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摘要：为利用 16S rDNA 技术研究甘露寡糖不同添加方式对哺乳期犊牛瘤胃细菌菌群结构影响，本研究选用出生日龄

一致、体重接近、健康状况良好的荷斯坦公犊牛 20 头，随机分为 4 组。CR 组为对照组，饮用乳及开食料中均不添

加甘露寡糖；ORa 组在饮用乳中添加 5 g 甘露寡糖，开食料中不添加甘露寡糖；ORb 组在开食料中添加 5 g 甘露寡

糖，饮用乳中不添加甘露寡糖；ORc 组在饮用乳及开食料中各添加 2.5 g 甘露寡糖 (混合添加)。应用 16S rDNA 测序技

术，研究了甘露寡糖添加方式对犊牛瘤胃细菌构建的影响。结果表明：甘露寡糖添加方式会影响哺乳期犊牛瘤胃细

菌总数，但对哺乳期犊牛瘤胃细菌菌群多样性未产生显著影响 (P > 0.05)。在门水平上，与对照组相比，ORb 组颗粒

料中添加甘露寡糖显著降低了厚壁菌门与放线菌门的丰度 (P < 0.05)，极显著提高了变形菌门的丰度 (P < 0.01)，优势

菌门增加为 3 种，分别为拟杆菌门、厚壁菌门与变形菌门。在属水平上，甘露寡糖不同添加方式导致哺乳期犊牛瘤

胃细菌菌群结发生了改变，其中甘露寡糖不同添加方式对小杆菌属和脱硫弧菌属在瘤胃内丰度均产生了影响，但对

ORa 组与 ORc 组犊牛瘤胃细菌影响不及 ORb 组；且 ORb 组犊牛瘤胃细菌功能性菌属普雷沃氏-7 属、氨基酸球菌属、

优杆菌属和琥珀酸弧菌等均发生显著变化。基于以上结果，得出如下结论：本研究条件下，甘露寡糖添加方式对哺

乳期犊牛瘤胃细菌菌群多样性未产生显著影响 (P > 0.05)，但开食料中寡糖添加方式对菌群结构产生部分影响，其中

发挥瘤胃蛋白降解作用和淀粉降解作用的琥珀酸弧菌科-UCG-001 属、利用乳酸的新月形单胞菌属丰度极显著提高

(P < 0.01)，而利用乳糖的优杆菌属丰度显著降低，降解半纤维素的小杆菌属丰度极显著降低 (P < 0.01)。
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Abstract: The effects of different methods mannose oligosaccharide (MOS) addition on the construction of rumen bacteria
in calves were studied based on 16S rDNA sequencing. Twenty healthy male Holstein calves with similar weights and of the
same age were selected and randomly divided into four groups. The control group (CR) was fed a basal diet of milk with no
MOS added. In the ORa group, 5 g MOS was added to the milk rather than the diet. In the ORb group, 5 g MOS was added
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to  the  diet  rather  than  the  milk.  In  ORc group,  2.5  g  MOS was  added  to  both  the  milk  and  diet,  respectively.  The  results
showed that the different methods of MOS addition affected the total amount of rumen bacteria, but no significant influence
on the diversity of  rumen bacteria  in  calves was found.  At  the phylum level,  compared with that  of  the control  group,  the
addition  of  MOS in  the  ORb group  significantly  reduced  the  abundance  of  Firmicutes  and  Actinomycetes  (P <  0.05)  and
significantly increased the abundance of Proteobacteria (P < 0.01). The dominant bacteria in the ORb group increased to 3
species (Bacteroidetes, Firmicutes, and Proteobacteria). At the genus level, the different methods of MOS addition effected
the structure of rumen bacteria of the calves to some extent, including Dialister and Desulfovibrio. While the variables had
fewer effects on the rumen bacteria of calves in the ORa and ORc groups compared to that of the ORb group. Moreover, the
functional  rumen bacteria  of  the  calves  in  the  ORb group were  all  significantly  affected,  including prevoort-7,  amino acid
cocci, eubacterium, and vibrio succinate. In this experiment, the different ways of adding MOS had no significant impact on
the diversity of rumen bacteria of suckling calves. However, the method of MOS addition in the starter had some effects on
the structure of the flora, among which the abundance of Succinivibrionaceae_UCG-001, which played a role in both rumen
protein  degradation  and  starch  degradation,  significantly  increased.  The  abundance  of  Selenomonas  using  lactic  acid
significantly  increased,  and  the  abundance  of Eubacterium_coprostanoligenes_group  using  lactose  significantly  reduced,
while the abundance of Dialister degrading hemicellulose significantly reduced.

