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不同季节帕米尔盘羊肠道微生物群落结构解析

马艳林，倪　 华，黄翔辉，王　 佳，杨　 林，王玉涛∗
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摘要：帕米尔盘羊（Ｏｖｉｓ ａｍｍｏｎ ｐｏｌｉｉ）作为濒危物种，目前的研究主要集中在其外部形态特征、地理分布、种群数量、栖息地选择、
保护遗传学及其与绵羊的进化关系等方面，而对其肠道微生物生态的研究相对较少。 肠道微生物群对动物的营养代谢和健康

至关重要。 肠道微生物群落是宿主与微生物之间长期共生和共同进化的产物，已成为宿主生理功能的重要组成部分。 帕米尔

高原位于欧亚大陆的中心，向东延伸至中国新疆西部，气候干旱少雨，冬季植被枯萎，生物量显著减少。 研究不同季节条件下帕

米尔盘羊肠道微生物群落结构的变化对其健康和营养代谢的作用具有重要意义。 利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 高通量测序技术，分析了不同

季节帕米尔盘羊肠道微生物群落的结构。 结果显示，不同季节的肠道微生物群落的多样性和组成存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。 帕

米尔盘羊在春冬季的肠道微生物群落的 α 多样性指数显著高于夏季（Ｐ＜０．０５）。 对肠道微生物类群的分析显示，在春季和冬

季，厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ）、ＵＣＧ⁃００５、阿克曼氏菌属（Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ）、Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ Ｒ⁃７ 群、单球

菌属（Ｍｏｎｏｇｌｏｂｕｓ）和瘤胃球菌属（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ）的相对丰度显著高于夏季（Ｐ＜０．０５）。 变形菌门（ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、不动杆菌属（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ）和节杆菌属（Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ）的相对丰度在夏季显著高于春季和冬季（Ｐ＜０．０５）。 从

功能基因角度，春冬季组功能基因丰度显著高于夏季组（Ｐ＜０．０５），功能基因主要富集在碳水化合物代谢途径中。 对不同季节

糖苷水解酶的富集差异分析表明，帕米尔盘羊肠道微生物群落中与纤维素降解相关酶的丰度在夏季显著低于春冬季，与淀粉、
半乳糖和麦芽糖分解相关酶的丰度在夏季显著高于春冬季。 综上所述，帕米尔盘羊的肠道微生物群落的组成、结构和功能表现

出显著的季节性变化，以适应冬季漫长的干旱期和食物短缺的压力。 这一发现为理解季节因素如何影响帕米尔盘羊的健康和

营养代谢提供了新的视角，并为其健康监测和肠道微生物群落特定生理功能的研究奠定了基础。
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ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ ｆｏｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｈｏｗ ｓｅａｓｏｎａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｔｈｅ ｈｅａｌｔｈ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ Ｏｖｉｓ ａｍｍｏｎ ｐｏｌｉｉ ａｎｄ ｌａｙ
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动物胃肠道存在着复杂的微生物群落，称为肠道微生物群落（Ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ）或肠道菌群（Ｇｕｔ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ），在动物营养代谢和健康中发挥着重要作用，这一微生物群落是宿主与微生物长期共生和协同演

化的结果，已成为宿主生理机能不可或缺的一部分，对宿主的健康、生长和发育具有深远的影响［１—３］。 Ｌｅｖｉｎ
Ｄｏｒｏｎ 等对 １８４ 种动物，其中包含 １２１ 只圈养动物和 ２８５ 只野生动物，共 ４０６ 个新鲜粪便样本进行宏基因组分

析，发现肠道菌群组成与动物的种类、饮食适应性、活动节律、社会结构、寿命和体重相关联［４］。 近期野生哺

乳动物肠道微生物组学相关研究表明，肠道微生物群在野生动物的健康、营养和生理方面起着至关重要的作

用［５］，并且与宿主之间的相互作用是多维度且双向的［６］。 因此，对濒危野生动物肠道菌群结构动态性变化的

解析，可能对阐明其在特殊环境适应性机制方面具有重要作用。
帕米尔盘羊（Ｏｖｉｓ ａｍｍｏｎ ｐｏｌｉｉ）隶属于哺乳纲、真兽亚纲、偶蹄目、牛科、羊亚科、盘羊属、盘羊种、帕米尔亚

