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辽宁省东南部地区冬季獐肠道菌群组成及多样性差异
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１ 东北林业大学野生动物与自然保护地学院，哈尔滨　 １５００４０

２ 辽宁省野生动物保护和疫源疫病监测中心，大连　 １１６０１３

３ 国家林业和草原局野生动物保护学重点实验室，哈尔滨　 １５００４０

摘要：肠道菌群与动物营养代谢、机体健康、免疫等方面紧密相关，同时也可以间接反映物种的环境适应能力。 ２０１７ 年獐

（Ｈｙｄｒｏｐｏｔｅｓ ｉｎｅｒｍｉｓ）的足迹在东北地区重新出现，初步探究其种群扩散、恢复的原因，并进一步为有效扩大獐在我国的分布，于

２０２１ 年冬季通过无损伤取样法在辽宁省东南部四个地区采集獐新鲜粪便样本，采用高通量测序技术对粪便 ＤＮＡ 中细菌

１６Ｓｒ ＲＮＡ的 Ｖ３—Ｖ４ 高变区进行扩增，对獐肠道菌群的组成及多样性进行分析。 结果显示：厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅ）和拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅ）是獐肠道中的优势菌门，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，３０．４０％）和大肠杆菌志贺菌属（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿Ｓｈｉｇｅｌｌａ，２８．４８％）仅

在沙尖子（ＳＪＺ）地区的相对丰度较大，而在其它三个地区中丰度分别不到 ２％和 ０．１％。 四个地区獐的肠道微生物在丰富度上没

有差异（ＡＣＥ 和 Ｃｈａｏ１，Ｐ ＞０．０５），而獐肠道菌群多样性比较中，沙尖子地区与其它三个地区存在显著差异（Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ，

Ｐ＜０．０５）。 ＮＭＤＳ 分析和 ＡＮＯＳＩＭ 分析结果显示，沙尖子地区獐肠道菌群与其它三地区在组内结构相似，但组间存在着一定差

异（Ｒ＞０，Ｐ＜０）。 ＬＤＡ 直方图表明四个地区的獐肠道中存在显著差异的细菌菌属有 １８ 种，Ａｎａｅｒｏｂｕｔｙｒｉｃｕｍ 菌属在下露河地区獐

的肠道中被显著富集，沙尖子地区中对组间差异影响最大的是近芽孢杆菌属（Ｐｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ）。 通过对东北地区分布的獐肠道菌

群的分析，初步了解獐在寒冷地区生存的肠道菌群的适应机制，揭示獐体内的潜在致病菌和通过消化粗纤维来获取能量的方

式，为进一步探究东北地区獐肠道微生物生理生态适应提供基础资料。 建议通过一定措施保护或恢复辽宁省东南部地区獐的

食物来源，提升獐适宜生境内的生物多样性水平，从而在一定程度上有效保护该种群。
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Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， ａｎｄ ｔｏ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｔｈｅ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｈａｂｉｔａｔ ｏｆ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｄｅｅｒ， ｓｏ ａｓ ｔｏ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ ｐｒｏｔｅｃｔ
ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｔｏ ａ ｃｅｒｔａｉｎ ｅｘｔｅｎｔ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ； ｗａｔｅｒ ｄｅｅｒ； １６Ｓ ｒＲＮＡ； ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ； ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

肠道菌群指共存于动物肠道内种类复杂、数量庞大的微生物群落［１］，与动物在营养代谢、机体健康、免疫

等方面紧密相关［２］。 肠道菌群与野生动物的生活史之间密不可分［３］，肠道微生物群具有适应性调节功能可

以帮助动物宿主适应外界环境和食物的变化，也可在复杂、恶劣的环境中能对宿主获取能量提供帮助［４］。
不同的栖息环境和食物组成可以直接影响动物肠道微生物的组成和结构［５—６］。 郭娜等在分析不同食物

组成条件下獐（Ｈｙｄｒｏｐｏｔｅｓ ｉｎｅｒｍｉｓ）消化道微生物组成结构后得出，纯植食性獐消化道微生物组成结构与半植

半饲的獐存在显著差异，且具有更高的多样性［７］。 黄翔等［８］ 对海南热带野生动植物园、大田保护区、邦溪保

护区和猴猕岭坡鹿保护站的坡鹿（Ｃｅｒｖｕｓ ｅｌｄｉｉ）肠道微生物群落结构进行研究发现，不同栖息环境下的海南坡

鹿肠道微生物群落组成和结构存在显著差异，且大田保护区内的坡鹿肠道菌群多样性显著高于另外三个地

区。 然而，对于生活在东北地区栖息环境和食物组成发生改变后獐肠道微生物群落的研究却非常缺乏。
獐，又名河麂，喜好栖息于有水的草滩或稀疏灌丛生境，倾向采取独居行为［９］。 在《中国脊椎动物红色名

