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１ 中国科学院新疆生态与地理研究所，干旱区生态安全与可持续发展重点实验室，乌鲁木齐　 ８３００１１

２ 中国科学院新疆生态与地理研究所，新疆干旱区生物多样性保育与应用重点实验室，乌鲁木齐　 ８３００１１

３ 中国⁃塔吉克斯坦生物资源保育与利用联合实验室，乌鲁木齐　 ８３００１１

４ 中国科学院大学，北京　 １０００４９

５ 四川大学生命科学学院生物资源与生态环境教育部重点实验室，成都　 ６１００６５

摘要：肠道微生物对宿主代谢和环境适应有重要影响，其种类组成主要受宿主食物组成与进化遗传的影响。 开展野生动物肠道

微生物和食性研究有助于揭示肠道微生物如何提高宿主对环境胁迫的适应能力，可为濒危动物保护提供指导。 采集暖季与冷

季各 １２ 份帕米尔盘羊 （Ｏｖｉｓ ａｍｍｏｎ ｐｏｌｉｉ）的新鲜粪样，利用 ＤＮＡ 宏条形码技术和 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序技术，分析帕米尔盘羊冷暖季

的食物与肠道微生物组成及其季节性差异。 结果表明帕米尔盘羊共采食 ３６ 科 ５７ 属植物，其冷暖季食物组成具有显著差异，但
主要食物均为蔷薇科 （Ｒｏｓａｃｅａｅ） 与苋科 （Ａｍａｒａｎｔｈａｃｅａｅ） 植物。 帕米尔盘羊冷季营养生态位宽度为 ３．１８，暖季为 ２．９４。 该种

肠道微生物 α 多样性与 β 多样性均呈现显著的季节差异，多种食物与肠道微生物丰度呈现显著相关性。 帕米尔盘羊肠道微生

物随着其食物组成的季节性变化而变化。 肠道微生物功能预测显示，宿主在食物缺乏的冷季酯类化合物的生物合成、蛋白质消

化与吸收代谢相关的功能基因的相对丰度显著增加，这有助于宿主更有效地利用氮和能量沉积，提高了盘羊在严酷冬季的适应

能力。 研究结果有助于深入理解高原生态系统野生动物与其肠道微生物与之间的相互作用关系，为濒危物种保护管理提供科

学依据。
关键词：帕米尔盘羊； ＤＮＡ 宏条形码技术； １６Ｓ ｒＲＮＡ； 食性； 肠道微生物； 新疆塔什库尔干野生动物自然保护区

Ｔｈｅ ｓｅａｓｏｎａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｄｉｅｔ ａｎｄ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｎ Ｍａｒｃｏ Ｐｏｌｏ
ｓｈｅｅｐ （Ｏｖｉｓ ａｍｍｏｎ ｐｏｌｉｉ）
ＺＨＡＮＧ Ｌｉｊｉａｏ１，２，３，４， ＴＵＯＬＩＵ Ｄｉｌａｌａ１，２，３， ＸＵ Ｗｅｎｘｕａｎ１，２，３， ＷＵ Ｙｏｎｇｊｉｅ５， ＷＡＮＧ Ｍｕｙａｎｇ１，２，３， ＹＡＮＧ Ｗｅｉｋａｎｇ１，２，３，∗

１ Ｓｔａｔｅ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｄｅｓｅｒｔ ａｎｄ Ｏａｓｉｓ Ｅｃｏｌｏｇｙ， Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓａｆｅｔｙ ａｎｄ Ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｉｎ Ａｒｉｄ Ｌａｎｄｓ， Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ

Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｇｅｏｇｒａｐｈｙ， Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Üｒüｍｑｉ ８３００１１， Ｃｈｉｎａ

２ Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ Ａｒｉｄ Ｌａｎｄｓ， Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｇｅｏｇｒａｐｈｙ， Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ

Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Üｒüｍｑｉ ８３００１１， Ｃｈｉｎａ

３ Ｓｉｎｏ⁃Ｔａｉｋｉｓｔａｎ Ｊｏｉｎｔ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｆｏｒ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ， Üｒüｍｑｉ ８３００１１， Ｃｈｉｎａ

４ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｂｅｉｊｉｎｇ １０００４９， Ｃｈｉｎａ

５ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｂｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ Ｅｃｏｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ （Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ）， Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｓｉｃｈｕａｎ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｃｈｅｎｇｄｕ ６１００６５， Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｔｈｅ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｓ ａ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｍｏｄｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｈｏｓｔ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｎｄ ｔｈｅ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ｔｏ
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ． Ｉｔｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｂｙ ｄｉｅｔａｒｙ ｉｎｔａｋｅ ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｇｅｎｅｔｉｃｓ， ｍａｋｉｎｇ ｉｔ ａ
ｋｅｙ ｆａｃｔｏｒ ｉｎ ｔｈｅ ｓｕｒｖｉｖａｌ ａｎｄ ｈｅａｌｔｈ ｏｆ ｖａｒｉｏｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ． Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｄｅｌｖｅｓ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｎｄ ｄｉｅｔａｒｙ ｈａｂｉｔｓ ｏｆ ｔｈｅ



