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荞麦秸秆饲粮条件下甘露寡糖对滩羊
瘤胃菌群结构的影响
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摘　 要： 本试验旨在利用 １６Ｓ ｒＤＮＡ 高通量测序技术探究荞麦秸秆饲粮条件下添加不同水平甘

露寡糖（ＭＯＳ）对滩羊瘤胃菌群结构的影响。 选取健康、体重在 ３０．５ ｋｇ 左右的宁夏断奶滩羊羯

羊 ２０ 只，随机分为 ４ 组，每组 ５ 只。 其中，ＣＫ⁃３ 组为对照组，饲喂基础饲粮；Ｙ１⁃３ 组、Ｙ２⁃３ 组、
Ｙ３⁃３ 组为试验组，分别饲喂在基础饲粮基础上添加 １％、２％、３％ＭＯＳ 的试验饲粮。 试验期为

７５ ｄ，其中预试期 １５ ｄ，正试期 ６０ ｄ。 结果显示：１）除 Ｙ１⁃３ 组、Ｙ２⁃３ 组瘤胃液乙酸含量显著高于

Ｙ３⁃３ 组（Ｐ＜０．０５）外，各瘤胃发酵参数在各组间无显著差异（Ｐ＞０．０５）。 ２）Ａｌｐｈａ 多样性分析显

示，Ｙ１⁃３ 组、Ｙ２⁃３ 组、Ｙ３⁃３ 组较 ＣＫ⁃３ 组瘤胃菌群多样性增加。 聚类分析显示，与 ＣＫ⁃３ 组瘤胃

菌群构成相比差异由大到小的试验组依次为 Ｙ２⁃３ 组、Ｙ１⁃３ 组、Ｙ３⁃３ 组。 ３）在门水平上，Ｙ２⁃３
组较其他组极显著提高了厚壁菌门、拟杆菌门的相对丰度（Ｐ＜０．０１），而极显著降低了变形菌门

的相对丰度（Ｐ＜０．０１），且浮霉菌门、Ｋｉｒｉｔｉｍａｔｉｅｌｌａｅｏｔａ 和黏胶球形菌门相对丰度较其他组高。 ４）
在属水平上，相比其他组，添加 ２％ＭＯＳ 对滩羊瘤胃菌群结构的影响最大，包括赖氨酸芽孢杆菌

属、普雷沃氏菌属 １、醋杆菌属 ３ 种优势菌属在内的 ９ 种菌属的相对丰度极显著大于其他组（Ｐ＜
０．０１）。 总体而言，荞麦秸秆饲粮中添加 ＭＯＳ 可以增加滩羊瘤胃菌群多样性，其中 ２％ＭＯＳ 对

滩羊瘤胃菌群结构的影响最大，其有利于增强滩羊对饲粮纤维物质的降解能力。
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　 　 反刍动物瘤胃的微生态系统极其复杂［１－２］ ，包
括细菌、真菌和原生动物，而细菌是这些微生物中

的优势种群［３］ 。 甘露寡糖（ＭＯＳ）是一种常见的功

能性低聚糖［４］ ，被称为“化学益生素”，可以促进动

物胃肠道内有益菌群的增殖［５－６］ ，改善动物胃肠道

微生态环境，提高免疫力和生产性能［７］ ，在动物饲

粮中得到广泛使用［８］ ，并已成为多种单胃动物研

究 的 主 题， 包 括 猪［９－１０］ 、 蛋 鸡［１１］ 、 肉 鸡［１２］ 、 家

兔［１３］ ，而其在反刍动物瘤胃微生物方面的研究较

少［１４］ 。 普遍认为是低聚糖会被瘤胃微生物降解而

不会对反刍动物饲粮带来益处。 然而，有研究发

现，添加不同水平的 ＭＯＳ 在不影响绵羊对绝大多

数营养物质表观消化率、存留率以及瘤胃发酵、免
疫力、血清一氧化氮（ＮＯ）浓度和一氧化氮合酶活

性的情况下提高了纤维物质的表观消化率［１５］ ，而
关于 ＭＯＳ 可提高绵羊纤维物质表观消化率的生

理机理还需要全面去揭示。 因此，本研究基于 １６Ｓ
ｒＤＮＡ 高通量测序技术分析荞麦秸秆饲粮条件下

添加不同水平 ＭＯＳ 对滩羊瘤胃细菌菌群结构与

多样性的影响，为进一步研究 ＭＯＳ 对纤维物质的

影响提供一定的理论基础。
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１　 材料与方法
１．１　 试验动物与饲粮组成

　 　 本试验于 ２０１９ 年 ５—９ 月在宁夏农垦贺兰山

牛羊产业（集团）有限公司开展，试验前 １ 个月对

羊舍做好清洁、防疫工作。
　 　 选取健康、体重在 ３０．５ ｋｇ 左右的宁夏断奶滩

羊羯羊 ２０ 只，随机分为 ４ 组，每组 ５ 只，独笼饲养。
基础饲粮参照 《肉羊 饲 养 标 准》 （ ＮＹ ／ Ｔ ８１６—
２００４）并结合宁夏滩羊的饲养实践进行配制，其组

成及营养水平见表 １。 饲粮精粗比为 ３０∶７０，全株

玉米青贮与荞麦秸秆以 ６０∶４０ 混合作为粗饲料，其
中荞麦秸秆粉碎后与 ０．１％纤维素酶、１．０％麸皮混

合均匀并密闭发酵 ３０ ｄ。 对照组（ＣＫ⁃３ 组）滩羊

饲喂基础饲粮；试验组滩羊饲喂在基础饲粮基础

上分别添加 １％ （Ｙ１⁃３ 组）、２％ （Ｙ２⁃３ 组） 和 ３％
（Ｙ３⁃３ 组）ＭＯＳ（纯度＞９９％）的试验饲粮，ＭＯＳ 与

精料混合均匀，以保证全部 ＭＯＳ 被羊只采食。 试

验期为 ７５ ｄ，其中预试期 １５ ｄ，正试期 ６０ ｄ。 每天

饲喂 ２ 次（０７：３０ 和 １７：３０），先喂粗料后喂精料，
自由采食和饮水。
１．２　 样品采集

　 　 瘤胃液采集：在正试期第 ６０ 天每组随机选择

３ 只羊用瘤胃导管各采集瘤胃液 ５０ ｍＬ，于－８０ ℃
超低温保存，待测瘤胃发酵参数和菌群结构。
１．３　 指标测定

１．３．１　 瘤胃发酵参数

　 　 使用 ｐＨＳ－２ 型酸度计测定瘤胃液的 ｐＨ，参照

冯宗慈等［１６］ 的方法测定氨态氮（ＮＨ３⁃Ｎ）含量；采
用气相色谱法测定挥发性脂肪酸含量。
１．３．２　 １６Ｓ ｒＤＮＡ 测序

　 　 从样本中提取基因组 ＤＮＡ 后，用带有 ｂａｒｃｏｄｅ
的特异引物扩增 １６Ｓ ｒＤＮＡ 的 Ｖ３＋Ｖ４ 区，所用引

物及引物序列为： ３４１Ｆ， ５′ － ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣ⁃
ＷＧＣＡＧ － ３′； ８０６Ｒ， ５′ － ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧ⁃
ＴＡＴＣＴＡＡＴ－３′。 然后 ＰＣＲ 扩增产物切胶回收，
用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ荧光计进行定量。 将纯化的扩增

