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摘要： 旨在了解啮齿动物肠道真菌的多样性以及鼠类疫源疫病的监测、 诊断、 治疗和防控。 本试验通过高通量测序技术联合培养组学， 对东北

地区 ６ 只黑线姬鼠 （Ｍｙｏｄｅｓ ｒｕｆｏｃａｎｕｓ）、 １５ 只大林姬鼠 （Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｐｅｎｉｎｓｕｌａｅ） 和 １８ 只棕背鼠平 （Ｍｙｏｄｅｓ ｒｕｆｏｃａｎｕｓ） 进行物种相对分布、 聚类热图、
分类丰度的种间差异、 物种分类的 Ｋｒｕｓｋａｌ－Ｗａｌｌｉｓ 和 ＡＮＯＶＡ 分析。 结果： 这 ３ 种啮齿动物肠道内真菌在门水平上排在前 ５ 的种类均包含担子菌门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、 毛霉门 （Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ）、 子囊菌门 （Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ） 以及捕虫菌门 （Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ）， 在属水平上排在前 ５ 的均包含丛枝菌根真菌

（Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ）， 在种水平上 ３ 种啮齿动物未发现共有的真菌种类； 组间差异分析表明， ３ 种啮齿动物肠道真菌在种水平 （Ｒ ＝ ０􀆰 ８２７、 Ｐ ＝ ０􀆰 ００１）
和属水平 （Ｒ＝ ０􀆰 ７７７、 Ｐ＝ ０􀆰 ００１） 上均有显著差异， 与大林姬鼠和棕背鼠平相比， 黑线姬鼠肠道内含有多种特有菌种。 综上， 本研究初步分离并鉴

定了 ３ 种啮齿动物的肠道真菌， 为进一步研究东北地区啮齿动物肠道真菌菌群差异的成因提供依据。
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　 　 肠道是哺乳动物重要的消化器官， 为微生物的生

长和繁殖提供了理想的栖息地［１－２］。 肠道微生物包括
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细菌、 真菌和古生菌等［３］， 真菌和细菌对免疫系统

