 ３ 个（Ｐ＜０．０５）。 综上所述，用酶菌混合处理的荞麦秸秆和苜蓿干草饲喂滩羊，
能够提高滩羊的生长性能，有改善滩羊肉色和肉品质的趋势，同时有益于滩羊瘤胃内纤维降解

菌的形成，并影响了滩羊瘤胃细菌多样性和部分 ＣＡＺｙ 基因的丰度。 本试验条件下，酶菌混合

处理的荞麦秸秆和苜蓿干草饲喂滩羊效果较佳，益于滩羊养殖，可推广使用。
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　 　 纤维素酶是由葡聚糖内切酶、葡聚糖外切酶

和 β－葡聚糖苷酶组成的，能够将纤维素降解为葡

萄糖的一类酶的总称［１］ 。 饲粮中添加纤维素酶能

够有效破解植物细胞壁，提高秸秆的降解率和营

养成分含量［２－３］ ，从而提高反刍动物的生长性能和

屠宰性能［４－５］ 。 益生菌是一种对宿主有益的活性
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微生物，适宜的添加量不仅能够抑制宿主肠道的

病原微生物增殖，还可以维持胃肠道的菌群平衡，
提高动物的生产性能［６］ 。 复合益生菌剂适应瘤胃

的复杂性，能够弥补单一菌剂的局限性，因此更适

合于反刍动物使用。 目前，复合益生菌发酵粗饲

料的处理方法是秸秆饲用化与开发利用研究热

点。 研究显示酿酒酵母＋枯草芽孢杆菌＋乳酸菌组

合具有良好的协同促进作用［７］ 。
　 　 荞麦秸秆属蓼科双子叶植物［８］ ，是宁夏南部

及中部干旱区常见的作物秸秆，具有较高营养价

值，可应用于反刍动物养殖［９］ 。 苜蓿是牧草之王，
不仅蛋白质含量高，且品质优。 对粗饲料进行加

工处理是提高其饲用品质的有效方法。 本试验在

课题组成员王萌［１０］筛选出组合效应值较高的荞麦

秸秆和苜蓿干草适宜比例（２０∶８０）的基础上，采用

纤维素酶和复合益生菌（由乳酸菌、酵母菌、枯草

芽孢杆菌等组成）混合处理宁夏地区常见的 ２ 种

粗饲料荞麦秸秆和苜蓿干草，在饲粮精粗比为

３０ ∶７０的条件下，研究酶菌混合处理荞麦秸秆和苜

蓿干草对滩羊生长性能、屠宰性能、肉品质、瘤胃

细菌多样性和碳水化合物活性酶类（ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ⁃
ａｃｔｉｖｅ ｅｎｚｙｍｅｓ，ＣＡＺｙ）的影响，以期为秸秆饲料资

源的开发利用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　 酶菌混合处理荞麦秸秆与苜蓿干草的制备

　 　 取适量荞麦秸秆和苜蓿干草，用粉碎机粉碎

至 ３ ～ ５ ｃｍ 备用。 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

青贮裹包机直接打捆包膜密封保存 ３０ ｄ。 荞麦秸

秆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 ＧＢ ／ Ｔ ６４３５—２００６《饲料

水分的测定方法》测定，粗蛋白质（ＣＰ）含量参照

ＧＢ ／ Ｔ ６４３５—２００６《饲料中粗蛋白测定方法》 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 ＧＢ ／ Ｔ ６４３５—２００６《饲料中粗灰分的测

定方法》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测定。 处理前后荞麦

秸秆和苜蓿干草营养成分含量见表 １。

表 １　 处理前后荞麦秸秆和苜蓿干草营养成分含量（干物质基础）
Ｔａｂｌｅ １　 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ 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

未处理荞麦秸秆 Ｕｎｔｒｅａｔｅｄ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｓｔｒａｗ ９１．８２ ５．６６ ０．３８ ０．０１ ５８．５８ ４０．６４
处理后荞麦秸秆 Ｔｒｅａｔｅｄ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｓｔｒａｗ ２７．７６ ６．３６ ０．４０ ０．０１ ２９．０９ ２０．４２
未处理苜蓿干草 Ｕｎｔｒｅａｔｅｄ ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ ９０．７１ １２．８１ ０．８４ ０．０１ ５３．７４ ４２．５０
处理后苜蓿干草 Ｔｒｅａｔｅｄ ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ ２８．８７ １５．３８ ０．８８ ０．０１ ３１．５９ １５．５４

１．２　 饲养试验

　 　 饲养试验于 ２０１９ 年 ７ 月至 ２０１９ 年 ９ 月在宁

夏农垦贺兰山牛羊产业集团有限公司进行。 选择

体重［（３１．９９±２．１０） ｋｇ］相近、健康状况良好、断
奶后的 ３ 月龄滩羊（公羊） ２０ 只，随机分为 ２ 组

（对照组和试验组），每组 １０ 只。 对照组饲粮以未

经处理的荞麦秸秆和苜蓿干草 （ 二 者 比 例 为

２０ ∶８０）作为粗饲料，试验组饲粮以酶菌混合处理

荞麦秸秆和苜蓿干草（二者比例为 ２０∶８０）作为粗

饲料，２ 组饲粮精料相同，精粗比均为 ３０∶７０。 试验

饲粮参照农业行业标准 ＮＹ ／ Ｔ ８１６—２００４《肉羊饲

养标准》和生产实践配制，其组成及营养水平见

表 ２。
　 　 参试羊在试验前进行驱虫和防疫，定期对圈

舍进行消毒与清扫。 预试期 １５ ｄ，正试期 ６０ ｄ，每
日分早晚（０６：３０ 和 １８：００）等量饲喂，自由饮水。

６３３２
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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 ５６ ５６
荞麦秸秆 Ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｓｔｒａｗ １４ １４
玉米 Ｃｏｒｎ １５ １５
豆粕 Ｓｏｙｂｅａｎ ｍｅａｌ １０ １０
麸皮 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） ９．３９ ９．８３
粗蛋白质 ＣＰ １１．８１ １２．０２
钙 Ｃａ ０．９２ ０．９７
磷 Ｐ ０．２４ ０．２４
中性洗涤纤维 ＮＤＦ ２９．４９ ２１．７６
酸性洗涤纤维 ＡＤＦ １３．８９ １１．６４

　 　 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 ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｖａｌｕｅ， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒｓ ｗｅｒｅ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｖａｌｕｅｓ．