种，也叫马可·波罗盘羊，分布于中国及周边 ４ 个国家（塔吉克斯坦、阿富汗、巴基斯坦、吉尔吉斯斯坦）接壤

的帕米尔高原［７—８］，该物种被世界自然保护联盟（Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｕｎｉｏｎ ｆｏｒ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ Ｎａｔｕｒｅ， ＩＵＣＮ）列为濒

危物种红色名录中的近危（Ｎｅａｒ Ｔｈｒｅａｔｅｎｅｄ）物种［９］，亦是帕米尔高原的旗舰物种。 帕米尔高原位于欧亚大陆

的中心地带，其东部延伸至中国新疆西部，由于高山阻挡了来自西方的湿润气流，该地区降水量较低，年均降

雨量仅 ７０ ｍｍ［１０］。 冬季呈现干旱少雨的特点；春季和秋季则短暂且多风，降水量较少，气候大致可分为冷季

和暖季［１１—１２］。 在冷季，由于气候条件的变化，植被枯萎，生物量显著下降，对帕米尔盘羊生存构成了严峻挑

战，而帕米尔盘羊对极端恶劣环境的适应性机制尚不清楚，尤其是在环境剧烈变化食物短缺的条件下，其肠道

微生物生态结构变化尚未见报道。 因此，深入理解不同季节帕米尔盘羊肠道菌群结构变化，对推进珍稀濒危

野生动物种群保护具有重要意义。
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目前已对帕米尔盘羊的外貌特征、地理分布、种群数量、栖息地的选择与保护以及盘羊与绵羊的进化等方

面有深入系统的研究，但对肠道微生物的认识仍然有限，肠道微生物群落的组成和差异可能为揭示盘羊的健

康状态和营养需求提供重要线索［１３—１８］。 本研究收集不同季节的帕米尔盘羊粪便样本，运用高通量测序技术，
分析盘羊肠道微生物的组成、多样性及其功能，探究不同季节肠道菌群的变化规律，揭示肠道菌群与季节性变

化之间的关联性，以期为帕米尔盘羊的野外生态管理和保护提供理论支持和策略建议。

１　 材料与方法

１．１　 样本采集和处理

根据帕米尔高原不同季节植物物候特征情况，选择 ４ 月（春季）、７ 月（夏季）、次年 １ 月（冬季）三个不同

季节采集盘羊新鲜粪便。 采样过程中，清晨先在山下使用望远镜观察盘羊群采食区域，然后步行上山到该区

域，使用无菌手套将新鲜的盘羊粪便装进 ５０ ｍＬ 无菌离心管，立即保存在便携冷藏箱中，到山下后立刻放在液

氮中保存，带回实验室存于－８０℃冰箱备用。 各季节分别采集样本 １２ 份（春季）、１２ 份（夏季）和 １３ 份（冬
季）。
１．２　 肠道微生物 １６Ｓ ｒＲＮＡ 扩增子分析

按照 Ｅ．Ｚ．Ｎ．ＡＴＭＭａｇ⁃Ｂｉｎｄ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒操作说明，提取帕米尔盘羊粪便样本总 ＤＮＡ，产物经检测质

量符合后， 进行 ＤＮＡ 扩增实验。 使用通用引物： Ｎｏｂａｒ⁃３４１Ｆ： ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ， Ｎｏｂａｒ⁃８０５Ｒ：
ＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ，扩增 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的 Ｖ３—Ｖ４ 高变区。 ＰＣＲ 产物由上海生工生物工程股份有限

