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摘要： 旨在探究胆汁酸 （ＢＡｓ） 对亚急性瘤胃酸中毒 （ｓｕｂａｃｕｔｅ ｒｕｍｉｎａｌ ａｃｉｄｏｓｉｓ， ＳＡＲＡ） 山羊瘤胃发酵和菌群结构的影响。 试验选取 ８ 只生长期

雄性波杂山羊安装永久性瘤胃瘘管， 康复后随机平均分为 ＳＡＲＡ 组和 ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组， 预饲期为 ２ 周， 试验期 ８ 周， 预饲期内由精粗比 ５０ ∶ ５０ 的日

粮转为 ７０ ∶ ３０ 的高精料日粮诱导 ＳＡＲＡ， 每只添加胆汁酸 １􀆰 ０ ｇ ／ ｄ， 于试验期第 １、 １４、 ２８、 ４２、 ５６ 天晨饲后 ０、 ２、 ３、 ４ 和 ６ ｈ 进行瘤胃液 ｐＨ 值

的动态监测， 在第 ５６ 天晨饲前采集瘤胃液， 检测乳酸、 挥发性脂肪酸及菌群结构。 结果显示： ＳＡＲＡ 组山羊平均日增重显著升高 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 饲

料转化率有降低的趋势 （Ｐ＜０􀆰 １０）； ＳＡＲＡ 组山羊瘤胃液 ｐＨ＜５􀆰 ８ 的持续时间大于 ３ ｈ， 处于 ＳＡＲＡ 状态； 而 ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组瘤胃液 ｐＨ＜５􀆰 ８ 的时间

均少于 ３ ｈ； 与 ＳＡＲＡ 组相比， ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组瘤胃内乙酸浓度显著升高 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 而乳酸浓度显著降低 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 菌群分类学分析显示，
ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组 Ｃｈａｏ１ 指数、 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和菌门数量均显著高于 ＳＡＲＡ 组 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 在门水平上， ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组脱硫菌门 （Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅｒｏｔａ） 相

对丰度显著升高 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 而疣微菌门 （Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ）、 绿弯菌门 （Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ） 相对丰度显著降低 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 在属水平上， ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ
组毛螺菌科＿ＮＫ３Ａ２０ 群 （ Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ ＿ＮＫ３Ａ２０＿ｇｒｏｕｐ）、 互营球菌属 （ Ｓｙｎｔｒｏｐｈｏｃｏｃｃｕｓ） 相对丰度显著降低 （Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）， 而瘤胃球菌科＿
ＮＫ４Ａ２１４ （Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＮＫ４Ａ２１４）、 未分类的颤螺菌科 （Ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａｃｅａｅ）、 韦荣球菌科 ＵＣＧ－００１ （Ｖｅｉｌｌｏｎｅｌｌａｃｅａｅ＿ＵＣＧ－００１） 的相

对丰度显著升高 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 研究表明， 日粮添加胆汁酸可提升山羊瘤胃菌群的丰富度和多样性， 改善瘤胃发酵， 从而缓解高精料日粮诱导的

ＳＡＲＡ。
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ｎｉｔｙ ｉｎ ＳＡＲＡ ｇｏａｔｓ， ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｔｈｅｉｒ ｒｕｍｉｎａｌ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ， ａｎｄ ｔｈｅｒｅｂｙ ａｌｌｅｖｉａｔｅｄ ＳＡＲＡ ｄｉｓｏｒｄｅｒｓ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ｈｉｇｈ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｄｉｅｔｓ．

Ｋｅｙｗｏｒｄｓ： ｂｉｌｅ ａｃｉｄｓ； ｓｕｂａｃｕｔｅ ｒｕｍｉｎａｌ ａｃｉｄｏｓｉｓ； ｒｕｍｅｎ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ； ｒｕｍｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ； ｇｏａｔ

　 　 在反刍动物规模化、 集约化养殖中， 通常会饲喂

高精料日粮来满足其快速生长或高产奶量的能量需

求。 高精料日粮富含易发酵的淀粉生成乳酸和挥发性

短链脂肪酸， 过度摄入高精料日粮会导致瘤胃液 ｐＨ
值大幅降低［１］， 导致亚急性瘤胃酸中毒 （ ｓｕｂａｃｕｔｅ
ｒｕｍｉｎａｌ ａｃｉｄｏｓｉｓ， ＳＡＲＡ）。 瘤胃液 ｐＨ 值是诊断 ＳＡＲＡ
的关键指标， 若 ｐＨ 值低于 ５􀆰 ８ 且每日持续 ３ ｈ 以上，
则可定义为 ＳＡＲＡ［２］。 目前， ＳＡＲＡ 是反刍动物常见