１．３　 样品采集与指标测定

１．３．１　 生长性能的测定

　 　 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。 在试验开始当天

早晨空腹称取参试羊的体重作为初始体重，在试

验结束当天称取参试羊的体重作为结束体重。 计

算每只羊 ６０ ｄ 的总增重、平均日增重（ＡＤＧ）和料

重比（Ｆ ／ Ｇ）。
１．３．２　 屠宰性能指标的测定

　 　 饲养试验结束后，每组选择 ５ 只体重接近平

均体重的羊只禁食 ２４ ｈ、禁水 ２ ｈ 后屠宰，进行屠

宰性能相关指标测定。
　 　 宰前活重：屠宰前禁食 ２４ ｈ、禁水 ２ ｈ 后所称

取的重量。
　 　 胴体重：屠宰放血后，剥去毛皮，去头、蹄、内
脏后整个躯体 （保留肾脏及其周围脂肪） 静置

３０ ｍｉｎ后称取的重量。
　 　 净肉重和骨重：胴体在温热情况下去除肾脏

及其周围脂肪，骨头被精细剔除后余下的重量为

净肉重，剔除骨头的重量为骨重。
　 　 胴体脂肪重：在温热情况下将胴体的脂肪与

肌肉精细剔除后，称取脂肪的重量。
　 　 尾部脂肪重：在温热情况下将脂肪精细剔除

后，称取尾部脂肪的重量。
　 　 屠宰率：胴体重占宰前活重的百分比。
　 　 骨肉比：胴体骨重与净肉重的比率。
　 　 眼肌面积：测量胴体第 １２ ～ １３ 肋骨脊柱上方

背最长肌的横切面积。
　 　 ＧＲ 值：用游标卡尺准确量取胴体第 １２ ～ １３ 助

骨间，距背脊中线 １１ ｃｍ 处的组织厚度。
１．３．３　 肉品质及营养成分含量的测定

　 　 屠宰后取肩、股、背部肉样，用嫩度测定仪

（ＲＨ⁃Ｎ５０，广州润湖仪器有限公司）、系水力测定

仪（ＲＨ－１０００，广州润湖仪器有限公司）进行肉品

质指标测定，具体操作参考侯鹏霞［１２］的测定方法。
羊肉营养成分含量参考 ＡＯＡＣ（１９９０） ［１３］ 中的方

法测定。
１．３．４　 瘤胃液的采集、ＤＮＡ 提取及建库测序

　 　 于屠宰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

瘤胃液样品通过 ４ 层薄纱布过滤，液氮冷冻保存。

７３３２



　
动　 物　 营　 养　 学　 报 ３３ 卷

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 平台基

因组测序。
１．４　 数据统计与分析

　 　 生长性能、屠宰性能、肉品质、羊肉营养成分

含量和瘤胃细菌多样性数据用 Ｅｘｃｅｌ ２００７ 记录并

作简单处理后，采用 ＳＡＳ ８．２ 软件进行方差分析，
利用 ＬＳＤ 法进行多重比较，以 Ｐ＜０．０５ 作为差异显

著的判断标准，Ｐ＜０．０１ 作为差异极显著的判断标

准。 宏基因组数据基于 ｄｂＣＡＮ 数据库采用谱隐

马尔可夫模型，分析 ＣＡＺｙ 基因相似性。 基于原

始 ｒｅａｄｓ 数，采用 ＤＥＳｅｑ２ （Ｖ１．１０． １）进行差异分

析，绘制 ＣＡＺｙ 基因丰度差异散点图。

２　 结果与分析
２．１　 酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草对滩羊

生长性能的影响

　 　 由表 ３ 可知，试验组总增重和平均日增重极

显著高于对照组（Ｐ＜０．０１），分别比对照组提高了

４０．３３％和 ４０．３２％；试验组料重比极显著低于对照

组（Ｐ＜０．０１），比对照组降低了 ２８．４３％；其余各项

生长性能指标试验组与对照组之间差异不显著

（Ｐ＞０．０５）。 上述结果说明用酶菌混合处理的荞麦

秸秆和苜蓿干草饲喂滩羊，提高了滩羊的增重。

表 ３　 酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草对滩羊生长性能的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ 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 Ｐ 值 Ｐ⁃ｖａｌｕｅ
初始体重 Ｉｎｉｔｉａｌ ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ ／ ｋｇ ３３．３４±１．８５ ３２．１２±１．６５ ０．３５２
结束体重 Ｆｉｎａｌ ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔ ／ ｋｇ ３９．４９±２．５８ ４０．７５±１．３６ ０．４３７
总增重 Ｔｏｔａｌ ｇａｉｎ ／ ｋｇ ６．１５±１．２３Ｂ ８．６３±１．４３Ａ ０．００４
平均日增重 ＡＤＧ ／ （ｇ ／ ｄ） １０２．５０±０．０２Ｂ １４３．８３±０．０３Ａ ０．００２
干物质采食量 ＤＭＩ ／ （ｇ ／ ｄ） ８１５．０６±０．９３ ８１８．３２±０．０２ ０．５４３
料重比 Ｆ ／ Ｇ ７．９５±３．５０Ａ ５．６９±１．８９Ｂ ０．００６

　 　 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 ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０５）， ａｎｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉ⁃
ｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０１） ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ．

２．２　 酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草对滩羊

屠宰性能的影响

　 　 由表 ４ 可知，试验组与对照组之间各项屠宰

性能指标均无显著差异（Ｐ＞０．０５），但试验组的胴

体重、屠 宰 率 和 净 肉 重 分 别 比 对 照 组 提 高 了

２．５６％、２．２３％和 ３．２２％。 上述结果说明用酶菌混

合处理的荞麦秸秆和苜蓿干草饲喂滩羊，有提高

滩羊胴体重、屠宰率和净肉重的趋势。

表 ４　 酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草对滩羊屠宰性能的影响

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｓｔｒａｗ ａｎｄ ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ ｔｒｅａｔｅｄ ｂｙ ｅｎｚｙｍｅ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ
ｓｌａｕｇｈｔｅｒ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ

项目 Ｉｔｅｍｓ 对照组 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐｓ 试验组 Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ Ｐ 值 Ｐ⁃ｖａｌｕｅ
宰前活重 Ｌｉｖｅ ｗｅｉｇｈｔ ／ ｋｇ ３５．９８±２．２９ ３６．１０±１．３３ ０．７３９
胴体重 Ｃａｒｃａｓｓ ｗｅｉｇｈｔ ／ ｋｇ １４．０４±１．３６ １４．４０±０．９４ ０．８０８
屠宰率 Ｄｒｅｓｓｉｎｇ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ／ ％ ３９．０２±２．４４ ３９．８９±１．８９ ０．２４２
净肉重 Ｎｅｔ ｍｅａｔ ｗｅｉｇｈｔ ／ ｋｇ ８．３８±０．２３ ８．６５±０．５９ ０．４７３
骨重 Ｂｏｎｅｓ ｗｅｉｇｈｔ ／ ｋｇ ３．０８±０．３２ ２．８８±０．２６ ０．０７５
胴体脂肪重 Ｃａｒｃａｓｓ ｆａｔ ｗｅｉｇｈｔ ／ ｋｇ １．１３±０．１３ １．０３±０．２３ ０．９６９
尾部脂肪重 Ｔａｉｌ ｆａｔ ｗｅｉｇｈｔ ／ ｋｇ ０．７５±０．２３ ０．９３±０．３６ ０．３８４
ＧＲ 值 ＧＲ ｖａｌｕｅ ／ ｃｍ ０．８３±０．２１ ０．７６±０．１８ ０．４７２
眼肌面积 Ｌｏｉｎ ｅｙｅ ａｒｅａ ／ ｃｍ２ ２６．５１±６．０３ ２６．０７±０．４１ ０．８７９
骨肉比 Ｂｏｎｅ ｔｏ ｍｅａｔ ｒａｔｉｏ ／ ％ ３６．５３±５．３６ ３４．４０±５．５９ ０．８４３
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２．３　 酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草对滩羊

