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摘要：为探究不同能量水平精补料对生长期舍饲牦牛生产性能、血液生化指标及其瘤胃微生物群落的影响，选初始

体重相近的 27 头 1 周岁牦牛作为试验动物，随机分为 3 组，每组 9 头，分别饲喂低（LG）、中（MG）、高（HG）3 个能量

水平的精补料，其中试验预饲期 7 d，正饲期 110 d。结果表明：1）试验末期，LG、MG 和 HG 组牦牛终末体重、平均日

增重和平均日采食量均无显著差异（P>0. 05），但与初始体重相比，终末体重分别提高了 79. 91%、82. 27% 和

86. 16%。2）随着精补料能量水平的升高，HG 组牦牛血清中生长激素、胰岛素样生长因子 1 和胰岛素样生长因子 2
浓度显著高于 LG 组（P<0. 05），但 LG 组牦牛血清总抗氧化能力显著高于 HG 组（P<0. 05），其他血清生化指标有

升高趋势但无显著差异（P>0. 05）。3）各组间牦牛瘤胃微生物群落的 Alpha 和 Beta 多样性无显著差异，但奇异菌

属、UCG-005 菌属、毛螺旋菌科 UCG-008 菌属、真/优杆菌属等菌属在 HG 组牦牛瘤胃中显著富集（P<0. 05），而梭

菌纲 UCG-014 未定名菌属、普雷沃氏菌科 UCG-001 菌属的微生物群落在 LG 组牦牛瘤胃中显著富集（P<0. 05）。

4）Mantel检验进一步发现瘤胃解琥珀酸菌属与宿主血液中的总胆固醇（TC）和高密度脂蛋白胆固醇（HDL）浓度呈

显著负相关（P<0. 05），Xylanibacter 与宿主血液中的游离脂肪酸（NEFA）浓度呈显著负相关（P<0. 05）。综上，对

生长期舍饲牦牛饲喂高能量水平的精补料可提高牦牛血液中与生长相关的激素水平，增加瘤胃微生物群落多样性，

进而提升牦牛生产性能。
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Abstract： This study aimed to investigate the effects of supplemental feeds with different energy levels on the growth 
rate of yaks.  A total of 27 one-year-old yaks with similar initial body weights were randomly divided into three 
groups， with nine yaks per group.  The three groups were fed concentrate feeds with low （LG）， medium （MG）， 
and high （HG） energy levels.  The pre-feeding period lasted for 7 days， followed by a formal feeding period of 110 
days.  The production performance， blood biochemical indices， and rumen microbial communities of growing yaks 
were measured during the growth period.  The results show that： 1） At the end of the trial， there were no significant 
differences in final body weight， average daily gain， and average daily feed intake among the LG， MG， and HG 
groups （P>0. 05）.  However， compared with the initial body weight， the final body weight of yaks in the LG， MG， 
and HG groups was increased by 79. 91%， 82. 27%， and 86. 16%， respectively.  2） The concentrations of growth 
hormone， insulin-like growth factor 1， and insulin-like growth factor 2 in serum were significantly higher in the HG 
group than in the LG group （P<0. 05）， whereas the total antioxidant capacity in serum was significantly lower in the 
HG group than in the LG group （P<0. 05）.  Other serum biochemical indicators tended to increase with increasing 
energy levels in the diet but the differences among the three groups were not significant （P>0. 05）.  3） There was no 
significant difference in the alpha and beta diversity of rumen microbial communities among the three groups.  
However， taxa such as Atopobium， UCG-005， Lachnospiraceae_UCG-008， and Eubacterium were significantly 
enriched in the rumen of the HG group （P<0. 05）， and microbial communities dominated by norank_o_Clostridia_

UCG-014 and Prevotellaceae_UCG-001 were significantly enriched in the rumen of the LG group （P<0. 05）.  4） 
Mantel tests revealed that the abundance of Succiniclasticum in the rumen was significantly negatively correlated with 
the total cholesterol and high-density lipoprotein cholesterol levels in the blood （P<0. 05）， and the abundance of 
Xylanibacter was significantly negatively correlated with the non-esterified fatty acid concentration in the blood （P<
0. 05）.  The results of this study indicate that increasing the energy level of concentrated feed can increase the levels 
of hormones such as growth hormone and enhance the diversity of rumen microbial communities， thereby improving 
the growth rate of yaks.
Key words： growth period； confined yaks； supplemental feed； productive performance； rumen microbiota