的作用尤为相似。 肠道真菌不仅对肠道功能起到关键

作用， 还在肝、 肺和脑等器官功能的调节中发挥积极

作用。 随着宏基因组学和宏转录组学等研究的不断深

入， 肠道微生物在基因层面上的特性和功能也得到了

更为详细的揭示。 已有研究表明， 肠道真菌具有潜在

的临床治疗价值， 可用于多种人类疾病的诊疗［４］。

·９２·畜牧与兽医　 ２０２５ 年　 第 ５７ 卷　 第 ９ 期



因此， 深入研究肠道真菌与肠道外疾病之间的潜在联

系， 对于开发新型治疗方案和诊疗靶标具有重要意

义［５］。 肠道真菌在哺乳动物出生后即定殖于肠道，
其组成受到母体饮食、 出生环境和分娩方式等多种因

素的影响［６］。 此外， 在乙型脑炎、 猴痘、 鼠疫和莱

姆病等疫病病原感染的宿主中， 约有一半物种能够在

啮齿动物肠道中鉴定出来， 可见啮齿动物在传播人畜

共患病中的重要性［７］。
啮齿动物包括啮齿目和兔形目， 据统计， 目前全

球有 ２ ０００ 余种啮齿动物［８］， 主要分布在非洲、 亚

洲、 欧洲、 北美洲和南美洲等地。 啮齿目隶属于哺乳

纲， 其形态特征为上下颌均有持续生长的门齿， 因此

啮齿动物需要通过持续的啃咬或磨牙以避免门齿过长

影响进食。 多数啮齿动物昼伏夜出， 冬季活动较少，
呈现明显的季节性变化， 常栖息于林间、 灌木丛、 山

地及农田中， 并对这些生态系统造成威胁， 如偷食种

子、 树苗、 庄稼及粮食等， 从而对人类生产、 生活造

成严重损失［９］。 研究表明， 黑龙江粮食减产与啮齿

动物数量之间存在正比例线性关系即， 啮齿动物数量

的增 加 会 导 致 粮 食 减 产 更 加 严 重。 大 林 姬 鼠

（Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｐｅｎｉｎｓｕｌａｅ） 以食植物种子为食， 棕背鼠平

（Ｍｙｏｄｅｓ ｒｕｆｏｃａｎｕｓ） 偏好采食植物的幼嫩部位， 而黑

线姬鼠 （Ｍｙｏｄｅｓ ｒｕｆｏｃａｎｕｓ） 则以农作物的种子和幼

苗为主要食物。 食物组成的变化， 会影响动物肠道菌

落组成的变化， 对这 ３ 种啮齿动物肠道真菌的研究，
对于减少农作物损失和保护森林生态平衡具有重要

意义［１０］。
本研究选取的 ３ 种啮齿动物均为中国北方常见的

优势物种， 大林姬鼠和棕背鼠平是北方林区的常见鼠

类， 而黑线姬鼠则是北方农田的主要鼠类［１１］。 关于

这 ３ 种啮齿动物的多方面研究已取得丰富成果， 如在

不同地区组成与密度的调查、 生物学指标的比较［１２］，
耐寒机制、 内脏器官特性、 繁殖特征及胎仔数的研

究， 以及头骨的比较和其对日本血吸虫的抵抗机

制［１３］等， 这些研究增加了人们对这 ３ 种啮齿动物的

生活史特征的认识。 本研究旨在对东北地区 ３ 种啮齿

动物结肠真菌的多样性进行研究， 结果可为进一步研

究东北地区啮齿动物肠道真菌菌群差异的成因提供

依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 研究区域

黑龙江牡丹峰自然保护区为国家级自然保护区，
位于牡丹江市东南部， 地理坐标为东经 １２９°４０′３０″至
１２９°５３′５０″， 北纬 ４４°２０′００″至 ４４°３０′３０″， 距离市区

１５ ｋｍ， 在行政区域划分上， 牡丹峰自然保护区归属

于牡丹江市东安区兴隆镇［１４］。 保护区总面积约为

２０ ０００ ｋｍ２， 属于北温带大陆性季风气候， 夏天气温

适宜， 冬季气温较低且持续时间较长［１５］。 黑龙江省

三道关国家森林公园地处黑龙江省东南部、 牡丹江市

西北部， 位置坐标为东经 １２９°４１′， 北纬 ４４°２０′， 总

面积约为 ２００ ｋｍ２ ［１６］， 资源十分丰富［１７］。
１􀆰 ２　 试剂与仪器

捕鼠笼、 哺乳动物解剖器购自湖南三民教育装备

有限公司， Ｅ． Ｚ． Ｎ． Ａ． Ｓｏｉｌ ＤＮＡ 试剂盒购自美国

Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ－ｔｅｋ 公司。
１􀆰 ３　 试验设计

捕鼠笼内提前放入诱饵 （块状胡萝卜和面包），
按照以下方式布置： 部分捕鼠笼放置于三道关国家森

林公园外边缘， 每隔 １５ ｍ 布置一个； 其余捕鼠笼放

置于牡丹峰自然保护区边缘的缓坡上， 按照坡下至坡

上再至坡下的顺序， 每隔 １５ ｍ 布置。 经过 ２４ ｈ 的等

待后收回捕获物。 本试验共捕获成体大林姬鼠 １５ 只、
棕背鼠平 １８ 只及黑线姬鼠 ６ 只， 无雌雄限制， 且均未

发现怀孕个体。 试验开始时， 将待解剖个体从捕鼠笼

中取出， 置于无菌实验室， 利用乙醚进行安乐处死。
随后， 使用解剖器械对其进行解剖， 取出结肠内容

物， 迅速置于液氮中冷冻， 并在－８０ ℃冰箱内保存。
１􀆰 ４　 ＤＮＡ 提取

结肠内容物中 ＤＮＡ 提取严格按照 Ｅ． Ｚ． Ｎ． Ａ．
Ｓｏｉｌ ＤＮＡ 试剂盒的操作说明进行。 使用 １％琼脂糖凝

胶电泳分析提取 ＤＮＡ 的完整性和含量， 并使用 Ｑｕｂｉｔ
检测 ＤＮＡ 的含量， 将提取合格的 ＤＮＡ 储存于－２０ ℃
冰箱， 以备后续使用。
１􀆰 ５　 建库测序

利用 Ｃｏｖａｒｉｓ 超声波破碎仪对提取的 ＤＮＡ 样品进

行随机打断， 对随机打断形成的约 ３００ ｂｐ 小片段进

行末端修复、 加 Ａ 尾、 连接测序接头并纯化， 随后

通过 ＰＣＲ 扩增完成文库制备。 首先使用 Ｑｕｂｉｔ ２􀆰 ０ 对

构建完成后的文库进行初步定量， 并将文库稀释至 ２
ｎｇ ／ μＬ， 然后使用 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ 生物分析仪检测文库

