
　 南京农业大学学报　 ２０２４ꎬ４７(１):１３３－１４１ ｈｔｔｐ: / / ｎａｕｘｂ.ｎｊａｕ.ｅｄｕ.ｃｎ
　 Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｎａｎｊｉｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ＤＯＩ:１０.７６８５ / ｊｎａｕ.２０２２０８０２４
􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇􀪇

收稿日期:２０２２－０８－２０
基金项目:青海省海南州科技计划项目(２０２２－ＫＺ０３－Ｂꎬ２０２２－ＫＨ０２－Ｄꎬ２０２２－ＫＴ０９－Ｄ)

∗通信作者:蔡亚非ꎬ教授ꎬ研究方向为奶牛遗传育种ꎬＥ￣ｍａｉｌ:ｙｃａｉ＠ ｎｊａｕ.ｅｄｕ.ｃｎꎮ

徐俊杰ꎬ王莹ꎬ丁宁ꎬ等. 日粮精粗比对舍饲育肥牦牛瘤胃菌群结构、挥发性脂肪酸及其转运载体表达量的影响[ Ｊ] . 南京农业大学学报ꎬ
２０２４ꎬ４７(１):１３３－１４１.
ＸＵ ＪｕｎｊｉｅꎬＷＡＮＧ ＹｉｎｇꎬＤＩＮＧ Ｎｉｎｇꎬｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｔｏ ｒｏｕｇｈａｇｅ ｒａｔｉｏ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａꎬｖｏｌａｔｉｌｅ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ
ａｎｄ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅｉｒ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｖｅｃｔｏｒｓ ｉｎ ｆａｔｔｅｎｅｄ ｙａｋｓ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｎａｎｊｉｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ２０２４ꎬ４７(１):１３３－１４１.

日粮精粗比对舍饲育肥牦牛瘤胃菌群结构、挥发性脂肪酸
及其转运载体表达量的影响
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(１.南京农业大学动物科技学院ꎬ江苏 南京 ２１００９５ꎻ２.江苏省奶牛生产性能测定中心ꎬ江苏 南京 ２１００９５ꎻ
３.广州海关技术中心ꎬ广东 广州 ５１０６２３ꎻ４.青海省海南州科技局ꎬ青海 海南 ８１３０００)

摘要:[目的]本试验以舍饲育肥牦牛为研究对象ꎬ探究日粮精粗比对舍饲育肥牦牛瘤胃代谢的影响ꎬ期望为青海牦牛规模化、
产业化和现代化养殖过程中日粮精粗比调控提供参考ꎮ [方法]对 １５ 头试验牛群进行分组ꎬ分别饲喂精粗(质量)比为 ３ ∶７
(Ａ 组)、５ ∶５(Ｂ 组)、７ ∶３(Ｃ 组)的全混合日粮(ｔｏｔａｌ ｍｉｘｅｄ ｒａｔｉｏｎꎬＴＭＲ)ꎮ 饲喂 ９０ ｄ 后于凌晨空腹屠宰ꎬ采集瘤胃液和瘤胃上皮

组织ꎬ通过 １６Ｓ 核糖体 ＲＮＡ(１６Ｓ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡꎬ１６Ｓ ｒＲＮＡ)高通量测序、气相色谱、ＲＴ￣ｑＰＣＲ 以及 Ｗｅｓｔｅｒｎ ｂｌｏｔ 试验方法ꎬ探究

不同精粗比日粮饲喂下ꎬ舍饲育肥牦牛瘤胃细菌菌群结构、瘤胃发酵参数以及瘤胃上皮中挥发性脂肪酸(ＶＦＡ)转运载体表达

量的变化ꎮ [结果]日粮精粗比显著影响瘤胃细菌菌群结构ꎬ随着精料占比升高ꎬ在门水平上ꎬ拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、螺旋

体门(Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ) 和黏胶球形菌门(Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ)相对丰度显著上升(Ｐ < ０. ０５)ꎬ厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ) 和软壁菌门

(Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ)相对丰度显著下降(Ｐ<０.０５)ꎻ属水平上ꎬ随着精料比例提高ꎬ理研菌科 ＲＣ９ 肠道群(Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ ＲＣ９ ｇｕｔ ｇｒｏｕｐ)、
克里斯腾森菌科Ｒ７ 群(Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ Ｒ７ ｇｒｏｕｐ)、Ｓａｃｃｈａｒｏｆｅｒｍｅｎｔａｎｓ、产琥珀酸菌属(Ｓｕｃｃｉｎｉｃｌａｓｔｉｃｕｍ)和 Ｌａｃｈｎｏｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ 相

对丰度显著升高(Ｐ<０.０５)ꎬＣ 组牦牛瘤胃球菌属(Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ)和拟杆菌属(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ)相对丰度显著低于 Ａ 组(Ｐ<０.０５)ꎬ
Ｂ 组和 Ｃ 组牦牛普氏菌属(Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ)、假丁酸弧菌(Ｐｓｅｕｄｏｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ)和密螺旋体属(Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ)相对丰度显著高于 Ａ 组(Ｐ<
０.０５)ꎮ 日粮精粗比对瘤胃 ｐＨ 值及 ＶＦＡ 产量影响显著ꎬ精粗比上升显著下调瘤胃内容物 ｐＨ 值(Ｐ<０.０５)ꎬ乙酸浓度、乙酸浓

度 /丙酸浓度显著降低(Ｐ<０.０５)ꎬ丙酸、戊酸和总 ＶＦＡ 浓度显著升高(Ｐ<０.０５)ꎬ与 Ａ、Ｂ 组相比ꎬＣ 组丁酸和异丁酸浓度显著升

高(Ｐ<０.０５)ꎮ 日粮精粗比对瘤胃上皮 ＶＦＡ 转运载体表达量影响显著ꎮ 随着日粮精料比例升高ꎬ腺瘤下调蛋白基因(ＤＲＡ)、假
定阴离子转运载体 １ 基因(ＰＡＴ１)、单羧酸转运载体 １ 基因(ＭＣＴ１)和单羧酸转运载体 ４ 基因(ＭＣＴ４)在 ｍＲＮＡ 水平的相对表