公司在 ｉｌｌｕｍｉｎａ 平台进行测序。 将得到的 ＰＥ ｒｅａｄｓ 按照 ｏｖｅｒｌａｐ 关系进行拼接，划分样本，对序列进行质控和

筛选，将优化序列进行 ＯＴＵ （ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ，操作单元分类）聚类分析和物种分类学分析。 基于

ＯＴＵ 聚类分析结果，对 ＯＴＵ 进行多样性指数分析，及测序深度的检测；基于分类学信息，在不同分类水平上进

行群落结构统计分析，利用 ＰＩＣＲＵＳｔ ２ 软件比对数据库进行功能预测。
１．３　 数据统计与分析方法

使用软件 Ｒ 的 ＶｅｎｎＤｉａｇｒａｍ、Ｕｐｓｅｔ Ｒ 包计算绘制 Ｖｅｎｎ 图，统计不同季节帕米尔盘羊肠道微生物共有的

和独有的 ＯＴＵ 的数目。 利用 ｍｏｔｈｕｒ 做 ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ 分析，绘制稀疏曲线，判断所获得的测序数据量是否充足，
测序深度是否足以支持后续的生态学分析。 所有数据采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 进行整理，借助 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ １９
软件计算不同季节帕米尔盘羊肠道微生物的 α 多样性指数，包括 Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数、Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ
均匀度指数。 通过主坐标分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣｏＡ）观察帕米尔盘羊肠道微生物在不同季节

下的聚类情况。 进一步采用相似性分析（Ａｎｏｓｉｍ）检验不同季节盘羊肠道微生物的差异显著水平。 使用

Ｏｒｉｇｉｎ ２０２２ 软件绘制帕米尔盘羊肠道优势物种在门和属水平上相对丰度柱状图，并通过在线云平台（微科盟

生科云 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｂｉｏｉｎｃｌｏｕｄ． ｔｅｃｈ ／ ） ［１９］ 对不同季节帕米尔肠道微生物组成相对丰度进行线性判别分析

（Ｌｉｎｅａｒ Ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ Ｅｆｆｅｃｔ Ｓｉｚｅ，ＬＥｆＳｅ）。 借助 ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ １９ 软件和 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２２ 软件对不同季节

帕米尔肠道微生物的 Ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ 进行单因素方差分析并绘图。 最后，根据测序结果结合 ＰＩＣＲＵＳｔ２ 进行菌群

代谢功能预测，在京都基因与基因组百科全书（Ｋｙｏｔｏ Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｇｅｎｅｓ ａｎｄ Ｇｅｎｏｍｅｓ，ＫＥＧＧ）查找基因功

能通路和酶 ＥＣ 编码对应酶的相关信息，使用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２２ 软件和 ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ １９ 软件计算和绘制帕米尔盘

羊肠道菌群在 ＫＥＧＧ 一级和二级通路的富集信息及不同季节帕米尔盘羊肠道微生物功能基因的丰度差异。

２　 结果

２．１　 不同季节帕米尔盘羊肠道微生物测序质量及多样性分析

经 ｉｌｌｕｍｉｎａ 平台测序，帕米尔盘羊粪便 ３７ 个样品共获得 ４４９１２６０ 条 Ｒａｗ Ｄａｔａ，原始序列经过滤后获得

Ｃｌｅａｎ Ｄａｔａ ４１５１０４０ 条，平均每个样品含有 １１２１９０ 条，每条序列平均长度为 ４１３ ｂｐ。 在 ＯＴＵ 水平上，春、夏、冬
３ 组的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数稀疏曲线均已趋于平缓，表明所获得的测序数据量充足，测序深度足以支持后续
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的生态学分析（图 １）。 基于 ９７％的序列相似性阈值，共得到 ２８３０１ 个 ＯＴＵ，其中 ４７５８ 个共享 ＯＴＵ，春季特异