录》被列为易危（ＶＵ）物种，是我国国家 ＩＩ 级重点保护野生动物［１０］。 獐曾经广泛分布于中国辽东半岛、华北

平原和长江两岸地区［１１］。 由于栖息地丧失和人为捕猎等因素影响，獐在东北地区的足迹逐渐消失，近十年间

主要分布在江西鄱阳湖、浙江舟山群岛等区域［１２］。 ２０１７ 年，李宗智等在东北地区重新发现了獐的足迹，补充

了獐在中国的重新分布范围，为后续开展种群复壮相关研究提供基础资料［１３］。 目前关于獐的研究主要包括

地理分布［１４］、食性［１５］、基因组［１６］和生境偏好［１７］等方面，但仅限于我国南方分布的种群。 Ｌｉｎ 等通过对舟山群

岛 ４ 个养殖场的獐种群的个体遗传信息研究发现，每个养殖场的个体均存在于各自独立的族群，这为后续开

展獐种群有效恢复提供参考［１８］。 Ｋｙｕｎｇ 对韩国分布的獐在不同栖息地和季节条件下食物组成的变化进行了

研究，发现其相较于在灌木中，栖息于森林地区的獐偏好取食更多的木本植物，且冬季取食木本植物的类型多

于夏季［１９］。 但目前仍未见基于环境变化影响的獐肠道微生物组成及多样性的相关研究，使得目前缺乏在肠

道菌群角度参考更加完善的獐种群的保护措施。
中国辽宁省大部分地区地处高纬度，相较于其他有獐分布的如江西鄱阳湖、江苏沿海和舟山群岛等南方

地区，冬季日均温更低，且栖息生境尤其是植被存在显著不同［２０］。 丁乙轩等发现吉林省地区的獐全年主要以
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木本植物和非禾本科植物为食［１５］，与鄱阳湖獐的食性不同，其食物组成主要以禾本科和莎草科植物为主［２１］。
因此生存在南北方的獐种群由于其已知的食物组成的不同，必然会直接影响肠道微生物的差异，导致生理、免
疫、营养等不同程度的影响，从而可能制成物种恢复的重要因素。 为探究东北地区重新分布的獐的肠道菌群

在寒冷气候条件下的适应机制以及对应变化，本研究在冬季采用无损伤取样法，收集分布在辽宁省东南部獐

的新鲜粪便，以粪便中的肠道微生物为研究对象，通过分析寒冷季节獐肠道微生物的组成和多样性，可以进一

步了解獐在寒冷地区的种群生存适应机制，并为后续在东北地区制定针对性的保护措施提供基础数据。

１　 研究地概况

本研究在辽宁省东南部的 ４ 个地区进行样本采集，分别为隶属于本溪市桓仁满族自治县的沙尖子

（ＳＪＺ）、丹东市宽甸满族自治县的下露河（ＸＬＨ）和宽甸周边（ＫＤＺＢ）以及丹东市凤城市的凤城（ＦＣ）。 研究地

地理坐标为 １２４°６′５９．０９″—１２５°３７′１１．２７″Ｅ、４０°２４′４３．２５″—４１°６′５５．０４″Ｎ，位于鸭绿江北岸和西北两岸，且 ４ 个

地区的海拔高度呈梯度上升（图 １）。 研究地属温带大陆性季风气候，日照充沛，四季分明，全年平均气温 ７—
１１℃，且从沿海到内陆逐渐降低，南北气温最高相差 ５℃，最高气温达 ３０℃，最低气温至－３０℃。 年平均降水量

６００—１１００ ｍｍ，自西北向东南递增［２２］。 研究区域内野生动物和植物资源较为丰富，植被类型主要有针阔混交

林、阔叶混交林、阔叶林、针叶林和灌丛等，包括东北红豆杉（Ｔａｘｕｓ ｃｕｓｐｉｄａｔａ ｖａｒ． ｃｕｓｐｉｄａｔａ）、茶条槭（Ａｃｅｒ
ｇｉｎｎａｌａ）、蒙古栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ）、木贼（Ｅｑｕｉｓｅｔｕｍ ｈｙｅｍａｌｅ）等。 野生动物种类繁多，分布有如紫貂（Ｍａｒｔｅｓ
ｚｉｂｅｌｌｉｎａ）和原麝（Ｍｏｓｃｈｕｓ ｍｏｓｃｈｉｆｅｒｕｓ）等同营养级的被捕食者，以及亚洲黑熊（Ｕｒｓｕｓ ｔｈｉｂｅｔａｎｕｓ）和猞猁（Ｌｙｎｘ
ｌｙｎｘ）等捕食者［１５］。