达量显著升高(Ｐ<０.０５)ꎬ而阴离子交换蛋白 ２ 基因(ＡＥ２)在 ｍＲＮＡ 水平和蛋白水平的相对表达量则显著下降(Ｐ<０.０５)ꎬ上述

基因的蛋白表达趋势与 ｍＲＮＡ 的一致ꎮ 随着日粮精粗比例升高ꎬ牦牛的生产性能ꎬ即平均日增重、饲料转化率、屠宰率也随之

提高ꎬ且具有显著差异(Ｐ<０.０５)ꎮ [结论]饲喂高精料日粮可提升牦牛瘤胃中非纤维素降解菌的相对丰度ꎬ使大量能量饲料和

蛋白饲料快速转化为 ＶＦＡꎬ为机体供能ꎮ 激活瘤胃上皮细胞中 ＶＦＡ 转运载体ꎬ提高其表达量ꎬ加快 ＶＦＡ 转运入血的速度ꎬ以
提高脂肪代谢底物ꎬ最终达到快速育肥的效果ꎮ
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Ａｂｓｔｒａｃｔ:[Ｏｂｊｅｃｔｉｖｅｓ]Ｔｈｉｓ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｗａｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｙａｋ ａｓ ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｂｊｅｃｔꎬｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｅｔａｒｙ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｔｏ
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ｉｎ Ｑｉｎｇｈａｉ ｙａｋｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｌａｒｇｅ￣ｓｃａｌｅꎬｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ ａｎｄ ｍｏｄｅｒｎ ｂｒｅｅｄｉｎｇ. [Ｍｅｔｈｏｄｓ] １５ ｙａｋｓ ｈａｄ ｂｅｅｎ ｒａｎｄｏｍｌｙ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ
３ ｇｒｏｕｐｓ. Ｔｈｅ ｙａｋｓ ｈａｄ ｂｅｅｎ ｆｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅｓ ｔｏ ｒｏｕｇｈａｇｅ ｒａｔｉｏｓ ( ｇｒｏｕｐ Ａ: ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ∶ ｒｏｕｇｈａｇｅ ＝ ３ ∶ ７ꎬ ｇｒｏｕｐ Ｂ:
ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ∶ ｒｏｕｇｈａｇｅ ＝ ５ ∶ ５ꎬ ｇｒｏｕｐ Ｃ: ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ∶ ｒｏｕｇｈａｇｅ ＝ ７ ∶ ３) . Ａｆｔｅｒ ｒｅｇｕｌａｒ ｆｅｅｄｉｎｇ ９０ ｄａｙｓꎬ ｔｈｅｓｅ ｆａｓｔｉｎｇ ｙａｋｓ ｈａｄ ｂｅｅｎ
ｓｌａｕｇｈｔｅｒｅｄ ｄｕｒｉｎｇ ｅａｒｌｙ ｍｏｒｎｉｎｇ. Ｔｈｅｎ ｗｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｒｕｍｅｎ ｆｌｕｉｄ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｕｍｅｎ ｅｐｉｔｈｅｌｉａｌ ｔｉｓｓｕｅ ｔｈｒｏｕｇｈ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬｇａｓ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙꎬＲＴ￣ｑＰＣＲꎬａｎｄ Ｗｅｓｔｅｒｎ ｂｌｏｔ ｔｅｓｔ ｍｅｔｈｏｄｓ ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｆｌｏｒａꎬｒｕｍｅｎ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｖｏｌａｔｉｌｅ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ(ＶＦＡ) ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｖｅｃｔｏｒ ｉｎ ｒｕｍｅｎ ｅｐｉｔｈｅｌｉｕｍ ｏｆ ｈｏｕｓｅ ｆｅｄ
ｆａｔｔｅｎｉｎｇ ｙａｋ ｉｎ ｄｉｅｔｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｃｒｕｄｅ ｒａｔｉｏ. [Ｒｅｓｕｌｔｓ]Ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｔｏ ｒｏｕｇｈａｇｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｔｏ ｒｏｕｇｈａｇｅ ｈａｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓꎬ
ＢａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓꎬＳｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓꎬ Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ ａｎｄ Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ ｉｎ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ ｙａｋｓ. Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓꎬ
Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ ａｎｄ Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ (Ｐ < ０. ０５) . Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ
ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ａｎｄ Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ(Ｐ<０.０５) . Ｏｎ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓꎬｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ
ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎꎬｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ ＲＣ９ ｇｕｔ ｇｒｏｕｐꎬＣｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ Ｒ７ ｇｒｏｕｐꎬＳａｃｃｈａｒｏｆｅｒｍｅｎｔａｎｓꎬＳｕｃｃｉｎｉｃｌａｓｔｉｃｕｍ
ａｎｄ Ｌａｃｈｎｏｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ( Ｐ < ０. ０５) . Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ ａｎｄ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ ｉｎ ｇｒｏｕｐ Ｃ ｈａｄ ａ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｇｒｏｕｐ Ａ(Ｐ < ０. ０５) . ＰｒｅｖｏｔｅｌｌａꎬＰｓｅｕｄｏｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ ａｎｄ Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ ｉｎ ｇｒｏｕｐ Ｂ ａｎｄ ｇｒｏｕｐ Ｃ ｈａｄ ａ ｒｅｌａｔｉｖｅ
ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｇｒｏｕｐ Ａ(Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｒｕｍｅｎ ｐＨ ａｎｄ ＶＦＡ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ￣ｔｏ￣
ｆｏｒａｇｅ ｒａｔｉｏ ｄｉｅｔｓ. Ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ￣ｔｏ￣ｆｏｒａｇｅ ｒａｔｉｏꎬｔｈｅ ｒｕｍｅｎ ｐＨ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｙａｋ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ(Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ
ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｐｉｏｎｉｃ ａｃｉｄꎬｖａｌｅｒｉｃ ａｃｉｄ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ＶＦＡ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ(Ｐ<０.０５)ꎬｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ ａｎｄ
ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ / ｐｒｏｐｉｏｎｉｃ ａｃｉｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ(Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｕｔｙｒｉｃ ａｃｉｄ ａｎｄ ｉｓｏｂｕｔｙｒｉｃ ａｃｉｄ ｉｎ ｇｒｏｕｐ Ｃ ｗｅｒｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｇｒｏｕｐ Ａ ａｎｄ ｇｒｏｕｐ Ｂ(Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｉｎ ａｄｅｎｏｍａ ｇｅｎｅ(ＤＲＡ)ꎬ
ｐｕｔａｔｉｖｅ ａｎｉｏｎ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ １ ｇｅｎｅ(ＰＡＴ１)ꎬｍｏｎｏｃａｒｂｏｘｙｌａｔｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ １ ｇｅｎｅ(ＭＣＴ１)ａｎｄ ｍｏｎｏｃａｒｂｏｘｙｌａｔｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ４ ｇｅｎｅ(ＭＣＴ４)ꎬ
ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｏｆ ＶＦＡ ｉｎ ｔｈｅ ｒｕｍｅｎ ｅｐｉｔｈｅｌｉｕｍ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎ ｍＲＮＡ ｌｅｖｅｌ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ(Ｐ<０.０５) .Ｔｈｅ ａｎｉｏｎ ｅｘｃｈａｎｇｅｒ ２ ｇｅｎｅ(ＡＥ２)ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ(Ｐ<０.０５) . Ａｎｄ ｔｈｅ
ｐｒｏｔｅｉｎ ｌｅｖｅｌｓ ｗｅｒｅ ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｗｉｔｈ ｍＲＮＡ. Ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ａｎｄ ｒｏｕｇｈａｇｅ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉｅｔꎬｔｈｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ
ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｙａｋｓꎬｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｄａｉｌｙ ｇａｉｎꎬｆｅｅｄ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ ｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｌａｕｇｈｔｅｒ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ａｌｓｏ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ. Ａｎｄ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ａ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍ (Ｐ< ０. ０５) . [Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｓ] Ｈｉｇｈ￣ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｄｉｅｔ ｃｏｕｌｄ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｎｏｎ￣
ｃｅｌｌｕｌｏｌｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｒｕｍｅｎ ｏｆ ｙａｋꎬａｎｄ ｒａｐｉｄｌｙ ｃｏｎｖｅｒｔ ａ ｌａｒｇｅ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｅｎｅｒｇｙ ｆｅｅｄ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｅｅｄ ｉｎｔｏ ＶＦＡꎬｗｈｉｃｈ ｃｏｕｌｄ ｐｒｏｖｉｄｅ
ｅｎｅｒｇｙ ｆｏｒ ｔｈｅ ｂｏｄｙ. ＶＦＡ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｉｎ ｒｕｍｅｎ ｅｐｉｔｈｅｌｉａｌ ｃｅｌｌｓ ａｒｅ ａｃｔｉｖａｔｅｄ ｔｏ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｔｈｅｉｒ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎꎬａｎｄ ＶＦＡ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｉｎｔｏ ｔｈｅ
ｂｌｏｏｄ ｔｏ ｅｎｈａｎｃｅ ｔｈｅ ｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｓｕｂｓｔｒａｔｅꎬａｃｈｉｅｖｉｎｇ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｒａｐｉｄ ｆａｔｔｅｎｉｎｇ ｕｌｔｉｍａｔｅｌｙ.
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ:ｈｏｕｓｅ￣ｆｅｄ ｙａｋｓꎻｄｉｅｔａｒｙ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｔｏ ｒｏｕｇｈａｇｅ ｒａｔｉｏꎻｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａꎻｖｏｌａｔｉｌｅ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ(ＶＦＡ)ꎻＶＦＡ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ
ｃａｒｒｉｅｒꎻｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ　

