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摘要： 旨在探究不同性别麋鹿 （Ｅｌａｐｈｕｒｕｓ ｄａｖｉｄｉａｎｕｓ） 在发情期肠道微生物的群落结构和功能特征上的差异。 本研究采用宏基因组测序技术， 对

６ 只发情期麋鹿 （３ 只雄性和 ３ 只雌性） 的肠道微生物进行分析， 深入解析不同性别麋鹿发情期肠道微生物的组成和功能。 结果： 在发情期麋鹿

粪便中， 共鉴定出 ２０ 个门、 ２０ 个属和 ２０ 个种， 且雄性和雌性麋鹿的肠道微生物在门、 属和种水平上存在显著差异； 雄性麋鹿肠道中鲁格利亚菌

属 （Ｌｕｇｄｕｎｉｂａｃｔｅｒ）、 假单胞菌属 （Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ） 等 ５ 种菌属丰度显著高于雌性， 而雌性麋鹿肠道中食藻属 （Ａｌｇｏｒｉｐｈａｇｕ）、 链球菌属 （Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃ⁃
ｃｕｓ） 等 ３ 种菌属丰度显著高于雄性； 发情期雄性和雌性麋鹿肠道微生物的多样性指数和均匀度指数无显著差异； 功能预测分析进一步揭示了肠道

微生物在代谢功能上的关键作用， 特别是碳水化合物代谢方面； 雄性麋鹿的肠道微生物功能主要倾向于糖基转移反应， 而雌性麋鹿则偏向于糖代

谢酶的富集。 综上， 本研究为理解麋鹿繁殖机制提供了新的视角， 并为通过调节肠道微生物来改善麋鹿的繁殖健康状况提供了理论依据。
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物体肠道内［１］。 肠道不仅是消化食物的重要场所，
还被认为是机体最大的内分泌器官， 可分泌超过 １００
种激素活性肽， 如多巴胺、 性激素、 有益固醇等， 然

而， 某些激素活性物质是肠道组织本身无法合成和分

泌的， 而是依赖于肠道微生物的补充。 这些微生物群

落在动物的食性［２－４］、 营养吸收［５］、 代谢调节［６］以及
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生长发育［７］ 等方面发挥着至关重要的作用。 此外，
某些肠道微生物还可能导致动物疾病的发生［８］。

发情是动物繁衍生息的重要条件。 在发情期， 动

物的行为模式会发生显著的改变， 这些变化旨在促进

交配和物种延续［９］。 季节性的环境因素， 如光照长

度、 温度波动以及食物资源的可获得性， 都会对动物

的发情周期产生重要影响［１０］。 近年来， 研究者们越

来越关注肠道微生物与动物发情之间的关联。 目前，
这一领域的研究主要集中在哺乳动物［１１－１２］， 已有研

究表明， 特定的肠道菌群能够调节动物的性激素水

平， 从而影响动物的繁殖能力［１２］。 此外， 哺乳动物

肠道微生物组与宿主系统发育之间的相关性比鸟类、
爬行动物或两栖动物更为显著［１３］。 然而， 关于不同

性别动物在发情期间肠道微生物的具体变化， 目前的

研究仍不充分， 需要进一步的探索和阐明。
麋鹿 （Ｅｌａｐｈｕｒｕｓ ｄａｖｉｄｉａｎｕｓ） 为偶蹄目、 鹿科、

麋鹿属， 是一种大型的食草哺乳动物。 作为国家一级

保护动物， 被国际自然保护联盟 （ ＩＵＣＮ） 红皮书列

为濒危物种［１４］。 近年来， 众多学者在麋鹿生物学特

征［１５］、 种群密度［１６］、 重引入分析［１７］、 栖息生境［１８］、
疾病［１９］、 血液转录组［２０］ 以及遗传多样性［２１］ 等领域

取得了丰硕的研究成果。 对于肠道微生物的研究，
Ｃａｂａｌ 等［２２］通过比较幼崽和成年鹿科动物的肠道微生

物， 发现幼崽肠道中 Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 等益生菌较多。
李俊芳等［２３］对麋鹿粪便菌群进行了多样性分析， 为