ＯＴＵ ４４３６ 个，夏季特异 ＯＴＵ 有 ３８１４ 个，冬季特异 ＯＴＵ １１１０５ 个，不同季节帕米尔盘羊肠道微生物特异的

ＯＴＵ 数目均大于不同季节间共有的 ＯＴＵ 数目，且冬季独有的 ＯＴＵ 数目占比最大（图 １）。

图 １　 帕米尔盘羊肠道微生物 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数的稀释曲线和 ＯＴＵ 数的韦恩图

Ｆｉｇ．１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＯＴＵ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｏｆ Ｏｖｉｓ ａｍｍｏｎ ｐｏｌｉｉ

ＯＴＵ：操作单元分类

通过不同季节盘羊肠道微生物 α 多样性指数单因素方差分析显示，春冬季 Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数显著低于

夏季（Ｐ＜０．０５），春冬季 Ｓｈａｎｎｏｎ 均匀度指数极显著高于夏季（Ｐ＜０．０１），春冬季 Ｃｈａｏ１ 指数极显著高于夏季

（Ｐ＜０．０１）。 由以上多样性指数比较可知，春冬组盘羊的肠道微生物多样性、丰富度和均一度均比夏季组高。
在 ＯＴＵ 水平上，基于非加权 ｕｎｉｆｒａｃ 算法分析，ＰＣｏＡ 显示肠道微生物群落整体结构明显分离，结合相似性分

析检验，表明在春、夏、冬季帕米尔盘羊肠道微生物组成存在极显著差异（图 ２）。
２．２　 不同季节帕米尔盘羊肠道微生物组成与结构分析

基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序结果显示，春季帕米尔盘羊肠道菌群中优势菌门 （丰度 ＞ １％） 为：厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）（７２．８３％）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ） （１４．４１％）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ） （９．５６％）、放线菌门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）（ １． ３３％）。 夏季帕米尔盘羊粪便菌群中优势菌门为：厚壁菌门 （ ３９． ２９％）、变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）（２２．０３％）、拟杆菌门（１８．７０％）、放线菌门（１６．６０％）、疣微菌门（２．０１％）。 冬季帕米尔盘羊粪

便菌群中优势菌门为：厚壁菌门（６０．５６％）、拟杆菌门（２５．８１％）、疣微菌门（７．５３％）、变形菌门（２．０２％）、放线

菌门（１．０３％）（图 ３）。
春季帕米尔盘羊肠道菌群中优势菌属为：ＵＣＧ⁃００５（１１．８５％）、阿克曼氏菌属（Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ） （８．４１％，）、

Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ Ｒ⁃７ ｇｒｏｕｐ （ ８． ２８％）、 单球菌属 （Ｍｏｎｏｇｌｏｂｕｓ） （ ５． ７２％）、 Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ ＲＣ⁃９ ｇｕｔ ｇｒｏｕｐ
（４．９６％）、拟杆菌属（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）（４．４４％）。 夏季帕米尔盘羊粪便菌群中优势菌属为：ＵＣＧ⁃００５（７．７６％）、阿克

曼氏菌属（１．９７％）、Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ Ｒ⁃７ ｇｒｏｕｐ（２．２１％）、单球菌属（２．４５％）、Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ ＲＣ⁃９ ｇｕｔ ｇｒｏｕｐ
（６．６６％）、拟杆菌属（４．２４％）、不动杆菌属（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ）（２０．３９％）、节杆菌属（Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ）（１６．１１％）。 冬季

帕米尔盘羊粪便菌群中优势菌属为：ＵＣＧ⁃００５（１３．５３％）、阿克曼氏菌属（６．３８％）、Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ Ｒ⁃７ ｇｒｏｕｐ
（６．１９％）、单球菌属（４．１７％）、Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ ＲＣ⁃９ ｇｕｔ ｇｒｏｕｐ（７．８１％）、拟杆菌属（５．８０％）（图 ４）。
２．３　 不同季节帕米尔盘羊肠道微生物差异分析