的一种营养代谢病， 常伴随瘤胃发酵障碍和上皮完整

性受损， 并诱发如真胃移位、 腹泻、 乳腺炎、 肝脓

肿、 蹄叶炎和子宫内膜炎等相关疾病。 ＳＡＲＡ 严重影

响了反刍动物的福利和生产性能， 给养殖业带来巨大

的经济损失［３］。
胆汁酸 （ ｂｉｌｅ ａｃｉｄｓ， ＢＡｓ） 是胆汁的主要成分，

是以胆固醇为前体在肝脏内合成。 胆汁酸同时具有亲

水和疏水基团， 可作为乳化剂促进消化道内脂类物质

的消化和吸收， 也可促进食物中脂溶性维生素、 类胡

萝卜素及微量元素的吸收［４］。 目前， 胆汁酸被认为

是一种可调节全身能量稳态的信号分子， 通过与多个

组织器官中的法尼醇核受体 （ＦＸＲ） 和 Ｇ 蛋白偶联

胆汁酸受体 （ＴＧＲ５） 结合来调控胆固醇和葡萄糖代

谢并促进脂解反应［５－６］。 此外， 胆汁酸还可调节肠道

微生物与宿主之间的相互作用， 包括宿主代谢和炎症

反应等［７］。 胆汁酸的代谢失调与多种疾病相关， 包

括脂肪肝、 糖尿病、 肥胖、 胆汁淤积、 胆结石、 动脉

粥样硬化等［８］。 研究表明， 胆汁酸能通过破坏细菌

细胞膜或调节肠道 ｐＨ 值来抑制肠道内有害菌如大肠

杆菌、 链球菌和沙门菌的生长， 从而维持肠道菌群的

稳态［９］。 吴明海等［１０］ 研究发现在中产奶牛日粮中添

加适量的胆汁酸盐可以提高奶牛的产奶量和饲料消化

率。 Ｉｍｍｉｇ 等［１１］ 研究发现， 体外瘤胃发酵过程中添

加胆汁酸可以显著抑制瘤胃微生物发酵， 减少甲烷的

生成。 近年来， 胆汁酸被广泛用作动物饲料添加剂，
特别是猪胆汁酸因其低成本、 易提取、 成分明确且性

能稳定被认为是胆汁酸的潜在替代品。 研究发现在肉

鸡日粮中添加猪胆汁酸可提高肠道脂肪酶活性， 从而

提升肉鸡的生产性能， 且 ６００ ｍｇ ／ ｋｇ 的添加剂量被证

明是安全的［１２］。 然而， 目前胆汁酸在反刍动物营养

生理上的研究相对较少， 对高精料引起的 ＳＡＲＡ 动物

瘤胃消化代谢的影响尚未见报道。 因此， 本研究旨在

探究饲喂猪胆汁酸对 ＳＡＲＡ 山羊瘤胃微生物组成和发

酵功能的影响， 为胆汁酸在反刍动物上的应用提供基

础资料。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 胆汁酸的准备

猪胆汁酸由山东龙昌动物保健有限公司提供， 通

过皂化、 脱色、 酸化、 纯化和干燥等过程从猪胆汁中

提取。 该产品胆汁酸纯度为 ９９􀆰 １％， 含猪去氧胆酸

（ ７０􀆰 ６７％）、 鹅 去 氧 胆 酸 （ １９􀆰 ６１％） 和 猪 胆 酸

（８％） ［１２］。
１􀆰 ２　 试验设计与饲养管理

于 ２０２１ 年 １０ 月至 ２０２２ 年 １ 月在南京农业大学

动物实验中心进行。 试验期间保持圈舍清洁、 定期消

毒， 确保羊舍环境卫生。
选取 ８ 只体况相似、 健康的生长期雄性波杂山羊

（１７􀆰 ４６±０􀆰 ７３） ｋｇ， 均安装永久性瘤胃瘘管。 随后将

山羊随机分为 ２ 组， ＳＡＲＡ 组 （ｎ ＝ ４） 和 ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ
组 （ｎ＝ ４）， 预饲期 ２ 周， 试验期 ８ 周。 预饲期内由

精粗比 ５０ ∶ ５０ 的日粮转为 ７０ ∶ ３０ 的高精料日粮诱导

ＳＡＲＡ， 胆汁酸添加量为每只 １􀆰 ０ ｇ ／ ｄ。 采用单栏饲喂

方式， 每天 ８： ００ 和 １８： ００ 进行饲喂， 试验期间山

羊自由饮水。 日粮配方和营养水平如表 １ 所示。 试验

期间， 每日的剩料量控制在采食量的 １０％左右， 每

日记录采食量。 试验开始和结束时， 对 ２ 组山羊分别

进行称重。
１􀆰 ３　 瘤胃液样品采集

正式试验开始后于第 １、 １４、 ２８、 ４２、 ５６ 天晨饲

后的 ０、 ２、 ３、 ４ 和 ６ ｈ 通过瘤胃瘘管连续采集山羊

瘤胃内容物以监测瘤胃液 ｐＨ 值的变化。 在试验第 ５６
天晨饲前通过瘤胃瘘管取瘤胃内容物 ２０ ｍＬ， 经四层

纱布过滤， 取其中 ５ ｍＬ 在 ４ ℃、 １３ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ 条件
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下离心 ４０ ｍｉｎ。 －２０ ℃冰箱保存， 备测挥发性脂肪酸