产物进行等量混合，连接测序接头，构建测序文

库，以 ＨｉＳｅｑ ２５００ 的 ＰＥ２５０ 模式上机测序。 测序

得到 ｒａｗ ｒｅａｄｓ 之后，对低质量 ｒｅａｄｓ 进行过滤，然
后进行组装和过滤，以保证利用最有效数据聚类

成操作分类单元（ＯＴＵｓ）。

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
荞麦秸秆 Ｂｕｃｋ ｗｈｅａｔ ｓｔｒａｗ ２８．００
全株玉米青贮 Ｗｈｏｌｅ ｃｏｒｎ ｓｉｌａｇｅ ４２．００
玉米 Ｃｏｒｎ １０．２０
豆粕 Ｓｏｙｂｅａｎ ｍｅａｌ ９．５０
麸皮 Ｂｒａｎ ４．００
胡麻饼 Ｆｌａｘ ｃａｋｅ ４．００
磷酸氢钙 ＣａＨＰＯ４ ０．５０
食盐 ＮａＣｌ ０．８０
预混料 Ｐｒｅｍｉｘ１） １．００
合计 Ｔｏｔａｌ １００．００
营养水平 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ２）

代谢能 ＭＥ ／ （ＭＪ ／ ｋｇ） １２．４７
粗蛋白质 ＣＰ １４．０８
钙 Ｃａ ０．６２
磷 Ｐ ０．２９

　 　 １）每千克预混料含有 Ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｐｅｒ ｋｇ ｏｆ
ｐｒｅｍｉｘ： ＶＡ １ ６００ ０００ ＩＵ，ＶＥ １ ２００ ＩＵ，ＶＤ３ １００ ０００ ＩＵ，烟
酸 ｎｉａｃｉｎ ２００ ｍｇ，生物素 ｂｉｏｔｉｎ ２０ ｍｇ，Ｆｅ （ ａｓ ｉｒｏｎ ｓｕｌｆａｔｅ）
６００ ｍｇ，Ｃｕ （ａｓ ｃｏｐｐｅｒ ｓｕｌｆａｔｅ） １６０ ｍｇ，Ｚｎ （ａｓ ｚｉｎｃ ｓｕｌｆａｔｅ）
９００ ｍｇ，Ｍｎ （ａｓ ｍａｎｇａｎｅｓｅ ｓｕｌｆａｔｅ） ８００ ｍｇ，Ｓｅ （ａｓ ｓｅｌｅｎｉｕｍ
ｓｕｌｆａｔｅ） ０．６ ｍｇ，Ｉ （ａｓ ｉｏｄｉｎｅ ｓｕｌｆａｔｅ） １６ ｍｇ。
　 　 ２）代谢能为计算值，其余为实测值。 ＭＥ ｗａｓ ａ ｃａｌｃｕ⁃
ｌａｔｅｄ ｖａｌｕｅ， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒｓ ｗｅｒｅ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｖａｌｕｅｓ．

１．４　 数据统计与分析

　 　 用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 对试验数据进行简单处理，并
在 ＳＡＳ ８．２ 软件上进行分析，数据用“平均值±标
准差”表示。

２　 结果与分析
２．１　 瘤胃发酵参数

　 　 由表 ２ 可知，在本试验条件下，饲粮中添加不

同水平的 ＭＯＳ 对试验羊的瘤胃液 ｐＨ 及 ＮＨ３⁃Ｎ
含量无显著影响（Ｐ＞０．０５），以 Ｙ２⁃３ 组数值最高。
饲粮中添加不同水平的 ＭＯＳ 显著影响瘤胃液乙

酸含量（Ｐ＜０．０５），表现为 Ｙ１⁃３ 组、Ｙ２⁃３ 组显著高

于 Ｙ３⁃３ 组（Ｐ＜０．０５），其中以 Ｙ２⁃３ 组数值最高。
各组间瘤胃液丙酸含量无显著差异（Ｐ ＞ ０．０５）。
Ｙ２⁃３ 组瘤胃液丁酸、异丁酸、戊酸、异戊酸含量以

及乙酸 ／丙酸均高于其他组，但差异未达显著水平

（Ｐ＞０．０５）。

６６３２
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表 ２　 瘤胃发酵参数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｕｍｅｎ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

项目

Ｉｔｅｍｓ

组别 Ｇｒｏｕｐｓ

ＣＫ⁃３ Ｙ１⁃３ Ｙ２⁃３ Ｙ３⁃３

Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

ｐＨ ６．４５±０．３０ ６．５８±０．３８ ６．８６±０．６６ ６．６８±０．２５ ０．６０２
氨态氮 ＮＨ３ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｄＬ） １４．６７±５．１２ １３．３３±４．０８ １４．８５±５．４２ １３．７２±５．２５ ０．９６７
挥发性脂肪酸 ＶＦＡ ／ （ｍｍｏｌ ／ Ｌ）
乙酸 Ａｃｅｔａｔｅ ５１．１９±２．２６ａｂ ５６．８３±７．８７ａ ５８．４５±８．６７ａ ４３．３７±３．８０ｂ ０．０２１
丙酸 Ｐｒｏｐｉｏｎａｔｅ １０．９８±１．９４ １０．９９±２．２２ １０．２１±０．６５ ９．２８±１．６１ ０．４６９
乙酸 ／丙酸 Ａｃｅｔａｔｅ ／ ｐｒｏｐｉｏｎａｔｅ ４．７６±０．７６ ５．２５±０．８３ ５．７０±０．４９ ４．８４±１．２９ ０．４４７
丁酸 Ｂｕｔｙｒａｔｅ ４．９２±１．２０ ５．４１±０．８６ ６．６４±２．１０ ５．１２±１．２７ ０．３６２
异丁酸 Ｉｓｏｂｕｔｙｒａｔｅ ０．４７±０．１３ ０．５５±０．１９ ０．６２±０．１６ ０．５３±０．１５ ０．５８０
戊酸 Ｖａｌｅｒａｔｅ ０．４３±０．０６ ０．５１±０．１４ ０．５３±０．１２ ０．４７±０．１５ ０．７００
异戊酸 Ｉｓｏｖａｌｅｒａｔｅ ０．５７±０．０７ ０．７４±０．２９ ０．６７±０．１１ ０．５９±０．０８ ０．４４８