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

Ｍａｒｃｏ Ｐｏｌｏ ｓｈｅｅｐ （Ｏｖｉｓ ａｍｍｏｎ ｐｏｌｉｉ）， ａｃｒｏｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ． Ｔｈｅ ａｉｍ ｉｓ ｔｏ ｅｌｕｃｉｄａｔｅ ｈｏｗ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｅｎｈａｎｃｅｓ ｔｈｅ
ｈｏｓｔ′ｓ ｒｅｓｉｌｉｅｎｃｅ ｔｏ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｓｔｒｅｓｓｏｒｓ， ｔｈｅｒｅｂｙ ｉｎｆｏｒｍｉｎｇ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｆｏｒ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ． Ｔｏ ａｃｈｉｅｖｅ
ｔｈｉｓ， ｗｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ １２ ｆｒｅｓｈ ｆｅｃａｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｍａｒｃｏ Ｐｏｌｏ ｓｈｅｅｐ ｄｕｒｉｎｇ ｂｏｔｈ ｔｈｅ ｗａｒｍ ａｎｄ ｃｏｌｄ ｓｅａｓｏｎｓ． Ｅｍｐｌｏｙｉｎｇ ＤＮＡ
ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ａｎｄ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ， ｗｅ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅｌｙ ａｎａｌｙｚｅｄ ｔｈｅｉｒ ｄｉｅｔａｒｙ ａｎｄ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ． Ｔｈｉｓ
ａｐｐｒｏａｃｈ ａｌｌｏｗｅｄ ｕｓ ｔｏ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｓｅａｓｏｎａｌ ｄｙｎａｍｉｃｓ ａｎｄ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｈｏｗ ｔｈｅｓｅ ｄｙｎａｍｉｃｓ ａｆｆｅｃｔ ｔｈｅ ｓｈｅｅｐ′ｓ ａｂｉｌｉｔｙ ｔｏ ａｄａｐｔ
ｔｏ ｖａｒｙｉｎｇ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ． Ｏｕｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ Ｍａｒｃｏ Ｐｏｌｏ ｓｈｅｅｐ ｈａｖｅ ａ ｗｉｄｅ ｄｉｅｔａｒｙ ｓｐｅｃｔｒｕｍ，
ｃｏｎｓｕｍｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ ｆｒｏｍ ３６ ｆａｍｉｌｉｅｓ ａｎｄ ５７ ｇｅｎｅｒａ． Ａ ｎｏｔａｂｌｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｄｉｅｔａｒｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ
ｗａｒｍ ａｎｄ ｃｏｌｄ ｓｅａｓｏｎｓ， ｗｉｔｈ ｐｌａｎｔｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｒｏｓａｃｅａｅ ａｎｄ Ａｍａｒａｎｔｈａｃｅａｅ ｆａｍｉｌｉｅｓ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔｌｙ ｐｒｅｄｏｍｉｎａｔｉｎｇ ｉｎ ｔｈｅｉｒ ｄｉｅｔ
ａｃｒｏｓｓ ｂｏｔｈ ｓｅａｓｏｎｓ． Ｔｈｉｓ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ ｓｕｇｇｅｓｔｓ ａ ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｏｒ ｎｅｃｅｓｓｉｔｙ ｄｒｉｖｅｎ ｂｙ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｎｅｅｄｓ ｏｒ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ． Ｔｈｅ
ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｎｉｃｈｅ ｗｉｄｔｈ ｗａｓ ３． １８ ｆｏｒ ｔｈｅ ｃｏｌｄ ｓｅａｓｏｎ ａｎｄ ２． ９４ ｆｏｒ ｔｈｅ ｗａｒｍ ｓｅａｓｏｎ， ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ａ ｂｒｏａｄｅｒ
ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｎｉｃｈｅ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｌｄｅｒ ｐｅｒｉｏｄ． Ｔｈｉｓ ｂｒｏａｄｅｒ ｎｉｃｈｅ ｍａｙ ｒｅｆｌｅｃｔ ｔｈｅ ｓｈｅｅｐ′ｓ ａｄａｐｔｉｖｅ ｆｏｒａｇｉｎｇ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ
ｔｈｅ ｓｃａｒｃｉｔｙ ｏｆ ｆｏｏｄ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｄｕｒｉｎｇ ｗｉｎｔｅｒ． Ｓｕｃｈ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ａｒｅ ｅｓｓｅｎｔｉａｌ ｆｏｒ ｔｈｅｉｒ ｓｕｒｖｉｖａｌ， ａｓ ｔｈｅｙ ｍｕｓｔ ｍａｘｉｍｉｚｅ ｔｈｅ
ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｔｏ ｍａｉｎｔａｉｎ ｔｈｅｉｒ ｈｅａｌｔｈ ａｎｄ ｅｎｅｒｇｙ ｌｅｖｅｌｓ． Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｓｅａｓｏｎａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ
ｂｏｔｈ ｔｈｅ α ａｎｄ β ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ， ｗｉｔｈ ｓｔｒｏｎｇ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｅｔａｒｙ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ． Ｔｈｅ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｏｆ ｔｈｅ Ｍａｒｃｏ Ｐｏｌｏ ｓｈｅｅｐ ｓｈｏｗｅｄ ｍａｒｋｅｄ ｓｅａｓｏｎａｌ ｆｌｕｃｔｕａｔｉｏｎｓ ｔｈａｔ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｅｔａｒｙ
ｓｈｉｆｔｓ． Ｔｈｉｓ ｓｙｎｃｈｒｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｓｕｇｇｅｓｔｓ ａ ｄｙｎａｍｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｅｔ ａｎｄ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ， ｗｈｅｒｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｄｉｅｔ ｄｉｒｅｃｔｌｙ
ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ａ ｓｕｂｓｔａｎｔｉａｌ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｉｎ ｔｈｅ
ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｅｓｔｅｒ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ， ｐｒｏｔｅｉｎ ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ， ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｌｄ
ｓｅａｓｏｎ， ａ ｔｉｍｅ ｏｆ ｆｏｏｄ ｓｃａｒｃｉｔｙ． Ｔｈｉｓ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ｌｉｋｅｌｙ ｆａｃｉｌｉｔａｔｅｓ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｎｅｒｇｙ ｓｔｏｒａｇｅ， ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ
ｔｈｅ ｓｈｅｅｐ′ｓ ａｂｉｌｉｔｙ ｔｏ ｗｉｔｈｓｔａｎｄ ｔｈｅ ｈａｒｓｈ ｗｉｎｔｅｒ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ． Ｔｈｅ ａｂｉｌｉｔｙ ｔｏ ａｄａｐｔ ｔｈｅｉｒ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｄｉｅｔａｒｙ
ｃｈａｎｇｅｓ ｉｓ ａ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｆｏｒ ｔｈｅ Ｍａｒｃｏ Ｐｏｌｏ ｓｈｅｅｐ． Ｔｈｅｓｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｄｅｅｐｅｎ ｏｕｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｘ
ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｈｏｓｔｓ ｉｎ Ｐｌａｔｅａｕ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ． Ｔｈｅ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｇａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｉｎｔｏ ｔｈｅ
ｄｉｅｔａｒｙ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｅｍｐｌｏｙｅｄ ｂｙ ｔｈｅ Ｍａｒｃｏ Ｐｏｌｏ ｓｈｅｅｐ ｔｏ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｔｈｅｉｒ ｒｅｓｉｌｉｅｎｃｅ ａｇａｉｎｓｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｃｈａｌｌｅｎｇｅｓ ａｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｒｅｌｅｖａｎｔ ｆｏｒ ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｘｔ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｈａｎｇｅ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｍａｒｃｏ Ｐｏｌｏ ｓｈｅｅｐ； ＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ； １６Ｓ ｒＲＮＡ； ｄｉｅｔ； ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ； Ｔａｘｋｏｒｇａｎ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ
ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ

灵活选择食物是野生动物适应环境胁迫的生存策略［１］，营养生态位扩张是野生动物对季节和环境变化

的积极适应［２］。 食物是影响肠道微生物组成和功能差异的主要因素之一，食物改变影响甚至决定动物肠道

微生物组成，导致其季节性变化［３］。 同时，肠道微生物能显著影响宿主的食物消化和营养吸收，同时还能合

成宿主生命活动所需的关键物质［４］。 在食物缺乏或环境恶劣的条件下，肠道微生物能够提高宿主的能量获

取，起到补偿作用［５］。 已有研究显示随食物变化，哺乳动物肠道微生物组成出现季节性变化。 这在小林姬鼠

（Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｓｙｌｖａｔｉｃｕｓ） ［３］、北美红松鼠 （Ｔａｍｉａｓｃｉｕｒｕｓ ｈｕｄｓｏｎｉｃｕｓ） ［６］、大熊猫 （Ａｉｌｕｒｏｐｏｄａ ｍｅｌａｎｏｌｅｕｃａ） ［７］、黑猩猩

（Ｐａｎ ｔｒｏｇｌｏｄｙｔｅｓ） ［８］及美洲野牛 （Ｂｉｓｏｎ ｂｉｓｏｎ） ［９］等动物的肠道微生物研究中得到了证实。 在这些研究中，肠
道微生物的组成变化有助于提高宿主的食物消化效率，从而满足宿主对能量和营养的需求。 有研究表明，动
物通过调整肠道微生物“代谢”水平来维持机体的基本消耗，如冬季鹅喉羚 （Ｇａｚｅｌｌａ ｓｕｂｇｕｔｔｕｒｏｓａ） 促进宿主糖