牦牛（Bos grunniens）作为青藏高原特有的反刍动物，经过长期自然选择和人工驯化已形成独特的高寒适应

性，其不仅是高原生态系统的重要组成部分，更是维系当地牧民经济生活的关键畜种［1-2］。然而，受限于高寒草地

生产系统季节性波动，冷季牧草供给在数量和质量上的急剧下降，导致传统放牧模式下牦牛长期陷入“夏壮-秋

肥-冬瘦-春乏”的生长恶性循环［1，3］。这种周期性营养不良不仅造成个体增重效率低下，更使牧民面临严重的

经济损失，故探索发展牦牛舍饲育肥技术对保障牧民财产安全至关重要。

反刍动物营养学研究揭示，瘤胃微生物群落可通过发酵植物纤维生成挥发性脂肪酸、维生素、微生物蛋白等

微生物代谢产物，其中挥发性脂肪酸可为宿主提供约 70% 以上的日常代谢能量［4-5］。牦牛在冷季自然放牧条件

下体重呈负增长［6］，而在完全舍饲条件下适当增加精补料的供给可显著提高牦牛生产性能［7］。研究发现，牦牛瘤

胃菌群结构与饲粮能量水平呈显著相关，当饲粮综合净能从 3. 72 提升至 5. 32 MJ·kg⁻¹时，舍饲牦牛平均日增重

呈 2. 7 倍增长，且伴随瘤胃上皮挥发性脂肪酸转运载体基因的显著上调［8］，这提示通过精准调控饲粮能量水平改

善微生物代谢活性，可能会成为突破牦牛冷季舍饲生产瓶颈的有效途径。同时，有研究表明通过饲喂高精料饲粮

可提高牦牛瘤胃优势菌群的丰度，增强碳水化合物代谢途径，进而提高牦牛生产性能［9］。

基于此，本研究以 27 头 1 周岁龄健康牦牛为对象，设置低、中、高 3 个能量梯度的精补料组，系统探究不同能

量水平精补料对生长期舍饲牦牛生长性能、血液生化指标和瘤胃微生物群落结构等的影响，为后期研究建立不同

时期舍饲牦牛的能量-微生物-生长性能调控模型以及优化高寒地区牦牛育肥方案提供理论依据。
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1　材料与方法

1. 1　试验设计

饲养试验于 2024 年 4-8 月在青海省果洛州玛

沁县青海众磊生物科技有限公司内进行。选择健

康、年龄相近的 1 周岁左右牦牛 27 头，平均体重为

（93. 74±2. 35） kg，将其随机分为 3 组，每组 3 栏，每

栏 3 头牛。依据精补料能量水平不同，分为低能量

组（low energy group， LG）、中 能 量 组（medium 
energy group， MG）和高能量组（high energy group， 
HG）。粗饲料为燕麦（Avena sativa）青干草，精料补

充料按照精粗比 50∶50 的比例添加。试验牛每天饲

喂两次（早上 7：00，下午 16：00），圈舍饲喂，自由采

食与饮水，定期打扫卫生，保持圈舍通风。预饲期 7 
d，正饲期 110 d。
1. 2　试验饲粮设计

精料补充料的配置参照中国肉牛饲养标准

（NY/T 815-2004）［10］中推荐的肉牛营养推荐值设

计，以玉米（Zea mays）、玉米胚芽粕、小麦（Triticum 

aestivum）次粉、玉米全干酒糟（distillers dried grains 
with solubles， DDGS）、大豆（Glycine max）粕、棉籽

粕、菜籽粕、硫酸钙、添加剂预混料等组成。原料成

分和能量水平见表 1。
1. 3　生长性能测定

正式试验开始前，根据试验设计选取 27 头体重

相 近 的 1 岁 牦 牛 空 腹 测 定 初 始 体 重（initial body 
weight，IBW）；正饲期 110 d 后测定终末体重（final 
body weight，FBW），计 算 每 头 牛 平 均 日 增 重

（average daily weight gain，ADG）。 计 算 公 式 为 ：

ADG=（FBW-IBW）/试验天数。

试验期间，每月记录 1 次各分组牦牛总的青干

草饲喂量和精补料饲喂量，记录每组牦牛每月精补

料和粗饲料的总采食量，用以计算日平均干物质采

食量（average dry matter intake，ADMI）。计算公式

为：ADMI=试验期内总干物质采食量/试验天数；

料重比（feed/gain， F/G）=ADMI/ADG。

1. 4　样品采集

试验期结束后，在晨饲前对各试验组牦牛进行

颈静脉采血 10 mL，室温静置凝固后，4 ℃、3500 r·
min-1 离心 15 min，将上清液转移至离心管中，放至

-20 ℃冰箱保存，用于后续血清生化指标及激素含

量的分析。同时，在晨饲前对各试验组牦牛使用瘤

表 1　不同能量水平精补料组成及营养水平（干物质基础）

Table 1　 Composition and nutritional levels of concentrated 
feed at different energy levels （based on dry matter）