　 　 同行数据肩标无字母或相同小写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。
　 　 Ｖａｌｕｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｒｏｗ ｗｉｔｈ ｎｏ ｌｅｔｔｅｒ ｏｒ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｓｍａｌｌ 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
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０１） ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ．

２．２　 测序结果及其合理性

２．２．１　 瘤胃菌群 ＯＴＵｓ 数量

　 　 测序共得 ８８８ ９９２ 个有效序列，用 Ｕｐａｒｓｅ 软

件对所有样本的全部有效序列聚类，以 ９７％的一

致性将序列聚类成为 ＯＴＵｓ，结果显示 １２ 个样本

共产生 ４ １０４ 个 ＯＴＵｓ。 由图 １ 可知，ＣＫ⁃３ 组有

９７９ 个 ＯＴＵｓ，Ｙ１⁃３ 组有 ９４３ 个 ＯＴＵｓ，Ｙ２⁃３ 组有 １
１８４ 个 ＯＴＵｓ，Ｙ３⁃３ 组有 ９９８ 个 ＯＴＵｓ。 ４ 组共享

３７２ 个 ＯＴＵｓ。 Ｙ１⁃３ 组 ＯＴＵｓ 相对 ＣＫ⁃３ 组有所减

少，而 Ｙ２⁃３ 组、Ｙ３⁃３ 组 ＯＴＵｓ 相对 ＣＫ⁃３ 组有所增

加，说明不同添加水平的 ＭＯＳ 对滩羊瘤胃菌群丰

度的影响不同。

　 　 ＣＫ⁃３：ＣＫ⁃３ 组 ＣＫ⁃３ ｇｒｏｕｐ；Ｙ１⁃３：Ｙ１⁃３ 组 Ｙ１⁃３ ｇｒｏｕｐ；
Ｙ２⁃３：Ｙ２⁃３ 组 Ｙ２⁃３ ｇｒｏｕｐ；Ｙ３⁃３：Ｙ３⁃３ 组 Ｙ３⁃３ ｇｒｏｕｐ。 下图

同 ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ。

图 １　 瘤胃菌群 ＯＴＵｓ 数量

Ｆｉｇ．１　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＯＴＵｓ

２．２．２　 稀释曲线

　 　 样本稀释曲线如图 ２ 所示，随着试验测序深

度的增加，各条曲线趋于平缓，表明测序深度覆盖

了样本中的大部分微生物。 样本覆盖度曲线如

图 ３所示，当测序深度达 ５０ ０００ ｒｅａｄｓ 时，覆盖度＞
０．９９，已至饱和状态，表明本试验中测序饱和，测序

量及测序深度合理，当前的测序量足够进行菌群

多样性分析。

图 ２　 样本稀释曲线

Ｆｉｇ．２　 Ｓａｍｐｌｅ ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ

２．３　 Ａｌｐｈａ 多样性分析

　 　 如表 ３ 可知，Ｙ１⁃３ 组、Ｙ２⁃３ 组、Ｙ３⁃３ 组的各

Ａｌｐｈａ 多样性指数与对照组均无显著差异 （ Ｐ ＞
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０．０５），但是总体分析可知 Ｙ１⁃３ 组、Ｙ２⁃３ 组、Ｙ３⁃３
组的菌群丰度较 ＣＫ⁃３ 组提高，且多样性增加，说
明添加 ＭＯＳ 可在一定程度上提高滩羊瘤胃菌群

的多样性。

图 ３　 样本覆盖度曲线

Ｆｉｇ．３　 Ｓａｍｐｌｅ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｃｕｒｖｅ

２．４　 Ｂｅｔａ 多样性分析

２．４．１　 样本间物种组成聚类分析

　 　 根据各样本丰度差异的统计结果，基于遗传

距离矩阵，采用非加权组平均法（ ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ
ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎ，ＵＰＧＭＡ）对样

本进行聚类分析。 样本越靠近，枝长越短，说明 ２
个样本的物种组成越相似。 由图 ４ 可知，与 ＣＫ⁃３
组样本的瘤胃菌群构成相比差异由大到小依次为

Ｙ２⁃３ 组、Ｙ１⁃３ 组、Ｙ３⁃３ 组，说明饲粮中添加不同

水平的 ＭＯＳ 对滩羊瘤胃菌群组成有不同的影响，
饲粮中添加 ２％ＭＯＳ 时滩羊瘤胃菌群组成与饲粮

不添加 ＭＯＳ 时差异最大。
２．４．２　 主坐标分析（ＰＣｏＡ）
　 　 通过 ＰＣｏＡ，可以观察到个体或者群体之间的

差异。 ＰＣｏ１ 为第 １ 主成分，表示分离样品 ６６．３９％
的方 差； ＰＣｏ２ 为 第 ２ 主 成 分， 表 示 分 离 样 品

１７．９２％的方差。 从图 ５ 可知，与 ＣＫ⁃３ 组相比，
Ｙ２⁃３组、Ｙ３⁃３ 组的个体聚集度较高，而 Ｙ１⁃３ 组的

个体聚集度降低，说明饲粮中添加 ２％或 ３％ＭＯＳ
均能使组内菌群组成相似性变得更高。 Ｙ２⁃３ 组的

组内菌群组成相似性最高且与其他组间差异最

大，说明饲粮中添加 ２％ＭＯＳ 对滩羊瘤胃菌群结

构影响最大。

表 ３　 Ａｌｐｈａ 多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ

项目

Ｉｔｅｍｓ

组别 Ｇｒｏｕｐｓ

ＣＫ⁃３ Ｙ１⁃３ Ｙ２⁃３ Ｙ３⁃３

Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ４．８３±０．１５ ５．００±０．３９ ５．３６±０．５７ ４．８１±０．１７ ０．２８９
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．８８±０．０２ ０．８８±０．０４ ０．８５±０．０６ ０．９０±０．００ ０．６９６
Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ １ ９２６．９５±５４．３４ １ ９８６．２９±１２１．０５ １ ９１１．８２±６１．５４ １ ９９０．３０±４７．４５ ０．８４５
Ａｃｅ 指数 Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ ２ ０１７．８７±３８．８９ ２ ０６８．５３±１３０．５２ ２ ０２４．９５±５０．９８ ２ ０７５．６４±３８．１４ ０．９２４

２．５　 系统分类学分析

２．５．１ 　 ＭＯＳ 对滩羊瘤胃菌群在门水平上相对

丰度的影响

　 　 将试验得到的有效序列在不同分类水平上进

行物种注释及组间统计分析。 如图 ６ 所示，在门

水平上共注释得到 １２ 个菌门，相对丰度都在 ０．１％
以上。 变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍ⁃
ｉｃｕｔｅｓ）和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）为 ４ 组滩羊瘤胃