肉品质和营养成分含量的影响

　 　 由表 ５ 可知，试验组与对照组羊肉各部位 ｐＨ
介于 ６．６７ ～ ６．９１，试验组失水率、剪切力和滴水损

失分别比对照组降低了 ７．２５％、１．７９％和 １５．１３％，
熟肉率以及肉色红度 （ ａ∗ ） 、黄度 （ ｂ∗ ） 和亮度

（Ｌ∗） 值分别比对照组提高了 ５． ６４％、 ３． ６３％、
５．１２％和 ０．７１％，但试验组与对照组相比各项肉品

质指标均无显著差异（Ｐ＞０．０５）。 上述结果说明用

酶菌混合处理的荞麦秸秆和苜蓿干草饲喂滩羊，
具有改善滩羊肉色和肉品质的趋势。

表 ５　 酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草对滩羊肉品质的影响

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｓｔｒａｗ ａｎｄ ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ ｔｒｅａｔｅｄ ｂｙ ｅｎｚｙｍｅ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ ｍｅａｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ

项目 Ｉｔｅｍｓ 对照组 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ 试验组 Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ Ｐ 值 Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

肩部 ｐＨ ｐＨ ｏｆ ｓｈｏｕｌｄｅｒ ６．９１±０．０７ ６．６７±０．２８ ０．２４５
股部 ｐＨ ｐＨ ｏｆ ｔｈｉｇｈ ６．６７±０．１９ ６．７０±０．１６ ０．５６１
背部 ｐＨ ｐＨ ｏｆ ｂａｃｋ ６．７４±０．１８ ６．７２±０．１３ ０．４５９
失水率 Ｗａｔｅｒ ｌｏｓｓ ｒａｔｅ ／ ％ ４４．８５±２．８９ ４１．６０±３．８８ ０．８３４
熟肉率 Ｃｏｏｋｅｄ ｍｅａｔ ｒａｔｅ ／ ％ ４６．２６±２．５３ ４８．８７±５．８０ ０．０８１
剪切力 Ｓｈｅａｒ ｆｏｒｃｅ ／ Ｎ ３２．９０±３．１８ ３２．３１±１．８６ ０．６７３
滴水损失 Ｄｒｉｐ ｌｏｓｓ ／ ％ １．１９±０．５２ １．０１±０．１６ ０．２３８
红度 ａ∗ １７．６３±０．３８ １８．２７±１．６６ ０．５２４
黄度 ｂ∗ ５．４７±０．７９ ５．７５±０．２９ ０．５８３
亮度 Ｌ∗ ３６．４１±１．５１ ３６．６７±２．５５ ０．３５６
大理石花纹评分 Ｍａｒｂｌｉｎｇ ｓｃｏｒｅ ２．００±０．００ ２．００±０．００ ０．２０１

　 　 由表 ６ 可知，试验组与对照组羊肉各营养成

分含量均无显著差异（Ｐ＞０．０５），但试验组粗脂肪

含量比对照组降低了 ９．２５％，粗蛋白质含量比对

照组提高了 ４．３１％。 上述结果说明用酶菌混合处

理的荞麦秸秆和苜蓿干草饲喂滩羊，有降低滩羊

肉脂肪含量、提高滩羊肉蛋白质含量的趋势。

表 ６　 酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草对滩羊肉营养成分含量的影响

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｓｔｒａｗ ａｎｄ ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ ｔｒｅａｔｅｄ ｂｙ ｅｎｚｙｍｅ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ
ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ Ｔａｎ ｍｕｔｔｏｎ ％

项目 Ｉｔｅｍｓ 对照组 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ 试验组 Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ Ｐ 值 Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

水分 Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ７５．５９±０．９６ ７４．８７±１．３９ ０．９５７
粗脂肪 ＥＥ ２．９２±０．２６ ２．６５±０．５９ ０．０７３
粗蛋白质 ＣＰ １９．２７±１．４０ ２０．１０±０．２６ ０．７９６
粗灰分 Ａｓｈ ２．３３±０．４７ ３．８６±０．８４ ０．２３８

２．４　 酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草对滩羊

瘤胃细菌多样性的影响

２．４．１ 　 对滩羊瘤胃细菌操作分类单元 （ＯＴＵ）
数目的影响

　 　 对 照 组 的 ３ 个 平 行 样 本 共 获 得 ｒｅａｄｓ
１１４ ６８３ ９２０个，试验组 ３ 个平行样本共获得 ｒｅａｄｓ
１３８ １０６ ６２８ 个。 由表 ７ 可知，对照组与试验组覆

盖度均大于 ０．９８，能够准确反映滩羊瘤胃内的细

菌组成情况；试验组 ＯＴＵ 数目比对照组降低了

３．７６％，但差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 上述结果说明

用酶菌混合处理的荞麦秸秆和苜蓿干草饲喂滩

羊，对滩羊瘤胃细菌 ＯＴＵ 数目的影响不大。
２．４．２　 对滩羊瘤胃细菌 Ａｌｐｈａ 多样性的影响

　 　 由表 ８ 可知，试验组的 Ｃｈａｏ 指数和 ＡＣＥ 指数

极显著低于对照组 （ Ｐ ＜ ０． ０１）， Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数也低于对照组，但差异不显著 （ Ｐ ＞
０．０５）。 上述结果说明用酶菌混合处理的荞麦秸

秆和苜蓿干草饲喂滩羊，降低了其瘤胃细菌的

Ｃｈａｏ 指数和 ＡＣＥ 指数，对瘤胃细菌的 Ａｌｐｈａ 多样

性有一定影响。
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表 ７　 瘤胃细菌 ＯＴＵ 数目

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵ ｏｆ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａ

项目 Ｉｔｅｍｓ 对照组 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ 试验组 Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ Ｐ 值 Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

覆盖度 Ｃｏｖｅｒａｇｅ ０．９９±０．００Ｂ ０．９９±０．００Ａ ０．００４
ＯＴＵ 数目 ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ １ ７２２．００±８６．４２ １ ６５７．３３±１４６．００ ０．３６７

表 ８　 １６Ｓ ｒＤＮＡ 检测 Ａｌｐｈａ 多样性

Ｔａｂｌｅ ８　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ １６Ｓ ｒＤＮＡ

项目 Ｉｔｅｍｓ 对照组 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ 试验组 Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ Ｐ 值 Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

Ｃｈａｏ 指数 Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ ２ ７８７．８０±１３８．３４Ａ ２ ４５７．４４±１８８．７４Ｂ ０．００６
Ａｃｅ 指数 Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ ２ ８９８．４３±９４．５４Ａ ２ ５４３．５５±２０２．８０Ｂ ０．００２
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ５．９０±０．４８ ５．８１±０．４５ ０．８３１
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．９３±０．０２ ０．９２±０．０２ ０．８５９

