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慢性热应激对肉鸡盲肠菌群结构和代谢的影响及
日粮添加胍基乙酸作用效果研究
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(１.南京农业大学动物科技学院ꎬ江苏 南京 ２１００９５ꎻ２.江苏省农业科学院农产品加工研究所ꎬ江苏 南京 ２１００１４ꎻ
３.南京师范大学食品与制药工程学院ꎬ江苏 南京 ２１００２３)

摘要:[目的]肠道微生物的组成和多样性对宿主的肠道发育和健康有着重要的影响ꎮ 本试验旨在研究慢性热应激对肉鸡

盲肠微生物区系和代谢的影响及日粮添加胍基乙酸(ｇｕａｎｉｄｉｎｏａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄꎬＧＡＡ)的缓解作用ꎮ [方法]选取体重相近的 １９２
羽 ２８ 日龄雄性爱拔益加(ＡＡ)肉鸡ꎬ随机分成 ４ 个处理组:对照组(ＮＣꎬ２２ ℃ ꎬ自由采食饮水)ꎻ热应激组(ＨＳꎬ３２ ℃ ꎬ自由采

食饮水)ꎻ采食配对组(ＰＦꎬ２２ ℃ ꎬ当天饲料饲喂量同前一天 ＨＳ 组肉鸡的饲料消耗量ꎬ自由饮水)ꎻ热应激＋胍基乙酸组

(ＨＧꎬ３２ ℃ ꎬ日粮添加 ０.６ ｇ􀅰ｋｇ－１ ＧＡＡꎬ自由采食饮水)ꎮ 每处理 ６ 重复ꎬ每重复 ８ 只鸡ꎮ 试验期为 １４ ｄꎮ [结果]相较于 ＮＣ
组与 ＰＦ 组ꎬ热暴露显著降低盲肠拟杆菌门 ( Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ) 相对丰度ꎬ显著提高厚壁菌门 ( Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、放线菌门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)相对丰度(Ｐ<０.０５)ꎮ ＬＥｆＳｅ 分析发现ꎬ与炎症相关的 Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａｃｅａｅ、Ｅｒｙｓｉｐｅｌａｔｏｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ 在 ＨＳ 组显著富

集ꎮ 相较于 ＮＣ 组ꎬ热暴露显著提高盲肠中乙酸浓度、显著降低丁酸浓度(Ｐ<０.０５)ꎮ 相较于 ＨＳ 组ꎬＨＧ 组的 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
相对丰度显著下降、乙酸浓度显著降低、丁酸浓度显著升高(Ｐ<０.０５)ꎮ 与抗炎相关的 Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ 在 ＨＧ 组显著

富集ꎮ [结论]慢性热应激使肉鸡盲肠微生物菌群结构和短链脂肪酸代谢改变ꎻ日粮添加 ＧＡＡ 能够减轻慢性热应激对肉鸡

盲肠菌群结构和短链脂肪酸代谢的不利影响ꎮ
关键词:肉鸡ꎻ胍基乙酸ꎻ慢性热应激ꎻ盲肠微生物
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(１.Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ ＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬＮａｎｊｉｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬＮａｎｊｉｎｇ ２１００９５ꎬＣｈｉｎａꎻ
２.Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｐｒｏｄｕｃｔｓ ＰｒｏｃｅｓｓｉｎｇꎬＪｉａｎｇｓｕ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ＳｃｉｅｎｃｅｓꎬＮａｎｊｉｎｇ ２１００１４ꎬＣｈｉｎａꎻ
３.Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｆｏｏｄ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｐｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａｌ ＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇꎬＮａｎｊｉｎｇ Ｎｏｒｍａｌ ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬＮａｎｊｉｎｇ ２１００２３ꎬＣｈｉｎａ)

Ａｂｓｔｒａｃｔ:[Ｏｂｊｅｃｔｉｖｅｓ]Ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｈａｖｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｈｅａｌｔｈ ｏｆ ｔｈｅ
ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｔｏ ｅｖａｌｕａｔｅ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｈｒｏｎｉｃ ｈｅａｔ ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ ｔｈｅ ｃｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ
ｂｒｏｉｌｅｒ ａｎｄ ｔｈｅ ａｌｌｅｖｉａｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｇｕａｎｉｄｉｎｏａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ(ＧＡＡ) . [Ｍｅｔｈｏｄｓ]Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ １９２ ２８￣ｄａｙ￣ｏｌｄ
Ａｒｂｏｒ Ａｃｒｅｓ(ＡＡ)ｂｒｏｉｌｅｒｓ ｗｅｒｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｆｏｕｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ:ｎｏｒｍａｌ ｃｏｎｔｒｏｌ(ＮＣꎬａｄ ｌｉｂｉｔｕｍ ｆｅｅｄｉｎｇ ａｎｄ ｗａｔｅｒꎬ２２ ℃)ꎬｈｅａｔ ｓｔｒｅｓｓ
ｇｒｏｕｐ(ＨＳꎬａｄ ｌｉｂｉｔｕｍ ｆｅｅｄｉｎｇ ａｎｄ ｗａｔｅｒꎬ３２ ℃)ꎬｐａｉｒ￣ｆｅｄ ｇｒｏｕｐ(ＰＦꎬｒｅｃｅｉｖｅｄ ｆｏｏｄ ｅｑｕｉｖａｌｅｎｔ ｔｏ ｔｈａｔ ｃｏｎｓｕｍｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ＨＳ ｇｒｏｕｐ ｏｎ ｔｈｅ
ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｄａｙꎬａｎｄ ａｄ ｌｉｂｉｔｕｍ ｗａｔｅｒꎬ２２ ℃)ꎬｇｕａｎｉｄｉｎｏａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ ｇｒｏｕｐ(ＨＧꎬａｄ ｌｉｂｉｔｕｍ ｆｅｅｄｉｎｇ ａｎｄ ｗａｔｅｒꎬｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔｉｎｇ ｔｈｅ ｂａｓａｌ ｄｉｅｔ
ｗｉｔｈ ０.６ ｇ􀅰ｋｇ－１ ＧＡＡꎬ３２ ℃) . Ｅａｃｈ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｃｏｎｓｉｓｔｅｄ ｏｆ ６ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ ｗｉｔｈ ８ ｂｒｏｉｌｅｒｓ ｐｅｒ ｃａｇｅ. Ｔｈｅ ｔｒｉａｌ ｌａｓｔｅｄ ｆｏｒ １４ ｄａｙｓ. [Ｒｅｓｕｌｔｓ]
Ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌꎬｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ａｎｄ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ＨＳ ｇｒｏｕｐ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｔｈｅ
ＮＣ ａｎｄ ＰＦ ｇｒｏｕｐｓꎬｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ (Ｐ < ０. ０５) . ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ
Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａｃｅａｅ ａｎｄ Ｅｒｙｓｉｐｅｌａｔｏｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍꎬｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎꎬｗｅｒｅ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＨＳ ｇｒｏｕｐ. Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ
ｔｈｅ ＮＣ ｇｒｏｕｐꎬｔｈｅｒｍａｌ ｅｘｐｏｓｕｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ
ｂｕｔｙｒｉｃ ａｃｉｄ(Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ｄｅｃｒｅａｓｅｄꎬａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｗｈｉｌｅ
ｂｕｔｙｒｉｃ ａｃｉｄ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＨＧ ｇｒｏｕｐ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ＨＳ ｇｒｏｕｐ(Ｐ<０.０５) . Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ ａｎｄ Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅꎬｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ
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ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ａｎｔｉ￣ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙ ｅｆｆｅｃｔｓꎬｗｅｒｅ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＨＧ ｇｒｏｕｐ. [Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｓ]Ｃｈｒｏｎｉｃ ｈｅａｔ ｓｔｒｅｓｓ ｃｈａｎｇｅｄ ｃｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｓｈｏｒｔ￣ｃｈａｉｎ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ. Ｄｉｅｔａｒｙ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ＧＡＡ ｗａｓ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｉｎ ａｌｌｅｖｉａｔｉｎｇ ｈｅａｔ ｓｔｒｅｓｓ ｗｈｉｃｈ
ｉｎｄｕｃｅｄ ｔｈｅ ｃａｅｃａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ａｎｄ ｓｈｏｒｔ￣ｃｈａｉｎ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｃｈａｎｇｅｓ.
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ:ｂｒｏｉｌｅｒꎻｇｕａｎｉｄｉｎｏａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄꎻｃｈｒｏｎｉｃ ｈｅａｔ ｓｔｒｅｓｓꎻｃｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ

肉鸡肠道内存在着数量庞大且种类丰富的微生物群ꎬ这些微生物可以与宿主建立一种互惠互利的关

系ꎬ宿主可以为它们提供能量来源ꎬ而它们则发酵底物为宿主提供能量[１]ꎮ 因此ꎬ维持健康和稳定的微生

物区系对肉鸡的健康生长及肠道发育至关重要[２]ꎮ 高温是影响肉鸡生产和健康的主要环境因素之一[３]ꎮ
研究表明ꎬ长期暴露在高温环境下会引起肉鸡慢性热应激而影响肉鸡肠道菌群的结构和微生物代谢物的

生成[４]ꎮ Ｓｈｉ 等[４]研究发现ꎬ热暴露 ７ 和 １４ ｄ 后肉鸡盲肠的厚壁菌门、变形菌门的相对丰度增加ꎬ而拟杆

菌门相对丰度减少并且 β 多样性与对照组之间有显著差异ꎮ 此外ꎬ高温环境下肠道内链球菌的大量滋

生ꎬ导致专性厌氧的脆弱拟杆菌和厌氧梭菌数量及活性下降ꎬ造成肠道中短链脂肪酸含量下降[５]ꎮ
营养调控技术通常被认为是缓解热应激对机体损伤的有效手段ꎮ 胍基乙酸( ｇｕａｎｉｄｉｎｏａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄꎬ

ＧＡＡ)是肌酸的前体物质ꎮ 研究表明ꎬ日粮添加 ＧＡＡ 能改善能量代谢ꎬ提高肉鸡生长性能[６]ꎮ 在日粮中

添加 ＧＡＡ 可以减少内源性 ＧＡＡ 的合成ꎬ从而储存更多的精氨酸ꎬ节省下来的精氨酸可用于其他功能ꎬ如
作为一氧化氮和多胺的前体[７]ꎮ 司徒金水等[８]研究发现在无动物性蛋白质日粮中添加 ０.６ ｇ􀅰ｋｇ－１ＧＡＡ 能

有效改善断奶仔猪的肠黏膜屏障功能ꎮ 李子平等[９]发现在循环热应激条件下(３４ ℃ꎬ８ ｈ)ꎬ日粮中分别添

加 ０.５ 和 １.０ ｇ􀅰ｋｇ－１ＧＡＡ 能显著改善肉鸡肠道形态ꎮ 但 ＧＡＡ 对慢性热应激肉鸡盲肠微生物菌群的影响目

前尚少见报道ꎮ 因此ꎬ本研究旨在探讨慢性热应激对肉鸡盲肠微生物的影响以及日粮中添加 ＧＡＡ 的缓解

作用ꎬ以期为揭示慢性热应激对肉鸡的影响机制和 ＧＡＡ 在缓解肉鸡慢性热应激上应用提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

胍基乙酸(纯度≥９９％)购自天津天成制药公司ꎻ爱拔益加(ＡＡ)２８ 日龄雄性肉鸡ꎬ购买于江苏宿迁长

丰养殖场ꎮ
１.２　 试验设计与饲养管理

将 １９２ 只 ２８ 日龄健康状况良好、体重相近的 ＡＡ 公鸡随机分为 ４ 组ꎬ每组 ６ 个重复ꎬ每重复 ８ 只鸡ꎮ
对照组(ｎｏｒｍａｌ ｃｏｎｔｒｏｌꎬＮＣ):环境温度 ２２ ℃ꎬ自由采食基础日粮ꎻ热应激组( ｈｅａｔ ｓｔｒｅｓｓꎬＨＳ):环境温度

３２ ℃ꎬ自由采食基础日粮ꎻ采食配对组(ｐａｉｒ￣ｆｅｄꎬＰＦ):环境温度 ２２ ℃ꎬ当天饲喂的饲料量同 ＨＳ 组前一天

的饲料消耗量ꎮ 热应激＋胍基乙酸组(ｈｅａｔ ｓｔｒｅｓｓ＋ＧＡＡꎬＨＧ):环境温度 ３２ ℃ꎬ自由采食的基础日粮中添加

０.６ ｇ􀅰ｋｇ－１ ＧＡＡꎮ 各组均自由饮水ꎮ 日粮组成及营养组成水平见表 １ꎮ 在实验室前期研究中已发现 ３２ ℃
表 １　 基础原料日粮组成及营养组成水平

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｓａｌ ｄｉｅｔｓ(ａｓ ｆｅｄ ｂａｓｉｓ) ％

原料组成 Ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ 水平 Ｌｅｖｅｌ 营养组成 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ 水平 Ｌｅｖｅｌ
　 　 玉米 Ｃｏｒｎ ５９.３７ 　 　 代谢能 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｅｎｅｒｇｙ３ １２.９８
　 　 豆粕 Ｓｏｙｂｅａｎ ｍｅａｌ ３１.９０ 　 　 粗蛋白质 Ｃｒｕｄｅ ｐｒｏｔｅｉｎ １９.００
　 　 豆油 Ｓｏｙｂｅａｎ ｏｉｌ ５.００ 　 　 钙 Ｃａｌｃｉｕｍ ０.９０
　 　 石粉 Ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ １.２３ 　 　 总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ０.５６
　 　 磷酸氢钙 ＣａＨＰＯ４ １.５０ 　 　 非植酸磷 Ｎｏｎ￣ｐｈｙｔａｔｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ０.３５
　 　 Ｌ－赖氨酸􀅰盐酸盐 Ｌ￣Ｌｙｓ􀅰ＨＣｌ ０.１１ 　 　 赖氨酸 Ｌｙｓｉｎｅ １.００
　 　 ＤＬ－蛋氨酸 ＤＬ￣Ｍｅｔ ０.２７ 　 　 蛋氨酸 Ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ ０.４６
　 　 食盐 Ｓｏｄｉｕｍ ｃｈｌｏｒｉｄｅ ０.３０ 　 　 胱氨酸 Ｃｙｓｔｉｎｅ ０.８０
　 　 维生素预混料 Ｖｉｔａｍｉｎ ｐｒｅｍｉｘ１ ０.０３ 　 　 苏氨酸 Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ０.６０
　 　 矿物预混料 Ｍｉｎｅｒａｌ ｐｒｅｍｉｘ２ ０.２０ 　 　 色氨酸 Ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎ ０.２０
　 　 ７０％氯化胆碱 ７０％ Ｃｈｏｌｉｎｅ ｃｈｌｏｒｉｄｅ ０.０９