浓度、 乳酸浓度。

表 １　 高精料日粮组成成分及营养水平 （绝干基础）

原料 含量 ／ ％ 营养指标２） 水平

苜蓿草 ３０􀆰 ００ 代谢能 ／ （ＭＪ·ｋｇ－１） １１􀆰 ７２

玉米 ５８􀆰 ９０ 粗蛋白质 ／ ％ １０􀆰 ７９

豆粕 ８􀆰 ４５ 中性洗涤纤维 ／ ％ ２６􀆰 ７１

磷酸氢钙 ０􀆰 ５３ 酸性洗涤纤维 ／ ％ １３􀆰 ２７

石粉 １􀆰 １２ 淀粉 ／ ％ ４８􀆰 ３８

食盐 ０􀆰 ５０ 钙 ／ ％ ０􀆰 ７８

预混料１） ０􀆰 ５０ 磷 ／ ％ ０􀆰 ４２

　 　 注：１）预混料为每千克饲粮提供： ＭｎＳＯ４ １５３ ｍｇ， ＺｎＳＯ４ １８６ ｍｇ，
ＦｅＳＯ４ １２５ ｍｇ， ＣｏＣｌ２ ８􀆰 ２５ ｍｇ， ＫＩＯ３ ２５ ｍｇ， ＣｕＳＯ４ ３３ ｍｇ， ＮａＳｅＯ３

４ ｍｇ， ＶＡ １５􀆰 ２８ ｍｇ， ＶＥ ０􀆰 ４７ ｍｇ。２）营养水平均为计算值。

１􀆰 ４　 瘤胃液内发酵参数的测定

采用便携式 ｐＨ 计 （雷磁， ＰＨＳ－３Ｃ） 测定瘤胃

液 ｐＨ 值； 参照 Ｗａｎｇ 等［１３］以巴豆酸为内标， 采用岛

津 ＧＣ－１４Ｂ 型气相色谱仪 （柱温 １３０ ℃， 气化室温

度 １８０ ℃， 检测器温度 １８０ ℃） 测定瘤胃液挥发性脂

肪酸 （乙酸、 丙酸、 丁酸、 异丁酸、 戊酸和异戊酸）
浓度。 瘤胃液乳酸的测定采用乳酸测定试剂盒

（Ａ１０９－２１， 南京建成生物工程研究所） 于 ５３０ ｎｍ 处

测定其 ＯＤ 值。
１􀆰 ５　 瘤胃菌群 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序

首先参照 Ｄｅｎｍａｎ［１４］ 等的 ＣＴＡＢ 方法对瘤胃液样

品总 ＤＮＡ 进行提取， 质检合格后， 针对细菌 １６Ｓ
ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ４ 区， 采用细菌通用引物 ５１５Ｆ： ５′－
ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ－３′， ８０６Ｒ： ５′－ＧＧＡＣＴＡＣＨ⁃
ＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ－３′进行 ＰＣＲ 扩增。 对 ＰＣＲ 产物进

行纯化、 建库、 测序， 测序平台为 Ｎｏｖａｓｅｑ ６０００ （上
海美吉生物医药科技有限公司）。 测序数据经过严格

过滤， 与数据库进行比对后获得高质量有效数据用于

后续分析。 使用 Ｕｐａｒｓｅ 软件 （ｖ７􀆰 ０􀆰 １００１） 将序列聚

类成为不同分类操作单元 （ＯＴＵ）， 用 Ｍｏｔｈｕｒ 方法与

ＳＩＬＶＡ１３８ 的 ＳＳＵｒＲＮＡ 数据库对 ＯＴＵ 进行物质注释

分析， 获得分类学信息并在界、 门、 纲、 目、 科、
属、 种水平统计微生物丰度。 样本的数据经过均一化

处理后用于 α 多样性分析 （Ｃｈａｏ１ 指数、 Ｓｈａｎｎｏｎ 指

数、 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、 门数量和属数量） 和主坐标分析

（ＰＣｏＡ）， 多组间差异分析使用 Ｔｕｒｋｅｙ 检验和 Ｗｉｌｃｏｘ
检验。
１􀆰 ６　 数据统计与分析

采用 ＳＰＳＳ ２６􀆰 ０ 软 件 进 行 单 因 素 方 差 分 析

（Ｏｎｅ－ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）。 Ｐ＜０􀆰 ０１ 表示差异极显著， Ｐ＜
０􀆰 ０５ 表示差异显著， ０􀆰 ０５≤Ｐ≤０􀆰 １０ 表示有变化趋

