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　 　 摘要:　 为明确不同剂量高羊毛氨酸硒(ＳｅＨＬａｎ)对陕北白绒山羊羯羊瘤胃古菌结构与组成的影响ꎬ本研究选

取发育一致的陕北白绒山羊羯羊 ３２ 只ꎬ均分为 ４ 组ꎬ分别饲喂硒含量为 ０􀆰 ０１６ ｍｇ / ｋｇ(ＣＫ)、０􀆰 ３００ ｍｇ / ｋｇ、０􀆰 ６００
ｍｇ / ｋｇ和 １􀆰 ２００ ｍｇ / ｋｇ的饲料ꎬ饲养 ７０ ｄ 后ꎬ采集羯羊瘤胃液ꎬ提取 ＤＮＡ 并利用古菌特异性引物进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ对
古菌 Ｖ４￣Ｖ５ 区进行高通量测序和羯羊瘤胃液古菌结构与组成分析ꎮ 结果表明:随着 ＳｅＨＬａｎ 添加量增加ꎬ各处理瘤

胃液古菌 α 多样性指数呈现出先降低后增高的变化趋势ꎬ但处理间瘤胃液古菌 α 多样性指数差异均不显著ꎮ 各处

理瘤胃液ꎬ在门水平上广古菌门(Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ)古菌ꎬ在科水平上甲烷短杆菌科(Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ)古菌ꎬ在属水

平上甲烷短杆菌属(Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ)古菌的相对丰度均接近 ８０％ꎬ且随着饲料中 ＳｅＨＬａｎ 添加量增加ꎬ相对丰度

呈现先降低后升高的变化趋势ꎮ ０􀆰 ６００ ｍｇ / ｋｇ硒含量饲料处理的羯羊瘤胃液在门水平上广古菌门(Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ)
古菌ꎬ在科水平上甲烷杆菌科(Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ)古菌ꎬ在属水平上甲烷短杆菌属(Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ)古菌ꎬ相对

丰度显著低于其他 ３ 个处理ꎮ 综上所述ꎬ饲料中添加 ＳｅＨＬａｎ 显著影响陕北白绒山羊羯羊瘤胃液古菌组成及结构ꎬ
０􀆰 ６００ ｍｇ / ｋｇ硒含量饲料处理的羯羊瘤胃产甲烷菌丰度显著低于其他处理ꎮ
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　 　 陕北白绒山羊是中国陕西榆林和延安地区主要

养殖羊品种ꎬ具有产绒量高和肉品质好等特点ꎬ仅榆

林地区饲养量就达８.００×１０５ 只ꎮ 但陕北白绒山羊

饲养区属于严重缺硒地区ꎬ陕北白绒山羊体内硒含

量也低于国际上公认的硒含量最低阈值 ( ０􀆰 ５
ｍｇ / ｋｇ)ꎬ因此ꎬ需要在饲料中补充硒元素[１]ꎮ 微量

元素硒具有预防疾病、促进动物生长的重要作

用[２￣３]ꎬ饲料中补充硒能够改善反刍动物机体及瘤胃

微生物抗氧化能力[４￣６]ꎮ Ｃｕｉ 等[７] 报道在饲料中添

加酵母硒能够显著提高藏羊瘤胃液铵态氮(ＮＨ＋
４ ￣

Ｎ)、总挥发性脂肪酸(ＴＶＦＡ)、乙酸盐、丁酸盐和丙

酸盐浓度ꎬ显著影响瘤胃液细菌菌群结构及功能ꎬ促
进碳水化合物和氨基酸代谢相关基因功能和代谢途

径的表达和富集ꎮ Ｚｈａｎｇ 等[８] 研究结果表明ꎬ饲料

中补充硒酸钠不仅能提高瘤胃球菌、纤维杆菌等淀

粉分解菌的丰度ꎬ还能促进纤维二糖酶、羧甲基纤维

素酶、木聚糖酶和蛋白酶的活性ꎮ 在硒对反刍动物

温室气体排放的影响研究方面ꎬＭｉｌｔｋｏ 等[９] 研究发

现ꎬ饲料中添加硒酸盐(无机硒)能降低绵羊瘤胃液

ＣＨ４和 ＣＯ２浓度ꎬ而饲料中添加酵母硒(有机硒)会
增加 ＣＨ４和 ＣＯ２浓度ꎮ Ｐａｎ 等[１０] 报道ꎬ饲料中添加

６ μｇ / ｋｇ硒能显著降低绵羊的 ＣＨ４ 排放量ꎮ 这些研

究结果说明ꎬ饲料中添加的硒源类型(有机硒或无

机硒)和添加量均会影响到反刍动物瘤胃的 ＣＨ４ 排

放ꎮ 在硒对陕北白绒山羊生长影响方面ꎬ熊忙利[１]

分析了亚硒酸钠对陕北白绒山羊羔羊断奶成活率的

影响ꎻ马雄等[１１]讨论了酵母硒对绒山羊生长和组织

抗氧化的影响ꎻ李托等明确了高羊毛氨酸硒对陕北

白绒山羊生长和瘤胃细菌群落结构的影响[１２￣１３]ꎮ
目前ꎬ在硒对陕北白绒山羊瘤胃古菌群落结构和组

成方面的研究还鲜见报道ꎮ 由于瘤胃古菌群落结构

不仅影响饲料利用率[１４]ꎬ还对反刍动物的甲烷

(ＣＨ４)排放有影响[１５]ꎬ因此ꎬ有效调控瘤胃古菌结

构对降低反刍动物甲烷排放、提高反刍动物饲料利

用率具有重要意义ꎮ 高羊毛氨酸硒(Ｓｅｌｅｎｏｈｏｍｏｌａｎ￣
ｔｈｉｏｎｉｎｅꎬＳｅＨＬａｎ)是一种新型的水溶性有机硒[１６]ꎬ
在动物体内具有较高的生物利用率和沉积率[１７￣１８]ꎮ
本研究以 ６ 月龄陕北白绒山羊羯羊为对象ꎬ通过不