肠道微生物研究奠定了基础。 然而， 针对麋鹿发情期

的肠道微生物研究仍存在空白。 鉴于麋鹿的生存和繁

衍仍然面临巨大的挑战， 加强保护工作尤为迫切。 为

了确保麋鹿繁殖和交配的成功， 提高后代生存能力，
并保障其长期生存， 本研究计划针对不同性别和发情

阶段的麋鹿进行肠道微生物宏基因组测序分析， 以深

入理解其生理生态机制， 为麋鹿保护提供科学依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验动物

选自江苏省大丰麋鹿国家自然保护区 （北纬

３２°５６′～ ３３°３６′Ｎ， 东经 １２０°４２′ ～ １２０°５１′Ｅ）。 ６—８
月是麋鹿的发情期， 为避免外界因素对麋鹿正常发情

状态产生干扰， 安排专业饲养员为 ６ 只处于发情期的

麋鹿 （３ 只雄性和 ３ 只雌性） 佩戴 ＧＰＳ 项圈， 以实

时监测其活动轨迹。 同时， 由专业饲养员分别采集适

量的新鲜粪便样本。
１􀆰 ２　 样本获取

采集所有麋鹿发情期的新鲜晨便 （排泄时间小

于 ０􀆰 ５ ｈ）。 在采集前的 ２ 个月内， 麋鹿未接受任何可

能影响肠道微生物的抗生素或其他药物治疗。 所有麋

鹿的生活环境、 年龄、 饮食和健康状况都保持一致。
样本根据性别进行分组并命名 （见表 １）。 粪便样本

分 ２ 部分保存： 用于宏转录组测序的部分使用

ＲＮＡｌａｔｅｒ ＲＮＡ Ｓｔａｂｉｌｉｚａｔｉｏｎ Ｒｅａｇｅｎｔ （Ｑｉａｇｅｎ， Ｇｅｒｍａｎｙ）
试剂盒处理； 其余部分则通过液氮速冻后存放在

－８０ ℃超低温冰箱中。

表 １　 麋鹿粪便样本名称

分组命名 性别 样品命名 体重 ／ ｋｇ 年龄 ／ 年

ＭＬ－Ｆ 雌性

ＭＬ－１Ｆ １５６􀆰 ２ ５

ＭＬ－２Ｆ １５９􀆰 ４ ５

ＭＬ－３Ｆ １５７􀆰 ８ ５

ＭＬ－Ｍ 雄性

ＭＬ－１Ｍ １５８􀆰 ２ ５

ＭＬ－２Ｍ １５７􀆰 ６ ５

ＭＬ－３Ｍ １５７􀆰 ３ ５

１􀆰 ３　 ＤＮＡ 提取及宏基因组测序

肠道微生物总 ＤＮＡ 的提取采用传统的酚氯仿粪

便 ＤＮＡ 提取法和 ＱＩＡａｍｐ ＤＮＡ Ｓｔｏｏｌ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ 试剂盒

法相结合进行， 所有总 ＤＮＡ 质检合格后于－２０ ℃保

存备用。 后续测序由杭州开泰生物公司完成。
本研究采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序平台测序， 获得的原始

数据 （ｒａｗ ｄａｔａ） 经过预处理， 以获取用于后续分析

的有效数据 （ｃｌｅａｎ ｄａｔａ）。 具体步骤包括： 使用 ｆａｓｔｐ
软件去除测序 ｒｅａｄｓ 中的接头序列， 并对测序 ｒｅａｄｓ
进行窗口法质量扫描， 扫描窗口默认为 ６ ｂｐ。 当窗口

内平均质量值低于 ２０ ｂｐ 时， 将 ｒｅａｄｓ 从窗口起始到

３′终止的部分截掉。 随后， 去除不合格碱基 （质量≤
１５） 比例超过 ４０％的 ｒｅａｄｓ、 截短后长度小于 １００ ｂｐ
的序列以及截短后 Ｎ 的含量在 ５％以上的序列。 对于

非环境取样的样本， 如果存在宿主污染， 则需使用

Ｂｏｗｔｉｅ２ 软件与宿主序列进行比对， 过滤掉可能来源

于宿主的 ｒｅａｄｓ［２４－２６］。
１􀆰 ４　 数据统计与分析

利用 ＤＩＡＭＯＮＤ 软件将 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 与 ＮＲ＿ｍｅｔａ 库和