Keywords: 16S rDNA; mannose oligosaccharide; calf; rumen bacteria
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作为反刍动物的主要消化器官，瘤胃中生存着

由细菌、真菌、原虫和古菌组成的多种微生物

群，它们在瘤胃中协同作用降解饲料，向宿主提

供挥发性脂肪酸 (volatile fatty acid, VFA)、蛋白质、

矿物质以及维生素等营养物质
[1]
，并调节免疫系统

[2]
。

研究表明，幼龄反刍动物的瘤胃在刚出生时瘤胃

内就有微生物存活
[3]
，但犊牛的瘤胃在解剖学和生

理学上都发育不全
[4-5]

，且在这个阶段犊牛的饮食

主要是牛奶：牛奶通过食管沟绕过瘤胃进入皱胃
[4]
。

从第 3周开始，依赖于瘤胃微生物群的建立和活

性，犊牛摄取固体食物，从一个功能性的非反刍

动物到一个真正的反刍动物。在这一过渡阶段 (第
3 – 8周)，固体摄入量增加，这种增加的底物被微

生物降解，导致瘤胃内 VFA浓度增加，这些变化

促进了犊牛形态和生理的变化
[4-6]

。基于犊牛在断

奶前瘤胃细菌菌群变化是动态的，并且与断奶过

程中的饮食变化有关
[7]
，Dias等 [8]

研究报道称，早

期犊牛胃肠道微生物区系的构建，有利于成年奶

牛稳定微生物区系下奶牛的生理健康及生产性能。

功能性寡糖在反刍动物中已有初步研究
[9-10]

，

其对胃肠道微生物菌群的影响是通过多条途径实

现的：一是作为营养物质被有益菌消化利用，促

进有益菌的增殖；二是通过有益微生物的代谢产

物或功能性寡糖的分解产物降低整个肠道的 pH，
抑制有害菌的增殖

[11]
。饲料中添加的功能性寡糖通

过小肠时，与侵入病原微生物的碳水化合物基团

相结合，使病原微生物既不能繁殖，又不能附着

在犊牛体内，被安全排出体外，而对乳酸菌等有益菌

有促进作用
[12]

。甘露寡糖 (mannan oligosaccharides,
MOS)是 β-葡聚糖，其化学结构主要分为 β-1,3
葡聚糖和 β-1,6葡聚糖，不完全同于淀粉的化学结

构和纤维素的 β-1,4葡聚糖的化学结构。本研究以

哺乳期犊牛为试验对象，探讨甘露寡糖不同添加

方式对犊牛瘤胃细菌菌群构建的影响，对提高哺

乳期犊牛瘤胃健康及发育具有一定理论与现实意义。

1    材料与方法

1.1    试验动物及管理

20头试验犊牛在犊牛岛单独饲喂，按其出生

体重的 10%饲喂初乳，日喂 3次，前 7 d只饲喂

初乳和混合牛奶。采用单因素完全随机区组设

计，随机分为 4组，CR组为对照组，饮用乳及开

食料中均不添加甘露寡糖；ORa组在饮用乳中添

加 5  g甘露寡糖，开食料中不添加甘露寡糖；

ORb组在饮用乳中不添加甘露寡糖，开食料中添

加 5 g甘露寡糖；ORc组在饮用乳及开食料中各添

加 2.5 g甘露寡糖。各组犊牛饲喂相同量的牛奶，

周龄为 1、2、3、4周的犊牛饲喂牛奶量分别为每

头每天 4、5、6、7 kg。试验从初生到断奶，共 56 d，
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试验期间采食开食料组成及营养水平如表 1所列，