代谢的拟杆菌相对丰度显著增加以应对寒冷的气候与食物资源的短缺［１０］。 放牧牦牛 （Ｂｏｓ ｇｒｕｎｎｉｅｎｓ） 冷季的

两种代表肠道微生物功能预测显示其介导牦牛精氨酸和脂肪酸的生物合成途径，帮助宿主在寒冷季节更有效

地利用氮和进行能量沉积［１１］。 尽管现有研究已揭示了肠道微生物与宿主之间具有密切联系，但针对高海拔

地区哺乳动物季节性饮食如何影响其肠道微生物群落，以及两者的相互作用如何帮助宿主适应极端环境条件

的研究仍相对匮乏［１１］。 本研究聚焦于帕米尔高原的旗舰物种帕米尔盘羊，通过研究其食性与肠道微生物的
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季节变化特征，旨在深入理解哺乳动物如何适应高海拔和极端环境变化。 此项研究不仅有助于深化对高海拔

生态系统中肠道微生物功能的认识，而且可为保护生物学和生态学领域提供新的研究视角和科学基础。
帕米尔高原是“世界屋脊”青藏高原向西的延伸，是世界“第三极”的重要组成部分，具有温度变化剧烈、

含氧量低、食物资源匮乏等系列特征。 帕米尔盘羊 （又名马可波罗盘羊） 是盘羊 （Ｏｖｉｓ ａｍｍｏｎ）的一个亚种，
仅分布于塔吉克斯坦、阿富汗、巴基斯坦、吉尔吉斯斯坦以及中国 ５ 国接壤的帕米尔高原［１２—１３］，是帕米尔高原

的特有和旗舰物种，国家二级重点保护野生动物，中国脊椎动物红色名录易危物种［１４—１７］。 以往的研究关注其

种群分布与数量［１８—２２］、同性聚群和种群结构［２３—２５］、采食地选择［２６］、生境适宜性与生态廊道［２７］ 和人类活动影

响［２８］等，关于其食性和肠道微生物组成及其季节性变化特征尚未见报道。
研究有蹄类动物食性，传统的分析方法是粪便显微分析。 但该方法耗时耗力，对镜检者的经验要求较高，

加之不同植物的消化程度导致可供辨认的植物表皮细胞存在一定偏差［２９］。 伴随新技术的发展，ＤＮＡ 宏条形

码技术 （ＤＮＡ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ）和高通量测序 （Ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ， ＨＴＳ）等分子生物学技术为成为野生动

物食性和肠道微生物研究的主流方法［３０—３１］，已被广泛应用于有蹄类动物相关研究［３２—３４］。 本研究采用 ＤＮＡ 宏

条形码技术和 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序技术，全面分析帕米尔盘羊在冷暖季节的食性和肠道微生物组成及其季节性变化。
旨在揭示食性对肠道微生物群的影响及两者之间的关联，为制定帕米尔盘羊的有效保护措施提供科学依据。

图 １　 研究区域图

Ｆｉｇ．１　 Ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ

１　 研究方法

１．１　 研究区域

研究区位于新疆塔什库尔干野生动物自然保护区

（以下简称保护区） （图 １）。 该保护区位于新疆喀什地

区塔什库尔干塔吉克自治县南部 （北纬 ３５°３８′—３７°
３０′，东经 ７４°３０′—７７°００′），与巴基斯坦、阿富汗和塔吉

克斯坦三国接壤，总面积为 １５８６３ ｋｍ２。 保护区是我国

唯一以帕米尔盘羊为主要保护对象的自然保护区［３５］，
也是北山羊 （Ｃａｐｒａ ｓｉｂｉｒｉｃａ）、岩羊 （Ｐｓｅｕｄｏｉｓ ｎａｙａｕｒ）、
雪豹 （Ｐａｎｔｈｅｒａ ｕｎｃｉａ）等濒危哺乳动物的集中分布地。
保护区内平均海拔 ４０００ ｍ 以上，最高 ８６１１ ｍ，最低

２２００ ｍ。 区内河谷纵横，地形复杂，总地势从西南向东

北倾斜。 空气稀薄、日照充足，年均温 ３℃，无霜期 ７０
ｄ，平均降水量不足 ７０ ｍｍ，蒸发量高达 ２５７１ ｍｍ，属大

陆性高原干旱荒漠气候［２６， ３６］。
保护区具有丰富的野生动植物资源。 植物种类组

成以紫花针茅 （ Ｓｔｉｐａ ｐｕｒｐｕｒｅａ ）、 青藏薹草 （ Ｃａｒｅｘ
ｍｏｏｒｃｒｏｆｔｉｉ）、合头草 （ Ｓｙｍｐｅｇｍａ ｒｅｇｅｌｉｉ）、垫状驼绒藜

（Ｃｅｒａｔｏｉｄｅｓ ｃｏｍｐａｃｔａ）、小叶忍冬 （Ｌｏｎｉｃｅｒａ ｍｉｃｒｏｐｈｙｌｌａ）、中

麻黄 （Ｅｐｈｅｄｒａ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａ）、南疆点地梅 （Ａｎｄｒｏｓａｃｅ ｆｌａｖｅｓｃｅｎｓ） 等为主［１９］。 分布有雪豹、胡兀鹫 （Ｇｙｐａｅｔｕｓ
ｂａｒｂａｔｕｓ）、金雕 （Ａｑｕｉｌａ ｃｈｒｙｓａｅｔｏｓ） 等近 １０ 种国家一级重点保护野生动物，帕米尔盘羊、岩羊、豺 （Ｃｕｏｎ
ａｌｐｉｎｕｓ）、藏雪鸡 （Ｔｅｔｒａｏｇａｌｌｕｓ ｔｉｂｅｔａｎｕｓ）、暗腹雪鸡 （Ｔ． ｈｉｍａｌａｙｅｎｓｉｓ）、秃鹫 （Ａｅｇｙｐｉｕｓ ｍｏｎａｃｈｕｓ）等数十种国家

二级重点保护野生动物［１５］。

１．２　 粪便样品采集和处理

野外调查时采用样线法寻找帕米尔盘羊。 发现目标物种后，首先使用单筒望远镜观察，并记录群体信息，
待群中个体排便后，步行前往群体所在位置，寻找采集新鲜粪样。 为避免采集到同一个体的粪便，故不对同一
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采样点进行重复采样。 采集粪便样品时，使用一次性竹筷将粪便放入冻存管中。 每份样品编号放入干冰桶

中，带回实验室后转移至－８０℃冰箱长期保存，直至提取 ＤＮＡ。 通过上述方法，于 ２０２３ 年 ８ 月和 １１ 月分别采

集帕米尔盘羊暖季和冷季粪样各 １２ 份。
在帕米尔盘羊生境中采集所有植物的茎叶材料，放入信封袋中干燥保存。 采集植物材料时，对整个植株

及植物分布环境拍照，为后续植物鉴定提供辅助材料。
１．３　 食性 ＤＮＡ 宏条形码分析

对冷暖季共 ２４ 份粪样利用十六烷基三甲基溴化铵法 （ｃｅｔｙｌｔ ｒｉｍｅｔｈｙｌａｍｍｏｎｉｕｍ ｂｒｏｍｉｄｅ， ＣＴＡＢ） ［３７］ 提取

粪便 ＤＮＡ。 以抽提的 ＤＮＡ 为模板，选用引物 Ｚ１ａＦ （５′⁃ＡＴＧＴＣＡＣＣＡＣＣＡＡＣＡＧＡＧＡ⁃ＣＴＡＡＡＧＣ⁃ ３′）和 ｈｐ２Ｒ
（５′⁃ＣＧＴＣＣＴＴＴＧＴＡＡＣＧＡＴＣＡＡＧ ⁃３′）对食物叶绿体 ｒｂｃＬ 区进行 ＰＣＲ 扩增［３４，３８］。 所有 ＰＣＲ 混合液加入 １５
μＬ Ｐｈｕｓｉｏｎ⑥ Ｈｉｇｈ⁃Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ （Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ）、０．２ μｍｏｌ ／ Ｌ 引物和 １０ ｎｇ 基因组 ＤＮＡ 模