２．４．３　 对滩羊瘤胃细菌 Ｂｅｔａ 多样性的影响

　 　 图 １ 为所测样本瘤胃微生物群落的主坐标分

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 ７０．４４％和 １４．４５％，能够充分解释样本间的变

异；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瘤胃细菌多

样性有所差异。

图 １　 瘤胃细菌 ＯＴＵ 数目主坐标分析

Ｆｉｇ．１　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａ

２．４．４　 对滩羊瘤胃细菌优势群及差异物种的影响

　 　 由表 ９ 可知，在门水平上，对照组与试验组的

优势菌门均为变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门和

Ｋｉｒｉｔｉｍａｔｉｅｌｌａｅｏｔａ，其总量占总菌门的 ９５％以上。 其

中，试验组厚壁菌门的丰度显著高于对照组（Ｐ＜
０．０５），拟杆菌门和 Ｋｉｒｉｔｉｍａｔｉｅｌｌａｅｏｔａ 的丰度极显著

低于对照组（Ｐ＜０．０１），变形菌门的丰度与对照组

差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 上述结果说明用酶菌混合

处理的荞麦秸秆和苜蓿干草饲喂滩羊，降低了其

瘤胃细菌内拟杆菌门和 Ｋｉｒｉｔｉｍａｔｉｅｌｌａｅｏｔａ 的数量，
提高了厚壁菌门的数量。
　 　 由表 １０ 可知，在属水平上，对照组与试验组

的优势菌属为丛毛单胞菌属（Ｃｏｍａｍｏｎａｓ）、普雷

沃氏菌属 １（Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿１）、不动杆菌属（Ａｃｉｎｅｔｏ⁃
ｂａｃｔｅｒ）、赖氨酸芽孢杆菌属（Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、库特

氏菌属（Ｋｕｒｔｈｉａ）、克里斯滕森菌科 Ｒ⁃７ 群（Ｃｈｒｉｓ⁃
ｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿Ｒ⁃７＿ｇｒｏｕｐ）、理研菌科 ＲＣ９ 肠道群

（Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿ＲＣ９＿ｇｕｔ＿ｇｒｏｕｐ）、鲁梅尔芽孢杆菌

属（ Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ）和瘤胃球菌科 ＮＫ４Ａ２１４ 群（Ｒｕ⁃
ｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＮＫ４Ａ２１４ ＿ｇｒｏｕｐ）。 其中，试验组

Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ ＿ １、 Ｋｕｒｔｈｉａ、 Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ ＿ Ｒ⁃７ ＿
ｇｒｏｕｐ 和 Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ 的丰度极显著高于对照组（Ｐ＜
０． ０１ ）， Ｃｏｍａｍｏｎａｓ、 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ、 Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ、
Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿ＲＣ９＿ｇｕｔ＿ｇｒｏｕｐ 和Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿
ＮＫ４Ａ２１４＿ｇｒｏｕｐ 的丰度与对照组差异不显著（Ｐ＞
０．０５）。 上述结果说明用酶菌混合处理的荞麦秸

秆和苜蓿干草饲喂滩羊，提高了其瘤胃内 Ｐｒｅｖｏｔｅｌ⁃
ｌａ ＿ １、 Ｋｕｒｔｈｉａ、 Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ ＿ Ｒ⁃７ ＿ ｇｒｏｕｐ 和

Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ 的数量。
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表 ９　 全样本优势菌门丰度

Ｔａｂｌｅ ９　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｗｈｏｌｅ ｓａｍｐｌｅ ％

项目 Ｉｔｅｍｓ 对照组 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ 试验组 Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ Ｐ 值 Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ３４．０２±２．０７ ３１．７２±６．００ ０．０７８
厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ３５．８７±４．０１ｂ ５３．１９±０．０７ａ ０．０４３
拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ２６．５９±５．２１Ａ １２．９９±５．１８Ｂ ０．００５
Ｋｉｒｉｔｉｍａｔｉｅｌｌａｅｏｔａ １．０５±０．３７Ａ ０．４２±０．２６Ｂ ０．００７

表 １０　 全样本优势菌属丰度

Ｔａｂｌｅ １０　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｗｈｏｌｅ ｓａｍｐｌｅ ％

项目

Ｉｔｅｍｓ
对照组

Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ
试验组

Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ
Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

丛毛单胞菌属 Ｃｏｍａｍｏｎａｓ １５．４４±８．３８ ２０．９５±７．７２ ０．０７５
普雷沃氏菌属 １ Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿１ ７．７３±３．７７Ｂ １９．６５±３．８１Ａ ０．００３
不动杆菌属 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ １４．３７±７．７４ ９．２４±３．０５ ０．０５８
赖氨酸芽孢杆菌属 Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ １２．３９±１．７１ ７．２４±３．７５ ０．０６７
库特氏菌属 Ｋｕｒｔｈｉａ １２．６３±３．６４Ｂ ２６．０４±９．２６Ａ ０．００２
克里斯滕森菌科 Ｒ⁃７ 群 Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿Ｒ⁃７＿ｇｒｏｕｐ ２．４７±０．２９Ｂ ４．３３±１．１７Ａ ０．００５
理研菌科 ＲＣ９ 肠道群 Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿ＲＣ９＿ｇｕｔ＿ｇｒｏｕｐ １．６３±０．２０ １．６６±０．７７ ０．０７３
鲁梅尔芽孢杆菌属 Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ １．１８±０．４４Ｂ ６．２３±２．１２Ａ ０．００３
瘤胃球菌科 ＮＫ４Ａ２１４ 群 Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＮＫ４Ａ２１４＿ｇｒｏｕｐ ０．９１±０．１７ １．０９±０．４３ ０．０８９

２．５　 酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草对滩羊

瘤胃内ＣＡＺｙ 的影响

　 　 本试验中，对照组 ３ 个平行样本共获得基因

５ ５６９ ９７６个， 试 验 组 ３ 个 平 行 样 共 获 得 基 因

５ ９２１ ３０４个。 与 ＣＡＺｙ 数据库对比可得各样品

ＣＡＺｙ 注释图（图 ２）。 由图 ２ 可知，在 Ａ 层级中，
试验组与对照组 ＣＡＺｙ 的基因数量由高到低排序

均为糖苷水解酶（ＧＨ）＞糖基转移酶（ＧＴ）＞碳水化

合物结合模块（ＣＢＭ） ＞糖类酯解酶（ＣＥ） ＞多糖裂

解酶（ＰＬ）＞辅助氧化还原酶（ＡＡ）。 该结果表明，
用酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草作为粗饲料

饲喂滩羊，其瘤胃内降解植物纤维素的 ＣＡＺｙ 主

要是 ＧＨ、ＧＴ 和 ＣＢＭ。 在 Ｂ 层级中，丰度排名前 ５
的见表 １１。 由表 １１ 可知，试验组与对照组 ＣＡＺｙ
较高丰度家族基因 ｒｅａｄｓ 数目排名一致，且均无显