插入片段。 插入片段符合预期后， 通过 Ｑ－ＰＣＲ 法准

确测定文库有效浓度 （有效浓度＞３ ｎｍｏｌ ／ Ｌ）。 对文

库进行质检以确保文库质量， 将通过质检的文库送北

京奥维森基因科技有限公司进行 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ
ＰＥ１５０ 测序。
１􀆰 ６　 数据质控、 宏基因组组装与预测

使用 ｆａｓｔｐ ｖ０􀆰 ２０􀆰 ０ 对数据进行质控处理， 包括去

除含有接头的 ｒｅａｄｓ 和低质量的 ｒｅａｄｓ （去除 Ｎ 比例

大于 １０％的 ｒｅａｄｓ 以及质量值 Ｑ≤１０ 的碱基占比超过

５０％的 ｒｅａｄｓ）。 将质控后的高质量 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 用于后

续的分析。
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使用 ＭＥＧＡＨＩＴ ｖ１􀆰 １􀆰 ２， 基于简洁的 ｄｅ Ｂｒｕｉｊｎ 图

原理对优化后的序列进行拼接组装， 从拼接结果中筛

选出长度≥８００ ｂｐ 的 ｃｏｎｔｉｇｓ， 作为最终的组装结果。
使用 Ｐｒｏｄｉｇａｌ 对拼接得到的 ｃｏｎｔｉｇｓ 进行 ＯＲＦ 预测，
并将预测结果中长度超过 １００ ｂｐ 的基因翻译为氨基

酸序列。
１􀆰 ７　 非冗余基因集构建与基因丰度计算

使用 ＣＤ－ＨＩＴ 对所有样品预测得到的基因序列进

行聚类 （参数为： ９０％ ｉｄｅｎｔｉｔｙ、 ９０％ ｃｏｖｅｒａｇｅ）， 并

选取每一类中最长的基因作为代表序列， 构建非冗余

基因集。 使用 ｂｏｗｔｉｅ２ 对每个样品的 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 与非

冗余基因集进行比对 （９５％ ｉｄｅｎｔｉｔｙ）， 并计算每个样

本中基因的丰度信息。 计算所有样品时， 基于比对上

的 ｒｅａｄｓ 数目和基因长度， 推算各基因的丰度信息。
１􀆰 ８　 物种与功能注释

真菌作为真核生物， 相对细菌和病毒来说， 同一

门类下不同纲的分化程度更大更复杂， 为探究不同宿

主之间的具体差异， 因此真菌选取纲、 属、 种之间的

物种丰度丰富进行分析。
使用 Ｄｉａｍｏｎｄ 将非冗余基因的氨基酸序列与 ＮＲ

数据库进行比对， 并通过 ＮＲ 库对应的分类学信息获

得物种注释， 基于物种对应的基因丰度总和计算该物

种的丰度。
使用 Ｄｉａｍｏｎｄ 将非冗余基因集的氨基酸序列与

ｅｇｇＮＯＧ （ｖ ４􀆰 ５􀆰 １） 和京都基因与基因组百科全书

（ＫＥＧＧ） 数据库进行比对， 获得基因对应的功能注

释， 并基于功能对应的基因丰度总和计算该功能的

丰度。
碳水 化 合 物 活 性 酶 的 注 释 使 用： ｈｍｍｓｃａｎ

（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｈｍｍｅｒ． ｊａｎｅｌｉａ． ｏｒｇ ／ ｓｅａｒｃｈ ／ ｈｍｍｓｃａｎ ） 工 具，
将非冗余基因集的氨基酸序列与 ＣＡＺｙ 数据库进行比