项目 
Items

原料配比 Ingredient ratio

玉米 Corn （%）

玉米胚芽粕 Corn germ meal （%）

小麦次粉 Wheat middlings （%）

玉米全干酒糟 Corn distillers dried 
grains with solubles （%）

稻壳粉 Rice hull powder （%）

大豆粕 Soybean meal （%）

棉籽粕 Cottonseed meal （%）

菜籽粕 Rapeseed meal （%）

石粉 Mountain flour （%）

硫酸钙 Calcium sulfate （%）

食盐 Salt （%）

蒙脱石 Montmorillonite （%）

复合微量元素 Complex trace elements 
1） （%）

防霉剂 Mold inhibitor （%）

氯化胆碱 Choline chloride （%）

复合酶制剂 Composite enzyme prepara⁃
tion （%）

地衣芽孢杆菌  Bacillus licheniformis 
（%）

抗氧化剂  Antioxidant （%）

甜菜碱  Betaine （%）

复合维生素 Multivitamin 2） （%）

枯草芽孢杆菌  Bacillus cereus （%）

营养水平 Nutritional level 3）

干物质  Dry matter （%）

粗蛋白  Crude protein （%）

粗纤维  Crude fiber （%）

粗脂肪  Ether extract （%）

钙  Calcium （%）

总磷  Phosphorus （%）

消化能  Digestibility coefficient （MJ·
kg⁻¹）

低能量组

LG group

35. 20

18. 00

15. 80

10. 57

6. 00

4. 40

3. 00

3. 00

1. 38

1. 00

1. 00

0. 20

0. 20

0. 08

0. 06

0. 03

0. 03

0. 02

0. 02

0. 02

0. 01

89. 86

15. 30

20. 74

4. 27

1. 02

0. 46

2. 66

中能量组

MG group

34. 90

20. 70

10. 87

10. 50

8. 00

5. 00

3. 00

3. 00

1. 38

1. 00

1. 00

0. 20

0. 20

0. 08

0. 06

0. 03

0. 03

0. 02

0. 02

0. 02

0. 01

89. 05

16. 06

14. 68

4. 34

1. 01

0. 45

3. 02

高能量组

HG group

42. 90

13. 37

13. 00

10. 00

5. 50

5. 20

3. 00

3. 00

1. 38

1. 00

1. 00

0. 20

0. 20

0. 08

0. 06

0. 03

0. 03

0. 02

0. 02

0. 02

0. 01

88. 36

17. 71

8. 28

4. 36

1. 00

0. 48

3. 38

1）复合微量元素 Compound trace elements： 铜（Cu）28. 43 mg·kg ⁻ ¹， 铁
（Fe）267. 15 mg·kg⁻¹， 锰（Mn）92. 95 mg·kg⁻¹， 锌（Zn）152. 27 mg·kg⁻¹， 
碘（I）1. 09 mg·kg⁻¹， 钴（Co）0. 69 mg·kg⁻¹， 硒（Se）0. 28 mg·kg⁻¹。 2）复

合维生素 Multivitamin： 维生素 A（VA）6. 49 KIU·kg⁻¹， 维生素 D3（VD3）

0. 53 KIU·kg⁻¹， 维生素 E（VE）67. 31 mg·kg⁻¹， β 胡萝卜素（β carotene）
3. 22 mg·kg ⁻ ¹。 3）消 化 能 为 计 算 值 ，其 余 为 实 测 值 。 Digestibility 
coefficient was a calculated value， while the others were measured values.
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胃液采集管经口腔插入瘤胃采集瘤胃液，将最初采集的丢弃，收集最后采集的瘤胃液置于 5 mL 冻存管，经液氮冻

存后置于-80 ℃超低温保存，用于测定瘤胃微生物群落组成。

1. 5　血液生化指标检测

宿主血液代谢物主要检测血清中的血糖（glucose，GLU）、甘油三酯（triacylglycerols，TG）、总胆固醇（total 
cholesterol，TC）、低密度脂蛋白胆固醇（low density lipoprotein cholesterol，LDL）、高密度脂蛋白胆固醇（high 
density lipoprotein cholesterol，HDL）浓度，使用迈瑞 BS-240VET 全自动血液生化仪（迈瑞公司，中国深圳）进行检

测。血清中游离脂肪酸（non-esterified fatty acid，NEFA）和丙二醛（malondialdehyde，MDA）浓度，总抗氧化能力

（total antioxidant capacity，T-AOC）和谷胱甘肽过氧化酶（glutathione peroxidase，GSH-Px）活性按照试剂盒（南京

建成，中国江苏）的检测说明进行测定。血清中的生长激素（growth hormone，GH）、胰岛素（insulin，INS）、胰岛素

样生长因子 1（insulin-like growth factor 1，IGF-1）、胰岛素样生长因子 2（insulin-like growth factor 2，IGF-2）使用酶

联免疫吸附试验（enzyme-linked immunosorbent assay， ELISA）试剂盒（上海茁彩，中国上海）测定。

1. 6　瘤胃微生物群落多样性检测

采用十六烷基三甲基溴化铵（cetyltrimethylammonium bromide， CTAB）法提取瘤胃液微生物基因组 DNA。

采用 NANODROP LITE 分光光度计（Thermo Scientific，美国）评估 DNA 含量和质量。使用通用引物对（341F 和

806R）扩增 16S rRNA 基因 V3-V4 区域。PCR 反应条件如下：98 °C 预变性 1 min，随后进行 30 个循环：98 °C 变

性 10 s，50 °C 退火 30 s，72 °C 延伸 30 s，最后 72 °C 延伸 5 min。PCR 产物使用 Qiagen 凝胶提取试剂盒（Qiagen，德
国）进行富集和纯化。使用 Illumina TruSeq® DNA PCR-Free 样本制备试剂盒（Illumina，美国）根据制造商推荐