通过在线云平台进行线性判别分析（ＬＥｆＳｅ， ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ＞４）输出Ｍａｒｋｅｒ ＬＤＡ 条形图显示，不同季节帕米尔

盘羊肠道微生物的优势菌门中厚壁菌门、变形菌门、放线菌门、疣微菌门可以作为 Ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ 菌门。 在优势菌
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图 ２　 不同季节帕米尔盘羊肠道微生物 Ａｌｐｈａ 多样性和 Ｂｅｔａ 多样性分析

Ｆｉｇ．２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ａｌｐｈａ ａｎｄ Ｂｅｔａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｎ Ｏｖｉｓ ａｍｍｏｎ ｐｏｌｉｉ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ

ＰＣｏＡ：主坐标分析 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ

图 ３　 不同季节帕米尔盘羊肠道微生物门水平相对丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ Ｏｖｉｓ ａｍｍｏｎ ｐｏｌｉｉ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ

属中不动杆菌属、节杆菌属、ＵＣＧ⁃００５、Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｃ Ｒ⁃７ ｇｒｏｕｐ、阿克曼氏菌属、单球菌属、瘤胃球菌属可

以作为生物标识菌属（图 ５）。
对不同季节帕米尔肠道微生物的生物标识菌群进行单因素方差分析，结果显示：帕米尔盘羊肠道微生物

中厚壁菌门及其门内的单球菌属、瘤胃球菌属、Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ Ｒ⁃７ ｇｒｏｕｐ、ＵＣＧ⁃００５ 在春、夏、冬三个季节存

在显著差异（Ｐ＜０．０５）。 土壤芽孢杆菌属

０６０６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ４　 不同季节帕米尔盘羊肠道微生物属水平相对丰度
Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ Ｏｖｉｓ ａｍｍｏｎ ｐｏｌｉｉ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ

图 ５　 不同季节帕米尔盘羊肠道微生物 ＬＥｆＳｅ 分析差异
Ｆｉｇ．５　 ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｎ Ｏｖｉｓ ａｍｍｏｎ ｐｏｌｉｉ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ

ＬＥｆＳｅ：线性判别分析效应量；ＬＤＡ ＳＣＯＲＥ：线性判别分析评分；ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ 条形图展示了 ＬＤＡ ＳＣＯＲＥ＞４ 的显著差异物种；柱状图的颜色代表
各自组别，长短代表 ＬＤＡ ＳＣＯＲＥ，即不同组间显著差异物种的影响程度
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（Ｓｏｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、疣微菌门及该门的阿克曼氏菌属、放线菌门及该门的节杆菌属、变形杆菌门及该门的不动杆菌

属在春冬季和夏季组间存在显著差异（Ｐ＜０．０５）（图 ６）。

图 ６　 不同季节盘羊肠道微生物门水平和属水平生物标识菌的差异

Ｆｉｇ．６　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ Ｏｖｉｓ ａｍｍｏｎ ｐｏｌｉｉ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ

图中条形柱上相同的小写字母表示无显著差异（Ｐ＞０．０５），不同的小写字母表示有显著差异（Ｐ＜０．０５）

２．４　 不同季节帕米尔盘羊肠道微生物功能预测

基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序结果及 ＰＩＣＲＵＳｔ ２ 菌群代谢功能预测结果和 ＫＥＧＧ 数据库信息，结果显示，帕米尔盘

羊肠道微生物菌群主要功能基因富集在一级代谢通路：新陈代谢（７７．８％）、遗传信息处理（１４．８％）、细胞过程

（４．７％）、环境信息处理（２．１％），帕米尔盘羊肠道微生物注释到的基因在一级代谢通路中大多数与新陈代谢

相关，其次是遗传信息处理和细胞过程。 二级代谢通路：碳水化合物代谢（１４．０４％）、氨基酸代谢（１３．７７％）、
辅因子和维生素的代谢（１３．３３％）、萜类化合物和聚酮化合物的代谢（９．９４％）、ＤＮＡ 复制和修复（６．４９％）、能
量代谢（５．７０％）、脂质代谢 （５． １６％）、外源化合物的生物降解和代谢 （４． ２９％）、甘聚糖生物合成与代谢