对， 获得碳水化合物活性酶的注释信息， 并基于其特

异性基因丰度总和计算该酶的丰度［１８］。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 物种相对分布

在大林姬鼠样本中， 真菌相对丰度排名前 ５ 的菌

门为： 壶菌门相对丰度为 ４５􀆰 ００％， 子囊菌门相对丰

度为 ２４􀆰 ４３％， 毛霉门相对丰度为 １６􀆰 ０３％， 担子菌

门相 对 丰 度 为 １０􀆰 ０３％， 微 孢 子 门 相 对 丰 度 为

２􀆰 ４０％。 在棕背鼠平样本中， 真菌相对丰度排名前 ５
为： 子囊菌门相对丰度为 ４９􀆰 ０５％， 毛霉门相对丰度

为 ２０􀆰 ８７％， 担子菌门相对丰度为 １３􀆰 ８７％， 壶菌门

相对丰度为 ７􀆰 ５６％， 捕虫菌门相对丰度为 ５􀆰 １９％。
在黑线姬鼠样本中， 真菌相对丰度排名前 ５ 为： 担子

菌门 相 对 丰 度 为 ５７􀆰 ７６％， 毛 霉 门 相 对 丰 度 为

４０􀆰 ６８％， 子囊菌门相对丰度为 １􀆰 ２０％， 壶菌门相对

丰度为 ０􀆰 ２１％， 捕虫菌门相对丰度为 ０􀆰 ０９％ （图 １）。

图 １　 ３ 种啮齿动物结肠内真菌在门水平上的结构组成

在大林姬鼠样本中， 真菌相对丰度排名前 ５ 的菌

属为： 美洲马鞭菌属相对丰度为 １３􀆰 １４％， 刺囊侧孔

壶菌属相对丰度为 １２􀆰 ８６％， 瘤胃壶菌属相对丰度为

１１􀆰 ９１％， 厌氧鞭菌属相对丰度为 ７􀆰 ５８％， 丛枝菌根

真菌属相对丰度为 ７􀆰 ３４％。 在棕背鼠平样本中， 真菌相

对丰度排名前 ４ 为： 毛壳菌属相对丰度为 １６􀆰 ４８％，
青冈菌属相对丰度为 １０􀆰 ６３％， 丛枝菌根真菌属相对

丰度为 ６􀆰 ０９％， 青霉菌属相对丰度为 ４􀆰 ６５％。 在黑

线姬鼠样本中， 真菌相对丰度排名前 ５ 为： 根须腹菌

属相对丰度为 ３７􀆰 １６％， 丛枝菌根菌属相对丰度为

３４􀆰 ８８％， 丛枝菌根真菌属相对丰度为 ６􀆰 ２０％， 乳牛

肝菌属相对丰度为 ５􀆰 ５３％， 干朽菌属相对丰度为

３􀆰 ６３％ （图 ２）。
在大林姬鼠样本中， 真菌相对丰度排名前 ５ 的菌

种为： 新美鞭菌相对丰度为 １３􀆰 ５７％， 刺囊侧孔壶菌

相对丰度为 １３􀆰 ２７％， 规噬根菌相对丰度为 ６􀆰 ６４％，
球毛壳相对丰度为 ３􀆰 ４２％， 赤冠内囊霉相对丰度为

２􀆰 ２６％。 在棕背鼠平样本中， 真菌相对丰度排名前 ５
为： 球毛壳相对丰度为 １８􀆰 ２２％， 赤冠内囊酶相对丰

度为 １１􀆰 ７５％， 明根孢囊酶相对丰度为 ６􀆰 ６５％， 黄硬

皮马勃相对丰度为 ２􀆰 ３４％， 北欧青霉菌相对丰度为
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２􀆰 １８％。 在黑线姬鼠样本中， 真菌相对丰度排名前 ５
为： 地表多样孢囊酶相对丰度为 ３８􀆰 ５２％， 须腹菌相