图 １　 研究区域及采样地点信息

Ｆｉｇ．１　 Ｓｔｕｄｙ ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

２　 材料与方法

２．１　 样品采集

本研究基于非损伤性取样法［２３］在沙尖子（ＳＪＺ）、下露河（ＸＬＨ）、凤城（ＦＣ）、宽甸周边（ＫＤＺＢ）４ 个地区收

集獐的新鲜粪便样本，每个地区采集 ４ 个样本，共 １６ 个样本。 样本采集时佩戴一次性无菌手套，为避免样品

间的交叉污染，使用消毒后的镊子将粪便样品置于 ５０ ｍＬ 离心管中，同时记录粪便样品采集的时间和地理坐

标等信息，所有样品置于实验室－８０℃冰箱中冷冻保存。
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２．２　 ＤＮＡ 提取及测序

使用 Ｅ．Ｚ．Ｎ．ＡＴＭ Ｍａｇ⁃Ｂｉｎｄ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒提取粪便样本中的 ＤＮＡ［２４］，对提取成功且通过质检的 ＤＮＡ
使用通用引物 ３４１Ｆ：５′⁃ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ⁃ ３′和 ８０５Ｒ： ５′⁃ＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ⁃ ３′ （ Ａ） 对

１６ＳｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３—Ｖ４ 区进行扩增［２５］。 扩增反应程序为：９４℃预变性 ３ ｍｉｎ；９４℃变性 ３０ ｓ，４５℃退火 ２０ ｓ，
６５℃延伸 ３０ ｓ，２５ 个循环；７２℃延伸 ５ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 反应体系为：２×Ｈｉｅｆｆ􀳏 Ｒｏｂｕｓｔ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 缓冲液 １５ μＬ，
Ｂａｒ⁃ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒ Ｆ 和 Ｐｒｉｍｅｒ Ｒ 各 １ μＬ，ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ １０—２０ ｎｇ，补足 Ｈ２Ｏ 至 ３０ μＬ。 通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ⁃ＨｉＳｅｑ ２５００
平台对扩增完成的样品进行测序。
２．３　 数据处理

测序得到的原始序列利用 Ｃｕｔａｄａｐｔ（ｖｅｒｓｉｏｎ ２．６）去除引物接头序列，后通过 ＰＥＡＲ（Ｖｅｒｓｉｏｎ ０．９．８）拼接成

一条序列［２６］，使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ（ｖｅｒｓｉｏｎ ０．３３）对拼接后的序列进行质量过滤，并通过 Ｕｃｈｉｍｅ（ｖｅｒｓｉｏｎ ４．２）除去

嵌合体，获得有效序列［２７］。 利用 Ｕｓｅａｒｃｈ（ｖｅｒｓｉｏｎ ７．０）以 ９７％序列一致性水平为划分标准将有效序列聚类为

ＯＴＵｓ，挑选出现频数最高的序列作为 ＯＴＵｓ 代表序列［２８］，随后采用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ（ｖｅｒｓｉｏｎ ２．１１）贝叶斯算法对

代表序列采用相对应的数据库进行分类学分析，得到各分类水平上样本的群落组成。 使用 Ｍｕｓｃｌｅ（Ｖｅｒｓｉｏｎ
３．８．３１）对多序列进行对比，得到序列的系统发生关系。

对 ４ 组样品进行复杂度分析（Ａｌｐｈａ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ），比较獐冬季肠道微生物的多样性差异，其中 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１
指数可以反映微生物群落丰富度，Ｓｉｍｐｓｏｎ、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数反映群落多样性［２９］。 分别对 ４ 组样本的 Ａｌｐｈａ 多样

性指数进行单因素方差分析（ＡＮＯＶＡ）和轶和检验［３０］，比较其组间相关性和差异，设置 Ｐ＜０．０５ 为差异显著，
Ｐ＜０．０１ 为差异极显著。 同时，对微生物群落构成进行比较分析（Ｂｅｔａ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ），使用 Ｒ 软件进行非度量多维

度分析（ＮＭＤＳ）和相似性分析（ＡＮＯＳＩＭ）。 ＮＭＤＳ 可以通过点与点之间的距离来体现不同样品的差异程度，
两样本距离越接近，表示物种组成越相似，当 ｓｔｒｅｓｓ＜０．２，则表明样本之间存在差异［３１］。 ＡＮＯＳＩＭ 可以对组间

差异和组内差异进行检验，Ｒ 值的范围在（－１，１），Ｒ 值大于 ０ 表示组间差异大于组内差异，反之则表示组间差

异小于组内差异，设置 Ｐ＜０．０５ 表示统计具有显著性［３２］。 利用 ＬＥｆＳｅ 软件生成线性判别分析与效应大小，分
析四组之间的差异，ＬＤＡ 分数的过滤值默认设置为 ３．５［３３］。 以上分析均在 Ｒ（４．２．２）中进行。

