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摘要： 旨在探究贵州黑山羊不同繁殖力水平下脏器系数、 瘤胃发酵参数及微生物区系的差异。 选择生产系谱记录清晰、 体况良好、 无生殖疾病、
体重 （３２􀆰 ５０±１􀆰 ５７） ｋｇ 的贵州黑山羊母羊 １２ 只， 分为 ２ 组， 其中连续 ２ 胎及以上产双羔的母羊为多羔组 （ＳＧ 组）， 连续 ２ 胎及以上产单羔的母

羊为单羔组 （ＤＧ 组）， 每组各 ６ 只； 对 ２ 组母羊进行同期发情处理， 然后在第 ２ 个自然发情期 １２ ｈ 内进行屠宰测定， 称量各脏器及组织重量， 并

计算脏器系数； 同时， 采集瘤胃内容物进行 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序， 分析不同繁殖力水平母羊瘤胃微生物的差异。 结果： ＳＧ 组瘤胃重量显著高于 ＤＧ 组

（Ｐ＜０􀆰 ０５）， 且瘤胃脏器系数与小肠脏器系数也显著高于 ＤＧ 组 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 但其余各脏器重量和脏器系数在组间并无显著性差异 （Ｐ＞０􀆰 ０５）； 瘤

胃发酵参数差异分析发现， ＤＧ 组乙酸和异戊酸含量显著高于 ＳＧ 组 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 其余指标无显著差异 （Ｐ＞０􀆰 ０５）； 瘤胃微生物菌群的多样性与组

成分析发现， 贵州黑山羊 ＳＧ 组和 ＤＧ 组之间均存在差异， 其中在门水平上 ＳＧ 组放线杆菌门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ） 相对丰度极显著低于 ＤＧ 组 （Ｐ＜
０􀆰 ０１）。 结论： 瘤胃脏器系数、 小肠脏器系数、 瘤胃中乙酸含量、 异戊酸含量及 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ 相对丰度等几个参数在贵州黑山羊不同繁殖力水

平的母羊间存在显著差异， 相关结果为寻找调控贵州黑山羊繁殖性能的影响因素提供理论基础与新思路。
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　 　 贵州黑山羊是贵州本地特有的山羊种质资源， 主