对丰度为 １６􀆰 １６％， 红须腹菌相对丰度为 １５􀆰 ６８％，

褐环乳牛肝菌相对丰度为 ６􀆰 ０４％， 规噬根菌相对丰

度为 ４􀆰 ３０％ （图 ３）。

图 ２　 ３ 种啮齿动物结肠内真菌在属水平上的组成 图 ３　 ３ 种啮齿动物结肠内真菌在种水平上的组成

２􀆰 ２　 聚类热图

如图 ４ 所示， 热图展示了不同物种中真菌的相对

丰度， 其中颜色从红色、 白色到蓝色， 依次表示丰度

的递减； 隐真菌门的丰度从高到低依次为棕背鼠平、 大

林姬鼠和黑线姬鼠； 壶菌门的丰度依次为大林姬鼠、
黑线姬鼠和棕背鼠平； 微孢子门和子囊菌门的丰度从高

到低均为黑线姬鼠、 大林姬鼠和棕背鼠平； 捕虫菌门、
担子菌门以及毛霉门的丰度均表现为黑线姬鼠最高，
其次是大林姬鼠， 最后为棕背鼠平， 而大林姬鼠与棕背

鼠平的丰度近似相同 （图 ４）。
真菌在属分类水平的聚类热图可知毛壳菌属丰度

由高到低依次为棕背鼠平＞大林姬鼠＞黑线姬鼠。 棒孢

酵母属、 乳酸链球菌、 节担菌属和性菌根草菌的丰度

由高到低依次为黑线姬鼠＞大林姬鼠＞棕背鼠平。 青冈

菌属和微球黑粉菌属的丰度由高到低依次为黑线姬鼠

＞棕背鼠平＞大林姬鼠。 瘤胃壶菌属和厌氧菌属的丰度

由高到低依次为大林姬鼠＞黑线姬鼠＞棕背鼠平。 新的

美洲马鞭菌属、 刺囊侧孔壶菌和镰刀菌属的丰度中大

林姬鼠丰度最高， 黑线姬鼠、 棕背鼠平丰度近似相同。

其余所测真菌丰度中黑线姬鼠丰度最高， 大林姬鼠、
棕背鼠平丰度近似相同 （图 ５）。

葡萄牙棒孢酵母、 栖瘤胃真菌、 毛茛斯密的丰度

由高到低依次为黑线姬鼠＞大林姬鼠＞棕背鼠平； 赤冠

内囊酶的丰度由高到低依次为黑线姬鼠＞棕背鼠平＞大
林姬鼠； 球毛壳的丰度由高到低依次为棕背鼠平＞大林

姬鼠＞黑线姬鼠； 芬尼梨囊鞭菌、 厌氧真菌、 栖瘤胃

真菌的丰度由高到低依次为大林姬鼠＞黑线姬鼠＞棕
背鼠平； 新美的鞭菌、 刺囊壶菌的丰度中大林姬鼠丰度

最高， 黑线姬鼠、 棕背鼠平丰度近似相同。 其余所测真

菌丰度中黑线姬鼠丰度最高， 大林姬鼠、 棕背鼠平丰度

近似相同 （图 ６）。
２􀆰 ３　 基于分类丰度的组间差异分析

在纲水平上 ３ 个物种组间差异大于组内差异

（Ｒ＝ ０􀆰 ７７９， Ｐ＝ ０􀆰 ００１）， 说明 ３ 个物种的纲分类差异

极显著 （图 ７Ａ）； 在属水平上 ３ 个物种组间差异大于

组内差异 （Ｒ＝ ０􀆰 ７７７， Ｐ ＝ ０􀆰 ００１）， 说明 ３ 个物种的

属分类差异极显著 （图 ７Ｂ）； 在种水平上 ３ 个物种组

间差异大于组内差异 （Ｒ ＝ ０􀆰 ８２７， Ｐ ＝ ０􀆰 ００１）， 说明
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３ 个物种的种分类差异极显著 （图 ７Ｃ）。

图 ４　 真菌在门水平的聚类

图 ５　 真菌在属水平的聚类
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图 ６　 真菌在种水平的聚类

Ａ． 纲水平； Ｂ． 属水平； Ｃ． 种水平。

图 ７　 不同分类丰度的 Ａｎｏｓｉｍ 分析
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２􀆰 ４　 物种分类的 Ｋｒｕｓｋａｌ－Ｗａｌｌｉｓ 分析