　 　 注:１)维生素预混料为每千克日粮提供:维生素 Ａꎬ１２ ０００ ＩＵꎻ维生素 Ｄꎬ２ ５００ ＩＵꎻ维生素 Ｅꎬ２０ ＩＵꎻ维生素 Ｋ３ꎬ１.３ ｍｇꎻ维生素 Ｂ１ꎬ２.２ ｍｇꎻ
维生素 Ｂ２ꎬ７.８ ｍｇꎻ维生素 Ｂ３ꎬ４０ ｍｇꎻ泛酸钙ꎬ１６.５ ｍｇꎻ维生素 Ｂ６ꎬ４ ｍｇꎻ生物素ꎬ０.０４ ｍｇꎻ叶酸ꎬ１.２ ｍｇꎻ维生素 Ｂ１２ꎬ１５ μｇꎮ ２)矿物预
混料为每千克日粮提供:铁(硫酸亚铁)ꎬ８０ ｍｇꎻ铜(硫酸铜)ꎬ８.０ ｍｇꎻ锰(硫酸锰)ꎬ１１０ ｍｇꎻ锌(硫酸锌)ꎬ６５ ｍｇꎻ碘(碘酸钙)ꎬ１.１ ｍｇꎻ
硒(亚硒酸钠)ꎬ０.３ ｍｇꎮ ３)代谢能单位为 ＭＪ􀅰ｋｇ－１ꎮ

Ｎｏｔｅ:１)Ｖｉｔａｍｉｎ ｐｒｅｍｉｘ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｐｅｒ ｋｉｌｏｇｒａｍ ｏｆ ｄｉｅｔ:ｖｉｔａｍｉｎ Ａꎬ１２ ０００ ＩＵꎻｖｉｔａｍｉｎ Ｄꎬ２ ５００ ＩＵꎻｖｉｔａｍｉｎ Ｅꎬ２０ ＩＵꎻｍｅｎａｄｉｏｎｅꎬ１.３ ｍｇꎻｔｈｉａｍｉｎꎬ
２.２ ｍｇꎻｒｉｂｏｆｌａｖｉｎꎬ７.８ ｍｇꎻｎｉｃｏｔｉｎａｍｉｄｅꎬ４０ ｍｇꎻｃａｌｃｉｕｍ ｐａｎｔｏｔｈｅｎａｔｅꎬ１６.５ ｍｇꎻｐｙｒｉｄｏｘｉｎｅ ＨＣｌꎬ４ ｍｇꎻｂｉｏｔｉｎꎬ０.０４ ｍｇꎻｆｏｌｉｃ ａｃｉｄꎬ１.２ ｍｇꎻ
ｖｉｔａｍｉｎ Ｂ１２ꎬ１５ μｇ. ２)Ｍｉｎｅｒａｌ ｐｒｅｍｉｘ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｐｅｒ ｋｉｌｏｇｒａｍ ｏｆ ｄｉｅｔ:ｉｒｏｎꎬ８０ ｍｇꎻｃｏｐｐｅｒꎬ８.０ ｍｇꎻｍａｎｇａｎｅｓｅꎬ１１０ ｍｇꎬｚｉｎｃ ６５ ｍｇꎻｉｏｄｉｎｅꎬ
１.１ ｍｇꎻｓｅｌｅｎｉｕｍꎬ０.３ ｍｇ. ３)Ｔｈｅ ｕｎｉｔ ｏｆ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｅｎｅｒｇｙ ｉｓ ＭＪ􀅰ｋｇ－１ .
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暴露 ７ ｄ 和 １４ ｄ 处理均可建立慢性热应激[１０－１１]ꎮ
１.３　 样品采集

分别在肉鸡 ３５ 日龄和 ４２ 日龄ꎬ每重复均选取 ２ 只最接近该重复平均体重的肉鸡放血屠宰ꎬ将盲肠靠

近回肠一端结扎ꎬ使用灭菌剪将盲肠完整剪下ꎬ迅速放入无菌冻存管中ꎬ置于－８０ ℃保存ꎮ
１.４　 盲肠食糜短链脂肪酸的测定

配制 ２ ５００ ｇ􀅰Ｌ－１的偏磷酸溶液ꎬ再加入 ０.６４６ ｇ 的巴豆酸ꎬ定容到 １００ ｍＬꎮ 取大约 １ ｇ 盲肠食糜于离

心管中ꎬ加入 ５~１０ ｍＬ 无酶无菌水ꎬ混合均匀ꎮ 取上清液 １ ｍＬ 并加入 ０.２ ｍＬ 偏磷酸巴豆酸混合液ꎬ置于

－２０ ℃冻存过夜ꎬ解冻后以 １２ ０００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１离心 １０ ｍｉｎꎬ取上清液ꎬ使用日本岛津 ＧＣ－１４Ｂ 型气相色谱仪对

样品进行分析ꎬ每次进样量为 ０.４ μＬꎮ 气相色谱仪参数:色谱柱采用毛细吸管柱ꎬ柱温 １３０ ℃ꎬ汽化温度

１８０ ℃ꎬ采用氢离子火焰检测器ꎬ检测温度 １８０ ℃ꎬ载气为氮气ꎬ压力 ６０ ｋＰａꎬ氢气压力 ５０ ｋＰａꎬ氧气压力

５０ ｋＰａꎬ灵敏度(档)为 １０１ꎬ衰减 ３.０ꎮ
１.５　 盲肠微生物 １６Ｓ 测序

称取 ０.８ ｇ 的盲肠食糜进行液氮研磨ꎬ使用 ＥＺＮＡＴＭ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ 试剂盒(Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ￣Ｔｅｋꎬ美国)提取盲肠

食糜 ＤＮＡꎬ具体操作步骤严格按照说明书进行ꎮ 取适量的样本 ＤＮＡ 于离心管中ꎬ使用无菌水稀释至

１ ｎｇ􀅰μＬ－１ꎮ 以稀释后的基因组 ＤＮＡ 为模板ꎬ使用带有 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物、Ｐｈｕｓｉｏｎ® Ｈｉｇｈ￣Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒ(Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓꎬ美国)及高效高保真酶对 Ｖ４ 区进行扩增ꎮ 使用 ＴｒｕＳｅｑ®

ＤＮＡ ＰＣＲ￣Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ 试剂盒( Ｉｌｌｕｍｉｎａꎬ美国)进行文库构建ꎬ并对文库经 Ｑｕｂｉｔ 和 Ｑ￣ＰＣＲ 进行

定量检验ꎮ 合格的文库使用 ＮｏｖａＳｅｑ６０００ 进行上机测序ꎮ 根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列和 ＰＣＲ 扩增引物序列从下机