图 ２　 各地区样品 ＯＴＵ 数量

　 Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ） ｉｎ ｅａｃｈ

ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ Ｖｅｅｎ ｄｉａｇｒａｍ

ＦＣ：凤城；ＳＪＺ：沙尖子；ＸＬＨ：下露河；ＫＤＺＢ：宽甸周边

３　 结果与分析

３．１　 獐的肠道菌群组成

测序共获得 ３１０８５０ 条原始序列，经过质检、拼接、质控后获得有效序列 ３０９１６０ 条，每个样品平均 ７７２９０

条。 依据 ９７％的序列相似性进行聚类，共鉴定出 １３１９
个 ＯＴＵ，各组样本共有 ＯＴＵ 数量 ７７１ 个。 凤城（ＦＣ）特
有 ＯＴＵ 数量最多，为 ２９ 个；沙尖子（ＳＪＺ）特有 ＯＴＵ 数

量最少，为 ２２ 个（图 ２）。
在门分类水平上，各个地区样品共鉴定出肠道菌群

１８ 个，其中凤城（ＦＣ）中丰度超过 １％的菌门有 ４ 个，分
别为 厚 壁 菌 门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ， ７４． ２９％）、 拟 杆 菌 门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ， １８． ６２％）、疣微菌门 （ Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ，
２．６３％）和放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，１．２８％）。 宽甸周边

（ＫＤＺＢ）中丰度超过 １％的菌门有 ３ 种，分别为厚壁菌

门（７９．２３％）、拟杆菌门（１３．８２％）和疣微菌门（１．８５％）。
沙尖子（ＳＪＺ）中丰度超过 １％的菌门有 ５ 种，分别为拟

杆菌门（３５．８２％）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，３０．４０％）、
厚 壁 菌 门 （ ２８． ９５％）、 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ＿ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

８４４６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

（２．５２％）、螺旋体门（ Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ，１．０７％）。 下露河（ＸＬＨ）中丰度超过 １％的菌门有 ５ 种，分别为厚壁菌门

（６９．２１％）、拟杆菌门（１７．２１％）、放线菌门（４．９９％）、Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ（２．３５％）、变形菌门（１．３９％）（图 ３）。

图 ３　 各个地区样本肠道微生物门水平下的相对丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｉｎ ｖａｒｉｏｕｓ ｒｅｇｉｏｎｓ

ＦＣ：凤城；ＳＪＺ：沙尖子；ＸＬＨ：下露河；ＫＤＺＢ：宽甸周边；Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ：螺旋体门；Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ：疣微菌门；ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ：未分类细菌；

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线菌门；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ：拟杆菌门；Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ：厚壁菌门

厚壁菌门是凤城（ＦＣ）、下露河（ＸＬＨ）、宽甸周边（ＫＤＺＢ）的优势菌门，而沙尖子（ＳＪＺ）相对丰度较大的为

拟杆菌门。 变形菌门的丰度在沙尖子（ＳＪＺ）较高，但在下露河（ＸＬＨ）丰度较小，在凤城（ＦＣ）和宽甸周边

（ＫＤＺＢ）中丰度不到 １％。
在属分类水平上，各个地区样品共鉴定出微生物 １９３ 个，丰度超过 １％的菌属共 ６ 个。 其中，凤城（ＦＣ）为

丝状菌属（Ｋｉｎｅｏｔｈｒｉｘ，４．４６％）、新拟杆菌属（Ｐｈｏｃａｅｉｃｏｌａ，４．０３％）、琼脂杆菌属（Ａｇａｔｈｏｂａｃｔｅｒ，３．９０％）、阿克曼菌

属（Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ，２．５３％）、梭状芽孢杆菌属（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ＩＶ，１．４２％）和肠鼠杆菌属（Ｍｕｒｉｂａｃｕｌｕｍ，１．０３％）。 宽甸

周边（ＫＤＺＢ）为 Ｐｈｏｃａｅｉｃｏｌａ（３．２３％）、丝状菌属（２．３９％）、琼脂杆菌属（１．７３％）、多尔氏菌属（Ｄｏｒｅａ，１．７１％）、
阿克曼菌属（１． ７０％） 和 Ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａ （１． １６％）。 沙尖子 （ ＳＪＺ） 为埃希氏志贺氏菌属 （Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ＿Ｓｈｉｇｅｌｌａ，
２８．４８％）、Ｐｈｏｃａｅｉｃｏｌａ（７．０１％）、Ｓｔｒｅｐｔｏｐｈｙｔａ（２．５２％）、琼脂杆菌属（１．５７％）、丝状菌属（１．２１％）和密螺旋体属

（Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ，１．０７％）。 下露河（ＸＬＨ）为 Ｐｈｏｃａｅｉｃｏｌａ（７．８５％）、链球菌属（２．３４％）、Ａｎａｅｒｏｂｕｔｙｒｉｃｕｍ（２．２０％）、琼
脂杆菌属（１．２６％）、肠鼠杆菌属（１．１５％）和丝状菌属（１．０６％）。 埃希氏志贺氏菌属是沙尖子（ＳＪＺ）最大优势