大林姬鼠特有极少量的锤舌菌纲和壶菌纲， 新的

鞭菌纲在大林姬鼠中有明显存在， 黑线姬鼠中少量存

在， 棕背鼠平基本不体现。 黑线姬鼠特有的物种为： 散

囊菌纲、 座囊菌纲、 银耳纲、 毛霉纲、 盘菌纲。 微球

黑粉菌纲、 瓦勒菌纲、 蛙粪霉纲、 被孢霉纲、 微孢子

虫 （未分类）、 隐霉菌 （未分类）、 梳霉纲、 虫霉纲、
花耳纲在 ３ 种啮齿动物中基本不体现。 黑线姬鼠中伞

菌纲和球囊霉纲含量极高， 大林姬鼠中少量存在， 棕

背鼠平含量较低 （图 ８）。
黑线姬鼠特有的物种为： 青霉菌属、 座囊孢属、

微孢子虫、 巨孢囊霉属、 隐球菌属、 纤维丝核菌属、
毛霉属、 球囊霉属、 乳牛肝菌属、 丝核菌属、 曲霉

属、 蜡蘑属、 毛癣菌属、 干腐菌属、 桩菇属、 褐褶菌

属、 鸡油菌属、 绣球菌属、 蚁巢伞属、 栓菌属、 银耳

属、 硬皮马勃属、 火丝菌属、 卧孔菌属、 拟皱褶菌

属、 盘霜霉菌属、 豆马勃属、 小菇属、 念珠属、 水珊

瑚菌属、 蜡伞属、 树花属和鹅膏菌属。 大林姬鼠特有

物种为新的美洲马鞭菌属。 黑线姬鼠和大林姬鼠中均

检测到少量单囊毛菌属 （图 ９）。
黑线姬鼠特有的物种为： 诺迪青霉菌、 针孢座线

菌、 新型隐球菌、 纤维丝核菌、 玫瑰红巨孢囊霉、 透

明根孢囊酶、 立枯丝核菌、 黄褐环乳牛肝菌、 脑状球

囊霉、 红须腹菌、 褐网须腹菌、 泪干腐菌、 歧义毛

霉、 卷边桩菇、 密褐褶菌、 绣球菌、 不规则根孢囊

菌、 黄硬皮马勃、 小果豆马勃、 微红桩菇、 罗尔链疫

霉、 荧光小菇、 松齿皱革菌、 红菇蜡伞、 灰树花、 伞

形毒菌。 大林姬鼠特有物种为新的美鞭菌和刺囊侧孔

壶菌 （图 １０）。

∗表示 Ｐ＜０􀆰 ０５， ∗∗表示 Ｐ＜０􀆰 ０１。 下同。

图 ８　 基于纲分类丰度的 Ｋｒｕｓｋａｌ－Ｗａｌｌｉｓ 分析
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图 ９　 基于属分类丰度的 Ｋｒｕｓｋａｌ－Ｗａｌｌｉｓ 分析
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图 １０　 基于种分类丰度的 Ｋｒｕｓｋａｌ－Ｗａｌｌｉｓ 分析
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２􀆰 ５　 ＡＮＯＶＡ 分析

伞菌纲、 花耳菌纲和昆虫胸菌纲中， 大林姬鼠与

黑线姬鼠之间的差异显著， 但大林姬鼠与棕背鼠平之间

差异不显著， 黑线姬鼠与棕背鼠平之间亦无显著差异。
担子菌纲、 双珠菌纲、 外担子菌纲中， ３ 种啮齿动物

之间差异均不显著。 壶菌纲中， 大林姬鼠与黑线姬鼠

及棕背鼠平之间差异显著， 而黑线姬鼠与棕背鼠平之间无

显著差异。 散囊菌纲中， ３ 种啮齿动物之间的差异均

显著。 座囊菌纲和内共生菌纲中， 大林姬鼠与棕背鼠平

之间差异显著， 但与黑线姬鼠之间无显著差异， 而棕

背鼠平与黑线姬鼠之间差异显著 （图 １１）。
丝囊霉菌属、 犁头霉属、 暗色环纹炭团菌属、 微

孢子虫菌属和壳二孢菌属中， ３ 种啮齿动物之间的差

异均不显著。 伞菌属、 双钝菌属、 鹅膏菌属和蜜环菌

属中大林姬鼠与黑线姬鼠之间差异显著， 大林姬鼠与

棕背鼠平之间差异不显著， 而黑线姬鼠与棕背鼠平之间亦

显著差异。 厌氧菌属中大林姬鼠与黑线姬鼠、 大林姬

鼠与棕背鼠平差以及黑线姬鼠与棕背鼠平之间的差异均显

著 （图 １２）。
隐球菌、 黑曲霉、 环状缺氧菌、 阿尔及利亚安卡

莱菌和拉比亚丝囊菌中， ３ 种啮齿动物之间差异均不

显著。 双孢菇菌、 伞形毒菌、 双钝菌和奥氏蜜环菌中

大林姬鼠与黑线姬鼠之间差异显著， 大林姬鼠与棕背

鼠平之间差异不显著， 但黑线姬鼠与棕背鼠平之间差异显

著。 厌氧鞭菌中， ３ 种啮齿动物之间差异均显著 （图
１３）。

相同分类下不同动物比较， 相同字母表示差异不显著， 不同字母表示差异显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 下同。