数据中拆分出各样本数据ꎬ截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物序列后使用 ＦＬＡＳＨ(Ｖ１.２.７)对每个样本的 ｒｅａｄｓ 进行拼

接ꎬ得到的拼接序列为原始 Ｔａｇｓ 数据ꎬ拼接得到的原始 Ｔａｇｓ 需要经过严格的过滤处理得到高质量的 Ｔａｇｓ
数据[１２]ꎮ 参照 Ｑｉｉｍｅ(Ｖ１.９.１) [１３]的 Ｔａｇｓ 质量控制流程处理后的 Ｔａｇｓ 再进行去除嵌合体序列的处理[１４]ꎬ
得到最终的有效数据ꎮ
１.６　 菌群多样性分析及功能分析

ＯＴＵ(ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ)分析:利用 Ｕｐａｒｓｅ(ｖ７.０.１００１)算法对所有样本的有效数据以 ９７％的

一致性进行 ＯＴＵ 聚类ꎮ 根据聚类得到 ＯＴＵ 结果和研究需求ꎬ分析不同样本(组)之间共有和特有的 ＯＴＵꎬ
当样本(组)数小于 ５ 时ꎬ对所有样本进行均一化处理之后绘制韦恩图(Ｖｅｎｎ ｇｒａｐｈ)ꎮ

α 多样性指数:使用 Ｑｉｉｍｅ(ｖ１.７.０)软件计算 Ｃｈａｏ１、Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数ꎮ
ＰＣｏＡ(ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ￣ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ)聚类分析:使用 Ｒ 软件的 ＷＧＣＮＡ、ｓｔａｔｓ 和 ｇｇｐｌｏｔ２ 软件包进行主

坐标分析ꎮ
ＬＥｆＳｅ 分析:为确定组间存在的差异特征ꎬ对特定组间科、属模块的差异丰度采用 Ｗｉｌｃｏｘｏｎ 秩和检验ꎮ
功能注释分析:提取 ＫＥＧＧ 数据库原核生物全基因组 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列ꎬ利用 ＢＬＡＳＴｎ 算法将其比

对到 ＳＩＬＶＡ ＳＳＵ Ｒｅｆ ＮＲ 数据库(ＢＬＡＳＴ ｂｉｔｓｃｏｒｅ>１ ５００)建立相关矩阵ꎬ将通过 ＵＰｒｏＣ 和 ＰＡＵＤＡ 两种方法

注释的 ＫＥＧＧ 数据库原核生物全基因组功能信息对应到 ＳＩＬＶＡ 数据库中ꎮ
１.７　 数据统计与分析

采用 ＳＰＳＳ ２５.０ 统计软件对 ＮＣ、ＨＳ 和 ＰＦ 组数据进行单因素方差分析和 Ｔｕｋｅｙ 多重比较ꎮ ＨＳ 和 ＨＧ
组间进行独立样本 ｔ检验ꎮ 结果均以平均值±标准误表示ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 慢性热应激对肉鸡盲肠菌群结构的影响及日粮添加胍基乙酸作用效果

２.１.１　 基于 ＯＴＵ 的肉鸡盲肠菌群 Ｖｅｎｎ 图分析　 由图 １－Ａ 可知ꎬ热暴露 ７ ｄ 后ꎬＮＣ、ＨＳ、ＰＦ、ＨＧ ４ 组特有

的 ＯＴＵ 数分别为 ２ ８６６、２ ７７４、２ ９３９、２ ６８６ꎮ 其中 ＨＳ 组独有 ＯＴＵ 为 ６５３ 个ꎬＮＣ 组独有 ＯＴＵ 为 ４５６ 个ꎬＰＦ
组独有 ＯＴＵ 为 ４６１ 个ꎬＨＧ 组独有 ＯＴＵ 有 １ １１５ 个ꎮ

由图 １－Ｂ 可知ꎬ热暴露 １４ ｄ 后ꎬＮＣ、ＨＳ、ＰＦ、ＨＧ ４ 组特有的 ＯＴＵ 数分别为 ２ １４９、２ ３７０、２ ０３１、２ ３６２ꎮ
其中 ＨＳ 组独有 ＯＴＵ 为 ２４６ 个ꎬＮＣ 组独有 ＯＴＵ 为 ２２５ 个ꎬＰＦ 组独有 ＯＴＵ 为 １６８ 个ꎬＨＧ 组独有 ＯＴＵ 有

２５１ 个ꎮ

３３７
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图 １　 热暴露 ７ ｄ(Ａ)和热暴露 １４ ｄ(Ｂ)后不同处理肉鸡盲肠微生物的 ＯＴＵ 数

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵ ｏｆ ｃａｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｆｔｅｒ ｔｈｅｒｍａｌ ｅｘｐｏｓｕｒｅ ７ ｄ(Ａ)ａｎｄ １４ ｄ(Ｂ)
　 　 韦恩图中每个圈代表一个(组)样本ꎬ圈和圈重叠部分的数字代表样本(组)之间共有的 ＯＴＵ 数ꎬ没有重叠部分的数字代表样本(组)的特

有 ＯＴＵ 数ꎮ ＮＣ:对照组ꎬ２２ ℃ꎬ自由采食基础饲料ꎻＨＳ:热应激组ꎬ３２ ℃ꎬ自由采食基础饲料ꎻＰＦ:采食配对组ꎬ２２ ℃ꎬ当天饲喂的饲料量同 ＨＳ

组前一天的饲料消耗量ꎻＨＧ:热应激＋胍基乙酸组ꎬ３２ ℃ꎬ自由采食基础日粮添加 ０.６ ｇ􀅰ｋｇ－１胍基乙酸的日粮ꎮ 下同ꎮ
Ｅａｃｈ ｃｉｒｃｌｅ ｉｎ ｔｈｅ Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ａ ｓａｍｐｌｅ(ｇｒｏｕｐ) . Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｏｖｅｒｌａｐｐｉｎｇ ｐａｒｔｓ ｏｆ ｃｉｒｃｌｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵ ｓｈａｒｅｄ

ｂｅｔｗｅｅｎ ｓａｍｐｌｅｓ(ｇｒｏｕｐｓ)ꎬａｎｄ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｗｉｔｈｏｕｔ ｏｖｅｒｌａｐｐｉｎｇ ｐａｒｔｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｕｎｉｑｕｅ ＯＴＵ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ( ｇｒｏｕｐｓ) . ＮＣ:Ｎｏｒｍａｌ ｃｏｎｔｒｏｌ
ｇｒｏｕｐꎬ２２ ℃ꎬａｄ ｌｉｂｉｔｕｍ ｆｅｅｄ ｂａｓａｌ ｄｉｅｔꎻＨＳ:Ｈｅａｔ ｓｔｒｅｓｓ ｇｒｏｕｐꎬ３２ ℃ꎬｌｉｂｉｔｕｍ ｆｅｅｄ ｂａｓａｌ ｄｉｅｔꎻＰＦ:Ｐａｉｒ￣ｆｅｄ ｇｒｏｕｐꎬ２２ ℃ꎬｒｅｃｅｉｖｅｄ ｆｏｏｄ ｅｑｕｉｖａｌｅｎｔ ｔｏ ｔｈａｔ

ｃｏｎｓｕｍｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ＨＳ ｇｒｏｕｐ ｏｎ ｔｈｅ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｄａｙꎻＨＧ:Ｇｕａｎｉｄｉｎｏａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ ｇｒｏｕｐꎬ３２ ℃ꎬａｄ ｌｉｂｉｔｕｍ ｆｅｅｄ ｂａｓａｌ ｄｉｅｔ ｗｉｔｈ ０.６ ｇ􀅰ｋｇ－１ ｇｕａｎｉｄｉｎｏａｃｅｔｉｃ
ａｃｉｄ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

２.１.２　 慢性热应激对肉鸡盲肠菌群 α多样性的影响及日粮添加胍基乙酸作用效果　 由表 ２ 可知ꎬ热暴露

７ 和 １４ ｄ 后ꎬ各组之间表征群落多样性及物种分布均匀度的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、表征群落内物种分布多样性和

均匀度的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、估计群落样品中包含物种总数的 Ｃｈａｏ１ 指数均无显著差异ꎮ 在热暴露 ７ ｄ 后ꎬ相
较于 ＮＣ 和 ＰＦ 组ꎬＨＳ 组肉鸡 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数有上升的趋势(Ｐ＝ ０.０７７)ꎮ 在热暴露 １４ ｄ 后ꎬ相较于 ＮＣ 和 ＰＦ
组ꎬＨＳ 组肉鸡 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数有下降的趋势(Ｐ＝ ０.０５３)ꎮ

表 ２　 不同处理肉鸡盲肠菌群的 α多样性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｃａｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

指数 Ｉｎｄｅｘ
分组 Ｇｒｏｕｐｓ

ＮＣ ＨＳ ＰＦ ＨＧ

Ｐ值 Ｐ￣ｖａｌｕｅ

ＰＡＮＯＶＡ ＰＨＳ􀅰ＨＧ

热暴露 ７ ｄ Ｔｈｅｒｍａｌ ｅｘｐｏｓｕｒｅ ｆｏｒ ７ ｄ
　 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ 　 ６.２９±０.１８ 　 ６.７８±０.１８ 　 ６.１９±０.３９ 　 ６.４５±１.０９ ０.２８５ ０.５１８
　 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０.９２７±０.０１２ ０.９６０±０.００５ ０.９４１±０.００９ ０.９５５±０.０３５ ０.０７７ ０.７９６
　 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ １ ５０９.３７±２０２.９１ １ ５１５.４４±１７４.５７ １ ４８３.３３±１４６.４０ １ １８６.９４±１２２.３１ ０.９９１ ０.１５４
热暴露 １４ ｄ Ｔｈｅｒｍａｌ ｅｘｐｏｓｕｒｅ ｆｏｒ １４ ｄ
　 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ 　 ７.１１±０.３１ 　 ６.９８±０.１９ 　 ７.２９±０.１１ 　 ７.０７±０.１９ ０.６０７ ０.７３７
　 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０.９７８±０.００４ ０.９６８±０.００５ ０.９８１±０.００１ ０.９７１±０.００５ ０.０５３ ０.５８６
　 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ １ ２３８.８０±１５５.１７ １ ３２３.７３±１８４.１０ １ ２９７.６２±１３５.１０ １ ３３１.７５±１６５.５７ ０.９２９ ０.９７５

　 　 注:ＰＡＮＯＶＡ:ＮＣ、ＨＳ 和 ＰＦ 组之间的单因素方差分析和 Ｔｕｋｅｙ 多重比较ꎻＰＨＳ􀅰ＨＧ:ＨＳ 和 ＨＧ 组间的独立样本 ｔ检验ꎮ
Ｎｏｔｅ:ＰＡＮＯＶＡ:Ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ ａｎｄ Ｔｕｋｅｙ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＮＣꎬＨＳ ａｎｄ ＰＦ ｇｒｏｕｐｓꎻＰＨＳ􀅰ＨＧ:Ｓａｍｐｌｅ ｔ ｔｅｓｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ＨＳ ａｎｄ ＨＧ

ｇｒｏｕｐｓ.

２.１.３　 肉鸡盲肠菌群 ＰＣｏＡ 聚类分析　 图 ２ ＰＣｏＡ 聚类分析结果显示ꎬ热暴露 ７ ｄ 后ꎬＮＣ 组与 ＰＦ 组重叠

区域较大ꎬＨＳ 组与 ＮＣ 组、ＨＧ 组之间均无重叠区域ꎬ说明 ＰＦ 组与 ＮＣ 组之间肠道菌群组成相似性大于

ＨＳ 组ꎮ 热暴露 １４ ｄ 后ꎬＮＣ 组、ＨＳ 组、ＰＦ 组之间无重叠区域ꎬＨＳ 组与 ＨＧ 组之间高度重叠ꎬ说明日粮中添

加 ＧＡＡ 对慢性热应激肉鸡肠道菌群组成无显著影响ꎬＨＳ 组与 ＨＧ 组肠道菌群组成相似性较高ꎮ
２.１.４　 慢性热应激对肉鸡盲肠菌群丰度(门水平)的影响及日粮添加胍基乙酸作用效果　 如图 ３－Ａ 所示ꎬ
盲肠微生物菌群门水平上ꎬ各试验组的优势菌门均为拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ)、厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、变形

菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)ꎮ 如图 ３－Ｂ 所示ꎬ热暴露 ７ ｄ 后ꎬ相较于 ＮＣ 和 ＰＦ 组ꎬＨＳ 组拟杆菌门的相对丰度显著

降低(Ｐ<０.０５)ꎬ厚壁菌门、放线菌门的相对丰度显著升高(Ｐ<０.０５)ꎮ 与 ＨＳ 组相比ꎬＨＧ 组放线菌门的相

对丰度显著升高(Ｐ<０.０５)ꎻ热暴露 １４ ｄ 后ꎬ相较于 ＮＣ 组与 ＰＦ 组ꎬＨＳ 组拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ)的相对丰

度显著降低(Ｐ<０.０５)ꎬ厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)的相对丰度显著升高(Ｐ<０.０５)ꎮ ＨＧ 组与 ＨＳ 组之间各菌门

相对丰度无显著差异ꎮ

４３７
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图 ２　 热暴露 ７ ｄ(Ａ)和热暴露 １４ ｄ(Ｂ)后不同处理盲肠微生物菌群的 ＰＣｏＡ 聚类

Ｆｉｇ􀆰 ２　 ＰＣｏＡ ｏｆ ｃａｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｏｆ ｂｒｏｉｌｅｒｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｆｔｅｒ ｔｈｅｒｍａｌ
ｅｘｐｏｓｕｒｅ ７ ｄ(Ａ)ａｎｄ １４ ｄ(Ｂ)

图 ３　 热暴露 ７ ｄ 和热暴露 １４ ｄ 后不同处理在门水平上的盲肠微生物菌群组成(Ａ)和优势菌群丰度(Ｂ)
Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｃａｅｃａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ(Ａ)ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ(Ｂ)ｏｆ ｂｒｏｉｌｅｒｓ

ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｆｔｅｒ ｔｈｅｒｍａｌ ｅｘｐｏｓｕｒｅ ７ ｄ ａｎｄ １４ ｄ
　 　 不同小写字母表示 ＮＣ、ＨＳ 和 ＰＦ 组间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ ∗ＰＨＳ􀅰ＨＧ<０.０５ꎮ 下同ꎮ