的协议制备测序文库。在检测库质量后，使用 Illumina NovaSeq 平台进行测序，采用 250 bp 配对末端测序模式，

将原始双端序列导入 QIIME2（版本 2022. 2），使用默认流程进行质控、拼接、产生扩增子序列变异体（amplicon 
sequence variants， ASVs），使用 Silva 数据库（https：//www. arb-silva. de）对细菌进行分类注释。利用 QIIME 估

算物种丰富度 Chao 1 和 Shannon 等 Alpha多样性指数。采用非参数 Kruskal-Wallis检验分析不同能量水平精补料

对舍饲生长期牦牛瘤胃微生物群落的 Alpha 多样性的影响［11］。利用 Bray-Curtis 距离矩阵进行非度量多维尺度分

析（non-metric multidimensional scaling， NMDS），分析瘤胃微生物群落的 Beta 多样性，并利用相似性分析

（analysis of similarities， ANOSIM）检验各组差异。利用 Circos 软件对各组间牦牛瘤胃微生物群落组成进行可视

化分析［12］。采用 Kruskal-Wallis 秩和检验来确定不同组间瘤胃微生物群落结构是否随精补料能量水平变化。基

于 Mantel检验对不同组间牦牛瘤胃微生物群落与其血液生化指标间的相关性进行分析。

1. 7　统计分析

采用 Excel 2016 整理试验数据，利用 R（version 4. 3. 1）软件的 aov 函数对试验数据进行单因素方差分析，结合

LSD. test 函数进行各组间的多重比较检验，结果用平均值±标准误（standard error of mean，SEM）表示。*或 P<
0. 05 为差异显著，**或 P<0. 01 为差异极显著，P>0. 05 为差异不显著。

2　结果与分析

2. 1　不同能量水平精补料对生长期牦牛生产性能及血液代谢物的影响

随着精补料能量水平的升高，生长期舍饲牦牛 FBW、ADG 均呈升高趋势，但各组间无显著差异（表 2，P>
0. 05）。低能量组、中能量组和高能量组的 FBW 较 IBW 分别提高了 79. 91%、82. 27% 和 86. 16%。随着精补料

能量水平的升高，各组牦牛 ADMI 逐渐降低，且料重比差异不显著（P>0. 05）。同时，高能量组的生长期舍饲牦

牛血清中 GH、IGF-1 和 IGF-2 浓度显著高于低能量组（P<0. 05），但与中能量组无显著差异（P>0. 05）。与低能

量组相比，高能量组牦牛血清中 T-AOC 显著降低（P<0. 05），中能量组牦牛血清中 INS 浓度显著升高（P<
0. 05），而其他血清生化指标有升高趋势但各组间无显著差异（P>0. 05）。

2. 2　不同能量水平精补料对生长期牦牛瘤胃微生物群落多样性的影响

与 LG 组相比，HG 和 MG 组的生长期牦牛瘤胃微生物群落的物种丰富度 Chao 1 指数和物种多样性 Shannon
指数呈增加趋势，但各组间无显著差异（图 1A， B，P>0. 05）。为进一步评估饲喂不同能量水平精补料对生长期
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牦牛瘤胃微生物群落结构的影响，基于 Bray-Curtis 距离的 NMDS 比较了 LG、MG 和 HG 组的牦牛瘤胃微生物群

落结构，发现饲喂不同能量水平精补料对生长期牦牛瘤胃微生物群落结构的影响差异显著（图 1C，P=0. 025），且

HG 组牦牛瘤胃样本相对于其他两组样本比较集中。基于零和模型发现 LG 组牦牛微生物群落的组成主要受随

机性过程的扩散限制、漂变和其他生态过程的影响；MG 组牦牛微生物群落的组成不仅受随机性过程的扩散限

制、漂变和其他生态过程的影响，还受确定性过程的同质化选择过程的影响；HG 组牦牛微生物群落的组成不仅

受随机性过程的扩散限制、漂变和其他生态过程的影响，还受确定性过程的异质化选择过程的影响（图 1D）。

2. 3　不同能量水平精补料对生长期牦牛瘤胃微生物群落组成的影响

基于 Upset 聚类分析，发现 LG、MG 和 HG 组生长期牦牛瘤胃分别注释到 6998、6942 和 6931 个 ASVs，其中

LG、MG 和 HG 组共有的 ASVs 有 1380 个，而 LG 组特有的 ASVs 有 4615 个，MG 组特有的 ASVs 有 4529 个，HG
组特有的 ASVs 有 4615 个（图 2A）。在门水平，不同组间生长期牦牛瘤胃微生物群落组成主要为芽孢杆菌门