京都基因与基因组百科全书 （ＫＥＧＧ） ＰＡＴＨＷＡＹ 库

的蛋白序列进行比对 （ ｂｌａｓｔｐ， ｅ ｖａｌｕｅ ≤ １０－５） ［２７］；
结合 ＮＣＢＩ 的物种分类系统， 通过与 ＭＥＧＡＮ 软件相

似的最低公共祖先 （ＬＣＡ） 算法， 获取具体的物种注

释信息和功能注释信息。 基于 ＬＣＡ 注释结果及基因

丰度表， 统计各个样品在不同分类层级 （界、 门、
纲、 目、 科、 属、 种） 上的丰度信息。 根据上述分

类结果， 利用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件 （ｖｅｒｓｉｏｎ ｖ􀆰 １􀆰 ３０􀆰 １） 计算

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 ｉｎｖｓｉｍｐｓｏｎ 指数， 并通

过 ＳＰＳＳ ２７􀆰 ０ 对各指数进行差异性分析。 基于各分类

层次的丰度表和注释基因数量统计， 构建了总体相对
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丰度图， 并进行了基于 Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｔｉｓ 距离的主坐标分

析 （ＰＣｏＡ）。 为了筛选组间具有显著差异的物种 Ｂｉｏ⁃
ｍａｒｋｅｒ， 采用 ＬＥｆＳｅ 工具， 根据分类学组成， 按照不

同的分组条件对样本进行线性判别分析 （ＬＤＡ）。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 宏基因组测序结果及基因丰度

对 ６ 只麋鹿的肠道微生物进行测序， 经过严格的

数据质控和过滤后， 使用 ＱＵＡＳＴ 程序对组装结果进

行了评估。 结果显示， ＧＣ 含量为 ４８􀆰 ２４％ ～５０􀆰 ６４％，
最大 ｃｏｎｔｉｇｓ 的序列长度为 ５１ ７７８ ～ １９７ ２４６ ｂｐ， Ｎ５０
值在 ７７５～９２２ ｂｐ， Ｎ７５ 值在 ６０７ ～ ６４２ ｂｐ。 以上数据

表明数据测序结果较好， 基因组组装质量较高。 为了

评估采集的样本是否能够满足后续生物信息学分析的

要求， 我们进行了稀疏曲线分析。 基于 Ｃｏｒｅ－Ｐａｎ 基

因的稀疏曲线 （图 １） 逐渐变得平坦， 几乎达到平

台， 表明我们的基因目录捕获了样本中可用的所有基

因组内容。 从组间基因数目差异箱型图 （图 ２） 发

现， 雌性麋鹿发情期的基因数目比雄性麋鹿发情期多

（ＭＬ－Ｆ＞ＭＬ－Ｍ）。
２􀆰 ２　 α多样性

通过 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 ｉｎｖｓｉｍｐｓｏｎ
指数来分析不同性别麋鹿发情期肠道微生物多样性和

均匀度 （图 ３）。 通过对比 ２ 组发现， Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 ｉｎｖｓｉｍｐｓｏｎ 指数均无显著差异。

图 １　 Ｃｏｒｅ－Ｐａｎ 基因的稀疏曲线

图 ２　 组间基因数目差异箱型

ＮＳ 表示 Ｐ＞０􀆰 ０５。

图 ３　 不同性别麋鹿发情期肠道微生物 α多样性分析
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２􀆰 ３　 不同性别麋鹿发情期肠道微生物物种注释及

差异

　 　 在门水平上， ６ 组样品共鉴定出 １８ 个不同的门

和 ２ 个候选菌门 （图 ４）， 相对丰度排名前 ３ 的优势

门分别为未分类门 （ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）、 厚壁菌门 （Ｆｉｒｍｉ⁃
ｃｕｔｅｓ）、 拟杆菌门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）。 雌性麋鹿肠道微

生物中未分类门 （ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 占 ３９􀆰 ２２％， 厚壁菌

门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ） 占 ２６􀆰 ６５％、 拟 杆 菌 门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ） 占 １４􀆰 １３％。 雄性麋鹿肠道微生物中

未分类门 （ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 占 ３７􀆰 ８９％， 厚壁菌门 （Ｆｉｒ⁃
ｍｉｃｕｔｅｓ ） 占 ２７􀆰 ９５％、 拟 杆 菌 门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ）
占 １３􀆰 ６９％。