菌群中的优势菌门。 其中，变形菌门是 ＣＫ⁃３ 组、
Ｙ１⁃３ 组和 Ｙ３⁃３ 组这 ３ 组中共享的优势菌门，而厚

壁菌门、拟杆菌门是 Ｙ２⁃３ 组中的优势菌门。 Ｙ２⁃３
组较其他组极显著提高了厚壁菌门、拟杆菌门的

相对丰度（Ｐ＜０．０１），极显著降低了变形菌门的相

对丰度（Ｐ＜０．０１），且此组中浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙ⁃
ｃｅｔｅｓ）、Ｋｉｒｉｔｉｍａｔｉｅｌｌａｅｏｔａ、黏胶球形菌门（Ｌｅｎｔｉｓｐｈａ⁃
ｅｒａｅ）的相对丰度也较其他组高（表 ４）。 上述结果

说明饲粮中添加不同水平 ＭＯＳ 对滩羊瘤胃菌群

中的优势菌门存在不同的影响，添加 ２％ＭＯＳ 提

高了厚壁菌门、拟杆菌门的相对丰度，而降低了变

形菌门的相对丰度。
２．５．２ 　 ＭＯＳ 对滩羊瘤胃菌群在属水平上相对

丰度的影响

　 　 为了进一步探索不同添加水平的 ＭＯＳ 对滩

羊瘤胃菌群结构影响的差异，对各组菌群进行了

属水平上的差异分析，总共得到 ５６ 个菌属，但是

由于种类太多且相对丰度太小，仅对排名前 ２０ 的
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菌属进行分析，图 ７ 为聚类热图，绿色越深代表细

菌丰度越小，红色越深代表细菌丰度越大。 结合

图 ７ 和表 ５ 可知，ＣＫ⁃３ 组 Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ、肠球菌

属（Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ）、链球菌属（ Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ） 的相

对丰度极显著大于其他组（Ｐ＜０．０１），不动杆菌属

（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ）的相对丰度极显著大于 Ｙ１⁃３ 组和

Ｙ２⁃３ 组（Ｐ ＜ ０． ０１）。 Ｙ１⁃３ 组丛毛单胞菌属 （Ｃｏ⁃
ｍａｍｏｎａｓ）、埃希氏菌属 －志贺菌属 （ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ⁃
Ｓｈｉｇｅｌｌａ）、寡养单胞菌属（ Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ）、鞘氨

醇杆菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）的相对丰度极显著大

于其他组（Ｐ＜０．０１）。 Ｙ２⁃３ 组赖氨酸芽孢杆菌属

（Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、普雷沃氏菌属 １（Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿１）、
醋杆菌属 （ Ａｃｅｔｏｂａｃｔｅｒ）、理岩菌科 ＲＣ９ 肠道群

（Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿ＲＣ９＿ｇｕｔ＿ｇｒｏｕｐ）、克里斯滕森菌科

Ｒ⁃７ 群（Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿Ｒ⁃７＿ｇｒｏｕｐ）、乳球菌属

（Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ）、解琥珀酸菌属（ Ｓｕｃｃｉｎｉｃｌａｓｔｉｃｕｍ）、
瘤 胃 球 菌 科 ＮＫ４Ａ２１４ 群 （ Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ ＿
ＮＫ４Ａ２１４＿ｇｒｏｕｐ）、瘤胃球菌属 （ Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ）、
小梨形菌属 （ Ｐｉｒｅｌｌｕｌａ） 的相对丰度极显著大于

ＣＫ⁃３ 组（Ｐ＜０．０１）。 Ｙ３⁃３ 组狭义梭菌属 １（Ｃｌｏｓ⁃
ｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿ｓｔｒｉｃｔｏ＿１）的相对丰度极显著大于其

他组（Ｐ＜０．０１）。 ｐ⁃１０８８⁃ａ５＿ｇｕｔ＿ｇｒｏｕｐ、甲烷短杆

菌属（Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ）的相对丰度在 ４ 组之间

差异不显著（Ｐ＞０．０５）。

　 　 ＣＫ⁃３⁃１、ＣＫ⁃３⁃２、ＣＫ⁃３⁃３ 为 ＣＫ⁃３ 组的 ３ 个样本，Ｙ１⁃３⁃
１、Ｙ１⁃３⁃２、Ｙ１⁃３⁃３ 为 Ｙ１⁃３ 组的 ３ 个样本，Ｙ２⁃３⁃１、Ｙ２⁃３⁃２、
Ｙ２⁃３⁃３ 为 Ｙ２⁃３ 组的 ３ 个样本，Ｙ３⁃３⁃１、Ｙ３⁃３⁃２、Ｙ３⁃３⁃３ 为

Ｙ３⁃３ 组的 ３ 个样本。
　 　 Ｔｈｒｅｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ＣＫ⁃３ ｇｒｏｕｐ ｗｅｒｅ ＣＫ⁃３⁃１， ＣＫ⁃３⁃２，
ＣＫ⁃３⁃３， ｉｎ Ｙ１⁃３ ｇｒｏｕｐ ｗｅｒｅ Ｙ１⁃３⁃１， Ｙ１⁃３⁃２， Ｙ１⁃３⁃３， ｉｎ
Ｙ２⁃３ ｇｒｏｕｐ ｗｅｒｅ Ｙ２⁃３⁃１， Ｙ２⁃３⁃２， Ｙ２⁃３⁃３， ａｎｄ ｉｎ Ｙ３⁃３
ｇｒｏｕｐ ｗｅｒｅ Ｙ３⁃３⁃１， Ｙ３⁃３⁃２， Ｙ３⁃３⁃３．