板，在 ９８℃下进行 １ ｍｉｎ 的第一次变性，然后在 ９８℃ （１０ｓ）、５０℃ （３０ｓ）和 ７２℃ （３０ｓ）下进行 ３０ 次循环，最后

在 ７２℃下保持 ５ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产物使用 ２％浓度的琼脂糖凝胶进行电泳检测；对检测合格的 ＰＣＲ 产物进行磁珠

纯化，采用酶标定量，根据 ＰＣＲ 产物浓度进行等量混样，充分混匀后使用 ２％的琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 产

物，并回收目的条带。 ＰＣＲ 产物纯化后，再经末端修复、加 Ａ 尾、加测序接头、纯化等步骤完成整个文库制备

工作。 构建好的文库经过 Ｑｕｂｉｔ 和 Ｑ⁃ＰＣＲ 定量，文库合格后，使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序平台 ＮｏｖａＳｅｑ６０００ 进行

ＰＥ２５０ 双末端测序［３９］。
测序完成后，根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列和 ＰＣＲ 扩增引物序列从下机数据中拆分出各样本数据。 截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 和

引物序列后使用 ＦＬＡＳＨ （ｖ １．２．１１） ［４０］，对每个样本的 ｒｅａｄｓ 进行拼接。 随后使用 Ｃｕｔａｄａｐｔ 软件匹配反向引物

序列并剪切掉余下的序列，以防止其对后续分析造成干扰。 使用 ｆａｓｔｐ 软件 （ｖ ０．２３．１）对拼接得到的数据经

过严格的过滤处理得到高质量的数据［４１］。 高质量序列通过与物种注释数据库进行比对检测嵌合体序列，并
最终去除其中的嵌合体序列，得到最终的有效数据［４２］。 对以上得到的有效数据，使用 ＱＩＩＭＥ２ （ｖ ２０２２０２）软
件中的 ＤＡＤＡ２ 模块进行降噪，获得最终的扩增子序列变异数量 （Ａｍｐｌｉｃｏｎ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｖａｒｉａｎｔｓ，ＡＳＶｓ），类似以

１００％相似度聚类的可操作分类单元 （Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ， ＯＴＵ））以及特征表［７］。 按照最小样本序列

数对样本序列抽平。
采用 ＢＬＡＳＴ 局域比对与人为比对的注释方法［４３—４４］。 具体方法如下：从 ＮＣＢＩ （ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ

Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ， ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ）中下载 ＮＴ 数据库，然后使用 ＢＬＡＳＴ＋（２．１５．０）的

ｂｌａｓｔｎ 程序将获得的 ＡＳＶ 与数据库进行比对，获得每个 ＡＳＶ 的物种注释。 此外，为了提高结果的可靠性，参
照湛振杰等［４５］提出的注释规则，结合本地物种信息对序列进一步人工比对。
１．４　 肠道微生物 １６Ｓ ｒＲＮＡ 扩增子分析

以抽提的 ２４ 份粪便 ＤＮＡ 为模板，选用引物 ３４１Ｆ （ ５′⁃ＣＣＴＡＹＧＧＧＲＢＧＣＡＳＣＡＧ⁃ ３′） 和 ８０６Ｒ （ ５′⁃
ＧＧＡＣＴＡＣＮＮＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ⁃３′）对 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３—Ｖ４ 可变区进行 ＰＣＲ 扩增。 ＰＣＲ 产物同样由北京诺

禾致源科技股份有限公司在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序平台上进行双末端测序。 下机数据经过质控、拼接、过滤、去
除嵌合体等处理后筛选出高质量的序列用于后续分析。 以 １００％相似度聚类获得的 ＡＳＶｓ，与 Ｓｉｌｖａ 数据库

（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ａｒｂ－ｓｉｌｖａ．ｄｅ）比较进行物种注释，去除质体、叶绿体与线粒体序列。 按照最小样本序列数对样本

序列抽平。 根据样本 ＡＳＶ 中对应的功能基因信息，利用 ＰＩＣＲＵＳｔ 软件标准化后的 ＡＳＶ 丰度表与 Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅ
数据库比对，获得相应的 ＫＥＧＧ Ｏｒｔｈｏｌｏｇｙ （ＫＯ） 信息，再比对 ＫＥＧＧ 数据库解析到 Ｐａｔｈｗａｙ ｌｅｖｅｌ ３ 功能信息，
从而得到功能丰度谱，对肠道微生物作出功能类群组成和丰度预测［４６］。
１．５　 统计分析

计算绘制 Ｖｅｎｎ 图展现食性与肠道微生物冷暖季共有和独有 ＡＳＶｓ 的数量，同时绘制稀疏曲线以评估样

品数是否足够代表帕米尔盘羊食性与肠道微生物结果。 分别在科、属、种水平统计全部样品中的食物组成及

每种食物被取食频率，以及门、科、属水平的肠道微生物组成及相对丰度。 根据 Ｌｅｖｉｎｓ 公式［４７］ 计算食物生态
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位宽度指数（Ｂ）：

Ｂ ＝ １ ／∑ （Ｐ ｉ） ２ （１）

式中，Ｐ ｉ为食物 ｉ 在帕米尔盘羊食物中出现的频率。 Ｂ 值越大，表明帕米尔盘羊的食物生态位就越宽。
对帕米尔盘羊冷暖季的食物与肠道微生物组成进行深入分析。 首先，计算 α 多样性指数，包括 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃

Ｗｉｅｎｅｒ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ′ ｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ 指数和 Ｐｉｅｌｏｕ′ ｓ 均匀度指数。 接着，使用 Ｍａｎｎ⁃Ｗｈｉｔｎｅｙ Ｕ 检验比较不同季节

间食物组成与肠道微生物组成的 α 多样性差异。 进一步地，采用主坐标分析 （ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ，
ＰＣｏＡ）法分析不同季节食物组成与肠道微生物组成的 β 多样性分析 （“ｖｅｇａｎ”包）；同时基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 相似

性距离算法，采用相似性分析 （Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ， ＡＮＯＳＩＭ） 和 Ａｄｏｎｉｓ 分析 （置换多因素方差分析，
Ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎａｌ ＭＡＮＯＶＡ）进行食物组成与肠道微生物组成的季节差异性检验 （“ｖｅｇａｎ”包， ａｎｏｓｉｍ ｆｕｎｃｔｉｏｎ）。
为识别帕米尔盘羊是否存在季节差异的关键食物和肠道微生物物种 （即关键生物标记物），通过在线平台对

两季节间帕米尔盘羊食物和肠道微生物序列的相对丰度进行线性判别分析 （ＬＥｆＳｅ， ＬＤＡ ＝ ２．０） ［４８—４９］。 此

外，使用 ｐｓｙｃｈ 包确定肠道微生物和食物组成之间的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 非参数相关性［５０］。 最后，使用 ＳＴＡＭＰ 软件进

行肠道微生物功能类群与丰度预测的季节差异比较。 涉及软件包的数据分析和绘图均在 Ｒ （ｖ ４．３．０）中实现

（Ｒ Ｃｏｒｅ Ｔｅａｍ， ２０２３）。

２　 结果与分析

２．１　 测序质量与 ＡＳＶ 分析

基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术和食物 ＤＮＡ 宏条形码分析方法，从 ２４ 个帕米尔盘羊粪便样本共获得有效