菌属，在其它三个地区相对丰度均小于 ０．１％（图 ４）。
３．２　 獐的肠道菌群多样性差异

通过对 ４ 组样品进行复杂度分析（Ａｌｐｈａ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ），沙尖子（ ＳＪＺ） 地区獐的多样性分别与宽甸周边

（ＫＤＺＢ）和下露河（ＸＬＨ）存在极显著差异（ＳＪＺ⁃ＫＤＺＢ Ｓｈａｎｎｏｎ，Ｐ ＝ ０．００７；ＳＪＺ⁃ＸＬＨ Ｓｈａｎｎｏｎ，Ｐ ＝ ０．００５），与凤

城（ＦＣ）存在显著差异（ＳＪＺ⁃ＦＣ Ｓｈａｎｎｏｎ，Ｐ＝ ０．０１１）。 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数分析与 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数分析结果一致，沙尖子

（ＳＪＺ）与其它 ３ 地区的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数差异也均呈显著（ＳＪＺ⁃ＫＤＺＢ，Ｐ ＝ ０．０２３；ＳＪＺ⁃ＸＬＨ，Ｐ ＝ ０．０１９；ＳＪＺ⁃ＦＣ，Ｐ ＝
０．０２１）。 同时，沙尖子的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数值和丰富度指数值（ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１）小于另外 ３ 个地区，表明沙尖子地区

的丰富度和多样性较低。 （图 ５）
非度量多维度分析（ＮＭＤＳ）结果显示，ｓｔｒｅｅｓ ＝ ０．１２２９＜０．２，具有一定代表性。 除沙尖子（ＳＪＺ）地区外，其

它地区中的样品都是相对分散的混合在一起，并未显示出明显的离散，呈现出一定的相似性，表明辽宁省东南

部 ４ 个地区獐肠道菌群的组内结构相似，而组间则存在着一定差异。 ＡＮＯＳＩＭ 分析结果与 ＮＭＤＳ 结果呈现相
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图 ４　 各个地区样本肠道微生物属水平下的相对丰度

Ｆｉｇ．４ Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｉｎ ｖａｒｉｏｕｓ ｒｅｇｉｏｎｓ
ＦＣ：凤城；ＳＪＺ：沙尖子；ＸＬＨ：下露河；ＫＤＺＢ：宽甸周边；Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ＿ ＩＶ：梭状芽孢杆菌属；Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ：密螺旋体属；Ｄｏｒｅａ：多尔氏菌属；
Ｍｕｒｉｂａｃｕｌｕｍ：肠鼠杆菌属；Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ：阿克曼菌属；Ａｇａｔｈｏｂａｃｔｅｒ：琼脂杆菌属；Ｋｉｎｅｏｔｈｒｉｘ：丝状菌属；Ｐｈｏｃａｅｉｃｏｌａ：新拟杆菌属；Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿
Ｓｈｉｇｅｌｌａ：埃希氏志贺氏菌属；Ｏｔｈｅｒ：其它；ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ：未分类

图 ５　 各地区獐肠道菌群多样性差异

Ｆｉｇ．５　 Ｂｏｘ ｐｌｏｔ ｏｆ Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｆｏｕｒ ｒｅｇｉｏｎｓ
ＦＣ：凤城；ＳＪＺ：沙尖子；ＸＬＨ：下露河；ＫＤＺＢ：宽甸周边；相同字母表示不同地区差异不显著（Ｐ＞０．０５），不同字母表示不同地区差异显著（Ｐ＜
０．０５），不同字母大小写不同表示差异极显著（Ｐ＜０．０１）

０５４６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

似，Ｒ＝ ０．１７７＞０，Ｐ ＝ ０．０１８＜０．０５，也表明 ４ 组样品组间存在差异。 其中，沙尖子（ＳＪＺ）与其它三个地区存在显

著差异（ＳＪＺ⁃ＦＣ，Ｐ＝ ０．０３５；ＳＪＺ⁃ＫＤＺＢ，Ｐ＝ ０．０２８；ＳＪＺ⁃ＸＬＨ，Ｐ＝ ０．０４）（图 ６）。

图 ６　 基于 ＮＭＤＳ 分析和 ＡＮＯＳＩＭ 分析的獐肠道菌群结构差异

Ｆｉｇ．６　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｄｅｅｒ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＮＭＤＳ（Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ） ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ＡＮＯＳＩＭ

（Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ）ａｎａｌｙｓｉｓ

ＦＣ：凤城；ＳＪＺ：沙尖子；ＸＬＨ：下露河；ＫＤＺＢ：宽甸周边

３．３　 不同地区獐肠道优势菌群组间差异

ＬＤＡ 直方图显示，４ 个地区的獐肠道中存在着各自显著差异的细菌类群，差异物种分属于 １ 门 ２ 纲 ２ 目 ８
科 １８ 属。 放线菌门、Ａｎａｅｒｏｂｕｔｙｒｉｃｕｍ 和布劳特氏菌属（Ｂｌａｕｔｉａ）在下露河（ＸＬＨ）地区分布的獐的肠道中被显