图 ４　 样本间物种组成聚类分析

Ｆｉｇ．４　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｓａｍｐｌｅｓ

图 ５　 ＰＣｏＡ 图

Ｆｉｇ．５　 ＰＣｏＡ ｍａｐ

３　 讨　 论
　 　 有研究表明瘤胃微生物可以利用饲粮中的寡

糖，添加到饲粮中的寡糖在瘤胃中会被降解转化

为挥发性脂肪酸［１７］ 。 在 ＭＯＳ 降解的过程中，对瘤

胃发酵模式会产生影响而增加丙酸的产量。 有研

究者比较了基础饲粮、基础饲粮＋乳寡糖、基础饲

粮＋丝兰植物提取液、基础饲粮＋乳酸链球菌肽 ４
种饲粮对绵羊的影响，结果表明，各组干物质、有
机物、粗蛋白质、中性洗涤纤维和酸性洗涤纤维的

消化率相似，寡糖组微生物氮的供给量最高，乙酸

含量最低，丙酸含量最高［１８］ ，说明瘤胃微生物可有

效降解寡糖，但是由于瘤胃内环境的复杂性，目前

尚不清楚这一系列变化的产生机理。
３．１　 ＭＯＳ 对滩羊瘤胃发酵参数的影响

　 　 瘤胃液 ｐＨ 可直观反映瘤胃内环境是否正常，
其过高或过低均不利于瘤胃微生物的生长、增
殖［１９］ 。 本试验中，４ 组滩羊瘤胃液 ｐＨ 变动范围为

６．４５ ～ ６．８６，在瘤胃液 ｐＨ 的正常范围（５．５ ～ ７．５）
内［２０］ 。 此外，本试验条件下，不同添加水平的

ＭＯＳ 对滩羊瘤胃液 ｐＨ 无显著影响，这与张然

等［２１］的结果一致，即 ＭＯＳ 添加水平在各时间点对

体外瘤胃培养液 ｐＨ 没有产生显著影响，其分析原

因可能是 ＭＯＳ 添加水平（其最高添加水平为 ２％）
太低。 瘤胃液 ＮＨ３⁃Ｎ 含量可在一定程度上反映出

瘤胃微生物分解含氮物质产生 ＮＨ３⁃Ｎ 及对其利用

的情况。 ＮＨ３⁃Ｎ 含量过高，会增加瘤胃氮循环中

氮素的损失，而 ＮＨ３⁃Ｎ 含量过低，则会限制纤维素

分解菌分解纤维物质的效率［２２］ 。 本试验中，４ 组
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滩羊瘤胃液 ＮＨ３⁃Ｎ 含量在 １３．３３ ～ １４．８５ ｍｇ ／ ｄＬ，
在大多研究者认可范围（１０ ～ ５０ ｍｇ ／ ｄＬ）之内［２３］ 。
本试验中，不同添加水平的 ＭＯＳ 对滩羊瘤胃液

ＮＨ３⁃Ｎ 含量无显著影响，其中 Ｙ２⁃３ 组 ＮＨ３⁃Ｎ 含

量最高。 这可能是因为，添加 ２％ＭＯＳ 对纤维素

分解菌分解纤维物质的效率的影响比其他组小，
从而能保证纤维菌的正常生长增殖，也可能是 ２％
ＭＯＳ 促进了分解含氮微生物的生长、增殖。 瘤胃

发酵类型及挥发性脂肪酸产量主要与饲粮的类型

密切相关［２４］ ，一般而言，粗饲料中纤维素、半纤维

素、木质素的含量较高，瘤胃中发酵产生的乙酸比

例较高。 本试验中，Ｙ２⁃３ 组瘤胃液乙酸含量显著

高于 Ｙ３⁃３ 组、ＣＫ⁃３ 组且高于 Ｙ１⁃３ 组，在同等饲

粮条件下，可能的原因是添加 ２％ＭＯＳ 促进了纤

维分解菌的增殖，从而促进了纤维物质的降解。
总体而言，添加不同水平 ＭＯＳ 均可保证滩羊瘤胃

内环境正常。

图 ６　 门水平物种注释

Ｆｉｇ．６　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｌｅｖｅｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

表 ４　 门水平相对丰度

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

项目

Ｉｔｅｍｓ

组别 Ｇｒｏｕｐｓ

ＣＫ⁃３ Ｙ１⁃３ Ｙ２⁃３ Ｙ３⁃３

Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ６５．８３±２．０３Ｂｂ ７６．４５±２．５６Ａａ １３．４０±２．９３Ｄｄ ６０．１２±２．４６Ｃｃ ＜０．００１
厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ２２．２４±２．２７Ｂｂ ９．９０±０．８６Ｃｃ ５３．７４±７．４４Ａａ ２５．４１±１．０２Ｂｂ ＜０．００１
拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ８．２６±０．４１Ｂｂ １０．３５±１．７６Ｂｂ ２５．８６±４．９２Ａａ １１．６０±０．９６Ｂｂ ＜０．００１
放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ １．７９±０．２２ＡＢａ ２．０９±０．３５Ａａ １．２７±０．１７Ｂｂ １．２１±０．１１Ｂｂ ０．００４
Ｋｉｒｉｔｉｍａｔｉｅｌｌａｅｏｔａ ０．６０±０．２０Ｂｂ ０．５１±０．０６Ｂｂ ２．３８±０．６２Ａａ ０．４３±０．０６Ｂｂ ＜０．００１
浮霉菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ ０．６４±０．１８ ０．２１±０．０４ １．７９±１．３４ ０．２７±０．１７ ０．０７１
广古菌门 Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ １．１４±０．０５ １．１２±０．０６ ０．１６±０．０３ ０．５２±０．７３ ０．５４０
互养菌门 Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｅｔｅｓ ０．０５±０．０１Ｂｂ ０．１１±０．０３Ｂｂ ０．３９±０．０８Ａａ ０．０９±０．０１Ｂｂ ＜０．００１
黏胶球形菌门 Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ ０．１３±０．０６Ｂｂ ０．０７±０．０１Ｂｂ ０．２４±０．０５Ａａ ０．０９±０．０１Ｂｂ ０．００４
蓝藻门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．０９±０．０１Ｂｂ ０．０８±０．０２Ｂｂｃ ０．２７±０．０２Ａａ ０．０６±０．０２Ｂｃ ＜０．００１
其他 Ｏｔｈｅｒ ０．１５±０．０２Ｂｂ ０．０６±０．０２Ｂｂ ０．３８±０．１１Ａａ ０．１２±０．０１Ｂｂ ＜０．００１
未分类 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ０．０９±０．０１ＡＢａ ０．０５±０．０２Ｂｂ ０．１０±０．０１Ａａ ０．０８±０．０２ＡＢａｂ ０．０３６

３．２　 ＭＯＳ 对滩羊瘤胃菌群多样性的影响

　 　 瘤胃微生物群落结构和多样性长期以来一直

是研究的热点话题［２５］ 。 近几年，１６Ｓ ｒＤＮＡ 高通量

测序技术被用来研究反刍动物瘤胃微生物群落结

构，更 利 于 学 者 对 瘤 胃 细 菌 遗 传 多 样 性 的 探

究［２６－２７］ 。 本研究基于 １６Ｓ ｒＤＮＡ 高通量测序技

术，探究添加不同水平 ＭＯＳ 对滩羊瘤胃菌群多样

性的影响。 通过质控测序共得 ８８８ ９９２ 个有效序

列用于后续多样性组成分析。 各组样本稀释曲线

趋于平缓，表明测序深度覆盖了样本中的大部分

０７３２
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微生物，且覆盖度＞０．９９，说明测序量和测序深度

合理。 Ａｌｐｈａ 多样性是对样本中物种丰富度和多

样性进行分析，主要包括 Ｃｈａｏ１ 指数、Ａｃｅ 指数、
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数，前 ２ 个指数可以反

映样品中群落的丰富数值，该值越大说明物种数

量越多，即丰富度越高；后 ２ 个指数表示群落的多

样性，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数越大，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数越接近 １，
表明多样性越高［２８］ 。 本试验中 ４ 组滩羊瘤胃菌群