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ＮＣꎬＨＳ ａｎｄ ＰＦ ｇｒｏｕｐｓ(Ｐ<０.０５) . ∗ＰＨＳ􀅰ＨＧ<０.０５. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

２.１.５　 肉鸡盲肠菌群 ＬＥｆＳｅ 分析　 ＬＥｆＳｅ 分析结果显示:热暴露 ７ ｄ 后 ＮＣ、ＨＳ、ＰＦ 组鉴定出 ４ 个特征菌

科和 ４ 个特征菌属ꎬ其中 ２ 个菌科(Ｍｉｃａｖｉｂｒｉｏｎａｃｅａｅ、Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａｃｅａｅ)、４ 个菌属(Ｌｕｔｅｏｌｉｂａｃｔｅｒ、Ｏｗｅｎｗｅｅｋｓｉａ、
Ｐｅｒｅｄｉｂａｃｔｅｒ、Ａｎａｅｒｏｆｉｌｕｍ)在 ＨＳ 组中相对丰度较高(ＬＤＡ>３ꎬＰ<０.０５ꎻ图 ４－Ａ)ꎮ 进化分支图显示 ＮＣ 组

ＢｕｔｙｒｉｃｉｃｏｃｃａｃｅａｅꎬＨＳ 组 Ｍｉｃａｖｉｂｒｉｏｎａｃｅａｅ、ＯｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａｃｅａｅꎬＰＦ 组 ＮＳ９ ＿ｍａｒｉｎｅ ＿ ｇｒｏｕｐ 为差异显著的物种

(图 ４－Ｂ)ꎮ 分析比较 ＨＧ 组与 ＨＳ 组发现 ６ 个特征菌科和 ７ 个特征菌属ꎬ其中 ２ 个菌科(Ｍｕｒｉｂａｃｕｌａｃｅａｅ、
Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ)、３ 个菌属(Ｐｓｅｕｄｏｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ、Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｔｅｐｉｄｉｍｏｎａｓ)在 ＨＧ 组中相对丰度较高(ＬＤＡ>３ꎬＰ<
０. ０５ꎻ 图 ４ － Ｃ )ꎮ 进 化 分 支 图 显 示 ＨＳ 组 Ｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ、 Ｐｅｐｔｏｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ、 Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ、
ＯｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａｃｅａｅꎬＨＧ 组 Ｍｕｒｉｂａｃｕｌａｃｅａｅ、Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ 为差异显著的物种(图 ４－Ｄ)ꎮ

ＬＥｆＳｅ 分析结果显示:热暴露 １４ ｄ 后 ＮＣ、ＨＳ、ＰＦ 组(ＬＤＡ>３ꎬＰ<０.０５ꎻ图 ５－Ａ)鉴定出 ９ 个特征菌科、１８ 个

特征菌属ꎬ其中 ２ 个菌科 ( Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ、Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ)、９ 个菌属 ( Ｌｉｇｉｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ、ＵＣＧ ＿００８、
Ｅｒｙｓｉｐｅｌａｔｏｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ、Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿Ｒ＿７＿ｇｒｏｕｐ、Ｆｒｉｓｉｎｇｉｃｏｃｃｕｓ、Ｓｅｌｌｉｍｏｎａｓ、Ａｎａｅｒｏｓｔｉｐｅｓ、Ｎｅｇａｔｉｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ、
ＤＴＵ０８９) 在 ＨＳ 组 中 相 对 丰 度 较 高ꎮ 进 化 分 支 图 显 示 ＮＣ 组 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｃｅａｅ、 Ｃａｒｎｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ、
Ｓｐｏｒｏｍｕｓａｃｅａｅ、 Ｓｕｔｔｅｒｅｌｌａｃｅａｅ、 Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａｅꎬ ＨＳ 组 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ、 Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅꎬ ＰＦ 组

Ｍａｒｉｎｉｆｉｌａｃｅａｅ、Ｍｕｒｉｂａｃｕｌａｃｅａｅ 为差异显著的物种(图 ５－Ｂ)ꎮ 比较 ＨＧ 组与 ＨＳ 组ꎬ发现仅有 １ 个特征菌属
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(ＵＣＧ＿００８)在 ＨＧ 组中相对丰度较高(ＬＤＡ>３ꎬＰ<０.０５ꎻ图 ５－Ｃ)ꎮ 进化分支图未显示差异显著的物种

(图 ５－Ｄ)ꎮ 　

图 ４　 热暴露 ７ ｄ 盲肠微生物菌群在科和属水平上的 ＬＥｆＳｅ 分析(Ａ、Ｃ)和菌群的进化分支图(Ｂ、Ｄ)
Ｆｉｇ􀆰 ４　 ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃａｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ(ＡꎬＣ)ａｎｄ ｂｒａｎｃｈ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ(ＢꎬＤ)

ａｔ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ ａｆｔｅｒ ７ ｄ ｏｆ ｔｈｅｒｍａｌ ｅｘｐｏｓｕｒｅ
　 　 红条表示类群富集于 ＨＳ 组、绿条表示类群富集于 ＮＣ 组、蓝条表示类群富集于 ＰＦ 组(图 Ｂ)ꎻ红色表示类群富集于 ＨＧ 组ꎬ绿条

表示类群富集于 ＨＳ 组(图 Ｄ)ꎮ 下同ꎮ
Ｒｅｄ ｂａｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔａｘａ ｗｅｒｅ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｉｎ ＨＳ ｇｒｏｕｐꎬｇｒｅｅｎ ｂａｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔａｘａ ｗｅｒｅ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｉｎ ＮＣ ｇｒｏｕｐꎬｂｌｕｅ ｂａｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔａｘａ ｗｅｒｅ

ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｉｎ ＰＦ ｇｒｏｕｐ(Ｂ) . Ｒｅｄ ｂａｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔａｘａ ｗｅｒｅ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｉｎ ＮＧ ｇｒｏｕｐꎬｇｒｅｅｎ ｂａｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔａｘａ ｗｅｒｅ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｉｎ ＮＳ ｇｒｏｕｐ. Ｔｈｅ
ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ５　 热暴露 １４ ｄ 盲肠微生物菌群在科和属水平上的 ＬＥｆＳｅ 分析(Ａ、Ｃ)和菌群的进化分支图(Ｂ、Ｄ)
Ｆｉｇ􀆰 ５　 ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃａｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ(ＡꎬＣ)ａｎｄ ｂｒａｎｃｈ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ(ＢꎬＤ)

ａｔ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ ａｆｔｅｒ １４ ｄ ｏｆ ｔｈｅｒｍａｌ ｅｘｐｏｓｕｒｅ

２.２　 慢性热应激对肉鸡盲肠菌群代谢的影响及日粮添加胍基乙酸作用效果

２.２.１　 肉鸡盲肠菌群功能注释分析 　 由图 ６ 可知ꎬ热暴露 ７ ｄ 后ꎬＮＣ 组、ＰＦ 组功能主要富集了外来体

６３７
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(ｅｘｏｓｏｍｅ)、丙氨酸、天冬氨酸和谷氨酸代谢(ａｌａｎｉｎｅꎬａｓｐａｒｔａｔｅ ａｎｄ ｇｌｕｔａｍａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)、伴侣和折叠催化