（３．９９％）、折叠、分选和降解（３．５７％），帕米尔盘羊肠道微生物注释到的基因在二级代谢通路中大多数与碳水

化合物、氨基酸、辅因子和维生素代谢相关（图 ７）。
对不同季节帕米尔盘羊肠道微生物中丰度居高的功能进行差异分析，结果发现除 Ｋ０７０９０（在 ＫＥＧＧ 数据

库中未分类到具体通路）外，其余功能的相对丰度均为夏季组显著低于春冬组（Ｐ＜０．０５）。 同时发现不同季节

下帕米尔盘羊肠道微生物所有功能的相对丰度变化趋势相同（图 ８）。
由于帕米尔盘羊肠道微生物菌群主要功能基因富集在碳水化合物代谢通路，所以我们对不同季节糖苷酶

在帕米尔盘羊肠道微生物中的富集情况进行差异分析。 结果显示，夏季帕米尔盘羊肠道微生物菌群中与植物

纤维素分解相关酶的丰度显著低于春冬季组，而与淀粉、半乳糖、麦芽糖分解相关的酶丰度显著高于春冬季组

（Ｐ＜０．０５）（表 １）。

３　 讨论

α 多样性指数的增加表明肠道微生物群落结构的稳定性和复杂性增强，即增强宿主对外界干扰的抵抗力

并提高适应能力，最终有利于宿主的整体健康［２０］。 肠道菌群的多样性有季节差异，肠道菌群可帮助宿主度过

食物匮乏季节［６］。 本研究发现，春冬组帕米尔盘羊的肠道细菌丰富度、均一度、多样性皆比夏季组高，这与张
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图 ７　 帕米尔盘羊肠道菌群在 ＫＥＧＧ 一级和二级通路的富集情况

Ｆｉｇ．７　 Ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｏｆ Ｏｖｉｓ ａｍｍｏｎ ｐｏｌｉｉ ｉｎ ｔｈｅ ＫＥＧＧ ｐｒｉｍａｒｙ ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｐａｔｈｗａｙｓ

左侧条形色块表示一级通路的占比情况，右侧条形图 Ｙ 轴是二级通路名称，Ｘ 轴是二级通路的富集量数值

丽娇等［２１］对帕米尔盘羊食性与肠道微生物的季节变化特征研究结果一致，说明帕米尔盘羊在食物贫瘠的冬

季通过增加肠道菌群的多样性可以提高帕米尔盘羊对恶劣环境的抵抗力，以顺利度过寒冷且缺少食物的

冬季。
厚壁菌门和拟杆菌门为健康肠道菌群中的主要细菌门，与肠粘膜相互作用，维持宿主健康［２２］。 王循刚

等［２３］分析了藏系绵羊瘤胃与粪便微生物群落结构差异分析发现，反刍动物粪便中厚壁菌门的丰度大于拟杆

菌门，高丰度的厚壁菌门和拟杆菌门使宿主动物具备了高效利用植物性饲料的能力。 膳食纤维是影响肠道厚

壁菌门的关键因素之一，一段时间的高纤维饮食可以上调厚壁菌门丰度［２２， ２４］，厚壁菌门细菌具有降解纤维

素、半纤维素、淀粉和寡糖的功能，拟杆菌门细菌与寡糖降解，乙酸和丙酸产生及非纤维类物质的降解有

关［２５］，可通过帮助消化复杂碳水化合物、胆酸的生物转化、维生素的合成和免疫系统的发育使宿主受

益［２６—２７］。 厚壁菌门中 ＵＣＧ⁃００５ 是一种纤维素降解菌，其丰度的提高使肠道菌群能更好适应含有丰富纤维成

分的饲料［２４］。 Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ Ｒ⁃７ ｇｒｏｕｐ 广泛存在于宿主的肠道和粘膜中，是机体健康所必需的，同时也