牦牛作为多经济用途的高原特种牛种ꎬ其养殖业是青海省的特色优势产业ꎮ 舍饲育肥是青海省在牦

牛产业化养殖发展大环境下进行积极探索总结的技术ꎮ 牛的瘤胃代谢对维持机体正常运转至关重要ꎮ 作

为与宿主互利共生的瘤胃微生物ꎬ它们帮助宿主消化降解粗纤维饲料、蛋白饲料、能量饲料和脂肪饲料ꎬ并
为机体提供营养物质[１－２]ꎮ 在反刍动物瘤胃中ꎬ各菌群之间相互依存又相互制约ꎬ维持瘤胃内环境的稳

态ꎮ 动物品种、年龄、性别、日粮结构和健康状况等都可影响动物瘤胃发酵状况ꎬ其中日粮结构作为稳定可

控的因素一直是研究热点之一ꎮ 研究表明ꎬ反刍动物瘤胃微生物菌群结构和瘤胃发酵类型受日粮结构因

素调节ꎬ合适的日粮精粗(质量)比可改善动物机体瘤胃代谢水平ꎬ提高生产性能[３]ꎮ 但由于牦牛特殊的

日粮结构组成ꎬ目前舍饲育肥牦牛尚无专门化日粮饲喂体系ꎮ 同时ꎬ舍饲条件下如何提高育肥牦牛日粮能

量利用效率和优化瘤胃发酵的机制尚不明确ꎮ 近年来调控日粮结构对舍饲育肥牦牛瘤胃代谢影响的相关

研究较少ꎬ所以ꎬ本试验给舍饲育肥牦牛饲喂精粗比(质量比)为 ３ ∶７、５ ∶５、７ ∶３ 的全混合日粮ꎬ通过测定瘤

胃液细菌菌群结构、瘤胃液 ＶＦＡ 含量、瘤胃上皮细胞中 ＶＦＡ 转运载体表达量以及生产性能ꎬ探究适合舍

饲育肥牦牛饲喂的日粮结构组成ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

１.１.１　 试验动物　 试验在青海省海南藏族自治州共和县下梅村兴隆牦牛养殖合作社(Ｅ１００.６２°ꎬＮ３６.２８°ꎬ
平均海拔 ３ ２００ ｍ)进行ꎮ 预饲期为 ７ ｄꎬ正式饲喂时间为 ９０ ｄꎮ 试验选取 １５ 头健康阉牦牛ꎬ年龄 ２~３ 岁ꎬ
平均体重约 １３０.４ ｋｇꎮ
１.１.２　 饲养管理　 将牦牛分为 Ａ、Ｂ、Ｃ ３ 组ꎬ日粮精粗(质量)比分别为 ３ ∶７、５ ∶５、７ ∶３ꎬ每组 ５ 头ꎬ每个试验
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　 第 １ 期 徐俊杰ꎬ等:日粮精粗比对舍饲育肥牦牛瘤胃菌群结构、挥发性脂肪酸及其转运载体表达量的影响

组牦牛饲养在不同的单独圈舍ꎬ自由饮水ꎮ 依据预饲期牦牛采食规律ꎬ每日上午 １０:００ 饲喂 １ 次ꎬ按照每

头牛平均 ５ ｋｇ 日粮进行饲喂ꎬ次日早上收集剩余料ꎮ
１.１.３　 试验日粮　 精料组成参照青海省地方标准«出栏牦牛适度补饲技术:ＤＢ ６３ / Ｔ １７８７—２０２０»中“出
栏牦牛适度补饲精料配方及养分含量”ꎮ 精料组成及营养水平见表 １ꎮ 粗料组成:短芒老麦芒、玉米秸秆

和苜蓿草按 １ ∶１ ∶１(质量比)配制ꎮ
表 １　 精饲料组成及营养水平

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ

精饲料组成 Ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ 水平 / ％ Ｌｅｖｅｌ 营养组成 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌ 水平 / ％ Ｌｅｖｅｌ

　 　 玉米 Ｃｏｒｎ ７１ 　 　 代谢能 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｅｎｅｒｇｙ(ＭＥ)② １３.１４
　 　 豆粕 Ｓｏｙｂｅａｎ ｍｅａｌ １０ 　 　 干物质 Ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ(ＤＭ) ９０.４５
　 　 菜粕 Ｒａｐｅｓｅｅｄ ｍｅａｌ ５ 　 　 粗蛋白 Ｃｒｕｄｅ ｐｒｏｔｅｉｎ(ＣＰ) １５.４３
　 　 棉粕 Ｃｏｔｔｏｎｓｅｅｄ ｍｅａｌ ８ 　 　 粗脂肪 Ｃｒｕｄｅ ｆａｔ(ＣＦ) ３.５１
　 　 菜籽油 Ｒａｐｅｓｅｅｄ ｏｉｌ １ 　 　 酸性洗涤纤维 Ａｃｉｄ ｄｅｔｅｒｇｅｎｔ ｆｉｂｅｒ(ＡＤＦ) ５.２９
　 　 磷酸氢钠 Ｎａ２ＨＰＯ４ １ 　 　 中性洗涤纤维 Ｎｅｕｔｒａｌ ｄｅｔｅｒｇｅｎｔ ｆｉｂｅｒ(ＮＤＦ) １３.３３
　 　 石粉 Ｓｔｏｎｅ ｐｏｗｅｒ １ 　 　 碳氢化合物 Ｈｙｄｒｏｃａｒｂｏｎ ８.０４
　 　 食盐 Ｓａｌｔ １ 　 　 粗灰分 Ａｓｈ ６.０８
　 　 膨润土 Ｓｗｅｌｌ ｓｏｉｌ １ 　 　 钙 Ｃａｌｃｉｕｍ ０.８３
　 　 预混料 Ｐｒｅｍｉｘ① １ 　 　 磷 Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ０.４２