同 ＳｅＨＬａｎ 添加水平的饲料对 ６ 月龄陕北白绒山羊

羯羊瘤胃古菌群落组成和结构的影响分析ꎬ明确适

宜的饲料硒添加水平ꎬ在提高羊肉硒含量的同时ꎬ减
少白绒山羊瘤胃的甲烷排放ꎬ进而实现优质养殖和

节能减排ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验动物

选取体质量相近的 ６ 月龄陕北白绒山羊羯羊

３２ 只ꎬ随机均分为 ４ 组ꎮ 试验羊每天饲喂 ２ 次

(０８:００和１７:００)ꎬ自由饮水ꎮ
１.２　 试验设计及样品采集

参照新版 «肉羊营养需要量» ( ＮＹ / Ｔ ８１６ －
２０２１) [１９]中育肥山羊体质量 ２５ ｋｇ、日增质量 １００ ｇ
营养需要配制基础饲料ꎬ加工为颗粒料ꎮ 基础饲料

的原料组成及营养水平如表 １ꎮ 基础饲料硒含量为

０􀆰 ０１６ ｍｇ / ｋｇꎬ在每 １ ｋｇ 基础饲料中分别添加 ７１
ｍｇ、１４６ ｍｇ、２９６ ｍｇ 的 ＳｅＨＬａｎ[英联普美欣科技(江
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西)有限公司产品ꎬ硒含量４ ０００ ｍｇ / ｋｇꎬ载体为麦芽

糊精]ꎬ 得到硒含量分别为 ０􀆰 ３００ ｍｇ / ｋｇ、 ０􀆰 ６００
ｍｇ / ｋｇ和 １􀆰 ２００ ｍｇ / ｋｇ的饲料ꎮ 以不添加 ＳｅＨＬａｎ 的

基础饲料(硒含量为 ０􀆰 ０１６ ｍｇ / ｋｇ)为对照(ＣＫ)ꎬ进
行不同硒含量的饲料喂养试验ꎬ饲养 ７０ ｄ 后ꎬ经过

口腔采集所有试验羊瘤胃液[２０]ꎮ
１.３　 样品处理和高通量测序

采用 ＣＴＡＢ 法提取瘤胃液基因组ꎬ用 Ｎａｎｏ￣
Ｄｒｏｐ２０００ 和 １％琼脂糖凝胶电泳检测基因组 ＤＮＡ
的纯度和浓度ꎬ使用古菌特异性引物 Ａｒｃｈ９１５Ｆ (５′￣
ＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ￣３′) 和 Ａｒｃｈ５１９Ｒ ( ５′￣ＧＴ￣
ＧＣＴＣＣＣＣＣＧＣＣＡＡＴＴＣＣＴ￣３′)ꎬＰＣＲ 扩增古菌 １６Ｓ
ｒＲＮＡ 的 Ｖ４￣Ｖ５ 区ꎮ ＰＣＲ 扩增程序:９５ ℃预变性 ３
ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 ３０ ｓ、５５ ℃退火 ３０ ｓ、７２ ℃延伸 ３０
ｓꎬ３０ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎮ ２０􀆰 ０ μｌ 扩增体系:
４􀆰 ０ μｌ ５× Ｆａｓｔ Ｐｆｕ 缓 冲 液ꎬ ２􀆰 ０ μｌ ２􀆰 ５ ｍｍｏｌ / Ｌ
ｄＮＴＰｓꎬ０􀆰 ５ μｌ 上游引物(５ μｍｏｌ / Ｌ)ꎬ０􀆰 ５ μｌ 下游引

物( ５ μｍｏｌ / Ｌ)ꎬ ０􀆰 ４ μｌ Ｆａｓｔ Ｐｆｕ 聚合酶ꎬ １􀆰 ０ ｎｇ
ＤＮＡꎬ１１􀆰 ６ μｌ Ｈ２Ｏꎮ 扩增产物送北京诺禾致源生物

科技有限公司用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｎｏｖａｓｅｑ ６０００ 测序平台进

行双端高通量测序ꎮ
１.４　 测序数据分析

使用 ＦＬＡＳＨ ｖ１. ２. ７ ( ｈｔｔｐ: / / ｃｃｂ. ｊｈｕ. ｅｄｕ / ｓｏｆｔ￣
ｗａｒｅ / ＦＬＡＳＨ / ) [２１]对测序后得到的初始数据进行

拼接得到原始序列(Ｒａｗ Ｔａｇｓ)ꎻ使用 Ｆａｓｔｐ 软件对

Ｒａｗ Ｔａｇｓ 进行过滤[２２] ꎬ得到高质量序列 ( Ｃｌｅａｎ
Ｔａｇｓ)ꎮ 通过 ＶＳＥＡＲＣＨ 网站( ｈｔｔｐｓ: / / ｇｉｔｈｕｂ. ｃｏｍ /
ｔｏｒｏｇｎｅｓ / ｖｓｅａｒｃｈ / ) [２３]与物种注释数据库比对并去

除嵌合体序列[２４] ꎬ得到有效序列(Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓ)ꎬ
利用 Ｕｐａｒｓｅ ｖ７. ０. １００１ 软件 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｄｒｉｖｅ５.
ｃｏｍ / ｕｐａｒｓｅ / ) [２５]对有效序列进行聚类ꎬ以 ９７％相

似度聚类得到操作分类单元(Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍ￣
ｉｃ ＵｎｉｔꎬＯＴＵ)ꎬ同时筛选 ＯＴＵ 中出现频数最高的

序列作为 ＯＴＵ 的代表序列ꎮ 设定阈值为 ０.８ ~
１􀆰 ０ꎬ使用 Ｍｏｔｈｕｒ 方法与 Ｓｉｌｖａ１３２(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ａｒｂ￣
ｓｉｌｖａ.ｄｅ / ) [２６]的 ＳＳＵｒＲＮＡ 古菌数据库[２７] 进行物种