Ａｌｐｈａ 多样性指数无显著差异，但是总体来看，添
加 ＭＯＳ 组的瘤胃菌群多样性较对照组有所增加，
其中添加 ２％ＭＯＳ 组对瘤胃菌群多样性影响最

大，由 Ｂｅｔａ 多样性分析可知添加 ２％ＭＯＳ 组的瘤

胃菌群构成与对照组相比差异最大。 有研究者在

锦江黄牛饲粮中添加功能性寡糖组合，结果表明

可提升瘤胃液微生物种类［２９］ ，与本试验研究结果

一致。 有研究报道，ＭＯＳ 添加方式对哺乳期犊牛

瘤胃菌群多样性未产生显著影响［３０］ 。 有研究表

明，低聚糖可通过改变羔羊断奶引起的肠道菌群

变化及改变微生物的代谢等来影响动物的生产性

能［３１］ 。 Ｎｅｗｍａｎ 等［３２］ 在犊牛饲粮每天添加 ２ ｇ
ＭＯＳ，５ 周后粪便中大肠杆菌数量明显降低且呼吸

道疾病减少，从而提高生产性能。 赵晓静等［３３］ 在

犊牛饲粮中分别添加 ０．１％和 ０．２％（干物质基础）
的 ＭＯＳ，结果显示添加 ０．１％组在降低大肠杆菌和

增加乳酸杆菌数量方面均较不添加组和添加 ０．２％
组优势明显。 任海军［３４］ 研究发现，饲粮中添加

０．１％壳聚糖显著增加了奶牛肠道乳酸杆菌数量且

降低了大肠杆菌数量。 以上结果均说明，添加一

定水平的 ＭＯＳ 可在一定程度上提高滩羊瘤胃菌

群的多样性。

图 ７　 属水平物种注释

Ｆｉｇ．７　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

表 ５　 属水平相对丰度

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

项目

Ｉｔｅｍｓ

组别 Ｇｒｏｕｐｓ

ＣＫ⁃３ Ｙ１⁃３ Ｙ２⁃３ Ｙ３⁃３

Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

不动杆菌属 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ ５２．１５±６．７７Ａａ ３１．０４±７．９３Ｂｂ ０．１８±０．０２Ｃｃ ４８．１８±１．３９Ａａ ０．００１
赖氨酸芽孢杆菌属 Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ５．２４±１．０９ＢＣｃ ４．５１±０．４０Ｃｃ ３７．９０±９．３６Ａａ １７．８７±０．９９Ｂｂ ０．００１
丛毛单胞菌属 Ｃｏｍａｍｏｎａｓ １０．９７±４．８８Ｂｂ ３８．１８±７．２７Ａａ ０．１８±０．０２Ｂｃ ８．８８±３．６１Ｂｂｃ ０．００１
普雷沃氏菌属 １ Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿１ ５．０３±０．２８Ｂｂ ６．４８±１．３７Ｂｂ １７．５±３．５０Ａａ ７．１６±０．６４Ｂｂ ＜０．００１
醋杆菌属 Ａｃｅｔｏｂａｃｔｅｒ ０．０３±０．０１Ｂｂ ０．１０±０．０２Ｂｂ １１．１±３．３１Ａａ ０．１０±０．０１Ｂｂ ０．００１
Ｒｕｍｍｅｌｉｉｂａｃｉｌｌｕｓ ９．０７±１．８３Ａａ ０．２８±０．０１Ｂｂ ０．１２±０．０４Ｂｂ ０．１７±０．１０Ｂｂ ０．００１
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续表 ５

项目
Ｉｔｅｍｓ

组别 Ｇｒｏｕｐｓ

ＣＫ⁃３ Ｙ１⁃３ Ｙ２⁃３ Ｙ３⁃３
Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

理岩菌科 ＲＣ９ 肠道群
Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿ＲＣ９＿ｇｕｔ＿ｇｒｏｕｐ １．６２±０．０６Ｂｂ １．３８±０．２６Ｂｂ ３．５２±０．５６Ａａ １．６３±０．１５Ｂｂ ＜０．００１

克里斯滕森菌科 Ｒ⁃７ 群
Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿Ｒ⁃７＿ｇｒｏｕｐ ２．１４±０．１８Ｂｂ ０．８０±０．１１Ｃｄ ２．７７±０．３６Ａａ １．２３±０．０８Ｃｃ ０．００１

乳球菌属 Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ ０．０８±０．０２Ｂｃ ０．０２±０．００Ｂｃ ４．３５±０．４６Ａａ ０．６０±０．０４Ｂｂ ０．００１
肠球菌属 Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ １．６３±０．３６Ａａ ０．６４±０．０５Ｂｂ ０．８０±０．１２Ｂｂ ０．８８±０．０４Ｂｂ ＜０．００１
解琥珀酸菌属 Ｓｕｃｃｉｎｉｃｌａｓｔｉｃｕｍ ０．４３±０．０７ＢＣ ０．７３±０．１１Ｂｂｃ １．６７±０．３２Ａａ ０．７７±０．０９Ｂｂ ＜０．００１
瘤胃球菌科 ＮＫ４Ａ２１４ 群
Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＮＫ４Ａ２１４＿ｇｒｏｕｐ ０．７７±０．１２ＡＢｂ ０．３５±０．０３Ｃｃ １．０８±０．２４Ａａ ０．４９±０．０４ＢＣｃ ＜０．００１

埃希氏菌属－志贺菌属
Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ⁃Ｓｈｉｇｅｌｌａ ０．８５±０．１６Ｂｂ １．４６±０．２３Ａａ ０．０５±０．０３Ｃｄ ０．３３±０．０１Ｃｃ ０．００１

瘤胃球菌属 Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ ０．２０±０．０１Ｂｃ ０．３６±０．０２Ｂｂｃ ０．９７±０．２２Ａａ ０．４５±０．０２Ｂｂ ＜０．００１
链球菌属 Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ０．８８±０．２０Ａａ ０．３５±０．０４Ｂｂ ０．２４±０．０４Ｂｂ ０．３０±０．０４Ｂｂ ＜０．００１
寡养单胞菌属 Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ ０．１６±０．０１Ｂｂ １．２８±０．２１Ａａ ０．０４±０．０１Ｂｂ ０．０９±０．００Ｂｂ ０．００１
ｐ⁃１０８８⁃ａ５＿ｇｕｔ＿ｇｒｏｕｐ ０．３７±０．１２ ０．１１±０．０３ ０．８５±０．８５ ０．１６±０．１３ ０．２１８
狭义梭菌属 １
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿ｓｔｒｉｃｔｏ＿１ ０．１２±０．０４Ｂｃ ０．２４±０．０３ＡＢｂｃ ０．３４±０．１３Ａａｂ ０．４３±０．０６Ａａ ０．００５

鞘氨醇杆菌属 Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ０．００±０．００Ｂｂ ０．９８±０．５５Ａａ ０．００±０．００Ｂｂ ０．００±０．００Ｂｂ ０．００６
甲烷短杆菌属 Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ ０．１４±０．０５ ０．１２±０．０６ ０．１６±０．０３ ０．５１±０．７３ ０．５４３
小梨形菌属 Ｐｉｒｅｌｌｕｌａ ０．１１±０．０４Ｂｂ ０．０５±０．０２Ｂｂ ０．６８±０．３９Ａａ ０．０８±０．０４Ｂｂ ０．０１３