　 　 注: ①每 ｋｇ 商品预混料:铁 ９.０ ｇꎻ铜 １.８ ｇꎻ锰 ６.０ ｇꎻ锌 １０.０ ｇꎻ碘 １００.０ ｍｇꎻ硒 ２５.０ ｍｇꎻ钴 ２５.０ ｍｇꎮ ②代谢能的单位为 ｋＪ􀅰ｇ－１ꎮ
Ｎｏｔｅ: ①Ｐｒｅｍｉｘ ｐｅｒ ｋｇ ｐｒｏｄｕｃｔ:ｉｒｏｎ ９.０ ｇꎻｃｏｐｐｅｒ １.８ ｇꎻｍａｎｇａｎｅｓｅ ６.０ ｇꎻｚｉｎｃ １０.０ ｇꎻｉｏｄｉｎｅ １００.０ ｍｇꎻｓｅｌｅｎｉｕｍ ２５.０ ｍｇꎻｃｏｂａｌｔ ２５.０ ｍｇ. ②Ｔｈｅ

ｕｎｉｔ ｏｆ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｅｎｅｒｇｙ ｉｓ ｋＪ􀅰ｇ－１ .

１.２　 样品采集

正式试验结束ꎬ将试验牦牛禁食 １２ ｈ 后进行屠宰ꎮ 瘤胃液采集:取出瘤胃切口ꎬ持灭菌的一次性 １０
ｍＬ 注射器吸取瘤胃液若干ꎬ置于 １０ ｍＬ 灭菌离心管中ꎬ迅速放入液氮冻存ꎬ转移至－８０ ℃冰箱保存备用ꎮ
瘤胃液细菌菌群结构测定ꎻ将 １０ ｍＬ 离心管中瘤胃液 ４ ℃、１２ ０００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１离心 ５ ｍｉｎꎬ将上清液分装转移至

新的 ５ ｍＬ 离心管中ꎬ－８０ ℃保存ꎬ用于测定瘤胃发酵参数ꎮ
瘤胃上皮组织采集:打开瘤胃ꎬ剪取瘤胃上皮(背囊、腹囊、背盲囊和腹盲囊)若干ꎬ用 １×ＰＢＳ 将组织冲

洗干净ꎬ撕去肌肉层ꎬ将瘤胃上皮修剪为大约 ４ ｃｍ２ 块状并放入 ２ ｍＬ 冻存管中ꎬ立即置于液氮中速冻ꎬ保
存在－８０ ℃冰箱中ꎬ用于 ＲＮＡ 和蛋白提取ꎮ
１.３　 试剂与方法

１.３.１　 瘤胃菌群测定　 细菌 ＤＮＡ 的提取参照 Ｄ４０１５ 粪便 ＤＮＡ 提取试剂盒(Ｄ４０１５ Ｓｔｏｏｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ)进行ꎮ
采用 ＡＢＩ ＧｅｎｅＡｍｐ® ９７００ 型 ＰＣＲ 仪进行 ＰＣＲ 试验ꎮ 设计 １６Ｓ ｖ３－ｖ４ 区特定引物扩增特异区域ꎬ引物名称

３４１Ｆ:５′￣ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ￣３′ / ８０６Ｒ: ５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′ꎮ ＰＣＲ 采 用 ２ × Ｐｈａｎｔａ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘꎬ３０ μＬ 反应体系:２×Ｐｈａｎｔａ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ １５ μＬ、Ｂａｒ￣ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒ Ｆ(１０ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１)１ μＬ、Ｐｒｉｍｅｒ Ｒ
(１０ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１)１ μＬ、Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ １０ ~ ２０ ｎｇꎬ补 ｄｄＨ２Ｏ 至 ３０ μＬꎮ ＰＣＲ 反应参数:９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ
２７ 个循环:９５ ℃ ３０ ｓꎬ５５ ℃ ３０ ｓꎬ７２ ℃ ４５ ｓꎻ熔解曲线:７２ ℃ １０ ｓꎬ１０ ℃ ∞ ꎮ 电泳验证并进行引入

Ｉｌｌｕｍｉｎａ 桥式 ＰＣＲ 兼容引物的扩增ꎮ 扩增结束后对产物进行琼脂糖电泳检测ꎮ 检测参数:胶浓度

２０ ｇ􀅰Ｌ－１、电压 ８０ Ｖ、电泳时间 ４０ ｍｉｎꎮ 剪切并回收目的条带ꎬ使用 Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司 ＧｅｎｅＪＥＴ 胶回收

试剂盒回收纯化产物ꎮ 样品的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 检测由南京集思慧远生物科技有限公司完成ꎮ
１.３.２　 瘤胃发酵参数测定　 瘤胃 ｐＨ 值测定:取出舍饲育肥牦牛瘤胃液ꎬ纱布过滤后收集到 ５ ｍＬ 试管中ꎬ
用 ｐＨ 计(赛多利斯ꎬ型号:ＰＢ－１０)测定ꎮ 取出低温保存的瘤胃液样品ꎬ放到 ４ ℃冰箱缓慢解冻ꎬ解冻后

８ ０００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１离心 １０ ｍｉｎꎮ 量取 １０ ｍＬ 瘤胃液上清液ꎬ倒入离心管中ꎬ加入 ３ ｍＬ 体积比为 １ ∶１ 的 ２５％偏

磷酸去蛋白溶液和 ０.６％ ２－乙基丁酸混合液ꎬ放入－２０ ℃冰箱中ꎬ以备 ＶＦＡ 含量测定ꎮ ＶＦＡ 含量参照曹

庆云等[４]的方法测定ꎬ气相色谱仪使用岛津 ＧＣ－２０１４ꎮ
１.３.３　 瘤胃上皮 ＶＦＡ 转运载体基因表达量测定　 利用 Ｔｒｉｚｏｌ 裂解组织、氯仿分相、异丙醇沉淀、乙醇洗

涤ꎬ得到纯净的总 ＲＮＡꎮ 采用 ＴａＫａＲａ 反转录试剂盒进行 ｃＤＮＡ 的合成ꎬ所得 ｃＤＮＡ 保存于－２０ ℃冰箱ꎮ
ＲＴ￣ｑＰＣＲ 引物均购自上海生工生物工程有限公司ꎬ引物序列见表 ２ꎮ 利用 ＣｈａｍＱ Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ＳＹＢＲ ｑＰＣＲ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 检测挥发性脂肪酸转运载体基因 ｍＲＮＡ 的表达水平ꎬ反应产物经熔解曲线检测特异性ꎮ 以

ＧＡＰＤＨ 为内参并以 Ａ 组为对照组采用 ２－ΔΔＣＴ法计算目的基因 ｍＲＮＡ 相对表达水平ꎮ

５３１
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表 ２　 实时荧光定量 ＰＣＲ 的引物序列

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ＰＣＲ

目的基因
Ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ

引物序列
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ(５′→３′)