注释ꎬ统计各样本在门(Ｐｈｙｌｕｍ)、科(Ｆａｍｉｌｙ)和属

(Ｇｅｎｕｓ)分类水平上的群落组成ꎮ 使用 ＭＵＳＣＬＥ
ｖ３.８.３１ 软件[２８]( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｄｒｉｖｅ５. ｃｏｍ / ｍｕｓｃｌｅ / )
进行多序列比对ꎮ 利用 Ｑｉｉｍｅ ｖ１.９.１ 软件计算得

到 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ￣ｏｔｕｓ、 Ｃｈａｏ１、 Ｓｈａｎｎｏｎ、 Ｓｉｍｐｓｏｎ、 Ａｃｅ、
Ｇｏｏｄｓ￣ｃｏｖｅｒａｇｅ 和 ＰＤ＿ｗｈｏｌｅ＿ｔｒｅｅ 等 α 多样性指数ꎮ

利用 Ｒ 软件绘制稀释曲线、等级聚类曲线、物种累

积曲线及物种丰度聚类图ꎻ利用最小显著差异法

(ＬＳＤ)和单因素方差分析( Ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ)ꎬ进
行不同处理 α 多样性指数的差异性分析ꎻ对于符

合正态分布的物种丰度数据使用单因素方差分析

(Ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ)及 ＬＳＤ 法进行差异分析ꎬ对不

符合正态分布的物种丰度数据使用 Ｋｒｕｓｋａｌ￣Ｗａｌｌｉｓ
检验进行差异分析ꎮ

表 １　 基础饲料组成及营养水平(以干物质计)
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｂａｓａｌ ｄｉｅｔ (ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ)

项目 成分　 　 　 　 　 　 　 　 含量

原料 苜蓿干草 (％) １０.００

玉米秸秆(％) ２０.００

燕麦草 (％) １０.００

花生秧 (％) １０.００

大豆秸秆 (％) １０.００

柠条(％) １０.００

玉米 (％) ６.００

豆粕 (％) ６.００

棉籽粕 (％) １１.００

麸皮 (％) ５.３０

食盐 (％) ０.５０

磷酸氢钙(％) ０.２０

预混料１)(％) １.００

合计(％) １００.００

营养成分２) 代谢能 (ＭＪ / ｋｇ) ７.８７

粗蛋白质 (％) １２.８０

粗脂肪 (％) １.７４

中性洗涤纤维(％) ４９.９０

酸性洗涤纤维 (％) ３７.２０

钙 (％) １.１５

磷 (％) ０.６３

硒 (ｍｇ / ｋｇ) ０.０１６
１) 预混料为每 １ ｋｇ 基础饲料提供: 维生素 Ａ １ ８００ ＩＵꎬ维生素 Ｄ３ ２６０
ＩＵꎬ维生素 Ｅ ２３􀆰 ０ ｍｇꎬ锌( Ｚｎ) ３０􀆰 ０ ｍｇꎬ锰(Ｍｎ) ２５􀆰 ０ ｍｇꎬ铁( Ｆｅ)
５０􀆰 ０ ｍｇꎬ铜(Ｃｕ)１１􀆰 ０ ｍｇꎬ钴(Ｃｏ)０.２ ｍｇꎬ碘( Ｉ)１􀆰 ０ ｍｇꎮ２) 饲料代谢
能是根据饲料原料组成以干物质为基础计算得到ꎬ为计算值ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 测序数据处理和 ＯＴＵ 分析

表 ２ 为各处理下不同样品测序数据ꎮ 本试验共

得到２ ０９９ ３９９条有效序列(Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｔａｇｓ)ꎬ平均每

个样品含６５ ６０６条有效序列ꎮ ４ 个处理共得到３ １４１
个 ＯＴＵꎬ其中ꎬ４ 个处理的共享 ＯＴＵ 数为１ ０３６个ꎬ

３３３李　 托等:饲料中添加高羊毛氨酸硒对陕北白绒山羊羯羊瘤胃古菌结构与组成的影响



０􀆰 ３００ ｍｇ / ｋｇ硒、０􀆰 ６００ ｍｇ / ｋｇ硒、１􀆰 ２００ ｍｇ / ｋｇ硒处

理和 ＣＫ 独有的 ＯＴＵ 数分别为 ３７７ 个、３６５ 个、１９５
个和 ２８０ 个(图 １)ꎮ
２.２　 不同处理对羊瘤胃液古菌多样性影响

２.２.１　 α 多样性指数　 表 ３ 为不同处理的羯羊瘤胃

液古菌 α 多样性指数ꎮ 从表中可以看出ꎬ随着饲料

中 ＳｅＨＬａｎ 添加量增加ꎬ羯羊瘤胃液古菌 Ｃｈａｏ１、
ＡＣＥ、Ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｏｔｕｓ、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 等多样性指

数呈先增加后减少趋势ꎬ而 ＰＤ￣ｗｈｏｌｅ￣ｔｒｅｅ 指数呈现

减少趋势ꎬ但不同处理间的多样性指数差异均不显

著ꎮ

表 ２　 测序数据质量评估

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ｑｕａｌｉｔｙ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ

样品编号
初始序列

(条)
原始序列

(条)
高质量序列

(条)
有效序列

(条)

有效序列
碱基数
(ｎｔ)

有效序列
平均长度

(ｎｔ)

Ｑ２０
(％)

Ｑ３０
(％)

有效序列中
Ｇ＋Ｃ 碱基
比例(％)

有效序列占
原始序列
比例(％)