图 ４　 门水平物种丰度

　 　 在属水平上， ６ 组样品共鉴定出 ２０ 个不同的属

（图 ５）， 相对丰度排名前 ８ 的优势属分别为未分类属

（ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ）、 厚 壁 菌 未 命 名 属 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ＿
ｎｏｎａｍｅ）、 细菌未分类属 （Ｂａｃｔｅｒｉａ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）、 梭

菌未分类属 （Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）、 拟杆菌未分

类属 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）、 厚壁菌未分类属

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ＿ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）、 拟杆菌属 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）、
阿利斯泰普斯属 （Ａｌｉｓｔｉｐｅｓ）。

图 ５　 属水平物种丰度
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　 　 雌性麋鹿肠道微生物中未分类属 （ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）
占 ３９􀆰 ２２％， 厚壁菌未命名属 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ＿ ｎｏｎａｍｅ）
占 ４􀆰 ４９％、 细菌未分类属 （Ｂａｃｔｅｒｉａ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 占

４􀆰 ２４％， 梭菌未分类属 （Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 占

３􀆰 ６７％， 拟杆菌未分类属 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）
占 ３􀆰 １９％， 厚壁菌未分类属 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）
占 ３􀆰 ０６％， 拟杆菌属 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ） 占 ２􀆰 ６１％， 阿利

斯泰普斯属 （Ａｌｉｓｔｉｐｅｓ） 占 ２􀆰 ６９％。 雄性麋鹿肠道微

生物中未分类属 （ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 占 ４２􀆰 １８％， 厚壁菌

未命名属 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ＿ｎｏｎａｍｅ） 占 ５􀆰 １６％， 细菌未分

类属 （Ｂａｃｔｅｒｉａ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 占 ４􀆰 ０７％， 梭菌未分类

属 （Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 占 ３􀆰 ９９％、 拟杆菌未

分类属 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 占 ３􀆰 １６％， 厚壁

菌未分类属 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 占 ３􀆰 １３％， 拟

杆菌属 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ） 占 ２􀆰 ９９％， 阿利斯泰普斯属

（Ａｌｉｓｔｉｐｅｓ） 占 ２􀆰 １２％。
６ 组样品在种水平共鉴定出 ２０ 个不同的物种

（图 ６）， 相对丰度排名前 ５ 的优势物种分别为未分类

的物种 （ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）， 细菌未分类的物种 （Ｂａｃｔｅｒｉａ＿
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）， 梭菌未分类的物种 （Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ ＿ｕｎ⁃
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）， 拟杆菌未分类的物种 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿ｕｎ⁃
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 和厚壁菌未分类的物种 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ＿ｕｎ⁃
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）。

雌性麋鹿肠道微生物中未分类的物种 （ｕｎｃｌａｓｓｉ⁃
ｆｉｅｄ） 占 ３９􀆰 ２２％、 细菌未分类的物种 （Ｂａｃｔｅｒｉａ＿ｕｎ⁃
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ） 占 ４􀆰 ２４％， 梭 菌 未 分 类 的 物 种

（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 占 ３􀆰 ６７％、 拟杆菌未分类

的物种 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 占 ３􀆰 １９％和厚壁

菌未分类的物种 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 占 ３􀆰 １８％。
雄性麋鹿肠道微生物中未分类的物种 （ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）
占 ３７􀆰 ８９％， 细 菌 未 分 类 的 物 种 （ Ｂａｃｔｅｒｉａ ＿
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 占 ４􀆰 ０７％， 梭菌未分类的物种 （Ｃｌｏｓ⁃
ｔｒｉｄｉａｌｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 占 ３􀆰 ９９％， 拟杆菌未分类的物

种 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 占 ３􀆰 １６％和厚壁菌未

分类的物种 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ） 占 ３􀆰 １３％。

图 ６　 种水平物种丰度

　 　 通过 ＰＣｏＡ 分析发现 ２ 组样本虽然存在一些重叠

区域， 但不同性别的麋鹿在图中呈现出相对分离的趋

势， 显示出性别之间的肠道菌群差异 （图 ７）。
由图 ８ 可知， 性别可能会引起发情期麋鹿肠道微

生物明显变化， 在门水平上， 雄性麋鹿无显著微生

物， 雌性麋鹿肠道中只有支原体 （ Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ） 显

著； 在属水平上， 雄性麋鹿肠道中鲁格利亚菌属

（Ｒｕｅｇｅｒｉａ）、 假单胞菌属 （Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、 Ｊｉｌｉｎｖｉｒｕｓ、
有尾病毒未命名属 （Ｓｉｐｈｏｖｉｒｉｄａｅ＿ｎｏｎａｍｅ） 和托氟球