自由饮水。

1.2    试验方法

1.2.1    瘤胃菌体样品采集

试验第 56天晨饲前，试验犊牛肌肉注射 4%
戊巴比妥钠溶液 (40 mg·kg–1 体重)，完全麻醉后颈

静脉放血法处死，打开胸腔和腹腔，取瘤胃内容

物，样品于–80 ℃ 冷冻保存，待后续分析
[13]

。

1.2.2    瘤胃菌体 DNA提取与扩增

DNA采用试剂盒提取，试剂盒采购于南京建

成生物工程研究所，提取步骤参照试剂盒中的说

明书操作。从样本中提取基因组 DNA后，按指定

测序区域，合成带有 barcode的特异引物，或合成

带有错位碱基的融合引物。将 PCR扩增产物切胶回

收，用 QuantiFluorTM-ST蓝色荧光定量系统 (Promega
公司)进行检测定量。

1.2.3    16s rDNA测序

将纯化的扩增产物进行等量混合，连接测序接

头，构建测序文库，Miseq上机测序。

1.3    数据分析

采用 Excel  2010对细菌 OTU、多样性指数及

门、属水平丰富度进行初步处理，采用 SAS 8.2统
计软件中的随机区组设计分析对细菌 OTU、多样

性指数及门、属水平丰富度进行 P 值、SE 的计

算。数据由平均值 ± 标准误 (Mean ± SE)表示。

2    结果与分析

2.1    菌群 Alpha 多样性分析

2.1.1    OTU分析

选用相似水平为 97%的OTU样本表制成Venn图
(图 1)，CR组犊牛瘤胃细菌 OTU数为 412，特有

的OTU数为 2；ORa组犊牛瘤胃细菌OTU数为 401，
特有的 OTU数为 6；ORb组犊牛瘤胃细菌 OTU数

为 396，特有的 OTU数为 5；ORc组犊牛瘤胃细菌

OTU数为 436，特有的 OTU数为 10，4个组犊牛

瘤胃细菌共有 OTU数为 316。其中，ORb组犊牛瘤

胃细菌 OTUs显著低于 ORc  (P  <  0.05)，稍低于

CR组和 ORa组 (P > 0.05)。表明甘露寡糖添加方式

会对哺乳期犊牛瘤胃细菌总数会产生一定程度的

影响。

2.1.2    Alpha多样性指数分析

4个处理组物种覆盖率均为 99.7%以上，说明

数据可科学充分的反映犊牛瘤胃菌群的实际情况

(表 2)。同组之间 Chaol值、Shannon-Weiner指数无

 
表 1   开食料组成和营养水平 (风干基础)

Table 1    Composition and nutrient levels of
starter diet (air-dry basis)

原料
Ingredients

含量
Content/%

营养水平
Nutrient level

含量
Content

玉米
Corn   55.2

总能
Gross energy/
(MJ·kg–1)

14.9

豆粕
Soybean meal   26.0

粗蛋白质
Crude protein/% 18.5

麸皮
Wheat bran   13.0

粗脂肪
Ether extract/%   2.4

石粉
Linestone     2.0

粗纤维
Crude fiber/%   9.3

磷酸氢钙
CaHPO4     1.4

粗灰分
Ash/%   7.5

氯化钠
NaCl     1.3

钙
Ca/%   1.3

预混料
Premix     1.1

总磷
Total phosphorus/%   0.6

合计
Total 100.0  

CR

ORa ORb

ORc

2

6

22

316

19

13

10

8

31

17

12

3

5

6

6

特有数 Unique objects: 全部 All = 476;