ＬＳＥ１ ８５ ３２８ ８５ ３０８ ８４ ７０４ ６１ ６６６ ２３ ３０８ ５０８ ３７８ ９８.５３ ９５.１０ ５２.６０ ７２.２７

ＬＳＥ２ ８８ ９５０ ８８ ６５７ ８７ ６３３ ６８ ８６９ ２６ ４６９ ９０４ ３８４ ９８.２２ ９４.３６ ５２.３０ ７７.４２

ＬＳＥ３ ８５ １７８ ８４ ４８５ ８２ ９９２ ６４ ２４９ ２４ ４６８ ４１２ ３８１ ９８.３２ ９４.７１ ５２.２６ ７５.４３

ＬＳＥ４ ８５ ６０６ ８４ ３３９ ８３ ７３３ ６１ ２６４ ２３ ３２０ ３０５ ３８１ ９８.４２ ９４.８９ ５２.７９ ７１.５７

ＬＳＥ５ ６７ １９５ ６６ ８１９ ６６ ２２９ ５１ ３７３ １９ ４６１ ２８９ ３７９ ９８.３８ ９４.８０ ５３.６７ ７６.４５

ＬＳＥ６ ８６ ６３５ ８６ ０９４ ８５ ０３２ ６２ ０１６ ２３ ７４３ ４９２ ３８３ ９８.３４ ９４.６７ ５２.４１ ７１.５８

ＬＳＥ７ ６９ ３１０ ６８ ６８１ ６７ ５６３ ５４ ８５４ ２０ ７９３ ７９２ ３７９ ９８.２５ ９４.４８ ５３.１１ ７９.１４

ＬＳＥ８ ８５ ３３３ ８４ ９０６ ８４ ０６９ ６２ ０３２ ２３ ５３９ ７９０ ３７９ ９８.３４ ９４.６９ ５２.７８ ７２.６９

ＭＳＥ１ ８３ ５２０ ８３ １４２ ８２ ２５９ ６５ ３０１ ２４ ８５１ ５５５ ３８１ ９８.３４ ９４.７０ ５２.５６ ７８.１９

ＭＳＥ２ ８６ ６７６ ８６ ６３３ ８５ ７５５ ７９ １０９ ３０ ２７７ ３７５ ３８３ ９８.１３ ９４.１０ ５２.５２ ９１.２７

ＭＳＥ３ ８６ ００２ ８５ ５１９ ８４ ４８６ ６６ ２６１ ２５ １８７ １８０ ３８０ ９８.３２ ９４.６６ ５２.６５ ７７.０５

ＭＳＥ４ ８８ ４６８ ８８ ４４２ ８７ ８０１ ８１ ８５３ ３１ １３５ ４３５ ３８０ ９８.３７ ９４.７５ ５２.７２ ９２.５２

ＭＳＥ５ ８１ ８３２ ８１ ８０２ ８１ ０５３ ６５ ８３７ ２４ ９７８ ０２１ ３７９ ９８.３７ ９４.７１ ５２.６２ ８０.４５

ＭＳＥ６ ８７ ９３０ ８７ ２６１ ８６ ０１８ ６６ ８５３ ２５ ４０４ ９４１ ３８０ ９８.３３ ９４.６８ ５３.９０ ７６.０３

ＭＳＥ７ ７０ ３９９ ６９ ８５４ ６８ ８９５ ５２ ４７４ １９ ９１１ ４５０ ３７９ ９８.２１ ９４.３９ ５３.３３ ７４.５４

ＭＳＥ８ ７８ ３９２ ７８ ３１６ ７７ ８２２ ５９ ５６２ ２２ ５６７ ６５５ ３７９ ９８.３１ ９４.６２ ５３.９２ ７５.９８

ＨＳＥ１ ７７ ３０２ ７７ １３２ ７６ ６２９ ５９ ０７２ ２２ ４５６ １９４ ３８０ ９８.４４ ９４.９１ ５２.５３ ７６.４２

ＨＳＥ２ ８４ ６１４ ８３ ９７６ ８２ ４５２ ６２ ２８３ ２３ ８３９ ４４０ ３８３ ９８.０６ ９３.９６ ５２.０６ ７３.６１

ＨＳＥ３ ８１ ２３８ ８０ ４９３ ７９ １７１ ６３ ３５１ ２４ １７５ ０１２ ３８２ ９８.３１ ９４.６５ ５２.６５ ７７.９８

ＨＳＥ４ ９３ ８８７ ９３ １５１ ９１ ７１６ ８５ １０５ ３２ ５６８ ３３３ ３８３ ９８.２１ ９４.３８ ５２.８９ ９０.６５

ＨＳＥ５ ８２ ６５４ ８１ ９８８ ８０ ３５９ ７５ ３８７ ２８ ７０８ ８３５ ３８１ ９８.２１ ９４.３１ ５１.３８ ９１.２１

ＨＳＥ６ ９５ ３４５ ９５ ２６９ ９４ ３１８ ８０ ２６０ ３０ ４７３ ９１２ ３８０ ９８.４２ ９４.８９ ５２.７８ ８４.１８

ＨＳＥ７ ８２ ２９３ ８２ ０７０ ８１ ０４７ ７０ ３６０ ２６ ６８３ ６２７ ３７９ ９８.３１ ９４.６３ ５４.７０ ８５.５０

ＨＳＥ８ ９０ ９３０ ９０ ８６２ ８９ ９９３ ８３ ８２１ ３１ ９９９ ６５０ ３８２ ９８.２６ ９４.４３ ５２.６９ ９２.１８

ＣＫ１ ７８ ０３０ ７７ ２８５ ７５ ８７７ ６１ ９５０ ２３ ７４８ １４８ ３８３ ９８.２８ ９４.６１ ５２.７２ ７９.３９

ＣＫ２ ８４ ５１２ ８３ ９３１ ８２ ８４４ ６４ ６６３ ２４ ７１６ １５９ ３８２ ９８.１４ ９４.１６ ５２.０４ ７６.５１

ＣＫ３ ８４ ８１９ ８４ ５１２ ８３ ８６３ ６７ ４２１ ２５ ６８６ ４５０ ３８１ ９８.３８ ９４.８２ ５２.５５ ７９.４９

ＣＫ４ ６６ ９０９ ６６ ２１１ ６５ １９０ ４９ ８８３ １８ ９８３ ０６８ ３８１ ９８.３１ ９４.６５ ５２.６５ ７４.５５

ＣＫ５ ８３ ６０２ ８３ １４５ ８２ １００ ６２ ４６８ ２３ ７９１ ６０１ ３８１ ９８.４０ ９４.８３ ５２.２８ ７４.７２

ＣＫ６ ８５ ０８１ ８４ ６４４ ８３ ６５２ ６２ ５７３ ２３ ８６４ ６５６ ３８１ ９８.２９ ９４.５４ ５３.３１ ７３.５５

ＣＫ７ ８２ ０６４ ８１ ５５２ ８０ ６７３ ６２ ３２６ ２３ ５９５ ９３０ ３７９ ９８.４２ ９４.９７ ５３.９１ ７５.９５

ＣＫ８ ８８ ８３５ ８８ ０７０ ８６ ９３３ ６４ ９０３ ２４ ６９９ ５３７ ３８１ ９８.３４ ９４.７４ ５２.６４ ７３.０６
ＬＳＥ１~ＬＳＥ８ 为硒含量 ０􀆰 ３００ ｍｇ / ｋｇ处理的样本 １~样本 ８ꎻ ＭＳＥ１~ＭＳＥ８ 为硒含量 ０􀆰 ６００ ｍｇ / ｋｇ处理的样本 １~样本 ８ꎻ ＨＳＥ１~ＨＳＥ８ 为硒含量