著富集，其相对丰度明显高于其它地区。 凤城 （ ＦＣ） 地区獐肠道的差异菌群仅包括梭状芽孢杆菌属

（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ＩＶ） 和 Ｈａｒｒｙｆｌｉｎｔｉａ。 沙尖子 （ ＳＪＺ） 地区獐肠道中对组间差异影响最大的是近芽孢杆菌属

（Ｐｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ）。 在宽甸周边 （ ＫＤＺＢ） 中起到重要作用的是瘤胃菌科 （ Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）、 瘤胃球菌属

（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ）和多尔氏菌属（Ｄｏｒｅａ）（图 ７）。

４　 讨论

４．１　 獐肠道菌群的组成

肠道菌群是动物肠道中一个复杂且动态平衡的生态网络，对维持肠道环境的稳态和宿主的健康起到重要

作用［３４］。 肠道菌群的失衡可能会间接影响宿主健康并且对其生活史产生不同程度的负面影响。 机体内的肠

道菌群与宿主在长期相互选择与适应下形成了相互制约、相互依存的关系，两者间的相互作用是动物在生态

系统中占据各自生态位和适应进化的重要因素［３５］。 此外，肠道微生物群的组成结构也可以及时反映宿主饮

食和环境变化等因素所产生的影响［３６］。
在门分类水平中，厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）是冬季东北地区獐肠道中的优势菌

门，这与梅花鹿 （ Ｃ． ｎｉｐｐｏｎ ｈｏｒｔｕｌｏｒｕｍ） ［３７］、 西伯利亚狍 （ Ｃａｐｒｅｏｌｕｓ ｐｙｇａｒｇｕｓ） ［３８］ 和白尾鹿 （ Ｏｄｏｃｏｉｌｅｕｓ
ｖｉｒｇｉｎｉａｎｕｓ） ［３９］等鹿科动物肠道菌群组成研究结果基本相似，这可能是由于厚壁菌门具有较强的降解能力，可
以帮助宿主降解食物中的纤维以促进多糖的降解，有利于动物在食物中获得更多的能量［４０］；拟杆菌门具有降

解碳水化合物和蛋白质等功能，从而帮助宿主提高营养利用效率，促进食物的消化和吸收［４１］。 此外，肠道菌

群的组成结构会因动物的饮食和栖息地环境等外界因素的改变而产生差异［４２］，Ｇｕａｎ 等在吉林省珲春市对野

生和圈养梅花鹿在不同饮食条件下的肠道微生物组成进行研究发现［４３］，野生梅花鹿肠道中厚壁菌门的相对

丰度明显高于拟杆菌门，而圈养梅花鹿拟杆菌门的丰度要高于厚壁菌门，其原因就与其在不同饮食条件有关，
野生梅花鹿取食高纤维植物而圈养梅花鹿取食大多是人工投喂的玉米秸秆、杨树叶等高蛋白食物，故圈养梅
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图 ７　 不同分类级别下各类细菌的线性判别分析 ＬＤＡ（Ｌｉｎｅａｒ Ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ）评分

Ｆｉｇ．７　 Ｔｈｅ ＬＤＡ（Ｌｉｎｅａｒ Ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ）ｓｃｏｒｅｓ ｏｆ ｖａｒｉｏｕｓ ｂａｃｔｅｒｉａ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ

ＦＣ：凤城；ＳＪＺ：沙尖子；ＸＬＨ：下露河；ＫＤＺＢ：宽甸周边；ｐ＿Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：门＿放线菌门；ｃ＿Ｃｏｒｉｏｂａｃｔｅｒｉｉａ：纲＿红蝽菌纲；ｆ＿Ｅｇｇｅｒｔｈｅｌｌａｃｅａｅ：科＿伊

格尔兹氏菌科；ｏ ＿ Ｅｇｇｅｒｔｈｅｌｌａｌｅｓ：目 ＿伊格尔兹氏菌目； ｇ ＿ Ｂｌａｕｔｉａ：属 ＿布劳特氏菌属； ｇ ＿ Ａｄｌｅｒｃｒｅｕｔｚｉａ：属 ＿阿德勒克罗伊茨菌属； ｆ ＿

Ｅｕｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ：科＿优杆菌科； ｆ ＿ Ｒｈｉｚｏｂｉａｃｅａｅ：科 ＿根瘤菌科； ｇ ＿ Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ： 属 ＿ 农杆菌属； ｇ ＿ Ａｎａｅｒｏｆｕｓｔｉｓ： 属 ＿ 粪厌氧棒形菌； ｆ ＿

Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ：科＿链球菌科；ｇ＿Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ：属＿链球菌属；ｇ＿Ｓｙｎｔｒｏｐｈｏｃｏｃｃｕｓ：属＿互营球菌属； ｏ＿Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ：目＿芽孢杆菌目；ｃ＿Ｂａｃｉｌｌｉ：纲＿芽