SCR = 2; SORa = 6; SORb = 5; SORc = 10 

图 1   奶牛瘤胃细菌菌群 OTU 韦恩图

Figure 1    Venn graph of rumen bacterial flora
OTUs in dairy cows

 CR组为对照组，饮用乳及开食料中均不添加甘露寡糖；ORa组
在饮用乳中添加 5  g甘露寡糖，开食料中不添加甘露寡糖；

ORb组在饮用乳中不添加甘露寡糖，开食料中添加 5 g甘露寡

糖；ORc组在饮用乳及开食料中各添加 2.5 g甘露寡糖；下同。

 The  control  group  (CR)  was  fed  a  basal  diet  and  milk  with  no  MOS
added. In ORa group, 5 g MOS was added to the milk rather than the diet.
In the ORb group, 5 g MOS was added to the diet rather than the milk. In
ORc group, 2.5 g MOS was added to both the milk and diet, respectively;
this is applicable for the following tables and figures as well.
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显著差异，表明不同的甘露寡糖添加方式对哺乳

期犊牛瘤胃细菌菌群丰富度和多样性未产生显著

影响 (P > 0.05)。

2.2    瘤胃细菌菌群结构分析

2.2.1    门水平

哺乳期犊牛瘤胃共涉及 15个菌门，其中拟杆

菌门 (Bacteroidetes)和厚壁菌门 (Firmicutes)为主要

优势菌门，二者占到总菌群比例的 87%以上，哺

乳期犊牛瘤胃拟杆菌门组间差异不显著，ORb组
犊牛瘤胃厚壁菌门的相对丰度显著低于 CR组和

ORa组 (P < 0.05)，稍低于 ORc组 (P > 0.05)，其他

组间无显著差异 (表 3)。ORb组犊牛瘤胃放线菌门

(Actinobacteria)的相对丰度显著低于其他 3组 (P <
0.05)，ORa组与 ORc组犊牛瘤胃放线菌门丰度稍

低于 CR组 (P > 0.05)。ORb组犊牛瘤胃变形菌门

(Proteobacteria)的相对丰度高达 10.915%，极显著高

于 CR组 (0.205%)和 ORa组 (0.377%) (P < 0.01)，显

著高于 ORc组 (1.653%)  (P  <  0.05)， CR组、 ORa
组、ORc组犊牛瘤胃变形菌门丰度组间差异不显

著。ORb组和ORc组犊牛瘤胃互养菌门 (Synergistetes)
的相对丰度都极显著高于 CR组 (P < 0.01)、显著高

于 ORa组 (P < 0.05)，ORb组和 ORc组间差异不显

著。综合可知，在门水平上，甘露寡糖不同添加

方式对哺乳期犊牛瘤胃细菌菌群具有不同的影

响 ， ORb组 犊 牛 瘤 胃 细 菌 影 响 最 为 明 显 ，

ORa组、ORc组犊牛瘤胃细菌影响不明显。与对照

组相比，ORb组颗粒料中添加甘露寡糖显著降低

了厚壁菌门与放线菌门的丰度，极显著提高了变

形菌门丰度，优势菌门增加为 3种，分别为拟杆菌

门、厚壁菌门与变形菌门。

2.2.2    属水平

4个处理组犊牛瘤胃细菌在属水平共涉及

134个属，其中优势微生物菌属 (至少有 1个处理

组的相对丰度值大于 1%)包含普雷沃氏菌属 -7
(Prevotella_7)、 未 识 别 的 属 、 罗 斯 氏 菌 属

(Roseburia)、小杆菌属 (Dialister)、琥珀酸弧菌科

(Succinivibrionaceae)、瘤胃球菌属 (Acidaminococcus)、
毛螺菌科、普雷沃氏菌属-9等，非优势菌或未被

鉴别的序列约占菌群总数的 27.5%。其中，ORb组
犊牛瘤胃普雷沃氏 -7属的相对丰度显著高于

ORc组 (P < 0.05)，同样高于 CR组和 ORa组，但差

异不显著 (表 4)。ORb组犊牛瘤胃小杆菌属的相对