参与氨基酸和脂类代谢。 瘤胃球菌属参与反刍动物瘤胃中纤维素和半纤维素的降解，它可以产生相应的酶将

膳食纤维转化为各种营养物质，瘤胃球菌属也参与反刍动物的食物消化和碳水化合物代谢［２８］。 在懒吼猴肠

道微生物季节性变化中发现，当能量摄入最低时，瘤胃球菌科的相对丰度最高［２９］。 帕米尔盘羊在我国分布于

帕米尔高原，栖息在海拔 ３５００ｍ 以上，气候干旱寒冷，降雨量稀少，多年平均降水量在 ７０ ｍｍ 左右［１０］，栖息地

多为荒漠区，冬季植被枯黄稀少，而夏季植被丰度和多样性相较春冬季节高，这使得盘羊的野外生存压力极

大。 本研究发现：厚壁菌门在不同季节均为优势菌门，并且差异显著；厚壁菌门和拟杆菌门是春冬季的主要类

群，厚壁菌门的丰度大于拟杆菌门；厚壁菌门中 ＵＣＧ⁃００５，Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ Ｒ⁃７ ｇｒｏｕｐ，瘤胃球菌属丰度在春
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图 ８　 不同季节预测功能丰度差异

Ｆｉｇ．８　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ

条形柱上相同小写字母表示无显著差异，不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

冬季显著高于夏季；帕米尔盘羊粪便微生物中与纤维素分解相关的糖苷酶丰度差异也表现为春冬季显著高于

夏季。 由此推断夏季转入冬季，因帕米尔盘羊采食植被中可发酵碳水化合物比例下降，纤维比例增加，冬季植

被稀少，能量摄入量低，使厚壁菌门、ＵＣＧ⁃００５、Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ Ｒ⁃７ ｇｒｏｕｐ，瘤胃球菌属丰富度显著增高，以
帮助帕米尔盘羊适应冬季漫长的枯草期和食物短缺的生存压力。

表 １　 不同季节具有显著性差异的酶

Ｔａｂｌｅ １　 ＥＣ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ

糖苷酶 Ｇｌｙｃｏｓｉｄａｓｅ 春季 Ｓｐｒｉｎｇ 夏季 Ｓｕｍｍｅｒ 冬季 Ｗｉｎｔｅｒ

内切葡聚糖酶 ｅｎｄｏｇｌｕｃａｎａｓｅ ４９５３９．６６±２８１２．３４ａ ３８４５１．１３±６３３１．８２ａ ７０８１２．９６±１６２４．５４ｂ

内切⁃１，４⁃β⁃木聚糖酶 ｅｎｄｏ⁃１，４⁃ｂｅｔａ⁃ｘｙｌａｎａｓｅ ５７７１．００±９０３．６５ａ ２６９６．７５±４２９．３５ｂ ５６２４．７７±３４９．４４ａ

α⁃甘露糖苷酶 ａｌｐｈａ⁃ｍａｎｎｏｓｉｄａｓｅ ２１７３．７９±１９９．４９ａ ２１３１．３９±２８９．２１ａ ３０５７．０５±１２４．１７ｂ

α 淀粉酶 ａｌｐｈａ⁃ａｍｙｌａｓｅ １４５１．７９±１６１．０３ａ ６１５５．７５±１１３１．６９ｂ ３６０９．８５±２７６．７５ｃ

６⁃磷酸⁃β⁃半乳糖苷酶 ６⁃ｐｈｏｓｐｈｏ⁃ｂｅｔａ⁃ｇａｌａｃｔｏｓｉｄａｓｅ １５．２８±１．６２１ａ １１７．１５±４７．５７ｂ ２４．９１±３．０６ａ

７⁃磷酸⁃β⁃葡萄糖苷酶 ６⁃ｐｈｏｓｐｈｏ⁃ｂｅｔａ⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ ４８６．１８±３１．６８ａ ２２６１．６７±７９９．６４ｂ ６６９．１４±５４．６７ａ