序列 ２２１９５５９ 条，每个样本的平均有效序列为 ９２４８２ 条。 以 １００％相似度聚类得到 １０２４ 个 ＡＳＶｓ。 其中冷季

和暖季共有 ＡＳＶｓ １０８ 个，冷季独有的 ＡＳＶｓ ５４５ 个，暖季独有的 ＡＳＶｓ ３７１ 个 （图 ２）。

图 ２　 食物与肠道微生物 ＡＳＶｓ数的韦恩图和丰富度稀释曲线

Ｆｉｇ．２　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＡＳＶｓ ａｎｄ ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ ｄｉｅｔ ａｎｄ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ＡＳＶｓ： 扩增子序列变异数量 Ａｍｐｌｉｃｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｖａｒｉａｎｔｓ

采用肠道微生物 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序法从 ２４ 个帕米尔盘羊粪便样本共获得有效序列 １２４６９３７ 条，每个样本的

平均有效序列为 ５１９５６ 条。 以 １００％相似度聚类得到 ５２３１ 个 ＡＳＶｓ，冷季和暖季共有 ＡＳＶｓ ４５４４ 个，冷季独有
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ＡＳＶｓ ３７０ 个，暖季独有 ＡＳＶｓ ３１７ 个 （图 ２）。 稀释曲线结果表明，测序深度已基本覆盖样品中所有食物与肠

道微生物 （图 ２）。
２．２　 帕米尔盘羊冷暖季食物与肠道微生物组成

结合本地物种名录在帕米尔盘羊粪样中共鉴定出 ３６ 科 ５７ 属植物，其中有 ４０ 种植物鉴定到了种水平

（附表 １）。 在科水平，蔷薇科 （Ｒｏｓａｃｅａｅ） 分别占冷季和暖季食谱的 ３２．２９％和 ６４．５６％，为帕米尔盘羊主要食

物。 冷季食物其次是苋科 （Ａｍａｒａｎｔｈａｃｅａｅ， ２０． ７１％）、麻黄科 （Ｅｐｈｅｄｒａｃｅａｅ， １６． ５８％）、菊科 （Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ，
１４．５６％）、石竹科 （ Ｃａｒｙｏｐｈｙｌｌａｃｅａｅ， ４． ２９％）、禾本科 （ Ｐｏａｃｅａｅ， ３． ４３％） 等植物，暖季食物其次是苋科

（８．０１％）、菊科 （７．４６％）、蓼科 （Ｐｏｌｙｇｏｎａｃｅａｅ， ４．９３％）、禾本科 （４．１１％）、石竹科 （３．０５％）等植物 （图 ３）。
帕米尔盘羊的营养生态位宽度冷季为 ３．１８，暖季为 ２．９４。

肠道微生物 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序分析结果显示，帕米尔盘羊肠道微生物分别属于 １６ 门、２８ 纲、４１ 目、７６ 科和

１８９ 属。 在门水平，冷季的优势菌门 （相对丰度＞１％） 分别是厚壁菌门 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ） （５６．４１％）、拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ） （３３．２９％）、疣微菌门 （Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ） （４．９０％）和广古菌门 （Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ） （１．５８％）。 暖

季的优势菌门分别是厚壁菌门 （５６．９２％）、拟杆菌门 （２７．６０％）、放线菌门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，６．３８％）、疣微菌门

（４．６６％）、广古菌门 （１．９４％）和变形菌门 （Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，１．０７％）。

图 ３　 暖季与冷季帕米尔盘羊食物与肠道微生物组成成分分析

Ｆｉｇ．３　 Ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｄｉｅｔ ａｎｄ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ Ｍａｒｃｏ Ｐｏｌｏ ｓｈｅｅｐ ｉｎ ｗａｒｍ ａｎｄ ｃｏｌｄ ｓｅａｓｏｎｓ

在科水平，冷季和暖季相对丰度最高的 ３ 个优势菌科均为瘤胃球菌科 （Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）、毛螺球菌科

（Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ）、理研菌科 （Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ），分别占冷季菌科的 ３８． ９４％、９． ７６％、１６． ５５％，暖季菌科的

３５．２１％、１３．５２％、１３．２３％ （图 ３）。 在属水平，冷暖季相对丰度最高的 ３ 个优势菌属均为瘤胃球菌科 ＵＣＧ⁃００５
属 （Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＵＣＧ－００５）、未分类 Ｕｎａｓｓｉｇｎｅｄ、理研菌科 ＲＣ９ 属 （Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿ＲＣ９＿ｇｕｔ＿ｇｒｏｕｐ），分别占

冷季菌属的 １３．２８％、１０．３９％和 １２．７９％，暖季菌属的 １２．５４％、１２．５３％和 ７．９９％。 未分类的细菌占比较高，显示

帕米尔盘羊的肠道内可能会有一些尚未被记录的细菌类群。
２．３　 食性与肠道微生物季节差异

食物 α 多样性显示，帕米尔盘羊食物多样性 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ′ ｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ 指数和 Ｐｉｅｌｏｕ′ ｓ 均
匀度指数均无显著季节差异 （图 ４）。 ＡＮＯＳＩＭ 和 Ａｄｏｎｉｓ 检验分析表明冷暖季帕米尔盘羊食物组成差异显著

（Ｐ＜０．０１）。 主坐标分析 （ＰＣｏＡ） 结果显示冷暖季帕米尔盘羊由于食物组成相似而相互重叠，但冷季帕米尔

盘羊粪便样品分布更加离散，说明冷季各粪便样品所含食物种类和序列丰度差异较大，而暖季时各粪便样品
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间差异较小，因而空间分布更加聚集 （图 ４）。

图 ４　 暖季与冷季帕米尔盘羊食物与肠道微生物 α多样性与 β多样性分析

Ｆｉｇ．４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ β ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｄｉｅｔ ａｎｄ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎ Ｍａｒｃｏ Ｐｏｌｏ ｓｈｅｅｐ ｄｕｒｉｎｇ ｗａｒｍ ａｎｄ ｃｏｌｄ ｓｅａｓｏｎｓ

∗Ｐ＜０．０５ （Ｗｉｌｃｏｘｏｎ Ｒａｎｋ Ｓｕｍ Ｔｅｓｔ），∗∗Ｐ＜０．０１，∗∗∗Ｐ＜０．００１
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肠道微生物 α 多样性计算结果显示，冷季帕米尔盘羊肠道微生物多样性 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ′ ｓ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ 指数和 Ｐｉｅｌｏｕ′ ｓ 均匀度指数均显著高于暖季 （图 ４）。 ＡＮＯＳＩＭ 和 Ａｄｏｎｉｓ 检验分析表明冷暖季帕米

尔盘羊肠道微生物组成差异显著 （Ｐ＜０．００１）。 主坐标分析 （ＰＣｏＡ） 结果显示，冷暖季帕米尔盘羊肠道微生

物呈现明显分离趋势，季节内有明显的聚类说明个体间差异很小 （图 ４）。
ＬＥｆＳｅ 分析 （ ＬＤＡ ＞ ２，Ｐ ＜ ０． ０５） 显示，冷季相对丰度显著高于暖季的大宗食物有麻黄科、麻黄属

（Ｅｐｈｅｄｒａ） （图 ５）；暖季相对丰度显著高于冷季的食物包括科水平的蔷薇科、蓼科、报春花科 （Ｐｒｉｍｕｌａｃｅａｅ）、
牻牛儿苗科 （Ｇｅｒａｎｉａｃｅａｅ）、豆科 （Ｆａｂａｃｅａｅ）和景天科 （Ｃｒａｓｓｕｌａｃｅａｅ），属水平的委陵菜属 （Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ）、大黄