丰度极显著低于 CR组 (P <0.01)，ORa组和 ORc组
犊牛瘤胃小杆菌属丰度同样低于 CR组，但差异不

显著。ORb组犊牛瘤胃氨基酸球菌属的相对丰度

显著高于 ORa组 (P < 0.05)，高于 CR组、ORc组，

但组间差异不显著。ORb组犊牛瘤胃优杆菌属

(Eubacterium)的相对丰度显著低于 CR组、ORa组
(P < 0.05)，ORc组犊牛瘤胃优杆菌属与其他组没有

显著性差异 (P > 0.05)。ORc组犊牛瘤胃脱硫弧菌

属 (Desulfovibrio)的相对丰度显著高于 CR组 (P <
0.05)，ORa组与 ORb组犊牛瘤胃脱硫弧菌属同样

高于 CR组，但差异不显著。ORb组 (10.60%)犊牛

瘤胃琥珀酸弧菌科的相对丰度极显著高于 CR组

(0.01%)、 ORa组 (0.04%)和 ORc组 (0.84%)  (P  <
0.01)，其他 3组间差异不显著。结果表明，在属水

平上，甘露寡糖不同添加方式导致哺乳期犊牛瘤

 
表 2   样品多样性指数

Table 2   Diversity indexes of samples

项目 Item
处理组 Treatment

CR ORa ORb ORc

Chao1指数 Chao 1 index 292.12 ± 34.78a 284.13 ± 28.91a 266.06 ± 31.10a 299.65 ± 14.01a

香农指数 Shannon-Weiner index     4.19 ± 0.28a       4.16 ± 0.55a       3.91 ± 0.59a       4.32 ± 0.50a  

覆盖率 Goods_coverage index/%    99.80 ± 0.00a      99.80 ± 0.00a      99.80 ± 0.00a      99.80 ± 0.00a  
　同行不同小写字母表示甘露寡糖不同添加方式差异显著(P < 0.05)，不同大写字母表示甘露寡糖不同添加方式差异极显著(P < 0.01)；表3、
表4同。

　The data within the same row without letters indicate no significant differences between the different MOS addition ways at the 0.05 level; and different
lowercase letters within the same row indicate significant differences between the different MOS addition ways at the 0.05 level; and different capital letters
within the same row indicate significant differences between the different MOS addition ways at the 0.01 level; this is applicable for Table 3 and Table 4 as
well.
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胃细菌菌群结发生了改变，其中甘露寡糖不同添

加方式对犊牛瘤胃小杆菌属和脱硫弧菌属在瘤胃

内丰度均产生了影响，但 ORa组与 ORc组影响不

及 ORb组；且 ORb组犊牛瘤胃功能性菌属普雷沃

氏-7属、氨基酸球菌属、优杆菌属和琥珀酸弧菌

科-UCG-001属等均发生显著变化。

3    讨论

3.1    甘露寡糖添加方式对哺乳期犊牛瘤胃菌群

多样性的影响

与对照组相比，在开食料中添加 5 g甘露寡

糖，哺乳期犊牛瘤胃细菌总数降低，但差异不显

著，与混合添加组相比，瘤胃细菌总数显著降

低。说明甘露寡糖添加方式会对哺乳期犊牛瘤胃

细菌总数产生一定程度的影响，但对哺乳期犊牛

瘤胃细菌菌群多样性和丰富度未产生显著影响 (P >
0.05)。王新峰等

[14]
以断奶羔羊为试验对象，日粮

中添加低聚异麦芽糖、低聚异麦芽糖与低聚果糖

的混合物会导致羔羊瘤胃细菌总数显著降低。黄

俊文等
[15]