要分布在贵州省毕节市威宁彝族回族苗族自治县、 赫

章县、 六盘水市水城区和盘州市等地， 具有合群性

好、 采食性广、 抗逆性强和肉质鲜美等特点， 深受广

大养殖户和消费者的喜爱［１］。 然而， 贵州黑山羊繁

殖率低、 死亡率高、 生长速度慢、 出栏率低等一直是

困扰贵州黑山羊产业发展的瓶颈问题， 使其很难形成

大规模的产业体系， 目前主要以放牧和散养方式为

主。 最新的调查结果显示贵州黑山羊群体数量已经从

２００８ 年的 １５８􀆰 ８６ 万只， 锐减到 ２０２１ 年的 ６２􀆰 １５ 万

只［２］。 因此， 选育出生长速度快、 繁殖力高、 舍饲

性能好的贵州黑山羊新品系， 对贵州黑山羊产业的高

质量发展至关重要。
脏器系数是用来了解动物功能状态和生长发育的

主要依据， 也是动物生命科学研究中的重要基础数

据［３］。 首先， 脏器对动物生长和繁殖性能有着至关

重要的影响， 如肝脏不仅会参与蛋白质、 脂肪和碳水

化合物的代谢， 为动物生长提供能量和构建身体组织

的物质基础， 还会影响动物的生长发育， 而且肝脏还

可能通过影响激素代谢来影响动物的繁殖性能［４］。
肾脏对于动物的生长同样至关重要， 因为它能确保体

内环境的稳定， 使其他器官能够正常发挥功能。 如果

肾脏功能受损， 代谢废物在体内积累， 会影响动物的

食欲和生长速度［５］。 在繁殖性能方面， 肾脏可以通

过调节体内的电解质平衡来影响生殖器官的功能［６］。
因此， 不同的脏器器官可以通过不同的作用机制影响

动物的生长和繁殖性能， 了解这些机制对于提高动物

的生产性能和繁殖效率具有重要意义。 其次， 脏器重

量及系数常被用来作为药物及饲料添加剂后续效果的

观测指标， 如殷帼英等［７］ 通过在小鼠子宫内砷的暴

露来观察砷对子代小鼠脏器的重量和脏器系数影响；
祝艳华等［８］通过在山羊日粮中添加中药－益生菌复合

制剂， 来观察其对羔羊生长性能和脏器系数的影响。
在鼠上， 对繁殖性状与脏器系数间的研究发现， 妊娠

期北社鼠的肝、 心、 肺和肾的重量大于未妊娠鼠［９］，
雌性黑线仓鼠哺乳期摄食量显著增加， 消化道重量及

肝重也显著高于断乳后［１０］。 然而在其他大动物上，
关于繁殖性状与脏器系数的报道相对较少。 因此， 本

文通过对比不同繁殖力水平下母羊脏器系数的差异来

判断其是否可以作为贵州黑山羊繁殖性状高低选择的

一个标准。
瘤胃是反刍动物特有的消化器官， 其中栖息着种

类繁杂的微生物， 与反刍动物的生长发育、 生理状态

和能量代谢息息相关， 在各种生理过程中发挥着重要

作用。 有研究发现， 在不同繁殖阶段反刍动物的瘤胃

微生物菌群结构不同， 在妊娠期和哺乳期， 奶牛瘤胃

微生物菌群结构存在显著差异［１１］。 陈志刚等［１２］ 的研

究也发现不同生产力山羊的瘤胃微生物菌群结构存在

差异。 王智博等［１３］ 发现不同产羔数和发情期湖羊的

胃肠道菌群结构同样存在差异。 种种迹象表明， 繁殖

力的差异与瘤胃微生物的组成和结构可能存在一定的

联系。
综上， 为了探究脏器系数、 瘤胃微生物菌群结构

在贵州黑山羊不同繁殖力群体间的差异， 本文以贵州

黑山羊作为研究对象， 通过同期发情、 屠宰测定及

１６Ｓ ｒＲＮＡ 测序的方法， 分析贵州黑山羊单、 多羔母

羊脏器系数及瘤胃微生物之间的差异， 对进一步解析

瘤胃微生物和脏器系数与贵州黑山羊产羔性能间的关

系提供基础数据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验动物

该研究在贵州省畜牧兽医研究所麦坪黑山羊养殖

基地进行。 选择生产系谱记录清晰、 体况良好、 无生

殖疾病、 体重 （３２􀆰 ５０±１􀆰 ５７） ｋｇ 的贵州黑山羊母羊

１２ 只。 试验分为 ２ 组， 其中连续 ２ 胎及以上产双羔

记录的母羊为多羔组 （ ＳＧ 组）， 连续 ２ 胎及以上产

单羔记录的母羊为单羔组 （ＤＧ 组）， 每组各 ６ 只。
本研究中贵州黑山羊的屠宰测定遵循动物福利伦理学

的原则， 并得到贵州大学实验动物伦理委员会的批准

（编号： ＥＡＥ ＧＺＵ－２０２３－Ｔ０７７， 贵阳， ２０２３ 年 ３ 月

１２ 日）。
１􀆰 ２　 同期发情

放栓第 ０ 天向 １２ 只母羊阴道放置孕酮栓 （四通

畜牧科技有限公司， 郑州）， 放栓第 １１ 天 ９： ００ 向每

只母羊颈部注射 １ ｍＬ ＰＧ （宁波第二激素厂， 浙江），
第 １２ 天下午 ５： ００ 撤栓。 通过公羊试情法， 每天 ３
次监测母羊的发情状况。 本次试验所有母羊均发情，
但不配种， 等待下一轮发情期到来后进行屠宰测定。
１􀆰 ３　 样品采集

在母羊第 ２ 次自然发情 １２ ｈ 内按照 ＤＢ２２ ／ Ｔ
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２７４０—２０１７ 《羊屠宰操作规程》 进行放血并屠宰，
采集心脏、 肝脏、 脾脏、 肺脏、 肾脏、 大肠、 小肠、
瘤胃、 网胃、 瓣胃、 皱胃等脏器， 并对上述脏器及四