１􀆰 ２００ ｍｇ / ｋｇ处理的样本 １~样本 ８ꎻＣＫ１~ＣＫ８ 为对照的样本 １~样本 ８ꎮ

４３３ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２４ 年 第 ４０ 卷 第 ２ 期



ＣＫ:对照ꎻＬＳＥ:０􀆰 ３００ ｍｇ / ｋｇ硒ꎻＭＳＥ:０.６００ ｍｇ / ｋｇ硒ꎻＨＳＥ: １.２００
ｍｇ / ｋｇ硒ꎮ
图 １　 不同处理下操作分类单元(ＯＴＵ)维恩图

Ｆｉｇ.１　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ (ＯＴＵ) ｕｎ￣
ｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

表 ３　 各处理的羊瘤胃液古菌 α多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ａｒｃｈａｅａ ｉｎ ｒｕｍｅｎ ｆｌｕｉｄ ｏｆ ｓｈｅｅｐ
ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

指数　 　
处理

ＣＫ ０.３００
ｍｇ / ｋｇ硒

０.６００
ｍｇ / ｋｇ硒

１.２００
ｍｇ / ｋｇ硒

标准
误差 Ｐ 值

Ｃｈａｏ１ ９２８.１６０ ９３６.９５０ ８７５.７８０ ８１８.３９０ ３５.４１０ ０ ０.６６５
ＡＣＥ ９１６.４９０ ９６４.５００ ８９０.９４０ ８３１.１７０ ３１.４６０ ０ ０.５１３
ＰＤ＿ｗｈｏｌｅ＿ｔｒｅｅ ７８.７４０ ７７.５９０ ７４.５７０ ４８.３８０ ４.２３０ ０ ０.１５６
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｏｔｕｓ ７７６.１３０ ８３２.８８０ ７９５.８８０ ６７３.８８０ ２９.７５０ ０ ０.３０８
Ｓｈａｎｎｏｎ ５.１２０ ５.９７０ ５.６４０ ４.８９０ ０.１８０ ０ ０.１５８
Ｓｉｍｐｓｏｎ ０.８８８ ０.９４１ ０.８８３ ０.８８５ ０.０１５ ０ ０.５０５
Ｇｏｏｄｓ＿ｃｏｖｅｒａｇｅ ０.９９６ ０.９９７ ０.９９６ ０.９９６ ０.０００ ２ ０.２７６

２.２.２　 物种多样性曲线　 随着测序数量的增加ꎬ各
样品 ＯＵＴ 的数量变化如图 ２Ａ 所示ꎮ 从图中可以看

出ꎬ在０~ １０ ０００个测序数量范围内ꎬＯＵＴ 数增加迅

速ꎮ 当测序序列达到３０ ０００后ꎬ稀释曲线逐渐平坦ꎬ
说明此时测序数据已经涵盖绝大多数物种ꎮ 各样本

等级聚类曲线水平方向上宽度较大ꎬ垂直方向上曲

线平滑ꎬ表明本研究各样本的物种丰富度和均匀度

均较好(图 ２Ｂ)ꎮ
２.２.３　 物种累积箱形图　 随测序样本量的增加ꎬ新
物种出现的速率如图 ３ 所示ꎮ 从图中可以看出ꎬ当
测序样本量为１~２５ 个时ꎬ物种数增加较为快速ꎮ 当

测序样本量从 ２５ 个增加到 ３２ 个ꎬ测序所能得到的

物种数量逐渐变得平缓ꎬ亦即随着样本量的不断增

加ꎬ箱形图上升幅度越来越平缓ꎬ说明本研究抽样充

分ꎬ用于分析的数据可靠性较高ꎮ
２.３　 不同水平瘤胃液古菌物种组成

２.３.１　 门水平　 门水平上ꎬ瘤胃液的优势古菌主要

是广古菌门(Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ)古菌ꎬ不同处理其相对

丰度平均值为 ７９􀆰 ３９０％ꎮ 此外ꎬ泉古菌门(Ｃｒｅｎａｒ￣
ｃｈａｅｏｔａ)古菌、奇古菌门(Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ)古菌和未

分类菌门(Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ａｒｃｈａｅａ)古菌的相对丰度分

别为 ０􀆰 ０６９％、 ０􀆰 ０５５％、０􀆰 ０６４％ꎮ 子囊菌门(Ａｓｇａｒ￣
ｄａｅｏｔａ)古菌和纳米古菌门(Ｎａｎｏａｒｃｈａｅａｅｏｔａ)古菌等

的相对丰度均在 ０􀆰 ０１０％以下(图 ４Ａ)ꎮ

Ａ:稀释曲线ꎻＢ:等级聚类曲线ꎮ ＬＳＥ１~ＬＳＥ８、ＭＳＥ１~ＭＳＥ８、ＨＳＥ１~ＨＳＥ８、ＣＫ１~ＣＫ８ 见表 ２ 注ꎮ
图 ２　 物种多样性曲线

Ｆｉｇ.２　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｃｕｒｖｅ

５３３李　 托等:饲料中添加高羊毛氨酸硒对陕北白绒山羊羯羊瘤胃古菌结构与组成的影响



２.３.２　 科水平 　 科水平上瘤胃液主要的古菌为甲

烷短杆菌科(Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ)古菌ꎬ不同处理相

对丰度均值达 ８０􀆰 ９８０％ꎮ Ｎｉｔｒｏｓｏｐｕｍｉｌａｃｅａｅ、Ｍｅｔｈａ￣
ｎｏｍｅｔｈｙｌｏｐｈｉｌａｃｅａｅ、 Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿ Ｂａｔｈｙａｒｃｈａｅｉａ、 Ｐ ＿
ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿ Ａｒｃｈａｅａ ＋ Ｆ ＿ Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ、 Ｎｉ￣
ｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 等 科 古 菌 的 平 均 相 对 丰 度 为