以断奶仔猪为试验对象，发现日粮中添

加甘露寡糖后仔猪肠道乳酸杆菌和双歧杆菌等有

益微生物菌群总数显著提高 (P > 0.05)。以乳中或

颗粒料中添加功能性低聚糖，对哺乳期犊牛胃肠

菌群变化的研究鲜见报道。

3.2    甘露寡糖添加方式对哺乳期犊牛瘤胃菌群

结构的影响

3.2.1    门水平

拟杆菌门和厚壁菌门是反刍动物胃肠道最主要

的优势菌群，具有消化日粮中蛋白质和碳水化合

物等物质、与宿主协同分解多糖等作用，可利用

日粮中的多糖以及宿主体内的糖原，提高日粮的

利用率，促进营养物质的吸收
[16-17]

。有研究表明，

添加甘露寡糖能够改善奶牛瘤胃中纤维素降解菌

的丰度和活性
[18-19]

，调控瘤胃微生物组成。厚壁菌

门对日粮中纤维的降解起着非常重要的作用
[20]

，其

包含的丁酸弧菌属、假丁酸弧菌属以及瘤胃球菌

属等纤维降解菌均具有很强的纤维降解能力
[21]

。在

本研究条件下，与对照组和饮用乳中添加 5 g甘露

寡糖组相比，开食料中添加 5 g甘露寡糖，哺乳期

犊牛瘤胃厚壁菌门的丰度显著降低 (P < 0.05)，与

 
表 3   甘露寡糖对犊牛瘤胃菌群在门水平相对丰度的影响

Table 3   Effects of mannan oligosaccharides on the relative abundance of rumen microflora ofdairy calves at the phylum level

%

门 Phylum
处理组 Treatment

CR ORa ORb ORc

拟杆菌门 Bacteroidetes 63.477 ± 0.043a     59.236 ± 0.071a     68.383 ± 0.035a     66.222 ± 0.070a    

厚壁菌门 Firmicutes 32.720 ± 0.037a     37.737 ± 0.070a     19.519 ± 0.039b     29.465 ± 0.070      

放线菌门 Actinobacteria   3.376 ± 0.012a       2.490 ± 0.006a       0.893 ± 0.004b       2.423 ± 0.010a    

变形菌门 Proteobacteria   0.205 ± 0.000Bb     0.377 ± 0.001Bb   10.915 ± 0.032Aa     1.653 ± 0.008Ab  

纤维杆菌门 Fibrobacteres   0.133 ± 0.001a       0.055 ± 0.000a       0.120 ± 0.000a       0.106 ± 0.000a    

互养菌门 Synergistetes   0.023 ± 0.000a       0.035 ± 0.000a       0.096 ± 0.000a       0.067 ± 0.000a    

柔膜菌门 Tenericutes   0.020 ± 0.000a       0.014 ± 0.000a       0.003 ± 0.000a       0.007 ± 0.000a    

螺旋菌门 Spirochaetae   0.019 ± 0.000a       0.016 ± 0.000a       0.014 ± 0.000         0.036 ± 0.000a    

黏胶球形菌门 Lentisphaerae   0.009 ± 0.000a       0.005 ± 0.000a      0.007 ± 0.000a      0.006 ± 0.000a    

疣微菌门 Verrucomicrobia   0.005 ± 0.000a       0.000 ± 0.000a       0.011 ± 0.000a       0.004 ± 0.000a    

蓝藻细菌 Cyanobacteria   0.005 ± 0.000a       0.033 ± 0.000a       0.037 ± 0.000a       0.011 ± 0.000a    

梭杆菌门 Fusobacteria   0.001 ± 0.000a       0.001 ± 0.000a       0.000 ± 0.000a       0.000 ± 0.000a    

广古菌门 Euryarchaeota   0.001 ± 0.000a       0.000 ± 0.000a       0.000 ± 0.000a       0.000 ± 0.000a    