肢、 皮、 头部、 胴体进行称重， 计算脏器系数， 脏器

系数 ＝器官重 ／体重。 瘤胃样品分别采集每头母羊瘤

胃液与食糜各 ５０ ｍＬ， 迅速置于 ５０ ｍＬ 离心管中放于

液氮中冷冻保存。
１􀆰 ４　 瘤胃液发酵参数的测定

瘤胃液 ｐＨ 值采用便携式电子 ｐＨ 计测量； 挥发

性脂肪酸 （ＶＦＡ） 使用液相质谱联用仪 （ＡＢ ＳＣＩＥＸ，
ＱＴＲＡＰ ６５００ ＋） 测定乙酸、 丙酸、 丁酸、 戊酸、 异

丁酸和异戊酸含量。
１􀆰 ５　 瘤胃微生物的测定

运用试剂盒提取所采集样本的基因组 ＤＮＡ， 利

用 １％ 琼脂糖凝胶电泳和微量紫外分光光度计

（Ｔｈｅｒｍｏ Ｎａｎｄｒｏｐ ２０００） 检测 ＤＮＡ 的纯度和浓度， 取

适量的样品置于离心管中， 用无菌水稀释样品至 １
ｎｇ ／ μＬ。 将稀释后的基因组 ＤＮＡ 作为模板， 使用细

菌通用引物对瘤胃液 ＤＮＡ 序列可变区的 Ｖ３＋Ｖ４ 区进

行 ＰＣＲ 扩增。 根据 ＰＣＲ 得到的产物进行等量混样，

混匀后使用 １×ＴＡＥ ２％浓度的琼脂糖凝胶电泳纯化

ＰＣＲ 产物， 对目的条带使用 Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ＤＮＡ 纯化回收

试剂盒 ［天根生化科技 （北京） 有限公司］ 进行回

收。 然后用纯化后的扩增片段构建 Ｍｉｓｅｑ ＰＥ ２×３００
的文库， 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台由上海美吉生物医

药科技有限公司进行测序。
１􀆰 ６　 数据统计与分析

数据处理采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 和 ＳＰＳＳ ２６􀆰 ０ 软件进行

分析。 ２ 组间采用独立样本 ｔ 检验进行统计学分析，
其中 Ｐ＜０􀆰 ０５ 表示差异显著， Ｐ＜０􀆰 ０１ 表示差异极显

著。 数据图表采用 Ｐｒｉｓｍ ９􀆰 ５ 中文版制作。 微生物丰

度部分数据分析采用 Ｗｉｌｃｏｘ 秩和检验方法进行差异

分析。 试验结果采用 “平均值±标准差” 表示。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 单、 多羔贵州黑山羊不同脏器重量的比较

通过对贵州黑山羊 ＤＧ 组和 ＳＧ 组不同脏器重量

进行比较发现， ＳＧ 组瘤胃重显著高于 ＤＧ 组 （Ｐ ＜
０􀆰 ０５）， 其余 １４ 个指标均无显著性差异 （Ｐ＞０􀆰 ０５）
（图 １）。

∗表示差异显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

图 １　 单、 多羔贵州黑山羊不同部位脏器重量比较

２􀆰 ２　 单、 多羔贵州黑山羊脏器系数差异分析

通过对贵州黑山羊 ＤＧ 组、 ＳＧ 组不同器官脏器

系数的对比发现， ＳＧ 组瘤胃脏器系数与小肠脏器系

数明显高于 ＤＧ 组 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 其余指标无明显差异

（Ｐ＞０􀆰 ０５） （表 １）。
２􀆰 ３　 单、 多羔贵州黑山羊瘤胃发酵参数差异分析

通过对单、 多羔贵州黑山羊瘤胃发酵参数进行对

比 （表 ２）， 结果发现 ＤＧ 组乙酸和异戊酸含量显著

高于 ＳＧ 组 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 乙酸 ／丙酸的比例也极显著

高于 ＳＧ 组 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 其余指标无显著差异 （Ｐ＞

０􀆰 ０５）。
２􀆰 ４　 单、 多羔贵州黑山羊瘤胃菌群多样性分析

２􀆰 ４􀆰 １　 Ｖｅｎｎ 图分析

对 １２ 个样本序列进行操作分类单元 （ＯＴＵ） 聚

类分析。 结果发现， １２ 个样本共得到 ２ ３３３ 个 ＯＴＵ，
其中 ＤＧ 组有 １ ９３０ 个， ＳＧ 组有 １ ９７４ 个， ２ 组共同

的 ＯＴＵ 个数有 １ ５７１ 个， ＤＧ 组特有 ３５９ 个， ＳＧ 组特

有 ４０３ 个。 ２ 组特有 ＯＴＵ 数分别占总 ＯＴＵ 数的

１５􀆰 ４％和 １７􀆰 ３％， 说明 ２ 组 ＯＴＵ 数差异较大 （图 ２）。
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表 １　 单、 多羔贵州黑山羊不同器官的脏器系数比较