属 （Ｒｈｅｕｍ）、披碱草属 （Ｅｌｙｍｕｓ）、老鹳草属 （Ｇｅｒａｎｉｕｍ）、棘豆属 （Ｏｘｙｔｒｏｐｉｓ）、沼委陵菜属 （Ｃｏｍａｒｕｍ）和红景

天属 （Ｒｈｏｄｉｏｌａ）。
基于肠道微生物科与属水平的 ＬＥｆＳｅ 分析 （ＬＤＡ＞２，Ｐ＜０．０５）显示，冷季丰度明显高于暖季的肠道微生物

类群包括拟杆菌门的普雷沃菌科和该科的 ＵＣＧ＿００４ 属 （Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ＿ＵＣＧ＿００４） 以及厚壁菌门的瘤胃球菌

科的 ＵＣＧ＿００２ 属 （Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＵＣＧ＿００２）、毛螺球菌科的罗氏菌属 （Ｒｏｓｅｂｕｒｉａ） 和 Ｌａｃｈｎｏｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿１０
属、胺基酸球菌科 （Ａｃｉｄａｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ） 和该科的考拉杆菌属 （Ｐｈａｓｃｏｌａｒｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）。 暖季丰度明显高于冷

季的肠道微生物类群包括拟杆菌门的 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿Ｓ２４＿７＿ｇｒｏｕｐ 科和该科的未分类属，以及广古菌门的产甲

烷菌科 （Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ） 的甲烷球形菌属 （Ｍｅｔｈａｎｏｓｐｈａｅｒａ） （图 ５）。

图 ５　 暖季与冷季帕米尔盘羊食物与肠道微生物序列丰度 ＬＥｆＳｅ 分析

Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｅ ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｅｔ ａｎｄ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｏｆ Ｍａｒｃｏ Ｐｏｌｏ ｓｈｅｅｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｗａｒｍ ａｎｄ ｃｏｌｄ ｓｅａｓｏｎｓ

纵坐标为季节间具有显著差异的分类单元，横坐标为对应分类单元的线性判别分析 （Ｌｉｎｅａｒ Ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ， ＬＤＡ） 对数得分值，ＬＤＡ＞

２，Ｐ＜０．０５

２．４　 食物与肠道微生物组成相关性分析

从科水平分析帕米尔盘羊食物相对丰度与肠道微生物相关性，发现无论冷暖季二者相对丰度之间的

Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性均产生了两个食物－微生物簇 （图 ６）。 冷季和暖季的优势肠道微生物菌科 （相对丰度＞１％）
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图 ６　 冷季和暖季科水平食物丰度与肠道微生物丰度相关性热图

Ｆｉｇ．６　 Ｈｅａｔｍａｐ ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｆａｍｉｌｙ⁃ｌｅｖｅｌ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｄａｔａ ｗｉｔｈ ｄｉｅｔ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｄａｔａ ｉｎ ｃｏｌｄ ａｎｄ ｗａｒｍ ｓｅａｓｏｎｓ

食物丰度前 ２０ 物种，肠道微生物前 ３０ 物种． 颜色范围从蓝色 （负相关） 到红色 （正相关）；∗ Ｐ＜０．０５，∗∗ Ｐ＜０．０１，∗∗∗Ｐ＜０．００１
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都与不同的食物表现出不同的正相关和负相关关系。 在冷季，厚壁菌门的瘤胃球菌科与莎草科 （Ｃｙｐｅｒａｃｅａｅ）
呈负相关 （Ｐ＜０．０５）；毛螺球菌科与石竹科呈正相关。 拟杆菌门的理研菌科与苋科呈负相关；拟杆菌科

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｃｅａｅ） 与蔷薇科呈极显著正相关 （Ｐ＜０．００１）、与禾本科呈正相关；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿Ｓ２４⁃７＿ｇｒｏｕｐ 科与茶

藨子科呈负相关。 疣微菌门的疣微菌科 （Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａｃｅａｅ） 与景天科呈正相关 （图 ６）。 在暖季，厚壁菌

门的毛螺球菌科与麻黄科呈正相关。 拟杆菌门的理研菌科与菊科呈正相关；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿Ｓ２４⁃ ７＿ｇｒｏｕｐ 科与

麻黄科呈负相关。 疣微菌门的疣微菌科与报春花科、车前科呈显著负相关 （Ｐ＜０．０１）。 广古菌门的产甲烷菌

科与蓼科呈显著正相关 （Ｐ＜０．０１） （图 ６）。 这些结果证实了 ＬＥｆＳｅ 分析的结果，季节差异显著的菌科与一些

特定的食物显著相关，表明食性与肠道微生物的协同变化是帕米尔盘羊应对季节变化和环境胁迫的有利

因素。
２．５　 肠道微生物功能预测季节差异分析

利用 ＰＩＣＲＵＳｔ 软件功能预测肠道微生物代谢功能并进行季节差异分析，结果显示，在预测的肠道微生物

三级功能代谢通路中，一些通路存在着显著季节性差异 （图 ７）。 冷季相对丰度显著大于暖季的功能通路有

１２、１４ 和 １６ 元大环内酯类化合物的生物合成；蛋白质的消化和吸收与氨基酸代谢；与免疫相关的新霉素生物

合成与异喹啉生物碱的生物合成通路等。 暖季相对丰度显著大于冷季的功能通路有甘油酯代谢；碳水化合物

的消化和吸收；维持血糖水平的胰岛素信号传导通路；维持水分平衡的血管加压素调节的水重吸收通路；处理

有害物质的二甲苯降解与二恶英降解通路等。 因此，这些结果表明在冷暖季帕米尔盘羊的一些肠道微生物功

能存在差异，以应对季节变化和食性变化。

图 ７　 ＫＥＧＧ 预测的帕米尔盘羊肠道微生物三级功能代谢途径季节差异分析

Ｆｉｇ．７　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｅａｓｏｎａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙ ｌｅｖｅｌ ３ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｂｙ ＫＥＧＧ ｉｎ Ｍａｒｃｏ Ｐｏｌｏ ｓｈｅｅｐ

３　 讨论

肠道微生物群落是一个高度复杂且不断变化的生态系统［６］，对诸如饮食改变与环境变化等外部干扰极

为敏感［５１］。 食物是影响肠道微生物组成和功能差异的主要因素之一，食物组成变化会导致肠道微生物组成

相应变化［５２］。 在高海拔地区，野生有蹄类动物面临着严峻的挑战，尤其是在寒冷且食物资源匮乏的冷季。 例

如青藏高原放牧牦牛 （Ｂｏｓ ｇｒｕｎｎｉｅｎｓ）在季节变化下，肠道微生物组成随着食性变化而变化［１１］。 作为帕米尔

高原的旗舰物种，帕米尔盘羊的食性与肠道微生物的季节变化研究对于理解其生态适应策略至关重要。
本研究结果表明，帕米尔盘羊的食物组成在季节间存在显著差异，尤其在冷季，其营养生态位呈现出扩张
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的趋势。 这一变化对于帕米尔盘羊适应极端环境条件起到了至关重要的作用。
３．１　 食性季节性变化的生态适应意义

虽然 α 多样性结果表明帕米尔盘羊在冷暖季具有相似的食物丰富度与均匀度。 但是 β 多样性结果显示

冷季食物组成差异显著高于暖季，这可能与其食物资源可利用性的季节性变化紧密相关。 这些差异可能与营

养生态位宽度的变化有关，因为生态位宽度的变化反映了动物对不同季节食物资源的利用策略［５３］。 具体而

言，帕米尔盘羊在冷季的营养生态位宽度高于暖季。 保护区冷季极端干旱寒冷、雪地覆盖且草场枯竭，植被覆

盖度较低，主要以耐寒的草本植物和垫状植物为主，食物资源的稀缺性和可利用性的下降，迫使帕米尔盘羊拓

宽其营养生态位以适应食物资源短缺来满足其能量和营养需求［１７］。 而在暖季，随着温度升高和融雪增加，植
被生长条件得到改善，蒿类半灌木、小丛禾草等草地资源植物生长更加茂盛［５４］，使得帕米尔盘羊能够更专一