势。 数据以 “平均值±标准误” 表示。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 胆汁酸对 ＳＡＲＡ 山羊生长性能的影响

如表 ２ 所示， 与 ＳＡＲＡ 组相比， 日粮中添加胆汁

酸显著提高了 ＳＡＲＡ 山羊的平均日增重 （Ｐ＜０􀆰 ０５），
料重比有下降的趋势 （Ｐ＜０􀆰 １０）。

表 ２　 添加胆汁酸对 ＳＡＲＡ 山羊生长性能的影响

项目 ＳＡＲＡ 组 ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组 Ｐ 值

始重 ／ ｋｇ １７􀆰 １５±１􀆰 １３ １７􀆰 ７２±１􀆰 ３８ ０􀆰 ７５８

末重 ／ ｋｇ ２２􀆰 ７０±２􀆰 ２３ ２５􀆰 ６３±１􀆰 ９４ ０􀆰 ３５９

平均日增重 ／ ｇ ７２􀆰 ５４±２３􀆰 ８８ １４１􀆰 ２１±１０􀆰 ７８ ０􀆰 ０４０

平均日采食量 ／ ｇ ７４１􀆰 ５４±１６１􀆰 ９１ ９９２􀆰 ５２±４９􀆰 ５６ ０􀆰 １８９

料重比 １１􀆰 ４４±２􀆰 １６ ７􀆰 １０±０􀆰 ３９ ０􀆰 ０９５

２􀆰 ２　 胆汁酸对 ＳＡＲＡ 山羊瘤胃液 ｐＨ 值的影响

由图 １Ａ 可知， ２ 周预饲后饲喂精粗比 ７０ ∶ ３０ 高

精料日粮第 １ 天， 山羊瘤胃液 ｐＨ 值下降， ６ ｈ 内 ｐＨ
值均低于 ５􀆰 ８， 且 ２ 组间无明显差异。 试验第 １４ （图
１Ｂ）、 ２８ （图 １Ｃ）、 ４２ （图 １Ｄ）、 ５６ （图 １Ｅ） 天时

ＳＡＲＡ 组山羊晨饲后 ６ ｈ 内瘤胃液 ｐＨ 值低于 ５􀆰 ８ 的

持续时间均高于 ３ ｈ； 而 ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组第 １４、 ２８ 天

晨饲后 ６ ｈ 内瘤胃液 ｐＨ 值均高于 ５􀆰 ８， 第 ４２ 和 ５６ 天

晨饲后 ６ ｈ 内瘤胃液 ｐＨ 值低于 ５􀆰 ８ 的持续时间均少

于 ３ ｈ。 由图 １Ｆ 可知， 第 １４、 ２８、 ４２、 ５６ 天时

ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组山羊 ０ ｈ 瘤胃液 ｐＨ 值均高于 ＳＡＲＡ 组。
２􀆰 ３　 胆汁酸对 ＳＡＲＡ 山羊瘤胃发酵的影响

由表 ３ 可知， 与 ＳＡＲＡ 组相比， ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组山

羊瘤胃液中乙酸浓度显著升高 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 乳酸浓度

显著降低 （Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）， 总挥发性脂肪酸 （ ＴＶＦＡ）、
丙酸、 戊酸、 异戊酸、 丁酸和异丁酸浓度无显著差异

（Ｐ＞０􀆰 ０５）。
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图 １　 添加胆汁酸对 ＳＡＲＡ 山羊瘤胃液 ｐＨ 值的影响