ｇ·ｋｇ－１

脏器系数 ＤＧ 组 ＳＧ 组

心脏 ０􀆰 ５９±０􀆰 １４ ０􀆰 ４８±０􀆰 ０４

肝脏 ２􀆰 ０９±０􀆰 ２７ １􀆰 ９６±０􀆰 ２４

脾脏 ０􀆰 １７±０􀆰 ０１ ０􀆰 １７±０􀆰 ０４

肺脏 １􀆰 ００±０􀆰 １３ １􀆰 １５±０􀆰 ２４

肾脏 ０􀆰 ３４±０􀆰 ０３ ０􀆰 ３４±０􀆰 ０３

瘤胃 ２􀆰 ０８±０􀆰 ２０ ２􀆰 ５４±０􀆰 ３１∗

网胃 ０􀆰 ４４±０􀆰 ０５ ０􀆰 ４４±０􀆰 １３

瓣胃 ０􀆰 ２８±０􀆰 ０６ ０􀆰 ２９±０􀆰 ０７

皱胃 ０􀆰 ９０±０􀆰 ３１ ０􀆰 ８０±０􀆰 １１

大肠 １􀆰 ２３±０􀆰 ４４ １􀆰 ２０±０􀆰 ２２

小肠 １􀆰 ７１±０􀆰 ５１ ２􀆰 １７±０􀆰 ２５∗

　 　 注： 组间比较，∗表示差异显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 下同。

表 ２　 单、 多羔贵州黑山羊瘤胃发酵参数比较

参数 ＤＧ 组 ＳＧ 组

ｐＨ 值 ６􀆰 ４８±０􀆰 ２５ ６􀆰 ２９±０􀆰 ２３

乙酸 ／ ％ ４２􀆰 ８９±５􀆰 ３２ ３９􀆰 １６±３􀆰 ９１∗∗

丙酸 ／ ％ １９􀆰 ７０±０􀆰 ７７ ２１􀆰 ７７±０􀆰 ８３

丁酸 ／ ％ １９􀆰 ２４±１􀆰 ９６ ２１􀆰 ２６±２􀆰 ４３

戊酸 ／ ％ ５􀆰 ２８±１􀆰 ０２ ５􀆰 ５７±２􀆰 １２

己酸 ／ ％ １􀆰 ４６±０􀆰 ９２ １􀆰 ６４±０􀆰 ８２

异丁酸 ／ ％ ５􀆰 ２３±０􀆰 ５６ ４􀆰 ５２±０􀆰 ３３

异戊酸 ／ ％ ５􀆰 ３０±０􀆰 ９１ ４􀆰 ８５±０􀆰 ４０∗

乙酸 ／ 丙酸 ２􀆰 １８±０􀆰 ０３ １􀆰 ７９±０􀆰 ０２∗∗

　 　 注： 组间比较，∗∗表示差异极显著 （Ｐ＜０􀆰 ０１）。 下同。

图 ２　 单、 多羔贵州黑山羊瘤胃微生物 ＯＵＴ 数的

Ｖｅｎｎ 图分析

２􀆰 ４􀆰 ２　 Ａｌｐｈａ 多样性分析

由表 ３ 可知， ＳＧ 组与 ＤＧ 组各样品文库的覆盖

率 （Ｃｏｖｅｒａｇｅ） 均接近于 １， 说明测序深度足够， 未

被检测到的物种 （或低丰度物种） 对群落整体结构

的影响极小， 数据可靠性高。 ＤＧ 组物种丰富度估计

值 （Ａｃｅ 指数）、 Ｃｈａｏ１ 算法丰富度估计值 （Ｃｈａｏ 指

数）、 香农－威纳多样性指数 （ Ｓｈａｎｎｏｎ 指数） 高于

ＳＧ 组， ＳＧ 组辛普森多样性指数 （ Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数）、
观察物种数量 （Ｓｏｂｓ 指数） 高于 ＤＧ 组， 但总体分