图 １１　 基于纲分类丰度的 ＡＮＯＶＡ 分析

图 １２　 基于属分类丰度的 ＡＮＯＶＡ 分析
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图 １３　 基于种分类丰度的 ＡＮＯＶＡ 分析

３　 讨论

本文发现 ３ 种啮齿动物肠道内排名前五的真菌门

类中， 担子菌门、 毛霉门和子囊菌门均为共有类群，
捕虫霉门的丰度也较高； 但在属和种分类水平上， ３
种啮齿动物的真菌组成差异较大。 聚类热图显示， 不

同分类水平上真菌的相对丰度排序为黑线姬鼠最多，
大林姬鼠次之， 棕背鼠平最少。 其他研究结论同本文所

得结论相近［１９］， 因此本试验具有一定参考价值。
通过高通量 ＰＣＲ 测序技术， 检测出大林姬鼠、

黑线姬鼠和棕背鼠平的肠道内含有多种真菌。 ３ 种啮齿

动物肠道中以担子菌门、 毛霉门和子囊菌门为主要共

有优势菌门， 这与杨顼等［２０］ 研究中发现的高原动物

马、 牦牛、 绵羊和山羊肠道真菌结果相似， 但其未检

测出毛霉门； 对牛［２１］、 绵羊［２２］、 藏仔猪［２３］、 成年

滩羊［２４］等食草性哺乳动物肠道真菌研究发现， 子囊

菌门、 担子菌门为主要优势菌门， 与本研究结果相

似； 对黑颈鹤［２５］、 华北豹［２６］ 等野生动物研究中也发

现相似结果； 但苏日娜等［２７］ 对原麝和林麝进行肠道

真菌研究发现， 仅有子囊菌门为优势菌门， 担子菌门

不是麝科动物肠道内的优势菌门。 真菌虽在肠道菌群

中所占比例较少， 却是肠道菌群中重要的组成部分，
其分布直接影响肠道微生态平衡［２８］。

研究结果发现， 分类水平越低、 分类越细致时，
不同物种之间的真菌组成差异可能越显著， 且特有类

群越多。 基于纲、 属、 种分类丰度的 Ａｎｏｓｉｍ 分析显

示， 在纲分类水平上， ３ 种物种之间的组间差异极显

著； 在 属 和 种 分 类 水 平 上， 差 异 同 样 极 显 著。
Ｋｒｕｓｋａｌ－Ｗａｌｌｉｓ 分析表明， 在纲分类水平上， 大林姬

鼠中特有的纲在黑线姬鼠中仅少量存在， 而两者共有

的纲在棕背鼠平中基本不体现。 黑线姬鼠中特有的散囊

菌纲、 座囊菌纲、 银耳纲等在其余 ２ 种动物中未见；
而大林姬鼠中特有的刺囊侧孔壶菌属和黑线姬鼠中特

有的属也未见于其他样本。 分类水平越低， ３ 种动物

之间的差异越显著， 特有类群越多。 进一步研究发

现， 肠道真菌具有高度多效性， 可以通过调节宿主的

各种生理功能［２９］， 与细菌微生物组和宿主免疫系统

相互作用。 肠道内真菌菌群一旦失衡， 就会致使细菌

菌群陷入紊乱状态， 进而让肠道疾病进一步恶化［３０］。
因此， 未来的研究可进一步探索真菌群落的作用机

制， 尤其是其对宿主健康的影响。

４　 结论

研究啮齿动物肠道菌群结构， 有助于深入了解啮

齿动物肠道微生物的组成以及在动物生长发育过程中

所发挥的功能。 本研究表明， ３ 种啮齿动物在纲、
属、 种分类水平上存在显著差异， 且随着分类级别的

降低， 分类越细致， ３ 者之间的差异越明显， 特有的

菌种也越多。 这表明， 肠道真菌资源在不同啮齿动物

中的分布具有高度特异性和复杂性。
啮齿动物肠道中蕴含丰富的真菌资源， 具有较高

的科学研究价值。 本研究为深入认识东北地区啮齿动

物肠道真菌群落提供了重要依据， 同时也为我国鼠类

疫源疫病的监测、 诊断、 治疗和防控工作提供了数据

支持和材料储备。
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