著差异（Ｐ＞０．０５）。 基于 ＤＥＳｅｑ２ 差异分析，绘制

基因散点图（图 ３），图中红色表示丰度显著上调

的基因（Ｐ＜０．０５），绿色表示丰度显著下调的基因

（Ｐ＜ ０． ０５），灰色表示丰度无显著变化基因（ Ｐ ＞
０．０５）。 由图 ３ 可知，用酶菌混合处理后的荞麦秸

秆和苜蓿干草饲喂滩羊，可引起滩羊瘤胃部分基

因丰度上调或下调。 由表 １２ 可知，与对照组相

比，试验组丰度上调的有 ＣＢＭ８３、ＣＢＭ６０ 等 １２ 个

基因 （ Ｐ ＜ ０． ０５），丰度下调的有 ＡＡ１、ＧＨ１２６ 和

ＡＡ１２ 共 ３ 个基因（Ｐ＜０．０５）。

　 　 ＡＡ：辅助氧化还原酶 ａｕｘｉｌｉａｒｙ ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅ；ＧＨ：糖
苷水解酶 ｇｌｙｃｏｓｉｄｅ ｈｙｄｒｏｌａｓｅ；ＧＴ：糖基转移酶 ｇｌｙｃｏｓｙｌ⁃
ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ；ＰＬ：多糖裂解酶 ｐｏｌｙｓａｃｅｈａｒｉｄｅ ｌｙａｓｅ；ＣＥ：糖类酯

解酶 ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｅｓｔｅｒａｓｅ；ＣＢＭ：碳水化合物结合模块 ｃａｒ⁃
ｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｂｉｎｄｉｎｇ ｍｏｄｕｌｅ。

图 ２　 全样本 ＣＡＺｙ 注释图（Ａ 层级）
Ｆｉｇ．２　 ＣＡＺｙ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｍａｐ ｏｆ ｗｈｏｌｅ ｓａｍｐｌｅ （ ｌｅｖｅｌ Ａ）
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表 １１　 ＣＡＺｙ 较高丰度家族基因 ｒｅａｄｓ 数目（Ｂ 层级）
Ｔａｂｌｅ １１　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｅａｄｓ ｏｆ ＣＡＺｙ ｈｉｇｈ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ （ ｌｅｖｅｌ Ｂ）

Ａ 层级

Ｌｅｖｅｌ Ａ
Ｂ 层级

Ｌｅｖｅｌ Ｂ
对照组

Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ
试验组

Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ
Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

糖苷水解酶

ＧＨ

ＧＨ１３ ２３４ ５２２．３３±３８ ５０１．２７ ２９８ ７２６．３３±４４ ４９４．１７ ０．８５９
ＧＨ４３ ２０６ ４５７．００±３３ ９６６．３３ ２０５ ８２７．６７±３０ ２０７．２９ ０．６７３
ＧＨ３５ ２１３ ５５５．６７±３７ ５９２．１７ １６０ ９６５．６７±２６ ５３３．１５ ０．７５２
ＧＨ３ １５８ ７７０．３３±２２ ８２８．７０ ２００ ４０６．００±２９ ９５７．７４ ０．８３８
ＧＨ２ １６８ ７５０．６７±２６ ６４８．８０ １８５ ５９５．００±２７ ５６５．７２ ０．４３１

糖基转移酶

ＧＴ

ＧＴ２ ２ １６１ ２７６．００±２ ５００ ７０１．３６ １ ０５６ ９９１．３３±１６０ ２６５．１６ ０．２８９
ＧＴ４ １ ０５０ ５９１．７５±１ ２４９ ９０７．２２ ５４８ ２６７．６７±８０ ３５４．９３ ０．５９７

ＧＴ５１ ２５６ ０６２．００±３０３ ７９６．９２ １３２ ７６１．３３±１９ ７８４．５３ ０．３８３
ＧＴ０ １６７ ３６３．００±１９４ ９２８．９６ ８３ １３５．３３±１２ ８１８．９８ ０．２６８

ＧＴ６８ １５０ ５３２．００±１７７ ０６３．５６ ７６ ４８８．６７±１０ ７６８．５３ ０．５６９

碳水化合物结合模块

ＣＢＭ

ＣＢＭ５０ ２５８ ５１４．３３±４２ ８３６．４７ ３１８ ３９７．６７±４７ ９６１．４４ ０．７４１
ＣＢＭ１３ ９９ ６９８．００±１６ ２４３．９３ １１７ ９５８．００±１７ ２４０．０３ ０．６２３
ＣＢＭ３２ ８１ ６８０．３３±１３ １８４．６７ １０７ ７８４．００±１７ ２５５．２６ ０．８０８
ＣＢＭ６ ７５ ３３１．３３±１１ ８７０．３１ ９２ ０１７．００±１４ ０４０．６８ ０．７２４
ＣＢＭ２ ５９ ０４２．３３±９ ７５０．５６ ７２ ８１４．３３±１１ ２４３．３２ ０．３５７

图 ３　 对照组与试验组 ＣＡＺｙ 丰度的 ＤＥＳｅｑ２ 差异分析图

Ｆｉｇ．３　 ＤＥＳｅｑ２ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｍａｐ ｏｆ ＣＡＺｙ ａｂｕｎｄａｎｃｅ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ

３　 讨　 论
３．１　 酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草对滩羊

生长性能的影响

　 　 用纤维素酶处理粗饲料后饲喂反刍动物，能
够有效地提高反刍动物的生长性能。 张芹等［１４］ 研

究发现，外源酶促进了反刍动物对饲料的消化和

利用，提高了日增重和产奶量，这与本试验结果一

致。 益生菌发酵饲料对于羔羊补饲和成年羊育肥

的作用效果十分显著［１５］ 。 有研究学者给羔羊饲喂

布氏乳杆菌 １１Ａ４４ 发酵的野豌豆饲料，结果表明，
羔羊的日增重为 １８４ ｇ，显著高于对照组，生张性

能得到了明显的改善［１６］ ，这与本试验结果一致。
本试验用酶菌混合处理的荞麦秸秆和苜蓿干草饲

喂滩羊，显著提高了滩羊的总增重、平均日增重，
降低了料重比，说明该处理方法促进了滩羊对饲

粮中营养物质的吸收，提高了滩羊的生长性能。
３．２　 酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草对滩羊

屠宰性能的影响

　 　 屠宰性能可以反映出动物的生长情况。 屠宰

率、净肉重和胴体重等指标与动物产肉力的好坏

直接相关，并影响经济效益。 本试验中，试验组与

对照组的各项屠宰性能指标差异均不显著，但试

验组胴体重、屠宰率和净肉重与对照组相比均有

上升趋势，这与 Ｋｉｍ 等［１７］ 的试验报道相似。 Ｚｏ⁃
ｂｅｌｌ 等［１８］报道，纤维素酶制剂对育肥牛的眼肌面

积无显著影响，这与本试验结果一致。
３．３　 酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草对滩羊