剂(ｃｈａｐｅｒｏｎｅｓ ａｎｄ ｆｏｌｄｉｎｇ ｃａｔａｌｙｓｔｓ)、肽酶(ｐｅｐｔｉｄａｓｅｓ)等ꎻＨＳ 组主要功能富集了核醣体( ｒｉｂｏｓｏｍｅ)、丙酮酸

代谢(ｐｙｒｕｖａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)、染色体和相关蛋白质(ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ａｎｄ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ)、ＤＮＡ 复制蛋白质

(ＤＮＡ ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎｓ)、半胱氨酸和蛋氨酸代谢(ｃｙｓｔｅｉｎｅ ａｎｄ ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)、线粒体生物发生

(ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓ)、氨酰 ｔＲＮＡ 生物合成(ａｍｉｎｏａｃｙｌ ｔＲＮＡ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)、肽聚糖生物合成和降解蛋

白(ｐｅｐｔｉｄｏｇｌｙｃａｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎｓ)ꎻＨＧ 组功能主要富集了双元系统( ｔｗｏ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
ｓｙｓｔｅｍ)、ＡＢＣ 转运蛋白(ＡＢＣ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ)、细菌运动蛋白(ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｍｏｔｉｌｉｔｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ)、转运蛋白(ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ)ꎮ

热暴露 １４ ｄ 后ꎬＮＣ 组主要功能富集了伴侣和折叠催化剂( ｃｈａｐｅｒｏｎｅｓ ａｎｄ ｆｏｌｄｉｎｇ ｃａｔａｌｙｓｔｓ)、肽酶

(ｐｅｐｔｉｄａｓｅｓ)、氧化磷酸化(ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ)、原核生物的碳固定途径( ｃａｒｂｏｎ ｆｉｘａｔｉｏｎ ｐａｔｈｗａｙｓ ｉｎ
ｐｒｏｋａｒｙｏｔｅｓ)等ꎻＰＦ 组主要功能富集了淀粉与蔗糖的代谢 ( ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ ｓｕｃｒｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)、嘧啶代谢

(ｐｙｒｉｍｄｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)、染色体和相关蛋白质 ( ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ａｎｄ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ)、线粒体生物发生

(ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓ)、核醣体( ｒｉｂｏｓｏｍｅ)、氨酰 ｔＲＮＡ 生物合成(ａｍｉｎｏａｃｙｌ ｔＲＮＡ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ)、错配修

复(ｍｉｓｍａｔｃｈ ｒｅｐａｉｒ)、嘌呤代谢(ｐｕｒｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)、伴侣和折叠催化剂(ｃｈａｐｅｒｏｎｅｓ ａｎｄ ｆｏｌｄｉｎｇ ｃａｔａｌｙｓｔｓ)、
肽酶(ｐｅｐｔｉｄａｓｅｓ)等ꎻＨＳ 组主要功能富集了群体感应(ｑｕｏｒｕｍ ｓｅｎｓｉｎｇ)、转运蛋白( ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ)、双元组分

系统( ｔｗｏ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｓｙｓｔｅｍ)、丙酮酸代谢(ｐｙｒｕｖａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)等ꎻＨＧ 组注释功能主要富集了分泌系统

(ｓｅｃｒｅｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ)、ＡＢＣ 转运蛋白(ＡＢＣ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ)、细菌运动蛋白(ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｍｏｔｉｌｉｔｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ)、丁酸酯代

谢(ｂｕｔａｎｏａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)ꎮ

图 ６　 热暴露 ７ ｄ(Ａ)、热暴露 １４ ｄ(Ｂ)后不同处理的盲肠微生物菌群生物功能注释相对丰度

Ｆｉｇ􀆰 ６　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｃａｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｒｏｉｌｅｒｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
ａｆｔｅｒ ｔｈｅｒｍａｌ ｅｘｐｏｓｕｒｅ ７ ｄ(Ａ)ａｎｄ １４ ｄ(Ｂ)

２.２.２　 慢性热应激对肉鸡盲肠食糜短链脂肪酸含量的影响及日粮添加胍基乙酸作用效果　 由图 ７ 可知:
热暴露 ７ ｄ 后ꎬ相较于 ＮＣ 组和 ＰＦ 组ꎬＨＳ 组乙酸、丙酸含量显著升高(Ｐ<０.０５)ꎻ与 ＮＣ 组相比ꎬＨＳ 组丁酸

含量显著降低(Ｐ<０.０５)ꎬ而与 ＰＦ 组相比 ＨＳ 组丁酸含量又显著升高(Ｐ<０.０５)ꎮ 与 ＮＣ 组相比ꎬＰＦ 组丙

酸、丁酸含量显著降低(Ｐ<０.０５)ꎬ而乙酸含量无显著差异ꎮ 相较于 ＨＳ 组ꎬＨＧ 组的丙酸含量显著降低(Ｐ<
０.０５)ꎮ 热暴露 １４ ｄ 后ꎬ与 ＮＣ 组相比ꎬＨＳ 组乙酸含量显著升高ꎬ丙酸、丁酸含量显著降低(Ｐ<０.０５)ꎮ 相

较于 ＰＦ 组ꎬＨＳ 组乙酸、丙酸、丁酸含量均显著升高(Ｐ<０.０５)ꎮ 与 ＮＣ 组相比ꎬＰＦ 组乙酸、丙酸、丁酸含量

均显著降低(Ｐ<０.０５)ꎮ 相较于 ＨＳ 组ꎬＨＧ 组乙酸含量显著降低ꎬ丙酸、丁酸含量显著升高(Ｐ<０.０５)ꎮ
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图 ７　 不同热暴露处理的盲肠食糜乙酸、丙酸、丁酸含量

Ｆｉｇ􀆰 ７　 Ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄꎬｐｒｏｐｉｏｎｉｃ ａｃｉｄ ａｎｄ ｂｕｔｙｒｉｃ ａｃｉｄ ｉｎ ｃｅｃｕｍ ｏｆ ｂｒｏｉｌｅｒｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅｒｍａｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

３　 讨论

肉鸡盲肠微生物组成是一个复杂且庞大的生态系统ꎬ当微生物的组成及比例保持稳定时ꎬ它们会给宿

主带来正面作用ꎬ如促进消化吸收、免疫发育等[１５]ꎮ 然而当热应激发生时ꎬ会诱导肠道微生物的紊乱ꎮ 研

究表明ꎬ热应激肉鸡小肠对营养物质消化吸收能力减弱ꎬ导致营养物质无法被完全消化吸收[１６]ꎬ过剩的营

养物质进入盲肠ꎬ被盲肠中的病原体代谢利用进而导致肠道内菌群动态平衡被打破[１７]ꎬ肠道功能发生进

一步紊乱ꎮ 此外ꎬ研究发现热应激会提高部分有害菌的丰度ꎬ导致脂多糖等内毒素大量进入血液ꎬ引发全

身炎症ꎬ并增加机体对病原体的易感性ꎬ最终会导致肉鸡的死亡[１８]ꎮ 本试验发现热暴露 ７ ｄ 后ꎬＨＳ 组肉

鸡的 ＯＴＵ 比 ＮＣ 组 ＯＴＵ 少 ９２ 个ꎬ这与先前试验[１９] 所发现热应激会降低肠道微生物菌群丰度结果一致ꎮ
ＨＧ 组的 ＯＴＵ 个数显著高于 ＨＳ 组ꎬ同时 Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ、Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ 等有益菌在 ＨＧ 组相对丰度也较高ꎮ 而热