登录号
Ｌｏｇｉｎ ＩＤ

产物大小 / ｂｐ
Ｐｒｏｄｕｃｔ ｓｉｚｅ

　 ＤＲＡ 　 　 Ｆ:ＴＴＧＴＧＣＣＧＣＴＧＴＴＣＴ / Ｒ:ＣＡＣＴＧＡＧＧＡＧＣＣＡＴＴＣ 　 ＢＣ１３４５８６.１ １０３
　 ＰＡＴ１ 　 　 Ｆ:ＣＣＡＧＴＧＣＴＴＣＣＣＴＧＴＧＡＧ / Ｒ:ＣＧＣＣＴＴＧＧＧＴＡＧＧＴＣＴＴＧ 　 ＢＣ１２３６１６.１ １５１
　 ＡＥ２ 　 　 Ｆ:ＣＣＡＡＧＴＣＧＧＣＴＣＡＧＧＡＴ / Ｒ:ＣＧＧＡＡＧＴＣＧＣＴＴＡＧＧＴＡＧＴＧ 　 ＮＭ＿００１２０５６６４.１ １４８
　 ＭＣＴ１ 　 　 Ｆ:ＣＴＧＧＣＡＧＣＡＣＣＴＴＴＡＴＣ / Ｒ:ＧＧＴＣＣＡＴＣＡＧＣＧＴＴＴＣ 　 ＨＭ０６１１４９.１ １０９
　 ＭＣＴ４ 　 　 Ｆ:ＴＧＴＧＴＧＴＧＡＡＴＣＧＣＴＴＴＧＧＣ / Ｒ:ＣＣＡＡＡＣＣＣＡＡＧＣＣＡＧＴＡＡＧＧＡ 　 ＮＭ＿００１０３４０３４ １４１
　 ＧＡＰＤＨ 　 　 Ｆ:ＣＡＡＡＧＴＧＧＡＣＡＴＣＧＴＣＧＣＣＡ / Ｒ:ＴＧＡＣＧＡＧＣＴＴＣＣＣＧＴＴＣＴＣＴ 　 ＸＭ＿００５８８７３２２.２ １５０

　 　 注:ＤＲＡ:腺瘤下调蛋白基因Ｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｉｎ ａｄｅｎｏｍａ ｇｅｎｅꎻＡＥ２:阴离子交换蛋白 ２ 基因Ａｎｉｏｎ ｅｘｃｈａｎｇｅｒ ２ ｇｅｎｅꎻＰＡＴ１:假定阴离子转运载体
１ 基因 Ｐｕｔａｔｉｖｅ ａｎｉｏｎ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ １ ｇｅｎｅꎻＭＣＴ１:单羧酸转运载体 １ 基因 Ｍｏｎｏｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ １ ｇｅｎｅꎻＭＣＴ４:单羧酸转运载体 ４ 基
因 Ｍｏｎｏｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ４ ｇｅｎｅ. 下同ꎮ Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

１.３.４　 瘤胃上皮 ＶＦＡ 转运载体蛋白表达量测定　 使用蛋白抽提试剂盒提取各组牦牛肝脏组织总蛋白ꎬ
蛋白提取过程中按 １％比例加入蛋白酶抑制剂 ＰＭＳＦ 和磷酸酶抑制剂ꎮ 测定提取的蛋白浓度(碧云天

ＢＣＡ 试剂盒)ꎮ 均一化蛋白浓度后经变性转到 ＰＶＤＦ 膜上ꎬ５０ ｇ􀅰Ｌ－１ ＢＳＡ 封闭 １.５ ｈꎬ添加一抗 ４ ℃摇床孵

育过夜ꎬ再用 ＴＢＳＴ 洗 ３ 次ꎬ每次 １５ ｍｉｎꎬ加二抗孵育 １.５ ｈꎬＴＢＳＴ 洗 ３ 次ꎬ每次 １０ ｍｉｎꎬ用 ＥＣＬ 化学发光试

剂盒进行显影ꎮ 所用抗体稀释比例见表 ３ꎮ
表 ３　 抗体稀释比例

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｎｔｉｂｏｄｙ ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｒａｔｉｏ

目的蛋白
Ｔａｒｇｅｔ ｐｒｏｔｅｉｎ

一抗稀释比
Ｄｉｌｕｔｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｆｉｒｓｔ ａｎｔｉｂｏｄｙ

二抗
Ｓｅｃｏｎｄ ａｎｔｉｂｏｄｙ

二抗稀释比
Ｄｉｌｕｔｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄ ａｎｔｉｂｏｄｙ

　 ＤＲＡ(ＰｒｏｔｅｉｎｔｅｃｈꎬＡｇ３８１６) １ ∶１ ０００ 山羊抗兔 １ ∶４ ０００
　 ＰＡＴ１(Ｐｒｏｔｅｉｎｔｅｃｈꎬ２４７７５－１－ＡＰ) １ ∶１ ０００ 山羊抗兔 １ ∶４ ０００
　 ＡＥ２(Ｐｒｏｔｅｉｎｔｅｃｈꎬ２６３３２－１－ＡＰ) １ ∶１ ０００ 山羊抗兔 １ ∶４ ０００
　 ＭＣＴ１(Ｐｒｏｔｅｉｎｔｅｃｈꎬ２０１３９－１－ＡＰ) １ ∶５ ０００ 山羊抗兔 １ ∶４ ０００
　 ＭＣＴ４(Ｐｒｏｔｅｉｎｔｅｃｈꎬ２２７８７－１－ＡＰ) １ ∶５ ０００ 山羊抗兔 １ ∶４ ０００
　 ＧＡＰＤＨ(Ｐｒｏｔｅｉｎｔｅｃｈꎬ１０４９４－１－ＡＰ) １ ∶５ ０００ 山羊抗兔 １ ∶４ ０００

１.４　 数据统计与分析

本试验数据通过 Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 软件初步整理并计算ꎬ用 ＳＰＳＳ ２０.０ 软件对数据进行单因素方差分析和

ＬＳＤ 法多重比较ꎮ 数据用“􀭰ｘ±ＳＥ”表示ꎬＰ<０.０５ 表示差异显著ꎮ 用 ＩｍａｇｅＪ 软件对蛋白条带进行灰度分析

及数据采集ꎬ统计分析结果用 ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ ８.０ 软件绘图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 日粮精粗比对牦牛瘤胃微生物多样性的影响

２.１.１　 牦牛瘤胃微生物 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序基本数据　 如表 ４ 所示:Ａ 组测序产生的可见物种数量略高于 Ｂ
组和 Ｃ 组ꎮ 随着日粮精料比例升高ꎬ舍饲育肥牦牛瘤胃微生物 Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指

数均有升高趋势(Ｐ>０.０５)ꎻＣ 组细菌覆盖率略高于 Ａ 组和 Ｂ 组ꎮ
表 ４　 牦牛瘤胃微生物 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序基本数据

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｂａｓｉｃ ｄａｔａ ｏｆ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ ｙａｋ ｒｕｍｅｎ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

Ａｌｐｈａ 多样性指数 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ Ａ 组 Ｇｒｏｕｐ Ａ Ｂ 组 Ｇｒｏｕｐ Ｂ Ｃ 组 Ｇｒｏｕｐ Ｃ

　 　 可见物种数 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ １ ８３６.６７±１０.２３ １ ７３１.６４±１２.０２ １ ７１３.２５±９.８３
　 　 Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ １ ８７５.６５±１１.３２ １ ８８５.３６±１２.２５ １ ９８４.７７±１４.１３
　 　 ＡＣＥ 指数 ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ １ ８０７.５６±１３.３０ １ ８２３.５８±１１.２７ １８９７.２４±１３.３５
　 　 香浓指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ８.２４±０.０２ ８.２９±０.０４ ８.３４±０.０３
　 　 辛普森指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０.９９±<０.００１ ０.９９±<０.００１ ０.９９±<０.００１
　 　 覆盖率 / ％ Ｃｏｖｅｒａｇｅ ９９.５７±０.０８ ９９.６８±０.０６ ９９.８２±０.０４