肉品质和营养成分含量的影响

　 　 羊肉 ｐＨ 决定了肉品质的优劣。 本试验中对

照组与试验组羊肉 ｐＨ 介于 ６．６７ ～ ６．９１，均属于正

常范围。 熟肉率与烹煮损失有密切关系，数值越

高则烹煮损失越小。 试验组的熟肉率比对照组有

所增加，说明用酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干
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草饲喂滩羊，有改善滩羊肉品质的作用。 有报道

称，芽孢杆菌可以提高育肥猪的胴体品质［１９］ ，本试

验结果与此一致。 试验组的肉色与对照组相比有

提高的趋势，说明酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿

干草能够改善滩羊的肉色。

表 １２　 对照组与试验组 ＣＡＺｙ 丰度 ＤＥｓｅｑ２ 差异分析表

Ｔａｂｌｅ １２　 ＤＥＳｅｑ２ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｔａｂｌｅ ｏｆ ＣＡＺｙ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ

变化 Ｃｈａｎｇｅ 试验组 ｖｓ．对照组 Ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ ｖｓ． ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ

上调 Ｕｐ ＣＢＭ８３、ＣＢＭ６０、ＰＬ１５、ＧＨ５２、ＰＬ２４、ＧＨ１５２、ＣＢＭ５３、ＧＴ９５、ＣＢＭ８、ＧＴ９７、ＧＨ１２４、ＧＴ７２（Ｐ＜０．０５）
下调 Ｄｏｗｎ ＡＡ１、ＧＨ１２６、ＡＡ１２（Ｐ＜０．０５）

　 　 肌肉的常规营养成分含量可以直观反映肉品

质。 有研究报道，滩羊肉的水分含量为 ７７％ 左

右［２０］ ，这与本试验结果一致。 肌肉中的脂肪可以

有效改善滩羊肉的风味并满足人们对肉质口感的

要求，但羊肉脂肪含量过高则会使人体摄入过多

的胆固醇，提高心血管的发病概率。 本试验中试

验组与对照组羊肉的粗脂肪含量均在正常范围

内，但试验组粗脂肪含量低于对照组，说明用酶菌

混合处理的荞麦秸秆和苜蓿干草饲喂滩羊，有降

低滩羊肉粗脂肪含量的趋势，有助于减少人体胆

固醇的摄入量。 据王思飞［２１］ 报道，７ 月龄滩羊的

羊肉中粗蛋白质含量为 １６． ０５％，低于本试验结

果，分析原因可能与参试羊年龄有关，本试验选择

的羊只为 ３ 月龄断奶羔羊，其生长以肌肉生长

为主。
３．４　 酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草对滩羊

瘤胃细菌多样性的影响

　 　 １６Ｓ ｒＤＮＡ 高通量测序技术可用作分析不同

菌种中序列的多样性和鉴定菌种的类别［２２］ ，是不

用分离培养微生物而进行鉴定的一种方法，被广

泛利用。 Ｋｏｎｇ 等［２３］ 研究了不同粗饲料对奶牛瘤

胃细菌多样性及结构的影响，结果发现，厚壁菌门

和拟杆菌门占整个细菌门水平的比例较大，这与

本试验结果一致。 在门水平上，厚壁菌门是反刍

动物瘤胃纤维降解菌中十分重要的菌群；在属水

平上，普雷沃氏菌属是瘤胃数量最多的一类细

菌［２４］ ，能够促进瘤胃纤维物质的降解，是瘤胃中的

优势菌群［２５］ ，这与本试验结果一致。 试验组厚壁

菌门的丰度显著高于对照组，Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿１ 的丰度

显著高于对照组，说明用酶菌混合处理的荞麦秸

秆和苜蓿干草饲喂滩羊，提高了滩羊瘤胃内部分

纤维降解菌的数量，促进了滩羊瘤胃对粗饲料的

消化和吸收；此外，试验组的 Ｃｈａｏ 指数和 ＡＣＥ 指

数极显著低于对照组，用酶菌混合处理的荞麦秸

秆和苜蓿干草饲喂滩羊，对滩羊瘤胃细菌多样性

也产生了一定影响。
３．５　 酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草对滩羊

瘤胃ＣＡＺｙ 的影响

　 　 ＣＡＺｙ 数据库是专门研究 ＣＡＺｙ 的数据库。
反刍动物可通过瘤胃内的部分微生物分泌的降解

酶对其进行降解并为机体供能。 因此，许多学者

通过研究瘤胃液的木质纤维素降解机制挖掘未知

的 ＣＡＺｙ［２６］ 。 ＣＡＺｙ 共分为 ６ 大功能类，其中 ＧＨ、
ＣＥ 和 ＰＬ 能 够 协 同 作 用 降 解 木 质 纤 维 素 物

质［２７－２８］ 。 本试验结果表明，对照组与试验组 ＧＨ
家族基因丰度均最高，其次是 ＧＴ 和 ＣＢＭ，ＰＬ 和

ＣＥ 丰度较低，这与胡丹丹［２９］ 的研究结果一致。
Ｌｙｎｄ 等［３０］研究表明，ＣＢＭ 是纤维素酶的重要组

成部分，同时具有催化作用，能促进酶与纤维物质

结合，从而促进纤维物质的降解。 目前 ＣＢＭ 包含

８４ 个家族成员。 有研究通过 ＣＡＺｙ 预测功能表

明，ＣＢＭ６ 是纤维素降解酶，能够促进纤维素的降

解［３１］ ，本试验中，ＣＢＭ６ 基因丰度较高，说明该处

理方式提高了滩羊瘤胃内部分纤维降解酶的活

性，提示滩羊对纤维素降解作用较好。 ＣＢＭ５０ 具

有与细胞壁降解的相关基因［３２］ ，且从 ＣＡＺｙ 数据

库中发现与拟杆菌门有关。 本试验中，试验组拟

杆菌门的丰度显著低于对照组，但 ＣＢＭ５０ 基因

ｒｅａｄｓ 数目与对照组无显著差异，分析原因可能是

滩羊瘤胃内其他细菌数量也与 ＣＢＭ５０ 基因有关。
试验组部分基因的丰度与对照组相比有显著上调

或下调情况，但这些基因都不是丰度较高的基因，
这可能与滩羊饲喂酶菌混合处理的荞麦秸秆和苜

蓿干草有关，但具体作用机理有待进一步研究。
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４　 结　 论
　 　 ① 用酶菌混合处理后的荞麦秸秆和苜蓿干草

饲喂滩羊，可以提高滩羊的平均日增重，降低料重

比，提高滩羊的生长性能。
　 　 ② 用酶菌混合处理的荞麦秸秆和苜蓿干草饲

喂滩羊，有提高滩羊胴体重、屠宰率和净肉重的趋

势，同时有改善滩羊肉色和肉品质的趋势。
　 　 ③ 用酶菌混合处理的荞麦秸秆和苜蓿干草饲

喂滩羊，提高了滩羊瘤胃内部分纤维降解菌和部

分碳水化合物功能酶的基因数量，促进了滩羊瘤

胃对粗饲料的消化和吸收，并对滩羊瘤胃细菌多

样性产生了一定影响。
　 　 ④ 本试验条件下，酶菌混合处理的荞麦秸秆

和苜蓿干草饲喂滩羊效果较佳，有利于滩羊瘤胃

分解纤维素的优势菌群的形成，益于滩羊养殖，可
推广使用。
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ｔｉｌｉｓ ｎａｔｔｏ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｉｎ ｃｕｌｔｕｒｅ ｏｎ ｒｕ⁃
ｍｅｎ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｕｍｅｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ
ｖｉｔｒｏ［ Ｊ］ ． Ｃｕｒｒｅｎｔ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１６，７２ （ ５）：５８９ －