麦芽糖⁃６⁃磷酸葡糖苷酶 ｍａｌｔｏｓｅ⁃６′⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ １５４．４７±９．３６８ａ １６７１．２５±６０３．７６ｂ ３０３．８５±５６．５７ａ

麦芽寡糖基海藻糖水解酶 ｍａｌｔｏｏｌｉｇｏｓｙｌｔｒｅｈａｌｏｓｅ ｔｒｅｈａｌｏｈｙｄｒｏｌａｓｅ ２２５．７６±３３．９９ａ １４７８６．９８±５１３５．４９ｂ ８５６．３０±３７８．４１ａ

溶菌酶 ｌｙｓｏｚｙｍｅ １１５．８３±２４．７３ａ ８６１１．００±３４０３．６７ｂ １１６１．６０±２３１．０３ｃ

　 　 相同小写字母表示没有显著差异，不同小写字母表示有显著差异（Ｐ＜０．０５）

本研究中发现，夏季变形杆菌门丰度显著增加。 相关研究发现，变形杆菌增加是微生物群落结构失调的

标志，也是疾病的潜在诊断标准，其菌群数量较少时，宿主无炎症反应，当数量达到某个范围时，可能会引发炎

症［３０］。 不动杆菌属隶属于变形菌门，是条件致病菌，与健康黄颡鱼相比患细菌性出血病的黄颡鱼后肠肠道菌

群中不动杆菌属相对丰度增加［３１］。 疣微菌门、阿克曼氏菌属在保持胃肠道完整性，改善宿主代谢功能，免疫

应答和癌症治疗方面具有重要价值，嗜黏蛋白阿克曼氏菌隶属于阿克曼氏菌属，在炎症性肠病（ ＩＢＤ）患者肠

４６０６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　
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道中丰度降低，胃肠道屏障功能下降［３２—３４］。 溶菌酶是一种具有溶解细菌细胞壁的酶［３５］，其广泛存在于反刍

动物胃中，从皱胃进入肠中可以起到杀菌抗腹泻的作用［３６］。 溶菌酶也可以降低肠道内有害微生物，促进有益

微生物的生长繁殖，维护肠道菌群有效的动态平衡［３７］。 帕米尔盘羊肠道菌群中发现，夏季组不动杆菌属丰度

升高，阿克曼氏菌属丰度降低，肠道微生物基因功能注释中发现，溶菌酶基因在夏季显著高于春冬季，结合夏

季组帕米尔盘羊肠道微生物多样性低于春冬组，推测夏季盘羊产溶菌酶类微生物增多。
在营养缺乏的情况下，肠道微生物发酵不易消化的植物纤维，为宿主提供能量［３８］。 在本研究中发现，不

同季节帕米尔盘羊肠道微生物注释到的基因整体在一级代谢通路中大多数与新陈代谢相关，其次是遗传信息

处理和细胞过程，二级通路水平中主要是碳水化合物代谢，对注释到的功能比较发现，帕米尔盘羊春冬组肠道

菌群功能相对丰度显著高于夏季，可见春冬季节帕米尔盘羊肠道微生物通过增强新陈代谢相关基因来增强其

对食物的利用从而应对食物短缺的压力。

４　 结论

本研究通过对不同季节帕米尔盘羊肠道微生物群落结构分析发现，春冬季帕米尔盘羊肠道微生物的丰度

显著高于夏季组；春冬季组中纤维素降解相关微生物类群显著高于夏季组。 肠道微生物功能预测结果同样表

明，春冬季组帕米尔盘羊肠道微生物菌群中与植物纤维素分解相关酶的丰度显著高于夏季组。 因此，帕米尔

盘羊可能通过调整肠道微生物类群及代谢模式以适应严酷冬季环境。
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