析均无显著差异 （Ｐ＞０􀆰 ０５）。 这表明单羔和多羔黑山

羊群体之间菌群多样性差异不显著。

表 ３　 单、 多羔贵州黑山羊瘤胃微生物 Ａｌｐｈａ 指数比较

指数 ＤＧ 组 ＳＧ 组

Ａｃｅ １ ２０７􀆰 １０±６６􀆰 ７３ １ １９１􀆰 ９９±８４􀆰 ５１

Ｃｈａｏ １ １８６􀆰 ５３±５７􀆰 ４９ １ １７１􀆰 ７８±８１􀆰 １４

Ｃｏｖｅｒａｇｅ ０􀆰 ９９±０􀆰 ０１ ０􀆰 ９９±０􀆰 ０１

Ｓｈａｎｎｏｎ ５􀆰 １２±０􀆰 １８ ５􀆰 ０５±１􀆰 ９１

Ｓｉｍｐｓｏｎ ０􀆰 １６±０􀆰 ０１ ０􀆰 １８±０􀆰 ０１

Ｓｏｂｓ １ ０４７􀆰 ４０±６９􀆰 ０９ １ ０４８􀆰 ８０±６９􀆰 ９６

２􀆰 ４􀆰 ３　 Ｂｅｔａ 多样性分析

由图 ３ 可知， 主坐标 １ （ ＰＣ１） 的贡献率为

１３􀆰 １７％， 主坐标 ２ （ ＰＣ２） 的贡献率为 １１􀆰 ５５％， ２
组间相对聚拢， 表明不同繁殖力的贵州黑山羊母羊瘤

胃细菌群落结构不存在明显差异。

图 ３　 单、 多羔贵州黑山羊瘤胃菌落结构主成分分析

２􀆰 ５　 单、 多羔瘤胃微生物组成分析

２􀆰 ５􀆰 １　 单、 多羔瘤胃微生物门水平差异分析

从门水平上分析各组的菌群组成结构， 结合图 ４
和表 ４ 可知， ２ 组羊前 ５ 种优势菌门分别为厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、 拟杆菌门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）、 放线杆菌门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、 髌骨细菌门 （Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ） 和

协同菌门 （Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｏｔａ）， 其中厚壁菌门和拟杆菌门
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为最主要的 ２ 个菌门， 相对丰度占比高达 ９０％以上。
ＳＧ 组厚壁菌门和拟杆菌门相对丰度均高于 ＤＧ 组，

但差异不显著 （Ｐ＞０􀆰 ０５）， ＳＧ 组放线杆菌门相对丰

度极显著低于 ＤＧ 组 （Ｐ＜０􀆰 ０１）。

图 ４　 单、 多羔贵州黑山羊瘤胃菌群门水平相对丰度

表 ４　 单、 多羔贵州黑山羊瘤胃微生物门水平 （前 ５） 相对

丰度比较

类别 ＤＧ 组 ＳＧ 组

厚壁菌门 ５０􀆰 ２７±４􀆰 ２５ ５１􀆰 ９６±５􀆰 ４１

拟杆菌门 ４４􀆰 ０３±３􀆰 ６８ ４５􀆰 ０２±４􀆰 ２５

放线杆菌门 ２􀆰 ４９±３􀆰 ６ ０􀆰 ７４±０􀆰 ３４∗∗

髌骨细菌门 １􀆰 ２３±０􀆰 ３６ １􀆰 １８±０􀆰 ４１

协同菌门 ０􀆰 ７１±１􀆰 １１ ０􀆰 ６８±０􀆰 ５９

２􀆰 ５􀆰 ２　 单、 多羔瘤胃微生物属水平差异分析

从图 ５ 可知，属水平上，拟杆菌属（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）、

普雷沃氏菌属 （Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ）、 奎恩氏菌属 （Ｑｕｉｎｅｌｌａ）、
未命名菌属 （ｎｏｒａｎｋ＿ ｆ＿Ｆ０８２） 和理研菌科 ＲＣ９ 肠道