（Bacillota）、拟杆菌门（Bacteroidota）、放线菌门（Actinomycetota）和髌骨细菌门（Patescibacteria），约占 95% 以上

（图 2B）。如图 2C 所示，不同组间牦牛瘤胃微生物群落组成在科水平上的优势菌群主要为普雷沃氏菌科

（Prevotellaceae）、毛螺菌科（Lachnospiraceae）、理研菌科（Rikenellaceae）、颤螺旋菌科（Oscillospiraceae）、瘤胃菌科

（Ruminococcaceae）和 克 里 斯 滕 森 菌 科（Christensenellaceae）；而 Xylanibacter、理 研 菌 科 RC9 肠 菌 属

（Rikenellaceae_RC9_gut_group）、克 里 斯 滕 森 菌 科 R-7 菌 属（Christensenellaceae_R-7_group）、瘤 胃 球 菌 属

（Ruminococcus）等为不同组间牦牛瘤胃微生物群落组成在属水平上的优势菌群（图 2D）。

表 2　不同能量水平精补料对生长期牦牛生产性能及血液代谢物的影响

Table 2　Effects of different energy concentrate supplement on production performance and blood metabolites of growing yaks

项目

Items

生产性能指标  Index of production performance

初始体重  IBW （kg）

终末体重  FBW （kg）

平均日增重  ADG （kg·d-1）

平均采食量  ADMI （kg·d-1）

料重比  F/G

血清生化指标  Biochemical indices of blood

血糖  GLU （mmol·L-1）

甘油三酯  TG （mmol·L-1）

总胆固醇  TC （mmol·L-1）

高密度脂蛋白胆固醇  HDL （mmol·L-1）

低密度脂蛋白胆固醇  LDL （mmol·L-1）

游离脂肪酸  NEFA （mmol·L-1）

总抗氧化能力  T-AOC （U·mL-1）

丙二醛  MDA （nmol·mL-1）

谷胱甘肽过氧化酶  GSH-Px （U·mL-1）

生长激素  GH （ng·mL-1）

胰岛素  INS （mIU·L-1）

胰岛素样生长因子 1 IGF-1 （ng·mL-1）

胰岛素样生长因子 2 IGF-2 （ng·mL-1）

低能量组

LG group

93. 72a

168. 61a

0. 62a

3. 80a

6. 20a

2. 54a

0. 36a

1. 33a

0. 87a

0. 33a

0. 052a

3. 40a

1. 96a

62. 39a

1. 86b

2. 77b

30. 61b

5. 29b

中能量组

MG group

93. 94a

171. 22a

0. 64a

3. 71a

5. 79a

2. 48a

0. 37a

1. 26a

0. 80a

0. 35a

0. 097a

2. 40ab

1. 70a

45. 95a

2. 73a

4. 17a

54. 97a

7. 22a

高能量组

HG group

93. 56a

174. 17a

0. 67a

3. 75a

5. 64a

2. 74a

0. 35a

1. 34a

0. 88a

0. 34a

0. 073a

1. 41b

1. 50a

68. 59a

2. 84a

3. 02b

53. 09a

7. 60a

均值标准误

SEM

2. 35

3. 17

0. 02

0. 07

0. 15

0. 14

0. 02

0. 09

0. 06

0. 02

0. 02

0. 27

0. 19

5. 15

0. 16

0. 20

3. 42

0. 39

P 值

P-value

0. 998

0. 787

0. 507

0. 887

0. 310

0. 763

0. 948

0. 922

0. 848

0. 928

0. 580

0. 006**

0. 615

0. 199

0. 015*

0. 006**

0. 002**

0. 027*

同行不同小写字母表示差异显著（P<0. 05）。 *代表 P<0. 05； **代表 P<0. 01。 Different lowercase letters in the same row indicate significant 
difference （P<0. 05）.  *： P<0. 05； **： P<0. 01.  LG： Low energy group.  MG： Medium energy group.  HG： High energy group.
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2. 4　不同能量水平精补料对生长期牦牛瘤胃微生物群落影响差异分析

为进一步确定不同能量水平精补料对生长期牦牛瘤胃微生物群落的影响，采用线性判别分析效应大小

（linear discriminant analysis effect size，LEfSe）分析来确定不同组间瘤胃微生物群落结构是否随精补料能量水平

变化（图 3）。在科水平，放线菌科（Anaerovoracaceae）、PeH15 在 HG 组生长期牦牛瘤胃微生物群落中显著富集

（P<0. 05），而 拟 杆 菌 目 BS11 肠 菌 科（Bacteroidales_BS11_gut_group）、立 克 次 氏 体 目 未 定 名 菌 科