地选择喜食植物，从而导致食性的特化［５５—５６］。 在冷季，高山植被常被冰雪覆盖，导致有蹄类动物迁移到海拔

较低、植被较好的地区［２６］，这也可能是帕米尔盘羊在冷季食物泛化的原因之一。 同时由于食物资源短缺导致

冷季种间和种内竞争强度增加，帕米尔盘羊通过拓宽生态位来减少与其他物种或种内其他个体的竞争，避免

与其他物种的生态位重叠，从而与同域分布的有蹄类达到种间共存［１８］。 上述采食策略导致了帕米尔盘羊食

性的季节性变化，进而可能影响其肠道微生物组成和功能。
３．２　 食性对肠道微生物组成的影响

食物对宿主肠道微生物的多样性具有显著影响［５７］。 在本研究中，发现帕米尔盘羊的肠道微生物组成在

食性季节性变化的作用下呈现出显著变化。 相较于暖季，帕米尔盘羊冷季肠道微生物群落多样性显著增加。
肠道微生物多样性越高，其组成越复杂、越稳定，从而具备更强的抵抗外界干扰、适应环境变化以及恢复自身

平衡的能力［５８］，这对于帕米尔盘羊在冷季应对极端环境至关重要。 研究表明蔷薇科、苋科、菊科、麻黄科和禾

本科等植物是帕米尔盘羊的主要食物，其中非禾草类草本植物在全年食物组成中的占比高达 ８２．９８％。 有研

究表明帕米尔盘羊偏好于在非禾草类草本植物种数较高的生境中觅食［２６］，本研究结果与前人的研究一致。
高原地区非禾草类草本植物的粗蛋白含量较高［５９］，这可能是帕米尔盘羊喜食该类植物的原因之一。 特别是

蔷薇科与菊科植物，其纤维与粗脂肪含量较高［６０—６１］，帕米尔盘羊大量采食这些植物可能与其消化系统和特殊

的肠道微生物组成密切相关。 本研究发现，某些食物种类与帕米尔盘羊特定肠道微生物类群之间存在显著的

正相关或负相关关系。 例如在冷季，肠道中拟杆菌科的相对丰度与宿主食物中蔷薇科的比例呈极显著正相

关；而在暖季，宿主肠道中理研菌科相对丰度与菊科呈正相关。 有研究证实理研菌科在菊科植物粗脂肪的代

谢过程中发挥了重要作用［６２］。 上述发现进一步支持了帕米尔盘羊食性与肠道微生物之间的密切联系，并证

实帕米尔盘羊可能通过食物选择调整其肠道微生物组成，以适应不同季节的营养需求和环境胁迫。
３．３　 肠道微生物的季节性变化及其适应作用

从菌群结构来看，厚壁菌门和拟杆菌门是帕米尔盘羊肠道的核心菌门，它们在有蹄类食草动物肠道中广

泛存在［６３］，在帕米尔盘羊消化食物过程中也发挥着关键作用。 厚壁菌门可将纤维素分解为可利用挥发性脂

肪酸，从而帮助帕米尔盘羊提高营养利用率［６４］。 拟杆菌门是重要的多糖降解利用菌，能够降解非纤维物质，
提高帕米尔盘羊对碳水化合物、蛋白质和其他物质的利用率，并增强其免疫性［６５—６６］。 此外，疣微杆菌门和广

古菌门也在帕米尔盘羊肠道中显著富集。 疣微杆菌门具有抗炎特性，有助于帕米尔盘羊肠道的葡萄糖稳

态［６７］。 这些核心菌门的稳定存在，反映了宿主与肠道微生物之间的互利关系，提高帕米尔盘羊对高海拔极端

环境的适应能力［１１］。
冷季帕米尔盘羊肠道微生物中拟杆菌门丰度显著增加，这可能与冬季低温有关。 冬季帕米尔盘羊需要获

取更多能量抵御寒冷，拟杆菌门的普雷沃菌科丰度显著升高，能够更好的消化糖蛋白促进机体吸收利用，并改

善葡萄糖的代谢促进机体糖原吸收［６８］。 肠道微生物 ＫＥＧＧ ３ 级的功能预测显示，冷季酯类化合物的生物合

成途径显著增加，这有助于帕米尔盘羊囤积脂肪。 同时蛋白质消化和吸收以及氨基酸代谢途径显著增加，这
有助于帕米尔盘羊在蛋白质摄入不足的情况下更有效地利用氮和能量［６５—６６］。 另外，新霉素抗生素合成途径，
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以及异喹啉生物碱的合成显著增加，能够提高帕米尔盘羊的免疫功能使之更适应冷季极端环境。
在暖季，帕米尔盘羊的肠道微生物中产甲烷菌科的丰度显著增加，该菌能促进碳水化合物发酵并产生短

链脂肪酸［６９］。 研究表明，短链脂肪酸的增加与脂肪生成的减少相关，有助于促进脂肪酸的氧化和抑制其合

成，从而减少脂肪的储存［７０］。 这与甘油酯代谢途径的增加一致，有助于帕米尔盘羊减少脂肪的积累。 暖季食

物资源充足，帕米尔盘羊可能无需存储大量脂肪作为能量储备，而是通过频繁进食满足能量需求。 进而通过

脂质代谢和碳水化合物的代谢产生能量来满足其在更长的日照时间内更高的活动水平，以及支持其繁殖季节

的繁殖活动［７１］。 胰岛素信号传导通路的增加有助于其维持能量平衡和血糖水平，而血管加压素调节的水重

吸收通路使帕米尔盘羊避免更高的水分蒸发和脱水风险以维持水分平衡［１０］。 综上，帕米尔盘羊的肠道微生

物和代谢途径的调整反映了其对环境变化的适应性。

４　 结论与展望

综上所述，本研究深入探讨了帕米尔盘羊在不同季节的食物与肠道微生物组成结构及两者的关系。 结果

表明帕米尔盘羊食性具有显著的季节变化，冷季其营养生态位出现扩张趋势，这表明帕米尔盘羊可能采取不

同的采食策略以应对该季节食物资源的匮乏。 此外，帕米尔盘羊肠道微生物组成也随食性的季节变化而相应

调整，这一研究结论加深了对食物组成如何影响肠道微生物多样性的理解。 本研究观察到在不同季节显著富

集的肠道菌群，以及稳定存在的核心菌门，这反映了宿主与肠道微生物之间的互利关系，从而提高了帕米尔盘

羊对高海拔极端环境的适应能力。 此外，本研究对帕米尔盘羊肠道微生物功能预测显示，在冷季与酯类化合

物的生物合成、蛋白质消化与吸收代谢相关的功能基因的相对丰度显著增加；而在暖季则与脂肪代谢和碳水

化合物消化吸收代谢相关的功能基因的相对丰度显著增加。 这一变化反映了帕米尔盘羊通过调节肠道微生

物的功能来适应季节性环境变化，从而调节其体内的代谢水平。 这些研究结果为未来进一步探索帕米尔盘羊

在季节变化引起的环境变化过程中的适应机制奠定了基础，并为通过宏基因组学等手段进一步揭示相关机制

提供了可能的方向。
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附表 １　 帕米尔盘羊分别在科、属、种水平的食物组成及每种食物被取食频率