５９５．
［ ７ ］ 　 刘俊阳，高爱武，陈立新，等．复合微生态制剂对犊牛

生长性能、粪样微生物和血液指标的影响［ Ｊ］ ．畜牧

与饲料科学，２０１９，４０（４）：２１－２５，６４．
　 　 　 ＬＩＵ Ｊ Ｙ，ＧＡＯ Ａ Ｗ，ＣＨＥＮ Ｌ Ｘ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ

ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ，ｆｅｃａｌ ｍｉ⁃
ｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｎｄ ｂｌｏｏｄ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｃａｌｖｅｓ［ Ｊ］ ．Ａｎｉｍａｌ
Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ａｎｄ Ｆｅｅｄ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１９，４０（ ４）：２１ － ２５，
６４．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［ ８ ］ 　 秦培友．我国主要荞麦品种资源品质评价及加工处

理对荞麦成分和活性的影响［Ｄ］ ．博士学位论文．北
京：中国农业科学院，２０１２．

　 　 　 ＱＩＮ Ｐ Ｙ．Ｑｕａｌｉｔｙ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｍａｉｎ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｖａｒｉｅ⁃
ｔｉｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ａｎｄ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ｏｎ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ａｃｔｉｖｉｔｙ ［Ｄ］ ． Ｐｈ． Ｄ． Ｔｈｅｓｉｓ． Ｂｅｉｊｉｎｇ：
Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２０１２． （ ｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［ ９ ］ 　 杨蕾．黄酮类化合物在反刍动物营养上的研究进展
［ Ｊ］ ．家畜生态学报，２０１９，４０（２）：８－１２．

　 　 　 ＹＡＮＧ Ｌ．Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｆ ｆｌａｖｏｎｏｉｄｓ ｉｎ ｒｕｍｉｎａｎｔ
ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｌｉｖｅｓｔｏｃｋ Ｅｃｏｌｏｇｙ，２０１９，４０
（２）：８－１２．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１０］ 　 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 ｓｕｐｐｌｅ⁃

ｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｎ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ［Ｄ］ ．Ｍａｓｔｅｒ’ ｓ
Ｔｈｅｓｉｓ．Ｙｉｎｃｈｕａｎ：Ｎｉｎｇｘｉａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， ２０１７． （ ｉｎ Ｃｈｉ⁃
ｎｅｓｅ）

［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］ 　 侯鹏霞．滩羊羔羊早期补饲以及不同体重阶段羊肉

品质的研究［Ｄ］ ．硕士学位论文．银川：宁夏大学，
２０１４．

　 　 　 ＨＯＵ Ｐ Ｘ．Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｅａｒｌｙ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ｆｅｅｄｉｎｇ ａｎｄ
ｍｕｔｔｏｎ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ Ｔａｎ ｌａｍｂ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗｅｉｇｈｔ ｓｔａｇｅｓ
［Ｄ］ ．Ｍａｓｔｅｒ’ ｓ Ｔｈｅｓｉｓ．Ｙｉｎｃｈｕａｎ：Ｎｉｎｇｘｉａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，
２０１４．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１３］ 　 ＡＯＡＣ．Ｏｆｆｉｃｉａｌ ｍｅｔｈｏｄｓ ｏｆ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
ｏｆ Ｏｆｆｉｃｉａｌ Ａｎａｌｙｔｉｃａｌ Ｃｈｅｍｉｓｔｓ ［ Ｓ］ ． Ｗａｓｈｉｎｇｔｏｎ，Ｄ．
Ｃ．：Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｏｆ Ｏｆｆｉｃｉａｌ Ａｎａｌｙｔｉｃａｌ Ｃｈｅｍｉｓｔｓ，１９９０

［１４］ 　 张芹，毛胜勇，朱伟云．外源酶在反刍动物生产中的应

用及作用机制［Ｊ］ ．畜牧与兽医，２００７，３９（５）：５５－５８．
　 　 　 ＺＨＡＮＧ Ｑ，ＭＡＯ Ｓ Ｙ，ＺＨＵ Ｗ Ｙ． Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ

ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｅｘｏｇｅｎｏｕｓ ｅｎｚｙｍｅｓ ｉｎ ｒｕｍｉｎａｎｔ ｐｒｏ⁃
ｄｕｃｔｉｏｎ［ Ｊ］ ． Ａｎｉｍａｌ ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ａｎｄ ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ，２００７，
３９（５）：５５－５８．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１５］ 　 刘国仕．微生态制剂对羔羊育肥和屠宰性能的影响

及羊肉和羊粪中某些有害物含量的测定［Ｄ］ ．硕士

学位论文．乌鲁木齐：新疆农业大学，２００８．

４４３２



４ 期 姜碧薇等：酶菌混合处理荞麦秸秆和苜蓿干草对滩羊生长性能、屠宰性能、瘤胃细菌多样性和……

　 　 　 ＬＩＵ Ｇ Ｓ．Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ ｏｎ ｆａｔｔｅｎｉｎｇ ａｎｄ ｓｌａｕｇｈ⁃
ｔｅｒ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｌａｍｂｓ ａｎｄ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｍｅ
ｈａｒｍｆｕｌ ｓｕｂｓｔａｎｃｅｓ ｉｎ ｍｕｔｔｏｎ ａｎｄ ｆｅｃｅｓ［Ｄ］ ．Ｍａｓｔｅｒ’ ｓ
Ｔｈｅｓｉｓ． Ｕｒｕｍｑｉ： Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，
２００８．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１６］ 　 ＫＥＬＥＳ Ｇ，ＤＥＭＩＲＣＩ Ｕ．Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｈｏｍｏｆｅｒｍｅｎｔａ⁃
ｔｉｖｅ ａｎｄ ｈｅｔｅｒｏｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｖｅ ｌａｃｔｉｃ ａｃｉｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ ｃｏｎ⁃
ｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｂａｌｅｄ ｔｒｉｔｉｃａｌｅ⁃Ｈｕｎｇａｒｉａｎ
ｖｅｔｃｈ ｓｉｌａｇｅ ａｎｄ ｌａｍｂ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ［ Ｊ］ ． Ａｎｉｍａｌ Ｆｅｅｄ
Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１１，１６４（１ ／ ２）：２１－２８．