（norank_o__Rickettsiales）等在 MG 组生长期牦牛瘤胃微生物群落中显著富集（P<0. 05），梭菌纲 UCG-014 未定

名菌科（norank_o__Clostridia_UCG-014）在 LG 组生长期牦牛瘤胃微生物群落中显著富集（P<0. 05）。在属水

平，奇异菌属（Atopobium）、UCG-005、毛螺旋菌科 UCG-008 菌属（Lachnospiraceae_UCG-008）、真/优杆菌属

（Eubacterium）等在 HG 组生长期牦牛瘤胃微生物群落中显著富集（P<0. 05），而奎因氏菌属（Quinella）、拟杆菌

图 1　不同能量水平精补料对生长期牦牛瘤胃微生物群落多样性的影响

Fig. 1　Effects of different energy supplements on rumen microbial community diversity in growing yaks
A、B 分别为瘤胃微生物群落 Alpha 多样性的 Chao 1 指数和 Shannon 指数；C 为瘤胃微生物群落 Beta 多样性的 NMDS 图；D 为零和模型解释各组间牦

牛瘤胃微生物群落组成的影响因素。LG：低能量组；MG：中能量组；HG：高能量组，下同。A and B represent the Chao 1 index and Shannon index of 
the rumen microbial community Alpha diversity， respectively； C is the NMDS plot of the rumen microbial community Beta diversity； D shows the 
influencing factors of the rumen microbial community composition in yaks among the groups. LG： Low energy group； MG： Medium energy group； HG： 
High energy group， the same below.
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目 BS11 肠菌科未定名菌属（norank_f__Bacteroidales_BS11_gut_group）等在 MG 组生长期牦牛瘤胃微生物群落

中显著富集（P<0. 05），梭菌纲 UCG-014 未定名菌属（norank_o__Clostridia_UCG-014）、普雷沃菌科 UCG-001 菌

属（Prevotellaceae_UCG-001）等在 LG 组生长期牦牛瘤胃微生物群落中显著富集（P<0. 05）。

2. 5　影响生长期牦牛瘤胃微生物群落结构变化的因素分析

基于 Mantel 检验进一步确定不同能量水平精补料对生长期牦牛瘤胃微生物群落在属水平的物种组成与宿

主血液代谢物间的关系，发现宿主血液 GLU、TG、TC 与 HDL、LDL 浓度呈显著正相关（P<0. 05），且 GH 与

INS、IGF-1 和 IGF-2 浓度呈显著正相关（P<0. 05），而 INS 与 TG、TC 和 HDL 浓度呈显著负相关（P<0. 05）；同

时，LG 组牦牛瘤胃微生物群落在属水平的物种组成与其宿主血液中的 T-AOC 和 IGF-2 呈显著正相关（图 4A，

P<0. 05）。同时，解琥珀酸菌属（Succiniclasticum）与宿主血液中的 TC 和 HDL 呈显著负相关（P<0. 05），

图 2　不同能量水平精补料对生长期牦牛瘤胃微生物群落组成的影响

Fig. 2　 The effect of different energy levels of supplementary feed on the composition of the rumen microbial community in 
growing yaks
A 为不同组间牦牛瘤胃微生物的 Upset 分析；B 为门水平瘤胃微生物群落组成；C 为科水平瘤胃微生物群落组成；D 为属水平瘤胃微生物群落组成。

A represents the Upset analysis of rumen microbial communities among different groups； B represents the rumen microbial community composition at 
phylum level； C represents the rumen microbial community composition at family level； D represents the rumen microbial community composition at 
genus level.
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Xylanibacter 与宿主血液中的 NEFA 浓度呈显著负相关（P<0. 05）。此外，研究发现宿主血液 NEFA 浓度与瘤胃

norank_f__F082 和 norank_f__［Eubacterium］_coprostanoligenes_group 呈显著正相关（P<0. 05），且 GSH-Px 与

norank_f__Muribaculaceae 和 理 研 菌 科 RC9 肠 菌 属 呈 显 著 正 相 关（P<0. 05），而 IGF-1 与 聚 乙 酸 菌 属

（Acetitomaculum）呈显著正相关（图 4B，P<0. 05）。

3　讨论

牦牛作为青藏高原特有的反刍动物，其独特的生理适应性与季节性营养匮乏的矛盾，一直是高原畜牧业研究

的核心问题，故探索发展牦牛舍饲育肥技术对保障牧民财产安全至关重要。以往研究多聚焦于牦牛基础日粮的

粗纤维供给或冷季放牧补饲策略等方面，但对于生长期舍饲牦牛的不同能量水平精补料如何调控瘤胃微生物群

落进而影响其生产性能的研究鲜有系统探讨。本研究将生产性能、血液代谢指标与瘤胃微生物组学整合分析，揭

示了不同能量水平精补料对牦牛暖季舍饲生长阶段生产性能提升的响应机理。

3. 1　不同能量水平精补料对舍饲生长期牦牛生产性能及血液代谢的影响

为了改善现有的传统饲养管理模式，提高牦牛的生产性能和出栏率，本研究探讨了不同能量水平的精补料对

图 3　不同能量水平精补料对生长期牦牛瘤胃微生物群落影响差异分析

Fig. 3　 Analysis of differences in rumen microbial communities of yaks during growth periods under different energy levels of 
supplementary feed
A：基于 LEfSe 分析不同组间牦牛瘤胃微生物群落组成差异；B：基于 Kruskal-Willis 秩和检验分析不同组间瘤胃微生物群落在科水平的差异；C：基于