３．３　 ＭＯＳ 对滩羊瘤胃菌群结构的影响

　 　 有研究发现，拟杆菌门、厚壁菌门是反刍动物

纤维物质降解的主要菌群，因此瘤胃中拟杆菌门、
厚壁菌门丰度的高低与纤维物质降解紧密相

关［３５－３６］ 。 本试验中，变形菌门、厚壁菌门和拟杆菌

门为 ４ 组中的优势菌门，与不添加 ＭＯＳ 组菌群结

构组成相比差异由大到小的添加水平依次为 ２％、
１％、３％，其中添加 ２％ＭＯＳ 组厚壁菌门、拟杆菌门

的相对丰度最高，说明添加 ２％ＭＯＳ 组滩羊的瘤

胃内环境更利于瘤胃细菌对荞麦秸秆等纤维物质

的降解，在奶牛饲粮中添加 ＭＯＳ 同样发现能够改

善瘤胃中纤维素降解菌的丰度和活性［３７－３８］ 。 另有

研究表明变形菌门丰度的大量增加是胃肠道菌群

失调的微生态标志［３９］ 。 本试验中添加 ２％ＭＯＳ 组

使变形菌门的相对丰度降低，说明在荞麦秸秆饲

粮条件下添加 ２％ＭＯＳ 可能有利于维持滩羊瘤胃

菌群微生态平衡，具体机制还有待研究。 浮霉菌

门是严格厌氧的革兰氏阴性细菌，有研究者为了

研 究 浮 霉 菌 门 沿 化 学 梯 度 的 分 布， 对 整 个

Ｓæｌｅｎｖａｎｎｅｔ 湖的水柱进行了采样，并使用 １６Ｓ
ｒＤＮＡ扩增子测序和 ４５４ 焦磷酸测序对微生物群落

进行了描述，结果表明与浮霉菌门相关的 １６Ｓ
ｒＤＮＡ基因序列在湖泊的缺氧和氧化部分都存在，
并且在整个水柱中分布不均，在 １５ ｍ 深的盐碱地

缺氧层中其相对丰度最高，为 １０％ ［４０］ 。 另外，有
研究者在研究黄粉虫降解肠道塑料废物的能力时

发现，其肠道浮霉菌门可以降解燕麦等纤维类饲

料，但是在饲喂聚苯乙烯后浮霉菌门的摄食频率

增加［４１］ 。 黏胶球形菌门与纤维二糖的降解有关，
郭威等［４２］研究发酵玉米秸秆对绵羊瘤胃菌群结构

的影响时发现，黏胶球形菌门和纤维杆菌门均为

绵羊瘤胃中的优势菌群。 本试验中，添加 ２％ＭＯＳ
组滩羊瘤胃菌群中浮霉菌门、Ｋｉｒｉｔｉｍａｔｉｅｌｌａｅｏｔａ 和

黏胶球形菌门的相对丰度较其他组高，说明添加

２％ＭＯＳ 有利于增加与纤维分解有关的菌，从而促

进荞麦秸秆等纤维物质的降解。
　 　 在属水平上，本试验中的 ４ 组滩羊瘤胃中不

同菌群的相对丰度差异明显。 相比其他组，添加

２％ＭＯＳ 对滩羊瘤胃菌群结构及其相对丰度影响

最大，其中赖氨酸芽孢杆菌属、普雷沃氏菌属 １、醋
杆菌属为优势菌属且其相对丰度极显著大于其他

组。 普雷沃氏菌属具有多种功能，它不仅能促进

２７３２
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最初的蛋白质分解并协同其他分解纤维素菌发挥

作用，提高机体对纤维素的分解能力［４３］ ，且对植物

中非纤维性多糖和蛋白质的降解也有一定的作

用［４４］ 。 本试验结果说明添加 ２％ＭＯＳ 可促进滩羊

瘤胃中普雷沃氏菌的增殖，从而增强对荞麦秸秆

等相关纤维物质的降解能力。 另外，添加 ２％ＭＯＳ
组滩羊瘤胃菌群中理岩菌科 ＲＣ９ 肠道群、解琥珀

酸菌属、瘤胃球菌属的相对丰度也极显著大于其

他组。 普雷沃氏菌属 １ 和理岩菌科 ＲＣ９ 肠道群都

属于拟杆菌门［４５］ ，所以可推测理岩菌科 ＲＣ９ 肠道

群可能是与非纤维植物成分降解有关的细菌。 瘤

胃球菌属和琥珀酸菌属均有降解纤维物质的能

力［４６－４７］ 。 瘤胃球菌科 ＮＫ４Ａ２１４ 群属于瘤胃球菌

科，有研究表明瘤胃球菌科是一类典型的纤维降

解菌［４８］ ，饲粮中性洗涤纤维的消化率随着瘤胃球

菌科丰度的增加而增加［４９－５０］ 。 也有研究表明瘤胃

球菌 科 可 促 进 宿 主 对 饲 粮 中 氮 的 消 化 和 利

用［５１－５２］ 。 另外，本试验结果显示，添加 ２％ＭＯＳ 组

滩羊瘤胃菌群中克里斯滕森菌科 Ｒ⁃７ 群、乳球菌

属、小梨形菌属的相对丰度也极显著大于其他组，
这些微生物可能在滩羊瘤胃体内扮演着重要的生

理及生态角色。

４　 结　 论
　 　 ① 本试验条件下，饲粮中添加不同水平 ＭＯＳ
均可保证滩羊瘤胃内环境正常。
　 　 ② 本试验条件下，饲粮中添加 ＭＯＳ 可增加滩

羊瘤胃菌群的多样性，其中 ２％ ＭＯＳ 对其影响

最大。
　 　 ③ 本试验条件下，饲粮中添加 ２％ＭＯＳ 对滩

羊瘤胃菌群结构影响最大，可提高纤维素降解菌

的相对丰度，有利于增强滩羊对饲粮纤维物质的

降解能力。
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［５１］ 　 ＫＡＮＧ Ｊ Ｈ，ＺＥＮＧ Ｂ，ＴＡＮＧ Ｓ Ｘ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ
Ｍｏｍｏｒｄｉｃａ ｃｈａｒａｎｔｉａ ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅ ｏｎ ｉｎ ｖｉｔｒｏ ｒｕｍｉ⁃
ｎａｌ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｅｌｌｕｌｏｌｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ［ Ｊ］ ． Ｉｔａｌｉａｎ
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１７，１６（２）：２２６－２３３．

［５２］ 　 ＷＡＮＧ Ｌ Ｚ，ＬＩＵ Ｋ Ｚ，ＷＡＮＧ Ｚ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｕｔｉｌｉｚａ⁃
ｔｉｏｎ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｉｅｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｉｎ ｔｈｅ ｇａｓｔｒｏｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｔｒａｃｔ
ｏｆ ｇｏａｔｓ［ Ｊ］ ．Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１９，１０：２３９．
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４ 期 马秀花等：荞麦秸秆饲粮条件下甘露寡糖对滩羊瘤胃菌群结构的影响