［１７］ 　 ＫＩＭ Ｗ Ｈ，ＫＡＮＧ Ｓ Ｎ，ＡＲＡＳＵ Ｍ Ｖ，ｅｔ ａｌ．Ｐｒｏｆｉｌｅ ｏｆ
ｈａｎｗｏｏ ｓｔｅｅｒ ｃａｒｃａｓｓ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ，ｍｅａｔ ｑｕａｌｉｔｙ ａｎｄ
ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｆｔｅｒ ｆｅｅｄｉｎｇ Ｉｔａｌｉａｎ ｒｙｅｇｒａｓｓ ｓｉ⁃
ｌａｇｅ［ Ｊ］ ． Ｋｏｒｅａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｆｏｒ Ｆｏｏｄ Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ
Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ，２０１５，３５（３）：２９９－３０６．

［１８］ 　 ＺＯＢＥＬＬ Ｄ Ｒ，ＷＩＥＤＭＥＩＥＲ Ｒ Ｄ，ＯＬＳＯＮ Ｋ Ｃ， ｅｔ
ａｌ． Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ａｎ ｅｘｏｇｅｎｏｕｓ ｅｎｚｙｍｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｎ
ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｃａｒｃａｓｓ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｇｒｏｗｉｎｇ ａｎｄ
ｆｉｎｉｓｈｉｎｇ ｓｔｅｅｒｓ［ Ｊ］ ．Ａｎｉｍａｌ Ｆｅｅｄ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌ⁃
ｏｇｙ，２０００，８７（３ ／ ４）：２７９－２８５．

［１９］ 　 林建和，张娟，陈张华．芽孢杆菌对育肥猪生长性能

和肉品质的影响［ Ｊ］ ．中国饲料，２０１９（１６）：５５－５９．
　 　 　 ＬＩＮ Ｊ Ｈ，ＺＨＡＮＧ Ｊ，ＣＨＥＮ Ｚ Ｈ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ

ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ａｎｄ ｍｅａｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｆｉｎｉｓｈｉｎｇ
ｐｉｇｓ［ Ｊ］ ． Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｆｅｅｄ，２０１９ （ １６）：５５ － ５９． （ ｉｎ Ｃｈｉ⁃
ｎｅｓｅ）

［２０］ 　 杨树猛，郭淑珍，格桂花，等．甘南藏羊与滩羊等羊羊

肉营养成分分析［ Ｊ］ ．中国草食动物，２００９，２９（２）：
６１－６２．

　 　 　 ＹＡＮＧ Ｓ Ｍ，ＧＵＯ Ｓ Ｚ，ＧＥ Ｇ Ｈ，ｅｔ ａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｎｕ⁃
ｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｉｎ ｍｕｔｔｏｎ ｏｆ Ｇａｎｎａｎ Ｔｉｂｅｔａｎ
ｓｈｅｅｐ ａｎｄ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ［ Ｊ］ ． Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｈｅｒｂｉｖｏｒｅｓ，２００９，
２９（２）：６１－６２．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［２１］ 　 王思飞．日粮精粗比对滩羊肉品质以及体脂和肌肉

ＣＬＡ 调控的影响［Ｄ］ ．硕士学位论文．银川：宁夏大

学，２０１８．
　 　 　 ＷＡＮＧ Ｓ Ｆ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｔｏ ｒｏｕｇｈａｇｅ

ｒａｔｉｏ ｏｎ ｍｅａｔ ｑｕａｌｉｔｙ ａｎｄ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｏｄｙ ｆａｔ ａｎｄ
ｍｕｓｃｌｅ ＣＬＡ［Ｄ］ ．Ｍａｓｔｅｒ’ ｓ Ｔｈｅｓｉｓ．Ｙｉｎｃｈｕａｎ：Ｎｉｎｇｘｉａ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１８．（ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［２２］ 　 ＲＡＪＥＮＤＨＲＡＮ Ｊ， ＧＵＮＡＳＥＫＡＲＡＮ Ｐ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ：ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｂｅｙｏｎｄ［ Ｊ］ ．Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｅ⁃
ｓｅａｒｃｈ，２０１１，１６６（２）：９９－１１０．

［２３］ 　 ＫＯＮＧ Ｙ Ｈ，ＴＥＡＴＨＥＲ 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．

［２４］ 　 ＳＨＡＲＭＡ Ａ，ＰＲＡＳＡＤ Ｓ，ＳＩＮＧＨ Ｙ，ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ
ｐｏｌｙｈｅｒｂａｌ ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｎ ｉｍｍｕｎｉｔｙ
ａｎｄ ｕｄｄｅｒ ｈｅａｌｔｈ ｏｆ ｐｅｒｉｐａｒｔｕｒｉｅｎｔ Ｋａｒａｎ⁃Ｆｒｉｅｓ ｃｒｏｓｓ⁃
ｂｒｅｄ ｄａｉｒｙ ｃｏｗｓ ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｐｐｌｉｅｄ Ａｎｉｍａｌ Ｒｅ⁃
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ｄａｎｃｅｓ ｏｆ Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿１ ａｎｄ Ｋｕｒｔｈｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ （Ｐ＜
０．０１） ． ４） Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＣＡＺｙ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ， ｉｎ ｌｅｖｅｌ Ａ， ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ
ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ ｗｅｒｅ ｇｌｙｃｏｓｉｄｅ ｈｙｄｒｏｌａｓｅ （ＧＨ）， ｇｌｙｃｏｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ （ＧＴ） ａｎｄ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｂｉｎｄｉｎｇ ｍｏｄｕｌｅ
（ＣＢＭ）； ｉｎ ｌｅｖｅｌ Ｂ， ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ １２ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｕｐ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ （Ｐ＜０．０５）， ａｎｄ ｔｈｅ ａｂｕｎ⁃
ｄａｎｃｅｓ ｏｆ ３ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｄｏｗｎ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ （Ｐ ＜ ０． ０５） ． Ｉｔ ｉｓ ｃｏｎｃｌｕｄｅｄ ｔｈａｔ ｆｅｅｄｉｎｇ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ ｗｉｔｈ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ
ｓｔｒａｗ ａｎｄ ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ ｔｒｅａｔｅｄ ｂｙ ｅｎｚｙｍｅ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃａｎ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ， ａｎｄ ｔｅｎｄ ｔｏ ｉｍｐｒｏｖｅ
ｔｈｅ ｍｅａｔ ｃｏｌｏｒ ａｎｄ ｍｅａｔ ｑｕａｌｉｔｙ， ａｔ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｔｉｍｅ， ｉｔ ｉｓ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｔｏ ｔｈｅ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｉｂｅｒ ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ
ｔｈｅ ｒｕｍｅｎ， ａｎｄ ａｆｆｅｃｔ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｕｍｅｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｓｏｍｅ ＣＡＺｙ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ．
Ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｉｓ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ， ｔｈｅ ｆｅｅｄｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｓｔｒａｗ ａｎｄ ａｌｆａｌｆａ ｈａｙ ｔｒｅａｔｅｄ ｂｙ ｅｎｚｙｍｅ
ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｓ ｂｅｔｔｅｒ， ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｔｏ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ ｂｒｅｅｄｉｎｇ， ｃａｎ ｐｏｐｕｌａｒｉｚｅ ｕｓｅ．［Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉ⁃
ｍａｌ Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ， ２０２１， ３３（４）：２３３５⁃２３４６］
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