孢杆菌纲；ｇ＿Ｐｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ：属＿近芽孢杆菌属；ｆ＿Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ：科＿芽孢杆菌科；ｆ＿Ｐｌａｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ：科＿动球菌科；ｇ＿Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ：属＿赖氨酸芽孢杆

菌属；ｆ＿Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ：科＿瘤胃菌科；ｇ＿Ｄｏｒｅａ：属＿多尔氏菌属；ｇ＿Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ：属＿瘤胃菌属；ｇ＿Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａ＿ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ：属＿毛螺菌

属；ｇ＿Ｂｒｕｃｅｌｌａ：属＿布鲁氏杆菌属；ｇ＿Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ＩＶ：属＿梭状芽孢杆菌属

花鹿需要更多的拟杆菌门来促进碳水化合物和蛋白质等物质的降解。 由于本研究在辽宁省冬季展开，季节和

地区因素导致的植物丰富度相对较低，獐只能通过取食大量高纤维的木本植物来满足自身能量的需求，因此

厚壁菌门作为优势菌门，在这一过程中提高了獐的食物营养吸收率，使得其能在寒冷且食物资源缺乏的地区

生存。
大部分动物肠道中的变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）属于兼性厌氧菌，会产生脂多糖和刺激性鞭毛蛋白从而促

成炎症反应，具有一定致病性［４４］。 相关研究表明，在含有潜在病原微生物的水产养殖环境中，变形菌门和

Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 都是优势微生物，这进一步表示其具有致病性［４５］。 在本研究结果中，沙尖子和下露

河地区分布的獐肠道中变形菌门与 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 的相对丰度均超过 １％，这可能是因为两个地区

间隔浑江，江水质量不佳，破坏了肠道微生物群落并可能引起肠道炎症［４６］，但关于浑江水质的监测仍需深入

探究。 此外，Ｓｕｎ 等（２０１６）在冷季和暖季对西藏猕猴（Ｍａｃａｃａ ｍｕｌａｔｔａ）肠道微生物的差异中发现，变形菌门的

相对丰度在冷季的显著高于暖季，因此变形菌门也可能有助于动物应对寒冷的环境，这也与獐在寒冷地区的

生存适应能力有关［４５］。 螺旋体门（Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ）具有降解纤维素、７ 碳水化合物发酵产生 ＳＣＦＡｓ 等功能，为宿

主提供能量，其在沙尖子地区獐肠道中表现出富集可能是在冬季能加快獐食物分解的速度从而产生更多能

２５４６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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量，但螺旋体门也属于潜在病原体，因此有待进一步研究［４８］。
在属水平下，Ｓｔｒｅｐｔｏｐｈｙｔａ 在沙尖子和下露河中富集，其是条件致病菌链球菌科（Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）下的一

个属，具一定的入侵能力，会导致宿主产生许多化脓性的炎症和链球菌变态反应性疾病［４９］。 同时，沙尖子地

区存在的埃希氏⁃志贺氏菌属（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿Ｓｈｉｇｅｌｌａ）和密螺旋体属（Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ）均是潜在致病菌，也可能会导致

宿主疾病的发生，这进一步表明浑江两侧的獐可能存在相关肠道疾病的可能性。 其中，埃希氏⁃志贺氏菌属是

水环境中常见的致病菌［５０］，浑江支流贯穿沙尖子，致病菌可能在獐饮水或取食周边植物时进入獐的体内进行

累集。 本研究中仅在凤城和宽甸周边的獐肠道中检测到有丰度较高的阿克曼菌属（Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ），之前有研

究表明该菌属在雌性梅花鹿中富集，具有一定的抗炎作用，能有效降低鹿科动物孕晚期炎症感染率，因此猜测

阿克曼菌属也可能在雌性獐中富集［３７］。
４．２　 獐肠道菌群的多样性差异

本研究通过肠道菌群 Ａｌｐｈａ 多样性分析发现，沙尖子地区的多样性低于下露河、凤城和宽甸周边。 冬季

东北地区积雪覆盖率高，低海拔地区温度较高，拥有较丰富的食物资源，獐取食食物种类多，其多样性也较高。
沙尖子地处温度较低的高海拔地区，獐可取食的植物资源较短缺，因此其多样性呈现较低现象。 此结果与马

艳等在探究青藏高原中不同海拔高度放牧牦牛（Ｂｏｓ ｇｒｕｎｎｉｅｎｓ）的肠道菌群多样性结果相似，肠道微生物群落

多样性在动物体内会因海拔高度的不同而存在差异［５１］。 研究者普遍认为，动物肠道菌群系统多样性和丰度

越低，机体的抵抗力和结构稳定性越差［５２］，这与上述沙尖子地区肠道菌群中存在多种致病菌研究结果一致。
四个地区的獐肠道微生物在丰富度上没有显著差异，这可能是因为辽宁省东南部地区植被分布类型并未呈现