菌属 （Ｄｅｆｌｕｖｉｉｃｏｃｃｕｓ） 共 ５ 种微生物显著， 雌性麋鹿

肠道中食藻属 （Ａｌｇｏｒｉｐｈａｇｕｓ）、 链球菌属 （Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃ⁃
ｃｕｓ） 和黄杆菌属 （Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ） 共 ３ 种微生物显

著； 在种水平上， 雄性麋鹿肠道中噬菌体 ＮＢＳａｌ００１
（Ｐｈａｇｅ＿ＮＢＳａｌ００１）、 大肠杆菌噬菌体克 （Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿
ｐｈａｇｅ＿ｇｒａｍｓ）、 鲁格利亚 ＨＫＣＣＤ４８８４（Ｒｕｅｇｅｒｉａ＿ｓｐ．＿＿
ＨＫＣＣＤ４８８４）、阿尔伯菌噬菌体 （ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ＿ ｐｈａｇｅ ＿
ａａｌｂｏｒｖ）、大肠杆菌噬菌体（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿ｐｈａｇｅ＿ｔｕｉｎｎ）、
埃希氏病毒 ＥＣＯＯ７８ （Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ＿ ｖｉｒｕｓ ＿ＥＣＯＯ７８）、
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赤霉病候选菌 （Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｄｅｆｌｕｖｉｉｃｏｃｃｕｓ＿ ｓｅｖｉｏｕｒｉｉ）、
埃希氏菌噬菌体 （Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿ｐｈａｇｅ＿ｅｇａａ） 和达姆豪

斯大肠杆菌 （Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿ｐｈａｇｅ＿ｄａｍｈａｕｓ） 共 ９ 种微

生 物 显 著， 雌 性 麋 鹿 肠 道 中 只 有 粪 食 藻

（Ａｌｇｏｒｉｐｈａｇｕｓ＿ｆａｅｃｉｍａｒｉｓ） 显著。
２􀆰 ５　 不同性别麋鹿发情期肠道微生物功能

通过对比 ＫＥＧＧ 数据库发现， 大量基因被注释

为代谢途径， 具体包括碳水化合物代谢、 氨基酸代

谢、 能量代谢、 糖生物合成和代谢、 辅因子和维生素

代谢、 核苷酸代谢、 脂质代谢、 其他氨基酸的代谢、
其他次级代谢产物的生物合成、 萜类化合物和聚酮类

的代谢和外源化合物的生物降解与代谢 （图 ９）。
根据功能预测结果， 基于 ＬＥｆＳｅ 分析发现， 在雄

性发情期麋鹿中， 与糖的生物合成和代谢过程相关的

通路显著富集， 尤其是涉及糖基转移反应的过程

（Ｋ００１０１）。 而在雌性发情期麋鹿中， 则主要富集于

牛纤溶酶原 ｍＲＮＡ 的 ３′端 （Ｋ０２９３５）， 该基因编码的

酶在糖代谢途径中发挥作用， 特别是在磷酸戊糖途径

（ＰＰＰ） 中发挥重要作用 （图 １０）。

图 ７　 不同性别麋鹿发情期肠道微生物 β多样性分析

图 ８　 组间差异物种结果 ＬＤＡ
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图 ９　 ＫＥＧＧ 数据库功能注释