　 　 注:Ａ、Ｂ、Ｃ 组饲料精粗比分别为 ３ ∶７、５ ∶５、７ ∶３(质量比)ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｔｅ:Ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｔｏ ｒｏｕｇｈａｇｅ ｉｎ ｇｒｏｕｐｓ ＡꎬＢ ａｎｄ Ｃ ｉｓ ３ ∶７ꎬ５ ∶５ꎬ７ ∶３(ｗｅｉｇｈｔ ｒａｔｉｏ)ꎬｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

由图 １ 可知ꎬ３ 组共有 ＯＴＵ 个数为 ２ ０３２ꎮ 其中 Ａ 组和 Ｂ 组之间共有 ２３９ 个 ＯＴＵꎬＡ 组和 Ｃ 组之间共

有 １９８ 个ꎬＢ 组和 Ｃ 组间共有 ２１３ 个ꎮ Ａ、Ｂ、Ｃ ３ 组特有的 ＯＴＵ 个数分别为 ６１９、１９５、１４９ꎮ
２.１.２　 日粮精粗比对牦牛瘤胃细菌相对丰度(门、属水平)的影响　 由表 ５ 可知ꎬ日粮精粗比显著影响舍
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图 １　 ３ 组牦牛瘤胃微生物 ＯＴＵ 聚类分析

Ｆｉｇ􀆰 １　 ＯＴＵ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｙａｋ ｒｕｍｅｎ
ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｇｒｏｕｐｓ

饲育肥牦牛瘤胃细菌菌群在门和属水平的组成ꎮ 在门水平

上的舍饲育肥牦牛瘤胃细菌中ꎬＦｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 和 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 相

对丰度之和比例达 ８０％ ~９０％ꎬ是绝对优势菌群ꎮ 日粮精粗

比 水 平 对 牦 牛 瘤 胃 细 菌 中 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、
Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ、Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ 和 Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ 影响显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
随着精料比例升高ꎬＢａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ 和 Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ
相对丰度显著上升(Ｐ<０.０５)ꎬＦｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 和 Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ 相对

丰度 显 著 下 降 ( Ｐ < ０. ０５ )ꎮ 在 属 水 平 上ꎬ Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ、
Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ ＲＣ９ ｇｕｔ ｇｒｏｕｐ 和 Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ Ｒ７ ｇｒｏｕｐ 相

对丰度较高ꎮ 随着精料比例升高ꎬ瘤胃中相对丰度前 １０ 的

菌属除了 Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ、Ｐｓｅｕｄｏｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ 和 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ 下降

外ꎬ其余均升高ꎮ
表 ５　 日粮精粗比对牦牛瘤胃细菌门和属水平组成的影响

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｔｏ ｒｏｕｇｈａｇｅ ｒａｔｉｏ ｏｎ ｒｕｍｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｙａｋ
ｉｎ ｐｈｙｌｕｎ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ％

分类 Ｃａｔｅｇｏｒｙ Ａ 组 Ｇｒｏｕｐ Ａ Ｂ 组 Ｇｒｏｕｐ Ｂ Ｃ 组 Ｇｒｏｕｐ Ｃ
门 Ｐｈｙｌｕｍ
　 厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ５０.６９±０.５６ａ ４５.８４±０.５０ｂ ４２.６２±０.７７ｃ

　 拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ３８.３４±０.５０ｃ ４０.４３±０.７５ｂ ４２.１５±０.４５ａ

　 变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ３.４５±０.２８ ３.４９±０.１６ ３.５８±０.１６
　 螺旋菌门 Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ １.８４±０.１２ｃ ２.８０±０.２３ｂ ３.９５±０.１０ａ

　 浮霉菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ １.２７±０.０８ １.３１±０.０４ １.３４±０.０７
　 黏胶球菌门 Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ ０.５２±０.０６ｃ ０.８７±０.０５ｂ １.１８±０.０７ａ

　 放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０.７６±０.０５ ０.６８±０.０６ ０.５７±０.０８
　 软壁菌门 Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ ０.８６±０.０６ａ ０.５２±０.０２ ０.４０±０.０１
　 纤维杆菌门 Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ ０.４５±０.０５ ０.４０±０.０７ ０.３２±０.０５
　 互养菌门 Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｅｔｅｓ ０.３６±０.０５ ０.２１±０.０３ ０.１９±０.０２
属 Ｇｅｎｕｓ
　 普氏菌属 Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ １４.０４±０.８０ｂ １８.５７４±０.６４ａ ２０.５３±０.４８ａ

　 理研菌科 ＲＣ９ 肠道群 Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ ＲＣ９ ｇｕｔ ｇｒｏｕｐ ９.７８±０.５５ｃ １２.１７±０.５１ｂ １４.３８±０.４２ａ

　 克里斯腾森菌科 Ｒ７ 群 Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ Ｒ７ ｇｒｏｕｐ ８.８１±０.５０ｃ １０.９２±０.３６ｂ １２.９６±０.３６ａ

　 Ｓａｃｃｈａｒｏｆｅｒｍｅｎｔａｎｓ ５.７０±０.１９ｃ ７.７５±０.３３ｂ ９.８２±０.２５ａ

　 瘤胃球菌属 Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ ８.３１±０.１８ａ ７.２９±０.３８ａｂ ５.８９±０.５７ｂ

　 假丁酸弧菌 Ｐｓｅｕｄｏｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ ５.９１±０.２６ａ ５.６５±０.２９ａ ４.７０±０.３９ｂ

　 产琥珀酸菌属 Ｓｕｃｃｉｎｉｃｌａｓｔｉｃｕｍ ３.４８±０.２８ｃ ４.４７±０.２５ｂ ６.０３±０.１７ａ

　 拟杆菌属 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ ５.５７±０.３２ａ ４.３８±０.４０ａｂ ３.４０±０.２９ｂ

　 拉氏旋毛虫 Ｌａｃｈｎｏｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ２.７８±０.１４ｃ ３.９２±０.１５ｂ ４.８１±０.２４ａ

　 密螺旋体属 Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ １.５３±０.１５ｂ １.９４±０.１２ａ ２.０３±０.１６ａ

　 　 注:同行不同字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｔｅ:Ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ(Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

２.２　 日粮精粗比对牦牛瘤胃发酵参数的影响

如表 ６ 所示ꎬ随日粮精料比例升高瘤胃 ｐＨ 值显著下调(Ｐ<０.０５)ꎬ乙酸浓度和乙酸浓度 /丙酸浓度值

显著下降(Ｐ<０.０５)ꎬ丙酸、戊酸和总 ＶＦＡ 浓度显著增加(Ｐ<０.０５)ꎬ异戊酸浓度有上升趋势(Ｐ>０.０５)ꎮ
Ｃ 组丁酸和异丁酸浓度显著高于 Ａ、Ｂ 组(Ｐ<０.０５)ꎮ