表 ３　 添加胆汁酸对 ＳＡＲＡ 山羊瘤胃发酵参数的影响

项目 ＳＡＲＡ 组 ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组 Ｐ 值

ＴＶＦＡ ／ （ｍｍｏｌ ·Ｌ－１） ５６􀆰 ０６±６􀆰 １６ ６２􀆰 ２９±１􀆰 ６０ ０􀆰 ３６５

乙酸 ／ （ｍｍｏｌ ·Ｌ－１） ２３􀆰 ９５±３􀆰 ０９ ３５􀆰 ８４±１􀆰 ２４ ０􀆰 ０１２

丙酸 ／ （ｍｍｏｌ ·Ｌ－１） １０􀆰 ５９±２􀆰 ６０ １２􀆰 ５０±１􀆰 ６０ ０􀆰 ５５６

丁酸 ／ （ｍｍｏｌ ·Ｌ－１） １１􀆰 ７５±１􀆰 １６ １０􀆰 ６１±０􀆰 ６５ ０􀆰 ４２５

异丁酸 ／ （ｍｍｏｌ ·Ｌ－１） ２􀆰 ７４±２􀆰 ０９ ０􀆰 ７４±０􀆰 ５０ ０􀆰 ３７９

戊酸 ／ （ｍｍｏｌ ·Ｌ－１） ３􀆰 ９３±２􀆰 １７ １􀆰 ４３±０􀆰 ２１ ０􀆰 ２９４

异戊酸 ／ （ｍｍｏｌ ·Ｌ－１） ３􀆰 ０９±２􀆰 １７ １􀆰 １８±０􀆰 ２６ ０􀆰 ３８８

乙酸 ／ 丙酸 ２􀆰 ７５±０􀆰 ７５ ３􀆰 １０±０􀆰 ５９ ０􀆰 ７３３

乳酸 ／ （ｍｍｏｌ ·Ｌ－１） １􀆰 ９９±０􀆰 １１ １􀆰 ３２±０􀆰 １６ ０􀆰 ０２４

２􀆰 ４　 胆汁酸对 ＳＡＲＡ 山羊瘤胃菌群结构的影响

２􀆰 ４􀆰 １　 胆汁酸对 ＳＡＲＡ 山羊瘤胃细菌丰富度和多样

性的影响

如图 ２ 所示， 随着样本测序深度的增加， 稀释曲

线趋于平缓， 说明测序数据量合理， 满足后续菌群多

样性分析。 如图 ３ 所示， ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组的组内个体聚

集度相对高于 ＳＡＲＡ 组， 表明 ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组的菌群

组成相似性高于 ＳＡＲＡ 组。 如表 ４ 所示， 与 ＳＡＲＡ 组

相比， ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组山羊瘤胃菌群的 Ｃｈａｏ１ 指数、
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和门数量显著升高 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数降低但无显著差异 （Ｐ＞０􀆰 ０５）。

图 ２　 样品稀释曲线
图 ３　 瘤胃细菌菌群结构的主坐标成分分析

·４５· Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ　 ２０２４　 Ｖｏｌ􀆰 ５６　 Ｎｏ􀆰 ５



表 ４　 添加胆汁酸对 ＳＡＲＡ 山羊瘤胃菌群 α多样性的影响

项目 ＳＡＲＡ 组 ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组 Ｐ 值

Ｃｈａｏ１ 指数 ４２８􀆰 ５０±２３􀆰 ８６ ７１０􀆰 ５０±５２􀆰 ４７ ０􀆰 ００３

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 ４􀆰 ００±０􀆰 １４ ４􀆰 ５８±０􀆰 １５ ０􀆰 ０２９

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 ０􀆰 ０４６±０􀆰 ００７ ０􀆰 ０３３±０􀆰 ００５ ０􀆰 １７４

门数量 １５􀆰 ００±０􀆰 ００ １８􀆰 ７５±０􀆰 ７５ ０􀆰 ００２

属数量 １４５􀆰 ５０±１􀆰 ４４ １５０􀆰 ００±３􀆰 １１ ０􀆰 ２１６

２􀆰 ４􀆰 ２　 山羊瘤胃微生物菌群组间差异分析

如表 ５ 显示， 在门水平上， ＳＡＲＡ 组和 ＳＡＲＡ＋
ＢＡｓ 组 瘤 胃 液 中 的 优 势 菌 门 均 为 厚 壁 菌 门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ） 和拟杆菌门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）。 与 ＳＡＲＡ

组相比， ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组瘤胃拟杆菌门的丰度增加， 而

厚壁菌门的丰度降低， 但无显著差异。 ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组

脱硫菌门 （Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅｒｏｔａ） 菌群丰度显著下降 （Ｐ＜
０􀆰 ０５）， 而疣微菌门 （Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ）、 绿弯菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ） 相对丰度显著升高 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 在属水

平上， 与 ＳＡＲＡ 组相比， ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组瘤胃中毛螺菌

科＿ ＮＫ３Ａ２０ 群 （ Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ ＿ ＮＫ３Ａ２０ ＿ ｇｒｏｕｐ）、
互营球菌属 （Ｓｙｎｔｒｏｐｈｏｃｏｃｃｕｓ） 相对丰度显著降低 （Ｐ＜
０􀆰 ０５）， 而瘤胃球菌科＿ＮＫ４Ａ２１４ （Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿
ＮＫ４Ａ２１４）、 未分类的颤螺菌科 （Ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉ⁃
ｒａｃｅａｅ、 韦荣球菌科 ＵＣＧ－００１ （Ｖｅｉｌｌｏｎｅｌｌａｃｅａｅ＿ＵＣＧ－
００１） 的相对丰度显著升高 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