图 １０　 基于 ＬＥｆＳｅ 下的组间差异功能 ＬＤＡ

３　 讨论

在发情期中， 雄性麋鹿的行为特征变得尤为突

出， 它们频繁地发出特有的单声鸣叫， 卧立不安， 且

常跟随雌性活动［２８］。 这些行为通常是雄性为了争夺

配偶而引发的激烈情绪波动和种内竞争的结果， 柴云

飞等［２９］对于梅花鹿 （Ｃｅｒｖｕｓ ｎｉｐｐｏｎ）、 驯鹿 （Ｒａｎｇｉｆｅｒ
ｔａｒａｎｄｕｓ） 和麋鹿的研究也证明了此观点。 本研究发

现， 鲁格利亚菌属和假单胞菌属在雄性中显著富集，

根据 Ｇóｒａｌｃｚｙｋ 等［３０］的研究， 这两种肠道菌能够产生

神经递质， 从而调节动物的情绪。 在发情期间， 性激

素的分泌显著增加［３１］， 雌性麋鹿在此期间体内的促

性腺激素释放激素 （ＧｎＲＨ）、 促卵泡激素 （ ＦＳＨ）
和促黄体生成素 （ＬＨ） 水平较高， 而雄性麋鹿的睾

酮水平则达到高峰。 本研究揭示了一些细菌对性激素

合成的积极影响， 尤其是雌性麋鹿肠道中富集的食藻

属菌株， 参与脂肪酸代谢， 而脂肪酸是性激素合成的

重要前体［３２］。 此外， 发情期间麋鹿的食物选择也会

有所变化。 相关研究证实， 雌性麋鹿倾向于摄入多样

化的植物， 以确保获得足够的营养［３３］。 它们肠道中

的链球菌属有助于食物的消化， 分解复杂的碳水化合

物和其他成分， 这与梁朝宁等［３４］ 的研究结果相一致。
与此同时， 雄性麋鹿在发情期间可能将更多的精力投

入到求偶和领地竞争中， 而非食物的摄取［３５］。
功能预测分析揭示了发情期麋鹿肠道微生物群落

的一个关键特点： 在代谢功能上的显著富集， 尤其是

碳水化合物代谢途径。 这一发现与麋鹿在发情期间对

能量的高需求相吻合， 雄性麋鹿在此期间可能需要更
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多的能量来维持领域行为和求偶活动， 而雌性麋鹿则

需储备能量以支持胚胎的发育和后代的抚养［３６－３７］。
该功能可以通过糖酵解、 三羧酸循环和氧化磷酸化过

程为发情期的麋鹿提供能量。 此外， 发情期间麋鹿的

免疫系统可能经历波动， 使得它们更容易受到疾病的

侵袭。 因此， 氨基酸代谢和核苷酸代谢途径的激活对

于免疫调节至关重要， 有助于提升麋鹿的免疫力。 雌

性对于补偿繁殖代价显著大于雄性［３６］， 研究发现雌

性麋鹿肠道中富集了一种特定的基因———牛纤溶酶原

ｍＲＮＡ 的 ３′端 （Ｋ０２９３５）， 该基因在磷酸戊糖途径中

发挥作用， 产生 ＮＡＤＰＨ， 有助于抵抗氧化应激， 并

在排卵过程中帮助溶解纤维蛋白凝块， 促进卵子的释

放［３８］。 相比之下， 雄性麋鹿肠道中则富集于参与糖

的生物合成和代谢过程的基因， 这些糖基转移酶可能

通过影响胆固醇的代谢， 进而调节性激素的合成［３９］，
这对雄性的繁殖行为至关重要。

本研究采用粪便微生物群的宏基因组测序技术，
揭示了不同性别麋鹿在发情期肠道微生物群落结构和

功能特征的差异， 为理解麋鹿繁殖机制提供了新的视

角。 通过 α 多样性分析， 研究发现尽管发情期麋鹿

的肠道微生物多样性和均匀度未表现出显著差异， 但

在门、 属和种的水平上， 微生物群落结构仍存在显著

的不同。 具体来说， 雄性麋鹿的肠道中显著富集了鲁

格利亚菌属 （ Ｌｕｇｄｕｎｉｂａｃｔｅｒ）、 假单胞菌属 （Ｐｓｅｕｄｏ⁃
ｍｏｎａｓ） 等菌属， 而雌性麋鹿的肠道中则显著富集了

食藻属 （Ａｌｇｏｒｉｐｈａｇｕ）、 链球菌属 （Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ） 等

菌属。 这些发现为进一步揭示性别差异在麋鹿繁殖过

程中的作用提供了重要线索。 综上， 本研究明确了不

同性别麋鹿发情期的肠道微生物的显著差异， 这些差

异可能与其发情期的行为变化、 饮食偏好、 激素水平

的差异密切相关。

４　 结论

以江苏省大丰麋鹿国家自然保护区的麋鹿为研究

对象， 采用宏基因组方法探讨了发情期雄性和雌性麋

鹿肠道微生物的组成和功能差异。 研究发现两者的肠

道微生物在门水平、 属水平和种水平中存在显著差

异， 同时代谢功能均较为强劲。 未来的研究应进一步

深入探讨不同性别麋鹿发情期肠道微生物的具体功

能， 并揭示其与发情期生理变化的关联机制。
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