∗Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｄ ｅｑｕａｌｌｙ

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

Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ Ｍａｎｎａｎ Ｏｌｉｇｏｓａｃｃｈａｒｉｄｅｓ ｏｎ Ｒｕｍｅｎ Ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ｆｌｏｒａ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ
Ｔａｎ Ｓｈｅｅｐ ｕｎｄｅｒ Ｂｕｃｋｗｈｅａｔ Ｓｔｒａｗ Ｄｉｅｔ Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ

ＭＡ Ｘｉｕｈｕａ　 ＧＵＩ Ｒｕｉｑｉ∗ 　 ＪＩＡＯ Ｎａ　 ＹＡＮＧ Ｗａｎｚｏｎｇ　 ＬＩ Ｑｉｎｇｍｉｎ　 ＺＨＯＵ Ｙｕｘｉａｎｇ∗∗

（Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｎｉｎｇｘｉａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｙｉｎｃｈｕａｎ ７５００２１， Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｔｈｅ ｐｕｒｐｏｓｅ ｏｆ ｔｈｉｓ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｗａｓ ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａｄｄｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｍａｎｎｏｓｅ ｏｌｉ⁃
ｇｏｓａｃｃｈａｒｉｄｅｓ （ＭＯＳ） ｏｎ ｔｈｅ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ
ｓｔｒａｗ ｄｉｅｔ ｕｓｉｎｇ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ． Ｔｗｅｎｔｙ Ｎｉｎｇｘｉａ ｗｅａｎｅｄ Ｔａｎ ｗｅｔｈｅｒｓ， ｈｅａｌｔｈｙ ａｎｄ ｗｅｉｇｈｉｎｇ
ａｂｏｕｔ ３０．５ ｋｇ， ｗｅｒｅ ｒａｎｄｏｍｌｙ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ４ ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ ｈａｄ ５ ｓｈｅｅｐ． Ｔｈｅ ｓｈｅｅｐ ＣＫ⁃３ ｇｒｏｕｐ （ｃｏｎ⁃
ｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ） ｗａｓ ｆｅｄ ａ ｂａｓａｌ ｄｉｅｔ， ａｎｄ ｔｈｅ ｓｈｅｅｐ ｉｎ ｔｅｓｔ ｇｒｏｕｐｓ ｗｅｒｅ ｆｅｄ ｔｈｅ ｂａｓａｌ ｄｉｅｔ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔｅｄ ｗｉｔｈ ｗａｓ ｆｅｄ
ｗｉｔｈ １％ （Ｙ１⁃３ ｇｒｏｕｐ）， ２％ （Ｙ２⁃３ ｇｒｏｕｐ） ａｎｄ ３％ （Ｙ３⁃３ ｇｒｏｕｐ） ＭＯＳ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｔｈｅ ｔｅｓｔ ｐｅｒｉｏｄ ｗａｓ ７５
ｄａｙｓ， ｏｆ ｗｈｉｃｈ ｔｈｅ ｐｒｅ⁃ｆｅｅｄｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ ｗａｓ １５ ｄａｙｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｎｏｒｍａｌ ｆｅｅｄｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ ｗａｓ ６０ ｄａｙｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｈｏｗｅｄ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ： １） ｏｎｌｙ ｔｈｅ ａｃｅｔａｔｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｒｕｍｅｎ ｆｌｕｉｄ ｉｎ Ｙ１⁃３ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ Ｙ２⁃３ ｇｒｏｕｐ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ
ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ Ｙ３⁃３ ｇｒｏｕｐ （Ｐ＜０．０５）， ａｄｄｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ＭＯＳ ｈａｄ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｔｈｅ
ｏｔｈｅｒ ｒｕｍｅｎ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ （Ｐ＞０．０５） ． ２） Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｕｍｅｎ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ ｉｎ Ｙ１⁃３ ｇｒｏｕｐ， Ｙ２⁃３ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ Ｙ３⁃３ ｇｒｏｕｐ ｗａｓ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ＣＫ⁃３ ｇｒｏｕｐ． Ｃｌｕｓｔｅｒ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ， Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ＣＫ⁃３ ｇｒｏｕｐ， ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｆｌｏｒａ ｉｎ ｔｅｓｔ ｇｒｏｕｐｓ ｆｒｏｍ ｌａｒｇｅ ｔｏ ｓｍａｌｌ ｗｅｒｅ Ｙ２⁃３ ｇｒｏｕｐ， Ｙ１⁃３ ｇｒｏｕｐ， ａｎｄ Ｙ３⁃３ ｇｒｏｕｐ． ３） Ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖ⁃
ｅｌ， ｔｈｅ Ｙ２⁃３ ｇｒｏｕｐ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ａｎｄ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ （Ｐ＜０．０１） ａｎｄ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｏｔｈｅｒ ｇｒｏｕｐｓ （Ｐ＜０．０１）， ａｎｄ ｔｈｅ
ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅ， Ｓｐｉｒｏｐｈｙｔａ ａｎｄ Ｇｌｕｃｏｓｐｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｏｔｈｅｒ ｇｒｏｕｐｓ．
４） Ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ， ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｏｔｈｅｒ ｇｒｏｕｐｓ， ａｄｄｉｎｇ ２％ ＭＯＳ ｈａｄ ｔｈｅ ｇｒｅａｔｅｓｔ ｉｍｐａｃｔ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ｏｆ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ， ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ９ ｂａｃｔｅｒｉａ ｇｅｎｅｒａ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｒｅｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ
ｂａｃｔｅｒｉａ ｇｅｎｅｒａ ｏｆ Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ， Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿１ ａｎｄ Ａｃｅｔｏｂａｃｔｅｒ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｏｔｈｅｒ
ｇｒｏｕｐｓ （Ｐ＜０．０１） ． Ｉｎ ｇｅｎｅｒａｌ， ａｄｄｉｎｇ ＭＯＳ ｔｏ ｔｈｅ ｂｕｃｋｗｈｅａｔ ｓｔｒａｗ ｄｉｅｔ ｃａｎ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｕｍｅｎ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ． Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍ， ａｄｄｉｔｉｏｎ ｏｆ ２％ ＭＯＳ ｈａｓ ｔｈｅ ｇｒｅａｔｅｓｔ ｉｍｐａｃｔ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ
ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ， ａｎｄ ｉｔ ｉｓ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｔｏ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ ｔｏ ｄｅｇｒａｄｅ ｄｉｅｔａｒｙ ｆｉ⁃
ｂｅｒ ｓｕｂｓｔａｎｃｅｓ．［Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ， ２０２１， ３３（４）：２３６５⁃２３７７］

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： ｍａｎｎｏｓｅ⁃ｏｌｉｇｏｓａｃｃｈａｒｉｄｅ； １６Ｓ ｒＤＮＡ； Ｔａｎ ｓｈｅｅｐ； ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａ
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