Ａｐｐｅｎｄｉｘ ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｅｔ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｎｓｕｍｅｄ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｇｉｖｅｎ ｆｏｏｄ ｏｆ Ｍａｒｃｏ Ｐｏｌｏ ｓｈｅｅｐ ａｔ ｆａｍｉｌｙ， ｇｅｎｕｓ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌ

科 Ｆａｍｉｌｙ
　 属 Ｇｅｎｕｓ
　 　 种 Ｆａｍｉｌｙ

冷季
Ｃｏｌｄ

ｓｅａｓｏｎ ／ ％

暖季
Ｗａｒｍ

ｓｅａｓｏｎ ／ ％

科 Ｆａｍｉｌｙ
　 属 Ｇｅｎｕｓ
　 　 种 Ｆａｍｉｌｙ

冷季
Ｃｏｌｄ

ｓｅａｓｏｎ ／ ％

暖季
Ｗａｒｍ

ｓｅａｓｏｎ ／ ％

蔷薇科 Ｒｏｓａｃｅａｅ ３２．２９ ６４．５６ 　 　 白花枝子花 Ｄｒａｃｏｃｅｐｈａｌｕｍ ｈｅｔｅｒｏｐｈｙｌｌｕｍ ０．５５ ０．２１

　 未鉴定蔷薇科 ２７．１８ ５２．８６ 豆科 Ｆａｂａｃｅａｅ １．０３ １．２５

　 委陵菜属 Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ４．４１ １０．８９ 　 棘豆属 Ｏｘｙｔｒｏｐｉｓ １．００ １．１６

　 蔷薇属 Ｒｏｓａ ０．４８ ０．５１ 　 黄芪属 Ａｓｔｒａｇａｌｕｓ ０．００ ０．０５

　 毛莓草属 Ｓｉｂｂａｌｄｉａｎｔｈｅ ０．０１ ０．０６ 松科 Ｐｉｎａｃｅａｅ ０．８２ ０．０２

　 沼委陵菜属 Ｃｏｍａｒｕｍ ０．０１ ０．２４ 　 云杉属 Ｐｉｃｅａ ０．８２ ０．０２

　 　 西北沼委陵菜 Ｃｏｍａｒｕｍ ｓａｌｅｓｏｖｉａｎｕｍ ０．００ ０．１２ 　 　 雪岭杉 Ｐｉｃｅａ ｓｃｈｒｅｎｋｉａｎａ ０．４２ ０．００

苋科 Ａｍａｒａｎｔｈａｃｅａｅ ２０．７１ ８．０１ 莎草科 Ｃｙｐｅｒａｃｅａｅ ０．４３ １．２６

　 未鉴定苋科 ２．５２ ０．２１ 　 薹草属 Ｃａｒｅｘ ０．４３ １．２６

　 藜属 Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ １７．９３ ７．７６ 　 　 尖苞薹草 Ｃａｒｅｘ ｍｉｃｒｏｇｌｏｃｈｉｎ ０．２１ ０．６０

　 　 藜 Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ａｌｂｕｍ ９．１８ ３．７８ 车前科 Ｐｌａｎｔａｇｉｎａｃｅａｅ ０．３２ ０．２４

　 驼绒藜属 Ｋｒａｓｃｈｅｎｉｎｎｉｋｏｖｉａ ０．１４ ０．０４ 　 车前属 Ｐｌａｎｔａｇｏ ０．３２ ０．２３

　 　 垫状驼绒藜 Ｋｒａｓｃｈｅｎｉｎｎｉｋｏｖｉａ ｃｏｍｐａｃｔａ ０．０７ ０．０２ 　 　 平车前 Ｐｌａｎｔａｇｏ ｄｅｐｒｅｓｓａ ０．１６ ０．１１

　 球花藜属 Ｂｌｉｔｕｍ ０．１２ ０．００ 蓼科 Ｐｏｌｙｇｏｎａｃｅａｅ ０．２４ ４．９３

　 　 球花藜 Ｂｌｉｔｕｍ ｖｉｒｇａｔｕｍ ０．０６ ０．００ 　 萹蓄属 Ｐｏｌｙｇｏｎｕｍ ０．０３ ０．１５

麻黄科 Ｅｐｈｅｄｒａｃｅａｅ １６．５８ １．７４ 　 大黄属 Ｒｈｅｕｍ ０．２０ ４．７７

　 麻黄属 Ｅｐｈｅｄｒａ １６．５８ １．７４ 　 　 天山大黄 Ｒｈｅｕｍ ｗｉｔｔｒｏｃｋｉｉ ０．１０ ２．３３

　 　 雌雄麻黄 Ｅｐｈｅｄｒａ ｆｅｄｔｓｃｈｅｎｋｏａｅ ８．４８ ０．８５ 十字花科 Ｂｒａｓｓｉｃａｃｅａｅ ０．１３ ０．１７

菊科 Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ １４．５６ ７．４６ 白花丹科 Ｐｌｕｍｂａｇｉｎａｃｅａｅ ０．１１ ０．２７

　 未鉴定菊科 １４．３９ ７．３０ 　 补血草属 Ｌｉｍｏｎｉｕｍ ０．１１ ０．２７

　 火绒草属 Ｌｅｏｎｔｏｐｏｄｉｕｍ ０．０９ ０．０５ 景天科 Ｃｒａｓｓｕｌａｃｅａｅ ０．０９ ０．２１

　 蒿属 Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ０．０７ ０．００ 　 红景天属 Ｒｈｏｄｉｏｌａ ０．０６ ０．１８

　 紫菀属 Ａｓｔｅｒ ０．００ ０．１１ 　 　 狭叶红景天 Ｒｈｏｄｉｏｌａ ｋｉｒｉｌｏｗｉｉ ０．０３ ０．０９

　 　 东俄洛紫菀 Ａｓｔｅｒ ｔｏｎｇｏｌｅｎｓｉｓ ０．００ ０．０５ 报春花科 Ｐｒｉｍｕｌａｃｅａｅ ０．０３ ０．６２

石竹科 Ｃａｒｙｏｐｈｙｌｌａｃｅａｅ ４．２９ ３．０５ 牻牛儿苗科 Ｇｅｒａｎｉａｃｅａｅ ０．０２ ０．６０

禾本科 Ｐｏａｃｅａｅ ３．４３ ４．１１ 　 老鹳草属 Ｇｅｒａｎｉｕｍ ０．０２ ０．６０

　 未鉴定禾本科 ２．４２ ２．２８ 　 　 草地老鹳草 Ｇｅｒａｎｉｕｍ ｐｒａｔｅｎｓｅ ０．００ ０．２９

　 针茅属 Ｓｔｉｐａ ０．３６ ０．１５ 未鉴定唇形目 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｌａｍｉａｌｅｓ ０．１９ ０．２１

　 披碱草属 Ｅｌｙｍｕｓ ０．６３ １．６７ 其他（科）Ｏｔｈｅｒｓ ０．３３ ０．３５

唇形科 Ｌａｍｉａｃｅａｅ １．０８ ０．４４ 未分类（科）Ｕｎａｓｓｉｇｎｅｄ ３．３２ ０．５０

　 青兰属 Ｄｒａｃｏｃｅｐｈａｌｕｍ １．０８ ０．４４

　 　 附表 １ 列出了帕米尔盘羊被取食频率大于 ０．１％的科及其中大于 ０．０５％的属与种

３４６　 ２ 期 　 　 　 张丽娇　 等：帕米尔盘羊食性与肠道微生物季节变化特征 　