Kruskal-Willis 秩和检验分析不同组间瘤胃微生物群落在属水平的差异。 *代表 P<0.05； **代表 P<0.01。 A： Based on LEfSe analysis， the 
differences in rumen microbial community composition among different groups were examined； B： Based on Kruskal-Willis rank sum test， the differences 
in rumen microbial communities at the family level among different groups were analyzed； C： Based on Kruskal-Willis rank sum test， the differences in 
rumen microbial communities at the genus level among different groups were analyzed. *： P<0.05； **： P<0.01.
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牦牛暖季时舍饲育肥中生产效益的提升情况。在传统放牧模式下，因冷季牧草短缺、营养供应不足等条件导致牦

牛在整个漫长的冬天都处于营养不良状态，故冷季结束时其体重会出现大幅下降［1］。本研究发现，试验末期 LG、

MG 和 HG 组的牦牛终末体重与试验初期相比均分别提高了 79. 91%、82. 27% 和 86. 16%，且低、中、高能量组牦

牛的 ADG 分别达到 0. 62、0. 64 和 0. 67 kg·d⁻¹，而与低、中能量组牦牛相比，高能量组牦牛的 ADG 增加更快，表明

在暖季时期提高精补料能量水平对提升生长期舍饲牦牛的生产需要，改善生产性能具有促进作用。研究表明，在

完全舍饲条件下适当增加精补料的供给可显著提高牦牛的日增重［13］，本研究结果与之相似。此外，在冷季条件

下，通过对牦牛进行舍饲可显著提升其生长性能、营养代谢，优化血清生化指标，增加了牦牛的养殖效益［14-15］。上

述结果表明，在舍饲过程中提高精补料的能量水平可提升牦牛生产性能。

血清生化指标是衡量动物生理机能和健康状况的重要指标［16］。GH 对机体的新陈代谢过程具有重要的调控

作用，如增加肝脏中糖异生作用，减少脂肪组织中脂肪生成并促进脂肪水解，加速蛋白质的生物合成过程，而

IGF-1 和 IGF-2 的释放则会协助 GH 发挥作用［17-18］。本研究发现，随着精补料能量水平的升高提高了牦牛血清生

化指标的浓度，其中高能量组生长期舍饲牦牛血清中 GH、IGF-1 和 IGF-2 浓度显著高于低能量组（P<0. 05），而

其他血清生化指标有升高趋势但各组间无显著差异，这也进一步表明了在暖季牦牛舍饲生长阶段高营养精补料

可提高牦牛生产性能，带来更高的经济效益。有研究也发现，随着饲粮能量水平增加可使牦牛血清中 INS、IGF-1
浓度上升［19］，本试验结果与此一致。同样，有研究发现暖季补饲牦牛血清 INS 浓度随着摄入能量的增加而显著上

升［20］。Zhang 等［21］在黄牛中也发现随饲粮能量水平的升高其血液中 GLU、TG、GH（生长激素）、HDL 和 LDL 浓

度也呈升高趋势，本试验结果与此一致。然而，随着日粮能量水平的升高，冷季舍饲状态的牦牛血清能量代谢指

标和脂肪代谢指标均显著升高，且其生产性能也随之提高［22］。本研究发现，与 LG 组相比，HG 组牦牛血清中 T-

AOC 显著降低（P<0. 05），这也间接表明在暖季牦牛舍饲生长阶段提高精补料能量水平可提高牦牛抗氧化能力

进而改善其生产性能。

图 4　影响生长期牦牛瘤胃微生物群落结构变化的因素分析

Fig. 4　Analysis of factors influencing the changes in rumen microbial community structure of yaks during the growth period
A：不同组间牦牛瘤胃微生物在属水平上的群落组成与宿主血液生化指标间的相关性；B：瘤胃微生物群落在属水平物种相对丰度前 20 的物种与宿

主血液生化指标间的 Spearman 相关性分析。GLU：血糖；TG：甘油三酯；TC：总胆固醇；LDL：低密度脂蛋白胆固醇；HDL：高密度脂蛋白胆固醇；

NEFA：游离脂肪酸；MDA：丙二醛；T-AOC：总抗氧化能力；GSH-Px：谷胱甘肽过氧化酶；GH：生长激素；INS：胰岛素；IGF-1：胰岛素样生长因子 1；
IGF-2：胰岛素样生长因子 2。A： The correlation between the community composition of yak rumen microbiota at the genus level and the host’s blood 
biochemical indicators among different groups； B： The Spearman correlation analysis between the top 20 species in the rumen microbiota at the genus 
level and the host’s blood biochemical indicators. GLU： glucose； TG： triacylglycerols； TC： total cholesterol； LDL： low density lipoprotein 
cholesterol； HDL： high density lipoprotein cholesterol； NEFA： non-esterified fatty acid； MDA： malondialdehyde； T-AOC： total antioxidant capacity； 
GSH-Px： glutathione peroxidase； GH： growth hormone； INS： insulin； IGF-1： insulin-like growth factor 1； IGF-2： insulin-like growth factor 2.
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3. 2　不同能量水平精补料对舍饲生长期牦牛瘤胃微生物群落的影响