表 ５　 添加胆汁酸对瘤胃中门水平和属水平菌群分布的影响

　 　 　 　 　 　 　 　 项目 ＳＡＲＡ 组 ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组 Ｐ 值

门水平 厚壁菌门 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ） ５４􀆰 ４１±９􀆰 ０７ ４１􀆰 ５６±４􀆰 ６５ ０􀆰 ３１２

拟杆菌门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ） ３１􀆰 ４０±７􀆰 ８８ ４３􀆰 ４３±４􀆰 ０１ ０􀆰 ３１２

螺旋体门 （Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ） ３􀆰 １５±１􀆰 ８１ ７􀆰 ６４±２􀆰 ６７ ０􀆰 １９３

放线菌门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ４􀆰 ２９±１􀆰 ４５ １􀆰 ４４±０􀆰 ５０ ０􀆰 １１２

广古菌门 （Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ） ２􀆰 ９５±１􀆰 ００ ２􀆰 ６９±０􀆰 ８２ ０􀆰 ８８５

纤维杆菌门 （Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ） １􀆰 ７２±０􀆰 ８５ １􀆰 ２４±０􀆰 ３９ ０􀆰 ８８５

脱硫菌门 （Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅｒｏｔａ） ０􀆰 ８４±０􀆰 １７ ０􀆰 １９±０􀆰 ０４ ０􀆰 ０３０

变形菌门 （Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ０􀆰 ５６±０􀆰 ２８ ０􀆰 ５０±０􀆰 ０９ ０􀆰 ６６５

蓝藻菌门 （Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ０􀆰 ４１±０􀆰 ２０ ０􀆰 １８±０􀆰 ０５ ０􀆰 ４７１

浮霉菌门 （Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ） ０􀆰 １８±０􀆰 １８ ０􀆰 ４７±０􀆰 ２３ ０􀆰 １９１

疣微菌门 （Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ） ０􀆰 ００４±０􀆰 ００３ ０􀆰 ２００±０􀆰 ０６０ ０􀆰 ０２７

绿弯菌门 （Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ） ０􀆰 ００６±０􀆰 ００５ ０􀆰 １７０±０􀆰 ０６０ ０􀆰 ０２９

属水平 普雷沃菌属＿１ （Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿１） ９􀆰 ６５±２􀆰 ６４ ８􀆰 ０６±２􀆰 ６２ ０􀆰 ８８５

理研菌科＿ＲＣ９ 肠群菌属 （Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿ＲＣ９＿ｇｕｔ＿ｇｒｏｕｐ） ３􀆰 ４５±２􀆰 １１ ８􀆰 ７７±１􀆰 ２９ ０􀆰 １１２

Ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｆ０８２ ２􀆰 １１±１􀆰 ２１ ８􀆰 ９０±３􀆰 ７６ ０􀆰 １９４

瘤胃球菌属 （Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ） ７􀆰 ２２±５􀆰 ３５ ３􀆰 ７７±０􀆰 ５９ ０􀆰 ８８５

Ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｍｕｒｉｂａｃｕｌａｃｅａｅ １０􀆰 ６４±５􀆰 ３５ ４􀆰 ６０±２􀆰 ３３ ０􀆰 ６６５

密螺旋体属 （Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ） ３􀆰 １４±１􀆰 ８１ ７􀆰 ６３±２􀆰 ６７ ０􀆰 １９４

未分类的毛螺菌科 （Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ） ５􀆰 ７０±３􀆰 ７４ ２􀆰 ７０±１􀆰 ６０ ０􀆰 １９４

毛螺菌科＿ＮＫ３Ａ２０ 群 （Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ＿ＮＫ３Ａ２０＿ｇｒｏｕｐ） ５􀆰 ２４±１􀆰 ４７ １􀆰 ２４±０􀆰 ６９ ０􀆰 ０３０

克里斯滕森菌科＿Ｒ－７＿群 （Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿Ｒ－７＿ｇｒｏｕｐ） １􀆰 ２６±０􀆰 ６６ ３􀆰 ９９±１􀆰 ０１ ０􀆰 ０６１

普雷沃菌科 ＵＣＧ－００１ 菌属 （Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ＿ＵＣＧ－００１） １􀆰 ６６±１􀆰 ５５ ２􀆰 ３６±０􀆰 ７８ ０􀆰 ３１２

瘤胃球菌科＿ＮＫ４Ａ２１４ （Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＮＫ４Ａ２１４） ０􀆰 ４３±０􀆰 ２９ １􀆰 ８９±０􀆰 ５０ ０􀆰 ０３０