表 ６　 日粮精粗比对牦牛瘤胃 ＶＦＡ 含量的影响

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｔｏ ｒｏｕｇｈａｇｅ ｒａｔｉｏ ｏｎ ｒｕｍｅｎ ＶＦＡ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｙａｋ

指标 Ｉｎｄｅｘ Ａ 组 Ｇｒｏｕｐ Ａ Ｂ 组 Ｇｒｏｕｐ Ｂ Ｃ 组 Ｇｒｏｕｐ Ｃ
　 ｐＨ 值 ｐＨ ｖａｌｕｅ ６.９０±０.０６ａ ６.５６±０.０６ｂ ６.２０±０.０４ｃ

　 乙酸浓度 / (ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１)Ａｃｅｔａｔｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ５３.３５±１.５５ａ ４８.５４±１.４８ｂ ４２.５８±１.４１ｃ

　 丙酸浓度 / (ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１)Ｐｒｏｐｉｏｎａｔｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ８.９８±０.４２ｃ １０.５９±０.３１ｂ １２.６１±０.２２ａ

　 丁酸浓度 / (ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１)Ｂｕｔｙｒａｔｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ３.８２±０.３２ｂ ４.２９±０.３９ｂ ６.３４±０.１９ａ

　 异丁酸浓度 / (ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１) Ｉｓｏｂｕｔｙｒａｔｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ０.２９±０.０２ｂ ０.３４±０.０３ｂ ０.４３±０.０２ａ

　 戊酸浓度 / (ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１)Ｖａｌｅｒａｔｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ０.２６±０.０１ｃ ０.３５±０.０２ｂ ０.５４±０.０１ａ

　 异戊酸浓度 / (ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１) Ｉｓｏｖａｌｅｒａｔｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ０.６３±０.０２ ０.６４±０.０１ ０.６５±０.０１
　 总 ＶＦＡ 浓度 / (ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１)Ｔｏｔａｌ ＶＦＡ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ４８.５６±２.０２ｃ ６４.７５±２.２３ｂ ７８.９２±２.７５ａ

　 乙酸浓度 / 丙酸浓度 Ａｃｅｔａｔｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ / ｐｒｏｐｉｏｎａｔｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ５.９４±０.１０ａ ４.５８±０.１２ｂ ３.３８±０.１４ｃ
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２.３　 日粮精粗比对牦牛瘤胃上皮 ＶＦＡ 转运载体基因表达的影响

如图 ２ 所示ꎬ日粮精粗比显著影响舍饲育肥牦牛瘤胃上皮 ＶＦＡ 转运载体 ｍＲＮＡ 表达量ꎬ其中 ＤＲＡ、
ＰＡＴ１、ＭＣＴ１ 表达量显著上升(Ｐ<０.０５)ꎬＡ 组 ＭＣＴ４ ｍＲＮＡ 表达量显著低于 Ｂ 组和 Ｃ 组(Ｐ<０.０５)ꎬ而 ＡＥ２
表达量显著降低(Ｐ<０.０５)ꎮ

图 ２　 日粮精粗比对牦牛瘤胃上皮 ＶＦＡ 转运载体 ｍＲＮＡ 相对表达量的影响

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｔｏ ｒｏｕｇｈａｇｅ ｒａｔｉｏ ｏｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｍＲＮＡ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ
ｖｏｌａｔｉｌｅ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ｉｎ ｙａｋ ｒｕｍｅｎ ｅｐｉｔｈｅｌｉｕｍ

不同字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
Ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ(Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ３　 日粮精粗比对牦牛瘤胃上皮 ＶＦＡ 转运载体蛋白相对表达量的影响

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｔｏ ｒｏｕｇｈａｇｅ ｒａｔｉｏ ｏｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｖｏｌａｔｉｌｅ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ ｙａｋ ｒｕｍｅｎ ｅｐｉｔｈｅｌｉｕｍ

２.４　 日粮精粗比对牦牛瘤胃上皮 ＶＦＡ 转运载体蛋白表达的影响

如图 ３ 所示ꎬ随着日粮精料比例增加ꎬ牦牛瘤胃上皮 ＶＦＡ 转运载体蛋白 ＤＲＡ、ＰＡＴ１、ＭＣＴ１、ＭＣＴ４ 表

达量显著升高(Ｐ<０.０５)ꎬＡＥ２ 的表达量显著降低(Ｐ<０.０５)ꎮ 蛋白表达趋势与 ｍＲＮＡ 的一致ꎮ
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２.５　 日粮精粗比对牦牛生产性能的影响

如图 ４ 所示ꎬ随着日粮精料比升高牦牛的平均日增重、饲料转化率与屠宰率显著提高ꎬ且 Ａ、Ｂ、Ｃ 组间

差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ

图 ４　 日粮精粗比对牦牛生产性能的影响

Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄ ｄｉｅｔａｒｙ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅ ｔｏ ｒｏｕｇｈａｇｅ ｒａｔｉｏ ｏｎ ｔｈｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｙａｋｓ

３　 讨论

３.１　 日粮精粗比对牦牛瘤胃微生物多样性的影响

影响瘤胃微生物区系的因素很多ꎬ日粮作为稳定可控的因素被广泛研究ꎮ 瘤胃优势菌群随日粮结构

变动而改变ꎬ当粗料比例较高时ꎬ纤维降解菌丰度增加ꎻ精料比例较高时ꎬ淀粉降解菌丰度增加[５]ꎮ 随着

湖羊精料比例下降ꎬ湖羊瘤胃菌群的香浓指数和辛普森指数显著降低ꎬＡＣＥ 和 Ｃｈａｏ１ 指数也有下降趋

势[６]ꎮ 本研究中ꎬ随着日粮精料水平的增加ꎬ瘤胃菌群多样性 Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ、香浓指数以及辛普森指数趋于

升高ꎬ菌群检测覆盖率也升高ꎬ与上述研究结果一致ꎮ 日粮中添加精料会导致犊牦牛 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 和

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 相对丰度降低ꎬＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 相对丰度升高[７]ꎮ 本试验中ꎬ精料比例升高会导致 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
相对丰度升高ꎬ推测是因为年龄或日粮结构不同所致ꎮ 研究发现ꎬ随着日粮能量水平的提高ꎬ舍饲牦牛的

Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ 相对丰度显著提高[８]ꎻ荷斯坦奶牛瘤胃 Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ 的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 相对丰度随日粮中蛋白和

能量水平的升高而升高ꎬ且受异丁酸、戊酸和异戊酸的影响显著[９]ꎻ随着日粮中能量饲料的升高ꎬ肉牛瘤

胃 Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ 的相对丰度显著降低[１０]ꎮ 本试验中ꎬ随着日粮精料比例升高ꎬ舍饲育肥牦牛瘤胃内

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 和 Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ 相对丰度显著降低ꎬＢａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ 和 Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ 的相对丰度显著升

高ꎬ与上述研究结论相一致ꎮ
本试验中舍饲育肥牦牛瘤胃 Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ、Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ ＲＣ９ ｇｕｔ ｇｒｏｕｐ 和 Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ Ｒ７ ｇｒｏｕｐ 相对

丰度占前三ꎮ Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ 是一种具有多种代谢功能的菌ꎬ随着日粮含氮化合物水平的提高ꎬ黄牛瘤胃

Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ 所占比例显著增加[１１]ꎮ 本试验中ꎬ随着精料比例升高ꎬＰｒｅｖｏｔｅｌｌａ 相对丰度显著升高ꎬＲｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ
ＲＣ９ ｇｕｔ ｇｒｏｕｐ 和 Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ Ｒ７ ｇｒｏｕｐ 在 ３ 组牦牛瘤胃中都占整个细菌菌属 ５％ ~１０％ꎮ 研究表明ꎬ
Ｓｕｃｃｉｎｉｃｌａｓｔｉｃｕｍ 对淀粉和糖类的降解具有重要作用[１２－１３]ꎻ瘤胃中可溶性碳水化合物可被 Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ 降

解[１４]ꎮ 本试验中ꎬ随着日粮精料比例升高ꎬＣ 组牦牛瘤胃中 Ｒｉｋｅｎｅｌｌａｃｅａｅ ＲＣ９ ｇｕｔ ｇｒｏｕｐ、Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ
Ｒ７ ｇｒｏｕｐ、Ｓａｃｃｈａｒｏｆｅｒｍｅｎｔａｎｓ、Ｓｕｃｃｉｎｉｃｌａｓｔｉｃｕｍ、Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ 相对丰度显著高于 Ａ 组ꎮ 研究表明ꎬＢａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ 和
Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ 的主要功能是降解日粮中的半纤维素和纤维素[１５]ꎬＰｓｅｕｄｏｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ 的主要功能是降解碳水

化合物[１６]ꎮ 本试验中ꎬＣ 组舍饲育肥牦牛瘤胃中 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ、Ｐｓｅｕｄｏｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ 和 Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ 相对丰度显

著低于 Ａ 组ꎬ与上述文献结论一致ꎮ
３.２　 日粮精粗比对牦牛瘤胃发酵参数的影响

崔安等[１７]研究发现ꎬ随着日粮精料比例升高ꎬ秦川肉牛公牛、阉牛和母牛的瘤胃液 ｐＨ 值为 ６.２２ ~
６.８０ꎬ且 ｐＨ 值随日粮精粗比的提高显著下降ꎮ 孙光明等[２０]研究报道ꎬ分别给西藏牦牛饲喂低精料(精粗

比为 ４０ ∶６０)和高精料(精粗比为 ６０ ∶４０)日粮ꎬ各组瘤胃液的 ｐＨ 值为 ６.０~６.３ꎬ略低于正常区间ꎬ推测可能

是因为日粮精料过高所致ꎮ 本试验中ꎬ舍饲育肥牦牛瘤胃 ｐＨ 值为 ６.２０~６.９０ꎬ处于正常区间ꎬ说明日粮精

粗比对舍饲育肥牦牛瘤胃发酵环境没有负面影响ꎬ且 ｐＨ 值随着精料比例提高显著下降ꎮ
ＶＦＡ 为机体生长发育提供底物ꎬ乙酸 /丙酸值可反映瘤胃发酵状况[１９]ꎮ 反刍动物日粮中精料比例高ꎬ

瘤胃发酵倾向丙酸发酵ꎬ反之则倾向乙酸发酵[２０]ꎮ 郭盼盼等[２１]对延边黄牛的研究结果表明ꎬ随着精料比

９３１
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例升高ꎬ黄牛瘤胃中乙酸和乙酸 /丙酸比值显著下降ꎬ丙酸和 ＴＶＦＡ 浓度显著上升ꎬ本研究结果与之一致ꎮ
孙光明等[１８]研究发现ꎬ提高西藏牦牛日粮精料水平瘤胃 ＴＶＦＡ 含量显著增加ꎬ但异丁酸和异戊酸在 ＴＶＦＡ
的比例显著降低ꎬ乙酸、丙酸、丁酸、戊酸比例不受日粮精粗比影响ꎮ 本试验中ꎬ增加精料比例ꎬ丁酸和异丁

酸含量提高ꎬ但异戊酸含量对日粮精粗比变化没有响应ꎬ这与前人研究结果不一致ꎬ推测可能与海拔和日

粮组成差异有关ꎮ
３.３　 日粮精粗比对牦牛瘤胃上皮 ＶＦＡ 转运载体表达量的影响

对反刍动物瘤胃上皮在高谷物日粮饲喂中的适应机制研究发现ꎬ提高日粮精料水平ꎬ瘤胃上皮 ＤＲＡ
和 ＭＣＴ１ ｍＲＮＡ 及其蛋白表达量成倍增加[２２－２３]ꎬ藏绵羊瘤胃上皮 ＤＲＡ 和 ＭＣＴ１ 的 ｍＲＮＡ 表达量显著提

高[２４]ꎻ高能组奶牛瘤胃上皮的 ＤＲＡ ｍＲＮＡ 表达量相比低能组提高了约 ６０％ꎬ而 ＡＥ２ 表达量则下降了

３０％[２５]ꎻ饲喂 ３５％精料组山羊瘤胃上皮的 ＤＲＡ、ＰＡＴ１、ＡＥ２、ＭＣＴ１ 和 ＭＣＴ４ ｍＲＮＡ 表达量均显著高于饲喂

１０％精料组[２６]ꎻ奶牛瘤胃液 ｐＨ 值降低时ꎬ瘤胃上皮 ＭＣＴ１ 表达量上升ꎬ而 ＡＥ２ 表达量下降[２７]ꎮ 本试验

中ꎬ随着日粮精料比例的升高ꎬ舍饲育肥牦牛瘤胃上皮 ＤＲＡ、ＰＡＴ１、ＭＣＴ１ 和ＭＣＴ４ 的基因和蛋白表达量均

显著上升ꎬＡＥ２ 表达量显著下降ꎮ 随着饲料中精料的比例增加ꎬ总 ＶＦＡ 含量升高ꎬ其相应的 ＶＦＡ 转运载

体表达发生变化ꎬ与 ＶＦＡ 的变化趋向一致ꎮ
３.４　 日粮精粗比对牦牛生产性能的影响

随着日粮中精料比例逐渐增加ꎬ其对于牦牛的生产性能有显著影响ꎮ 赵占强等[２８] 研究表明ꎬ饲喂精

粗比为 ６７.１ ∶３２.９ 的饲料ꎬ牛育肥效果优于精粗比为 ５７.０ ∶４３.０ 和 ４５.７ ∶５４.３ꎬ日增重显著升高ꎮ 杨超[８]研

究结果表明ꎬ当牦牛日粮能量水平升高时ꎬ饲料转化率也随之升高ꎮ 本试验结果证明牦牛在日粮精粗比为

７ ∶３ 时平均日增重和饲料转化率最高ꎬ这与前人研究结果一致ꎮ 本试验中ꎬ随着精料比例升高ꎬ育肥牦牛

的屠宰率也显著升高ꎬ与姚延琴等[２９]对黑山羊屠宰性能的研究结果相一致ꎮ
综上所述ꎬ在本试验条件下ꎬ当精粗比为 ７ ∶３ 时ꎬ牦牛生产性能提高ꎬ瘤胃产生的挥发性脂肪酸含量最

高ꎬ瘤胃上皮组织中挥发性脂肪酸转运载体表达量最高ꎬ可以最大程度将挥发性脂肪酸转运入血液ꎬ为下

一步机体的脂肪沉积提供底物ꎬ即育肥效果更好ꎮ
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