显著差异，獐取食的食物有重叠现象。 该结果与 Ｈａｌｅ 对哺乳动物肠道微生物研究结果相似，即动物在高度相

似的食物条件下，肠道微生物群落会呈现出趋同现象［５３］。 然而沙尖子与其它三个地区之间多样性差异显著，
这与 ＮＭＤＳ 分析结果一致，这种差异可能是由于沙尖子独特的地理位置所导致。 沙尖子与其它三个地区的通

路被浑江阻隔，以致于浑江两岸的獐可能存在地理隔离现象。 先前 Ｊａｍｔｓｈｏ 等在不丹东部的 Ｓｈｅｒｉｃｈｈｕ 河两岸

植被类型研究中表明，地形、微生境、河道宽度等因素都可能会影响河两岸的植物物种多样性和分布格局［５４］。
本研究在实地调查中发现，浑江两岸植被分布和植被类型因地形等因素存有一定差异，这可能是辽宁省东南

部 ４ 个地区样本中呈现差异的原因之一。 此外，下露河、凤城和宽甸周边采集到的粪便样本多分布于村庄附

近，其生境和取食不同于沙尖子，这或许也是出现差异的原因之一。
４．３　 不同地区獐肠道优势菌群组间差异

通过 ＬＥｆＳｅ 分析发现，放线菌门和 Ａｎａｅｒｏｂｕｔｙｒｉｃｕｍ 在下露河中显著聚集，这是因为放线菌门一般存在草

食动物肠道内，具有促进消化等功能，而 Ａｎａｅｒｏｂｕｔｙｒｉｃｕｍ 可以促进动物益生菌生长，与动物的体重成正相关关

系［５５］，因此它的富集可能意味着下露河地区的獐体重较大，同时 Ａｎａｅｒｏｂｕｔｙｒｉｃｕｍ 属内的某些种能够调节十二

指肠信号从而改善宿主的代谢机制［５６］，进而可能有益于獐机体内环境的稳定。 布劳特氏菌属（Ｂｌａｕｔｉａ）、瘤胃

球菌属（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ）、多尔氏菌属（Ｄｏｒｅａ）在冬季獐体内也表现出明显富集，布劳特氏菌属是毛螺菌科

（Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ）下的一个属，毛螺菌科在降解植物纤维方面具有强降解能力，且在预防肠道炎症性疾病和

代谢疾病方面起到一定作用［５７］，在冬季，毛螺菌科的富集利于獐最大程度降解粗纤维，满足獐对能量的需求

以御寒冬；瘤胃球菌属可以在反刍动物瘤胃中发酵并产生众多纤维素酶和半纤维素酶［５８］，这些酶将食物中的

膳食纤维转化为反刍动物所需的各种营养物质，并在食物消化和碳水化合物代谢过程中起关键作用［５９］，其在

獐肠道内的富集也可以帮助促进植物纤维的消化；多尔氏菌属隶属于厚壁菌门中的梭状芽胞杆菌类

（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ），其在肠道微生物中的相对丰度与动物获取能量和维持体重紧密相关［６０］，较多的多尔氏菌属可

能会抑制体重的减轻，所以在辽宁省东南部地区冬季，其可能会为獐保存更多脂肪以度过寒冬［６１］。 沙尖子地

区獐的肠道中，对组间差异影响最显著的是近芽孢杆菌属（Ｐｅｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ），有研究在其某段基因组序列中鉴定

出参与脂肪酸代谢和胆汁酸生物合成的基因，这对于调节动物肠道健康和消化至关重要［６２］。 梭状芽孢杆菌

属（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ＩＶ）会产生丁酸盐，能满足结肠上皮细胞所需的营养物质和能量需求，有助于维持肠道免疫稳

３５４６　 １５ 期 　 　 　 张春丽　 等：辽宁省东南部地区冬季獐肠道菌群组成及多样性差异 　
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态［６３］，这可能会导致凤城地区獐具有较强的免疫抵抗能力，降低其过敏和炎症等疾病的发生率。
本研究对辽宁省东南部地区冬季獐肠道菌群的组成及多样性进行了初步探究分析，得出四个地区獐肠道

中的优势菌门均为厚壁菌门和拟杆菌门。 但沙尖子地区变形菌的相对丰度与厚壁菌门和拟杆菌门接近，并且

沙尖子地区与其它地区的肠道菌群多样性存在差异。 该原因一方面是因为沙尖子与另三地区有浑江相隔形

成地理隔离带，另一方面可能是因为浑江两侧生境的差别而导致。 东北地区冬季食物资源匮乏，为进一步保

护獐种群在该地区的恢复，建议加强保护獐主要取食植物种类及数量密度，满足其在寒冷环境下的生存需求。
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