互营球菌属 （Ｓｙｎｔｒｏｐｈｏｃｏｃｃｕｓ） １􀆰 ５１±０􀆰 ６０ ０􀆰 １２±０􀆰 ０４ ０􀆰 ０３０

未分类的普雷沃氏菌科 （Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ） １􀆰 ０３±０􀆰 ４２ ２􀆰 ７８±１􀆰 ８０ ０􀆰 ８８５

韦荣氏菌科 ＵＣＧ－００１ （Ｖｅｉｌｌｏｎｅｌｌａｃｅａｅ＿ＵＣＧ－００１） ０􀆰 ０１±０􀆰 ０１ ０􀆰 ６２±０􀆰 ２５ ０􀆰 ０２７

未分类的颤螺旋菌科 （Ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａｃｅａｅ） ０􀆰 ０３±０􀆰 ０２ ０􀆰 ２３±０􀆰 ０９ ０􀆰 ０３０

欧鲁森氏菌属 （Ｏｌｓｅｎｅｌｌａ） ３􀆰 ４１±１􀆰 ４７ １􀆰 １７±０􀆰 ４６ ０􀆰 ３１２
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３　 讨论

３􀆰 １　 胆汁酸对 ＳＡＲＡ 山羊生长性能和瘤胃发酵的

影响

　 　 胆汁酸作为一种饲料添加剂， 已在水产动物和家

禽生产中得到广泛应用［１５］。 研究发现， 日粮中添加

适宜水平的胆汁酸可促进畜禽的生长。 本试验日粮添

加胆汁酸可显著提高 ＳＡＲＡ 山羊的平均日增重， 提示

胆汁酸有助于提高 ＳＡＲＡ 山羊的生长性能。
高精料日粮快速发酵的特性容易导致有机酸在瘤

胃中累积， 引起瘤胃液 ｐＨ 值下降， 从而增加 ＳＡＲＡ
的发生率。 ＳＡＲＡ 会改变反刍动物的瘤胃微生物菌群

的结构和功能， 从而影响瘤胃发酵模式。 瘤胃液 ｐＨ
值是评估反刍动物瘤胃发酵的重要指标之一， 其正常

范围是 ６􀆰 ０～７􀆰 ５。 若瘤胃液 ｐＨ 值持续低于 ５􀆰 ８ 且每

天持续 ３ ｈ 以上， 则可判定为 ＳＡＲＡ［２］。 本研究结果

表明， ２ 周内将精粗比 ５０ ∶ ５０ 日粮转换成 ７０ ∶ ３０ 的

高精料日粮， 导致生长期山羊晨饲后 ６ ｈ 内瘤胃液

ｐＨ 值低于 ５􀆰 ８ 且持续 ３ ｈ 以上， 提示其处于 ＳＡＲＡ
状态， 这与 Ｗａｎｇ 等［１３］ 的研究结果一致。 饲喂胆汁

酸组山羊瘤胃液 ｐＨ 均高于 ＳＡＲＡ 组， 且晨饲后 ６ ｈ
内瘤胃液 ｐＨ 值低于 ５􀆰 ８ 的时间少于 ３ ｈ， 表明饲喂

胆汁酸可改善瘤胃发酵功能， 缓解高精料日粮诱导的

ＳＡＲＡ 状态。
瘤胃发酵生成的挥发性脂肪酸是反刍动物生长、

生产和繁殖的主要能量来源， 为机体提供 ７０％ ～８０％
的总能量。 有研究表明， 饲喂高精料日粮可改变瘤胃

的发酵模式， 从乙酸发酵型转变为丙酸和丁酸发酵

型［１６］。 ＳＡＲＡ 发生时瘤胃乙酸浓度显著降低， 而丙

酸和丁酸浓度显著升高［１７］。 本研究表明， 与 ＳＡＲＡ
组相比， ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组山羊的瘤胃液中乙酸浓度显著

升高。 从而提示胆汁酸改变了 ＳＡＲＡ 山羊瘤胃中发酵

模式。 此外， 瘤胃内乳酸的积累对瘤胃液 ｐＨ 有很大

影响， 是诱发 ＳＡＲＡ 的关键原因［１８］。 本研究显示胆

汁酸添加组山羊瘤胃液中乳酸浓度显著降低。 以上结

果提示， 饲喂胆汁酸可能通过改变瘤胃菌群的组成和

结构， 从而调整发酵功能， 进而缓解高精料日粮诱导

的 ＳＡＲＡ 状态。
３􀆰 ２　 胆汁酸对 ＳＡＲＡ 山羊瘤胃微生物组成的影响

ＳＡＲＡ 动物通常伴随着瘤胃内菌群组成和微生态

的紊乱。 基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 核酸序列保守区域的高通量

测序技术可用于快速、 高效了解瘤胃微生物群落结

构、 种类与丰度。 Ｃｈａｏ１ 指数通常用来表示菌群的丰

富度 指 标， 其 值 越 大 表 示 菌 群 的 丰 富 度 越 大；
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数是衡量菌群多样性的指