０􀆰 ０３１％、０􀆰 ０３３％、０􀆰 ０１６％、０􀆰 ０１８％ 和 ０􀆰 ０２５％ (图

４Ｂ)ꎮ 而 Ｍｅｔｈａｎｏｔｈｅｒｍｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ、 Ｍｅｔｈａｎｏｍａｓｓｉｌｉ￣
ｉｃｏｃｃａｃｅａｅ、 Ｐ ＿ Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ ＋ Ｆ ＿ Ｍｅｔｈａｎｏｍｅｔｈｙｌｏ￣
ｐｈｉｌａｃｅａｅ 和 Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｍｅｔｈａｎｏｆａｓｔｉｄｉｏｓａｌｅｓ 等科古

菌的平均相对丰度均低于 ０􀆰 ０１０％ꎮ
图 ３　 物种累积箱形图

Ｆｉｇ.３　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｂｏｘｐｌｏｔ

Ａ:门水平ꎻＢ:科水平ꎻＣ:属水平ꎮ ＣＫ、ＬＳＥ、ＭＳＥ、ＨＳＥ 见图 １ 注ꎮ
图 ４　 不同硒含量饲料处理羯羊瘤胃液古菌在门、科和属水平上的组成

Ｆｉｇ.４　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ａｒｃｈａｅａ ｉｎ ｒｕｍｅｎ ｆｌｕｉｄ ｏｆ ｗｅｔｈｅｒ ｇｏａｔｓ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ｃｏｎｔｅｎｔ ｆｅｅｄｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍꎬ ｆａｍｉｌｙ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ
ｌｅｖｅｌｓ
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２.３.３　 属水平 　 属水平上ꎬ不同处理甲烷短杆菌

属(Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ)古菌的相对丰度最高ꎬ平均

值为 ８１􀆰 ７９％ꎮ 未注释其他古菌(Ｏｔｈｅｒｓ)的相对丰

度次之ꎬ均值为 １７􀆰 ４３％ꎮ 此外ꎬ甲烷球形菌属

(Ｍｅｔｈａｎｏｓｐｈａｅｒａ) 和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿ Ｎｉｔｒｏｓｏｐｕｍｉｌｕｓ 古

菌的相对丰度均为 ０􀆰 ２９％ꎮ 而 Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｂａｔｈ￣
ｙａｒｃｈａｅｉａ、Ｍｅｔｈａｎｏｔｈｅｒｍｏｂａｃｔｅｒ、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｃｏｓ￣
ｍｉｃｕｓ、 Ｍｅｔｈａｎｏｍａｓｓｉｌｉｉｃｏｃｃｕｓ、 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿ Ｎｉ￣
ｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ、甲烷细菌属(Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、Ｃａｎ￣
ｄｉｄａｔｕｓ＿Ｍｅｔｈａｎｏｍｅｔｈｙｌｏｐｈｉｌｕｓ、ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｍｅｔｈａｎｏ￣
ｆａｓｔｉｄｉｏｓａｌｅｓ、 Ｍｅｔｈａｎｏｃａｌｃｕｌｕｓ、 Ｃｅｎａｒｃｈａｅｕｍ、 Ｍｅｔｈａ￣
ｎｉｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓ、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｍｅｔｈａｎｏｍｅｔｈｙｌｉｃｕｓ、Ｍｅｔｈａ￣
ｎｏｓａｅｔａ、Ｍｅｔｈａｎｏｃｕｌｌｅｕｓ、Ｍｅｔｈａｎｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、Ｍｅｔｈａｎｏ￣
ｓａｒｃｉｎａ 和 Ｍｅｔｈａｎｏｒｅｇｕｌａ 等属古菌的平均相对丰度

均低于 ０􀆰 １０％(图 ４Ｃ)ꎮ

２.４　 物种差异性分析

表 ４ 为不同分类水平上相对丰度存在显著差异

的古菌ꎮ 从表中可以看出ꎬ０􀆰 ６００ ｍｇ / ｋｇ硒处理的广

古菌门 ( Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ) 古菌、甲烷杆菌科 (Ｍｅｔｈａ￣
ｎｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ)和甲烷短杆菌属(Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ)
古菌的相对丰度均显著低于其他 ３ 个处理ꎻ而泉古

菌门(Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ)古菌和奇古菌门(Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅ￣
ｏｔａ)古菌的相对丰度均显著高于其他 ３ 个处理ꎮ
０􀆰 ３００ ｍｇ / ｋｇ硒处理的未分类古菌(Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ａｒ￣
ｃｈａｅａ)和 Ｍｅｔｈａｎｏｔｈｅｒｍｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 科古菌的相对丰

度显著高于其他 ３ 个处理ꎻＮｉｔｒｏｓｏｐｕｍｉｌａｃｅａｅ 科古菌

的相对丰度 １􀆰 ２００ ｍｇ / ｋｇ硒处理显著低于其他 ３ 个

处理ꎻ１􀆰 ２００ ｍｇ / ｋｇ硒处理的 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｐｕｍｉ￣
ｌｕｓ 属古菌的相对丰度显著低于其他 ３ 个处理ꎮ

表 ４　 相对丰度存在显著差异的古菌

Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｒｃｈａｅａ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ

分类等级 项目　 　 　 　 　 　 　 　
相对丰度(％)