暴露 ７ 与 １４ ｄ 后ꎬＮＣ 组与 ＨＳ 组之间 ＰＣｏＡ 聚类基本无交叉说明高温环境与常温环境间物种相似性小ꎮ
但热暴露 ７ ｄ 后ꎬＰＦ 组与 ＮＣ 组之间 ＰＣｏＡ 聚类交叉面积大于 ＨＳ 组与 ＮＣ 组ꎬ说明采食量的减少并不会显

著改变其与常温组之间的物种相似性ꎮ ＨＧ 组与 ＮＣ 组之间 ＰＣｏＡ 聚类也基本无交叉说明日粮中添加

ＧＡＡ 并不会改变高温环境与常温环境中微生物相似性ꎮ 而热暴露 ７ ｄ 后 ＨＧ 组与 ＨＳ 组之间 ＰＣｏＡ 聚类

也基本无交叉ꎬ可能是因为日粮中添加了 ＧＡＡ 导致肉鸡盲肠中部分有益微生物的相对丰度发生了改变ꎮ
为了将 ＰＣｏＡ 聚类结果进行量化ꎬ本研究在门水平的菌群进行了统计学差异分析ꎬ发现热应激导致厚壁菌

门相对丰度显著升高ꎬ拟杆菌门相对丰度显著降低ꎮ 郝贺等[２０]和朱海波[２１]也在热应激肉鸡中观察到相

似的结果ꎮ 而拟杆菌门与厚壁菌门的相对丰度在 ＮＣ 组与 ＰＦ 组之间并无显著差异ꎮ 以上结果说明ꎬ热应

激会导致盲肠优势菌门的组成比例改变ꎬ而热应激诱导的采食量下降并不会改变这个比例ꎮ
为了进一步理解优势菌比例改变对肠道健康的影响ꎬ我们对盲肠内容物在科水平和属水平上进行了

ＬＥｆＳｅ 分析ꎮ 热暴露 ７ ｄ 后ꎬ相较于 ＨＳ 组、ＰＦ 组ꎬ有益菌 Ｂｕｔｙｒｉｃｉｃｏｃｃａｃｅａｅ 在 ＮＣ 组中相对丰度较高ꎬ与炎

症相关的 Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａｃｅａｅ[２２]在 ＨＳ 组中相对丰度较高ꎮ 而在 ＨＳ 组与 ＨＧ 组比较中ꎬ与各种耐热酶产生相

关的 Ｇｅｏｂａｃｉｌｌｕｓ[２３]、与抗炎相关的 Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ[２４]在 ＨＧ 组中相对丰度较高ꎮ 随着热暴露时间的增加ꎬ与免

疫应答相关的 Ｅｒｙｓｉｐｅｌａｔｏｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ[２５]ꎬ与宿主体重负相关的 Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿Ｒ￣７＿ｇｒｏｕｐ[２６]在 ＨＳ 组中相

对丰度较高ꎬ而 Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ、Ｐａｒａｓｕｔｔｅｒｅｌｌａ 等有益菌在 ＮＣ 组中相对丰度较高ꎬ与 ＳＣＦＡ 产生相关的

Ｂｕｔｙｒｉｃｉｍｏｎａｓ在 ＰＦ 组中相对丰度较高ꎮ ＬＥｆＳｅ 分析发现在科和属水平上 ＮＣ 组、ＨＳ 组、ＰＦ 组之间丰度较

高的菌科、菌属组成差异较大ꎬ并且与炎症、免疫应答相关的微生物均在 ＨＳ 组中相对丰度较高ꎮ 此外ꎬ本
研究还发现伴侣和折叠催化剂(ｃｈａｐｅｒｏｎｅｓ ａｎｄ ｆｏｌｄｉｎｇ ｃａｔａｌｙｓｔｓ)功能和肽酶(ｐｅｐｔｉｄａｓｅｓ)功能与 ＮＣ 组、ＰＦ
组正相关而与 ＨＳ 组和 ＨＧ 组负相关ꎬ有研究表明伴侣和折叠催化剂功能与内稳态的调节有关[２７]ꎬ肽酶有

助于肠道营养物质的消化吸收ꎮ ＨＧ 组与 ＨＳ 组相比ꎬＡＢＣ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ 功能富集更显著ꎬ已有研究表明ꎬ
ＡＢＣ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ 起着跨细胞屏障的作用ꎬ能将代谢的化合物转运回肠腔ꎬ在保护机体免受日粮中有毒有害

物质损害方面发挥着重要的作用[２８]ꎮ
肠道菌群可以发酵膳食纤维中不可消化的碳水化合物ꎬ如抗性淀粉和可溶性低聚糖ꎬ产生有机酸、气

体以及大量短链脂肪酸[２９]ꎮ 产生的短链脂肪酸是肠上皮细胞重要的能源物质ꎬ有助于宿主获取营养ꎬ也
可以增强黏膜屏障功能ꎬ增强机体的免疫力[３０]ꎮ 前人研究发现ꎬ肠道中的乙酸、丙酸通过血液循环可以被

运输至肝脏ꎬ参与机体的能量代谢ꎮ 此外ꎬ肠道中的丁酸不仅是肠上皮细胞的主要能量来源ꎬ它还可以作

８３７
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为组蛋白去乙酰化酶抑制剂ꎬ从而诱导黏膜 Ｔｒｅｇ 细胞的分化ꎬ产生白介素 １０ 以抑制肠道炎症的发

生[３１－３３]ꎬ说明丁酸也有调节肠道炎症的作用ꎮ 但在某些特定的情况下短链脂肪酸产量过高也会给机体带

来不利影响ꎬ如能量调节失衡[３４]和疾病的发生ꎬ一项在人类上的研究发现丙酸水平的升高和Ⅱ型糖尿病

发生风险增加显著相关[３５]ꎮ 目前ꎬ大部分研究都报道热应激会降低家禽食糜中短链脂肪酸的浓度[３６－３７]ꎬ
但是也有少部分报道与这一结论相反ꎬ即热应激可能会增加家禽食糜中短链脂肪酸的浓度[３８]ꎮ 而本试验

发现ꎬ相较于 ＮＣ 组和 ＰＦ 组ꎬＨＳ 组丁酸浓度显著下降ꎬ日粮中添加 ＧＡＡ 则能显著提高盲肠食糜的丁酸浓

度ꎬ表明在热应激肉鸡日粮中添加 ＧＡＡ 能通过改变盲肠微生物相对丰度增强肠抗炎功能ꎮ
综上所述ꎬ慢性热应激可显著改变肉鸡盲肠微生物结构和代谢水平ꎬ造成肠道炎症相关微生物丰度升

高ꎬ乙酸代谢增强ꎬ丁酸代谢、肽酶功能、伴侣和折叠催化剂功能减弱ꎮ 日粮添加 ＧＡＡ 可促进丁酸生成ꎬ减
少乙酸生成ꎬ并提高与肠道抗炎功能相关微生物的相对丰度ꎬ可缓解慢性热应激引发的盲肠微生物结构和
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