标， Ｓｈａｎｎｏｎ 指数值越大和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数值越小表明

其菌群的多样性越高。 李小玉等［１９］ 研究表明， 高精

料日粮诱发山羊 ＳＡＲＡ 后， 瘤 胃 菌 群 丰 度 指 数

（ Ｃｈａｏ１ 指 数、 Ａｃｅ 指 数 ） 降 低， 多 样 性 指 数

（Ｓｈａｎｎｏｎ 指数） 显著降低。 本研究显示， 与 ＳＡＲＡ
组相比， ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组 Ｃｈａｏ１ 指数、 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、
细菌门数量均显著升高， Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数下降。 这表明

瘤胃中细菌的丰富度和多样性升高。 ＰＣｏＡ 分析结果

显示， ＳＡＲＡ 组样本间菌群相似性较低， 而 ＳＡＲＡ＋
ＢＡｓ 组样本间菌群相似性明显升高。 此结果表明，
ＳＡＲＡ 组与 ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组菌群组成存在较大差异， 添

加胆汁酸后菌群相似性升高。
拟杆菌门和厚壁菌门是反刍动物的优势菌门， 在

瘤胃发酵过程中起着至关重要的作用。 反刍动物瘤胃

中拟杆菌门主要负责碳水化合物的降解， 而厚壁菌门

主要参与纤维物质的分解［２０］。 Ｚｅｎｅｄ 等［２１］ 发现奶牛

瘤胃中的优势菌不会随着日粮的变化而变化。 本研究

结果表明， 添加胆汁酸不改变山羊瘤胃内的优势菌

门， 但与 ＳＡＲＡ 组相比， ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组瘤胃拟杆菌门

的丰度增加， 而厚壁菌门的丰度降低。 从而提示胆汁

酸可促进瘤胃中非纤维碳水化合物的降解， 从而对微

生物群落具有积极影响。 Ｗａｎｇ 等［２２］研究发现， 饲粮

添加发酵剂导致犊牛瘤胃脱硫杆菌门丰度降低。 本研

究发现， 添加胆汁酸后瘤胃内脱硫杆菌门的丰度显著

降低， 其功能仍需进一步研究。
在属水平上， 互营球菌属和欧鲁森氏菌属都是淀

粉利用菌， 高精料中淀粉的增加通常会为淀粉分解细

菌提供足够的底物以促进其生长［２３］。 本研究中发现

添加胆汁酸后瘤胃内互营球菌属丰度显著降低， 欧普

森氏菌属的丰度也降低。 淀粉利用菌的减少可能会延

迟挥发性脂肪酸积累， 从而防止淀粉的快速发酵和缩

短瘤胃低 ｐＨ 值的持续时间。 毛螺菌科＿ＮＫ３Ａ２０ 群能

够降解纤维产生丁酸［２４］。 与 ＳＡＲＡ 组相比， ＳＡＲＡ＋
ＢＡｓ 组瘤胃丁酸浓度降低， 可能与胆汁酸显著抑制毛

螺菌科＿ＮＫ３Ａ２０ 群的数量有关。 在代谢综合征绵羊

模型中瘤胃球菌科＿ＮＫ４Ａ２１４ 相对丰度降低， 且与胆

汁酸和维生素 Ａ 的水平显著相关［２５］。 本研究结果显

示， 相对于 ＳＡＲＡ 组， 在属水平上 ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组山

羊瘤胃细菌的瘤胃球菌科＿ＮＫ４Ａ２１４ 菌群丰度显著增

加。 该试验结果表明日粮添加胆汁酸显著提高了瘤胃

中瘤胃球菌科＿ＮＫ４Ａ２１４ 菌群丰度。 此外， 瘤胃球菌

科＿ＮＫ４Ａ２１４ 可以产生乙酸［２４］， 与 ＳＡＲＡ 组相比，
ＳＡＲＡ＋ＢＡｓ 组乙酸浓度显著升高， 可能与瘤胃球菌

科＿ＮＫ４Ａ２１４ 显著升高有关。

４　 结论

本研究结果显示， 日粮添加胆汁酸能够提高

·６５· Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ　 ２０２４　 Ｖｏｌ􀆰 ５６　 Ｎｏ􀆰 ５



ＳＡＲＡ 山羊的生长性能， 提高瘤胃液 ｐＨ 值， 提高乙

酸浓度， 降低乳酸浓度， 增加细菌丰富度和多样性，
并改善菌群结构的组成， 从而缓解山羊亚急性瘤胃酸

中毒。
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