ＣＫ ０.３００ ｍｇ / ｋｇ硒 ０.６００ ｍｇ / ｋｇ硒 １.２００ ｍｇ / ｋｇ硒

门水平 广古菌门(Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ) ７７.８８０ ０ａ ７９.４３０ ０ａ ７０.８９０ ０ｂ ８９.４１０ ０ａ

泉古菌门(Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ) ０.０４０ ０ｂ ０.０７０ ０ｂ ０.１４０ ０ａ ０.０３０ ０ｂ

奇古菌门(Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ) ０.０１０ ０ｂ ０.０３０ ０ｂ ０.１５０ ０ａ ０.０２０ ０ｂ

未分类古菌(Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ａｒｃｈａｅａ) ０.０３０ ０ｂ ０.１６０ ０ａ ０.０４０ ０ｂ ０.０２０ ０ｂ

科水平 甲烷杆菌科(Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ) ７９.９８０ ０ａ ８１.４７０ ０ａ ７０.９３０ ０ｂ ９１.５３０ ０ａ

Ｎｉｔｒｏｓｏｐｕｍｉｌａｃｅａｅ ０.０２０ ０ａ ０.０１０ ０ａ ０.０９０ ０ａ ０.０００ ９ｂ

Ｐ＿ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ａｒｃｈａｅａ、Ｆ＿Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ ０.００５ ０ｂ ０.０６０ ０ａ ０.０１０ ０ａ ０.０００ ３ｂ

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ ０.００２ ０ｂ ０.０２０ ０ａ ０.０６０ ０ａ ０.０２０ ０ａ

Ｍｅｔｈａｎｏｔｈｅｒｍｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ ０.００３ ０ｂ ０.０２０ ０ａ ０.００５ ０ｂ ０.００２ ０ｂ

属水平 甲烷短杆菌属(Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ) ８１.１２０ ０ａ ８２.５１０ ０ａ ７０.９６０ ０ｂ ９２.５９０ ０ａ

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｐｕｍｉｌｕｓ ０.０２０ ０ａ ０.０１０ ０ａ ０.０９０ ０ａ ０.０００ ９ｂ
同行数据后不同小写字母表示差异显著ꎮ

　 　 相对丰度排名前 ６ 的门和前 ２０ 的属聚类后的

热图如图 ５ 和图 ６ 所示ꎮ 门水平上ꎬ０􀆰 ３００ ｍｇ / ｋｇ
硒处理和 １􀆰 ２００ ｍｇ / ｋｇ硒处理的羯羊瘤胃液分别

聚集了更多的未分类古菌(Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ａｒｃｈａｅａ)
和广古菌门( Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ)古菌ꎻ０􀆰 ６００ ｍｇ / ｋｇ硒
处理ꎬ聚集了较多的泉古菌门 ( Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ) 古

菌、奇古菌门 ( Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ) 古 菌、子 囊 菌 门

(Ａｓｇａｒｄａｅｏｔａ) 古菌和纳米古菌门 ( Ｎａｎｏａｒｃｈａｅａｅ￣
ｏｔａ)古菌ꎮ 由图 ６ 可知ꎬ属水平上ꎬ０􀆰 ３００ ｍｇ / ｋｇ硒
处理的陕北白绒山羊瘤胃液中聚集了较多的甲烷

砾菌属(Ｍｅｔｈａｎｏｃａｌｃｕｌｕｓ)、甲烷热杆菌属(Ｍｅｔｈａｎｏ￣
ｔｈｅｒｍｏｂａｃｔｅｒ)、 Ｍｅｔｈａｎｉｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓ、 甲 烷 囊 菌 属

(Ｍｅｔｈａｎｏｃｕｌｌｅｕｓ )、 甲 烷 细 菌 属 ( Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉ￣
ｕｍ)、餐古菌属(Ｃｅｎａｒｃｈａｅｕｍ)和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｍｅｔｈ￣
ａｎｏｍｅｔｈｙｌｏｐｈｉｌｕｓ 等属古菌ꎻ０􀆰 ６００ ｍｇ / ｋｇ硒处理ꎬ瘤
胃液中聚集了较多 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ、Ｃａｎ￣
ｄｉｄａｔｕｓ ＿ Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ、 Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿ Ｂａｔｈｙａｒｃｈａｅｉａ、
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｐｕｍｉｌｕｓ、Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｍｅｔｈａｎｏｆａｓ￣
ｔｉｄｉｏｓａｌｅｓ、甲烷微菌属 (Ｍｅｔｈａｎｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ)、Ｃａｎｄｉ￣
ｄａｔｕｓ＿Ｍｅｔｈａｎｏｍｅｔｈｙｌｉｃｕｓ、Ｍｅｔｈａｎｏｍａｓｓｉｌｉｉｃｏｃｃｕｓ、甲烷

７３３李　 托等:饲料中添加高羊毛氨酸硒对陕北白绒山羊羯羊瘤胃古菌结构与组成的影响



八叠球菌属(Ｍｅｔｈａｎｏｓａｒｃｉｎａ)和甲烷砾菌属(Ｍｅｔｈ￣
ａｎｏｃａｌｃｕｌｕｓ)等属古菌ꎻＣＫ 聚集了较多的 Ｍｅｔｈａｎｏ￣

ｓｐｈａｅｒａ 和甲烷丝菌属(Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ)等属古菌ꎮ

ＣＫ、ＬＳＥ、ＭＳＥ、ＨＳＥ 见图 １ 注ꎮ
图 ５　 门水平物种丰度聚类图

Ｆｉｇ.５　 Ｈｅａｔｍａｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｒｃｈａｅａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

ＣＫ、ＬＳＥ、ＭＳＥ、ＨＳＥ 见图 １ 注ꎮ
图 ６　 属水平物种丰度聚类图

Ｆｉｇ.６　 Ｈｅａｔｍａｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｒｃｈａｅａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