群 （Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿ＲＣ９＿ｇｕｔ＿ｇｒｏｕｐ） 为贵州黑山羊母

羊瘤胃前 ５ 种优势菌属。 由表 ５ 可知， 前 ５ 的菌属组

间均未出现显著差异 （Ｐ＞０􀆰 ０５）， 但 ＳＧ 组的未命名

菌属 （ｎｏｒａｎｋ＿ ｆ＿ＵＣＧ－０１１）、 罗斯伯氏菌属 （Ｒｏｓｅ⁃
ｂｕｒｉａ）、 假丁酸弧菌属 （Ｐｓｅｕｄｏｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ） 和乳头杆

菌属 （Ｐａｐｉｌｌｉｂａｃｔｅｒ） 显著高于 ＤＧ 组 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

图 ５　 单、 多羔贵州黑山羊瘤胃菌群属水平相对丰度
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表 ５　 单、 多羔贵州黑山羊瘤胃微生物属水平相对丰度比较

类别 ＤＧ 组 ＳＧ 组

拟杆菌属 １１􀆰 ８８±２􀆰 ７４ １２􀆰 ５４±１􀆰 ８３

普雷沃氏菌属 １２􀆰 ０６±１􀆰 ０６ １０􀆰 １３±２􀆰 １１

奎恩氏菌属 １０􀆰 ３９±１􀆰 ８７ ９􀆰 ７±１􀆰 ２９

未命名菌属（ｎｏｒａｎｋ＿ ｆ＿Ｆ０８２） ８􀆰 ４２±０􀆰 ８５ ９􀆰 ５２±１􀆰 ４３

理研菌科 ＲＣ９ 肠道群 ６􀆰 ３４±０􀆰 ８５ ６􀆰 ８７±０􀆰 ５７

未命名菌属（ｎｏｒａｎｋ＿ ｆ＿ＵＣＧ－０１１） ０􀆰 ９２±０􀆰 ５１ １􀆰 ５４±０􀆰 ４９∗

罗斯伯氏菌属 ０􀆰 ０８±０􀆰 ０３ ０􀆰 ２６±０􀆰 ２１∗∗

假丁酸弧菌属 ０􀆰 ０２±０􀆰 ０２ ０􀆰 ２７±０􀆰 ３９∗

乳头杆菌属 ０􀆰 ０１±０􀆰 ０１ ０􀆰 ０５±０􀆰 ０２∗∗

３　 讨论

内脏器官是动物体内的重要组成部分， 各器官的

良好发育能够促进动物生长。 器官指数可以评估动物

各器官的生长状况、 新陈代谢和功能， 从而反映动物

器官的发育程度以及动物生理状况。 例如， 心脏指数

增加， 提示机体的血液循环功能增强， 有利于营养物

质的吸收与利用［１４］； 脾脏指数升高， 表明机体免疫

功能增强， 有利于机体维持健康［１５］； 消化道指数增

加， 表示机体的消化代谢能力增强等［１６］。 虽然不同

的器官功能各不相同， 但是各器官之间又紧密联系，
协同作用于机体。 在本研究中， 发现 ＳＧ 组瘤胃与小

肠指数均高于 ＤＧ 组， 这表明在各器官中， 影响繁殖

力水平的主要以消化器官为主。 产多羔母羊与产单羔

母羊相比， 首先为了维持多个胎儿的生长需要， 多羔

母羊对能量需求更甚； 其次由于胎儿生长机械性挤压

瘤胃空间， 会导致母羊瘤胃空间变小， 进而导致采食

量下降。 因此， 我们推断 ＳＧ 组的瘤胃与小肠系数均

高于 ＤＧ 组， 是因为要克服采食量降低但能量需求却

更多的逆差， 需提升相关消化器官机能， 以维持机体

稳态。
瘤胃 ｐＨ 值可综合反映瘤胃微生物代谢和有机酸

产生、 吸收、 排出及中和等状况。 本研究中单、 多羔

贵州黑山羊母羊瘤胃 ｐＨ 值无显著变化， 均处于正常

生理范围 （６􀆰 ２９ ～ ６􀆰 ４８）。 研究发现， 当反刍动物瘤

胃 ｐＨ 值在 ６􀆰 ２～６􀆰 ８ 时发酵纤维物质的微生物活性最

高［１７］。 这一结果与当时试验母羊主食为青干草相符

合。 ＶＦＡ 是瘤胃内碳水化合物发酵的主要产物， 是

反刍动物主要的能量来源， 乙酸、 丙酸和丁酸约占到