反刍动物瘤胃微生物群落通过发酵植物纤维生成挥发性脂肪酸、维生素、微生物蛋白等微生物代谢产物，其

中挥发性脂肪酸可为宿主提供约 70% 以上的日常代谢能量［4-5，23-25］。厚壁菌门能将胃肠道内的纤维类物质分解

为短链脂肪酸供宿主利用，而拟杆菌门主要降解碳水化合物并促进胃肠道免疫系统的发育［26-28］。本研究发现生

长期牦牛瘤胃微生物群落在门水平上以芽孢杆菌门（原名厚壁菌门）、拟杆菌门为主，这与反刍动物瘤胃菌群的典

型特征一致［29-31］。随着精补料能量水平的升高，LG、MG 和 HG 组的舍饲生长期牦牛瘤胃微生物群落 Alpha 多样

性呈增加的趋势但各组间无显著差异（P>0. 05），而各组间牦牛瘤胃微生物群落 Beta 多样性有显著差异（P<
0. 05），且 LG 组牦牛瘤胃微生物群落组成主要受随机性过程影响，而 MG 和 HG 组牦牛瘤胃微生物群落组成主要

受随机性过程和确定性过程的影响。研究表明，瘤胃球菌科和毛螺菌科是厚壁菌门的重要组成部分，是产生丁酸

的细菌，通过将植物细胞壁中的膳食纤维消化为短链脂肪酸为宿主提供能量［32-33］。本研究发现，奇异菌属、

UCG-005、毛螺旋菌科 UCG-008 菌属、真/优杆菌属等在 HG 组生长期牦牛瘤胃微生物群落中显著富集，奎因氏

菌属、拟杆菌目 BS11 肠菌科未定名菌属等在 MG 组生长期牦牛瘤胃微生物群落中显著富集，普雷沃菌科 UCG-

001 菌属在 LG 组生长期牦牛瘤胃微生物群落中显著富集。研究表明，理研菌科可能与初级和次级碳水化合物的

降解有关［34］，而拟杆菌科（Bacteroidaceae）可以降解不同的植物多糖，但对人体的研究表明，它们对纤维补充物无

有效反应［35］。日粮中低发酵纤维和高能高蛋白饲料有利于拟杆菌科细菌的生长［36］。最近的一项研究表明瘤胃球

菌科、理研菌科、拟杆菌科和毛螺菌科与肠道健康相关［37］。这些发现提示，高能量水平的精补料可能通过选择性

富集功能菌群，重塑宿主能量代谢与氧化还原平衡的调控网络。同时，Mantel检验也进一步确定了不同能量水平

精补料对生长期牦牛瘤胃微生物群落在属水平的物种组成与宿主血液代谢物间的关系，发现 LG、MG 和 HG 组

舍饲生长期牦牛瘤胃微生物群落在属水平的物种组成分别与其宿主血液中的 GLU、TG、TC 与 HDL、LDL 浓度

呈显著正相关，且 GH 与 INS、IGF1 和 IGF2 浓度呈显著正相关，而 INS 与 TG、TC 和 HDL 浓度呈显著负相关。

同时，发现解琥珀酸菌属与宿主血液中的 TC 和 HDL 呈显著负相关，Xylanibacter 与宿主血液中的 NEFA 浓度呈

显著负相关。研究发现，解琥珀酸菌属的主要代谢产物主要为琥珀酸和乙酸［38-39］，可将琥珀酸专性代谢为丙

酸［40］，而丙酸不仅是重要的能量底物，还能通过激活肝脏过氧化物酶体增殖物激活受体增强抗氧化酶表达［23］。值

得注意的是，Xylanibacter 可以水解纤维素和木聚糖，增加肠道内的短链脂肪酸的浓度［25］。尽管本研究受样本量

较少、未监测瘤胃挥发性脂肪酸浓度和瘤胃微生物代谢组数据影响，但本研究结果仍提示暖季高寒地区舍饲牦牛

生长阶段提高精补料能量水平可显著提高牦牛生产性能。

4　结论

本研究探究了不同能量水平精补料对暖季舍饲生长期牦牛生产性能、抗氧化能力及瘤胃微生物群落的复杂

影响，发现随着精补料能量水平的升高，可提高暖季舍饲生长阶段牦牛的终末体重和平均日增重，可显著提高牦

牛血清中 GH、IGF-1 和 IGF-2 浓度，增加牦牛瘤胃微生物群落多样性和物种丰度，进而提高暖季舍饲生长阶段牦

牛的生产性能。
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