３　 讨 论

揭示瘤胃古菌群落结构是探寻反刍动物瘤胃

甲烷减排方案的重要基础ꎮ 以往关于反刍动物瘤

胃古菌的研究主要利用核酸分子探针杂交技

术[２９￣３０] 、１６Ｓ ｒＲＮＡ 及 基 因 克 隆 与 序 列 分 析 技

术[３１￣３３] 、限制性片段长度多态性 ( ＲＦＬＰ) 分析技

术[３４￣３６]和变性梯度凝胶电泳(ＤＧＧＥ)技术[３７] 等ꎬ

这些研究方法不仅费时耗力ꎬ而且很难对未知古

菌进行检测ꎬ较难全面、细致反映反刍动物瘤胃古

菌种群的实际结构和组成情况ꎬ在数据信息通量、
覆盖度和精确度等方面均存在不足ꎬ在一定程度

上限制人们对反刍动物瘤胃古菌多样性及结构的

全面和正确认识ꎮ 目前ꎬ随着测序成本降低ꎬ高通

量测序技术以其数据通量大、覆盖度广、精确度高

等优点ꎬ被广泛应用于反刍动物瘤胃微生物组成
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及功能分析ꎮ 目前ꎬ虽有一些关于饲料中添加硒

对瘤 胃 细 菌 菌 群 结 构 和 组 成 影 响 的 研 究 报

道[７￣８ꎬ １５] ꎬ但在饲料中添加硒对瘤胃古菌群落结构

的相关研究方面还未见报道ꎮ 本研究通过利用古

菌特异性引物对古菌 Ｖ４￣Ｖ５ 区进行 ＰＣＲ 扩增及

高通量测序ꎬ分析饲料中添加不同水平 ＳｅＨＬａｎ 对

生长期陕北白绒山羊羯羊瘤胃古菌群落结构与组

成的变化ꎬ研究结果不仅加深了人们对饲料中添

加硒对羯羊瘤胃古菌多样性和群落组成的了解ꎬ
同时也为反刍动物甲烷减排提供参考ꎮ

瘤胃古菌是反刍动物产生甲烷的主要菌群[３８]ꎬ
而甲烷短杆菌是反刍动物瘤胃中数量最多的产甲烷

菌[３５ꎬ ３９￣４０]ꎮ Ｒｉｃｈａｒｄ 等[４１]研究结果表明奶牛瘤胃液

中古菌占瘤胃微生物总量的 ２.２９％[４１]ꎬ且大部分的

产甲烷菌属于广古菌门[４２]ꎮ
目前ꎬ反刍动物瘤胃古菌多样性特征已有较

多研究ꎮ 不但瘤胃的不同部位具有不同的古菌优

势群落[４３] ꎬ动物类型[３５ꎬ４０] 、年龄[４４] 、季节[３７] 、生态

环境和饲喂饲料[３４￣３５ꎬ３７ꎬ４５] 也均会影响反刍动物瘤

胃古菌的结构与组成ꎮ 由于微量元素硒具有改善

反刍动物机体抗氧化、促进瘤胃微生物生长和代

谢等功能[８] ꎬ一些学者初步开展了饲料中添加硒

对反刍动物瘤胃微生物多样性的影响研究ꎮ 但现

有研究一般仅针对瘤胃细菌组成和结构ꎬ而对瘤

胃古菌多样性特征缺乏分析ꎮ 本试验利用瘤胃古

菌特异性引物和瘤胃古菌专用数据库ꎬ分析了不

同 ＳｅＨＬａｎ 添加水平的饲料对陕北白绒山羊羯羊

瘤胃古菌群落结构和组成的影响ꎬ结果表明陕北

白绒山羊羯羊瘤胃中优势古菌在门水平上为广古

菌门古菌ꎬ在科水平上为甲烷杆菌科古菌ꎬ在属水

平上为甲烷短菌属古菌ꎬ不同硒水平处理的相对

丰度均接近 ８０％ꎬ低于山羊瘤胃液优势古菌的相

对丰度(９９％) [４６￣４７] ꎮ 已有研究结果表明饲料中添

加硒的类型(有机硒和无机硒)对反刍动物瘤胃甲

烷的产生具有不同的影响[９] ꎮ Ｐａｎ 等[１０] 研究结果

表明ꎬ不同硒添加水平的饲料对绵羊甲烷排放有

显著影响ꎬ添加中等剂量的酵母硒能减少绵羊

３.５％ ~９􀆰 ７％甲烷的排放ꎮ 本研究发现ꎬ随着饲料

中 ＳｅＨＬａｎ 添加水平的增加ꎬ优势古菌的相对丰度

呈现先降低后升高的变化趋势ꎬ且 ０􀆰 ６００ ｍｇ / ｋｇ硒
含量的饲料处理的优势古菌的相对丰度显著低于

其他 ３ 个处理ꎮ 这与 Ｐａｎ 等[１０] 的研究结果一致ꎮ

硒对反刍动物瘤胃古菌的影响ꎬ可能是适量的硒

能促进反刍动物瘤胃产甲烷菌的生长[４８] ꎬ但具体

的机制还有待于进一步研究ꎮ

４　 结 论

本研究利用古菌特异性引物对古菌 Ｖ４￣Ｖ５ 区

进行 ＰＣＲ 扩增和高通量测序ꎬ分析了不同 ＳｅＨＬａｎ
添加水平饲料对 ６ 月龄陕北白绒山羊羯羊瘤胃古菌

群落结构与组成的影响ꎮ 结果表明ꎬ不同处理间古

菌 α 多样性指数差异不显著ꎻ随着饲料中 ＳｅＨＬａｎ
添加量增加ꎬ陕北白绒山羊瘤胃优势古菌的相对丰

度呈现出先降低后升高的变化趋势ꎮ ０.６００ ｍｇ / ｋｇ
硒含量的饲料处理ꎬ在门水平广古菌门(Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅ￣
ｏｔａ)古菌ꎬ在科水平甲烷杆菌科(Ｍｅｔｈａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅ￣
ａｅ)古菌ꎬ在属水平甲烷短杆菌属(Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔ￣
ｅｒ)古菌的相对丰度均显著低于其他 ３ 个处理ꎬ说明

该处理不仅能提高陕北白绒山羊羯羊硒含量ꎬ还可

能降低瘤胃甲烷排放ꎮ
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