９５％， 其余以短链脂肪酸和支链脂肪酸为主， 其浓度

对动物的肠道健康也会产生影响。 研究发现， 乙酸是

乳脂合成的主要前体， 在动物生产中丙酸比例越高或

乙酸 ／丙酸越低， 表明可以给机体提供更多的能

量［１８］。 在本研究中发现 ＤＧ 组乙酸和异戊酸含量显

著高于 ＳＧ 组， ＳＧ 组乙酸 ／丙酸的比值显著降低， 说

明产多羔母羊妊娠时相比产单羔母羊需要更多的能量

来支持机体， 这与前文中 ＳＧ 瘤胃与小肠脏器系数高

于 ＤＧ 组相佐证。
反刍动物生殖与胃肠道微生物密切相关， 各菌群

之间相互依存又相互制约， 维持瘤胃内环境的稳

态［１９］。 大量关于胃肠道微生物的研究发现， 它们不

仅可以调控宿主营养吸收、 能量供应和疾病的发生与

发展， 还影响着动物的情绪、 行为、 生理状态等， 而

且一些微生物菌属还被报道与动物生殖生理密切相

关， 可能会影响到动物的繁殖性能。 Ｒａｚａ 等［２０］ 在最

新的研究中发现， 帕拉普氏菌属 （Ｐａｒａｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ） 的

相对丰度与产仔数呈正相关， 而霍华德氏菌属

（Ｈｏｗａｒｄｅｌｌａ） 的相对丰度往往与窝产仔数呈负相关。
这在猪上也有相似的结果， 他们发现瘤胃球菌科

（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＵＣＧ－０１０） 在不同窝产仔数和妊娠

阶段的母猪之间的丰度存在显著差异［２１］。 这些结果

都表明不同繁殖力母畜的瘤胃微生物均存在差异。 本

研究发现 ＳＧ 组与 ＤＧ 组瘤胃优势菌门均为厚壁菌门

和拟杆菌门， 但 ＳＧ 组相对丰度较高， 二者在瘤胃发

酵过程中起到至关重要的作用， 也是反刍动物中最主

要的优势菌群。 厚壁菌门和拟杆菌门的组成和比例能

影响反刍动物对能量和脂肪的吸收。 本研究还发现

ＳＧ 组放线杆菌门相对丰度显著低于 ＤＧ 组， 而未命

名菌属 （ｎｏｒａｎｋ＿ ｆ＿ＵＣＧ－０１１）、 罗斯伯氏菌属、 假丁

酸弧菌属和乳头杆菌属显著高于 ＤＧ 组。 在以往的报

道中发现， 放线杆菌门的增加可能会损害瘤胃健康，
未命名菌属 （ｎｏｒａｎｋ＿ ｆ＿ＵＣＧ－０１１） 和假丁酸弧菌属

有助于维持肠道黏膜的完整性和正常功能， 还具有抗

炎和调节免疫作用［２２］； 罗斯伯氏菌属对肠道蠕动有

一定的调节作用， 可以改善肠道的消化功能， 提高食

物的消化率［２３］； 乳头杆菌属则具有抗炎和改善肥胖

的效果， 间接影响肠道健康［２４］。 这些有益菌与瘤胃

内的其他微生物存在着复杂的相互作用， 共同促进瘤

胃健康。 以上结果说明 ＳＧ 组母羊瘤胃相比于 ＤＧ 组

母羊可能会促进一些有益菌的生成， 减少有害菌的

含量。

４　 结论

本试验通过对单、 多羔母羊脏器系数、 瘤胃发酵

参数以及瘤胃菌群结构的测定与分析， 发现瘤胃脏器

系数、 小肠脏器系数、 瘤胃中乙酸含量、 异戊酸含量

及放线杆菌门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ） 相对丰度 ５ 个参数，
在贵州黑山羊不同繁殖力水平的母羊间存在显著差

异， 表明贵州黑山羊繁殖性能与脏器系数及瘤胃微生

物变化可能存在一定的相关性， 但具体的调控机制还
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有待进一步研究。
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