迷踪菌门 Elusimicrobia   0.000 ± 0.000a       0.000 ± 0.000a       0.002 ± 0.000a       0.000 ± 0.000a    
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混合添加组比较差异不显著。但优势菌群增加

1种，即变形菌门，变形菌门在瘤胃中淀粉、可溶

性蛋白降解等过程中发挥重要作用。综上分析，

甘露寡糖添加方式对犊牛瘤胃菌群门水平结构存

在一定影响，其中开食料中添加方式导致瘤胃细

菌门水平优势菌群发生增加，降解淀粉、蛋白等

非纤维物质的菌群丰度提高明显。

3.2.2    属水平

普雷沃氏菌属是广泛生存在奶牛瘤胃中的优势

菌属菌属
[22]

，具有降解淀粉、蛋白质以及寡糖
[23]

、

 
表 4   甘露寡糖对犊牛瘤胃菌群在属水平相对丰度的影响

Table 4   Effects of mannan oligosaccharides on the relative abundance in rumen microflora ofdairy calves at the genus level

%

属 Genus
处理组 Treatment

CR ORa ORb ORc

普雷沃氏-7属 Prevotella_7 47.97 ± 0.06ab     46.97 ± 0.08ab   59.86 ± 0.04a     44.87 ± 0.06b      

罗斯氏菌属 Roseburia   7.07 ± 0.04a       12.25 ± 0.04a       2.22 ± 0.01a       9.00 ± 0.05a      

小杆菌属 Dialister   6.62 ± 0.01A         4.67 ± 0.02AB     3.04 ± 0.01B       5.36 ± 0.02AB    

瘤胃球菌属 Ruminococcaceae_UCG-014   3.05 ± 0.01a         3.69 ± 0.02a       2.10 ± 0.01a       1.57 ± 0.01a      

毛螺菌科 _NK3A20属 Lachnospiraceae_NK3A20_group   2.91 ± 0.00a         2.54 ± 0.00a       2.10 ± 0.01a       1.79 ± 0.01a      

普雷沃氏-9属 Prevotella_9   2.71 ± 0.02a         0.36 ± 0.00a       0.23 ± 0.00a       3.56 ± 0.03a      

互养球菌属 Syntrophococcus   0.96 ± 0.00a         1.65 ± 0.00a       0.47 ± 0.00a       0.89 ± 0.00a      

假丁酸弧菌属 Pseudobutyrivibrio   0.87 ± 0.00a         0.90 ± 0.00a       0.21 ± 0.00a       0.41 ± 0.00a      

氨基酸球菌属 Acidaminococcus   0.41 ± 0.00ab       0.19 ± 0.00b       0.73 ± 0.00a       0.59 ± 0.00ab    

奇异菌属 Atopobium   0.39 ± 0.00a         0.17 ± 0.00a       0.05 ± 0.00a       0.20 ± 0.00a      

普雷沃氏-1属 Prevotella_1   0.37 ± 0.00a         0.33 ± 0.00a       0.22 ± 0.00a       0.24 ± 0.00a      

优杆菌属 Eubacterium_coprostanoligenes_group   0.35 ± 0.00a         0.23 ± 0.00a       0.11 ± 0.00b       0.19 ± 0.00ab    

毛螺菌属 Lachnospira   0.32 ± 0.00a         0.15 ± 0.00a       0.03 ± 0.00a       0.10 ± 0.00a      

梭菌属 Solobacterium   0.30 ± 0.00a         0.13 ± 0.00a       0.04 ± 0.00a       0.10 ± 0.00a      

瘤胃球菌属 Ruminococcus_1   0.28 ± 0.00a         0.25 ± 0.00a       0.95 ± 0.00a       0.17 ± 0.00a      

瘤胃球菌属 Ruminococcus_gauvreauii_group   0.28 ± 0.00a         0.18 ± 0.00a       0.18 ± 0.00a       0.30 ± 0.00a      

瘤胃球菌属 Ruminococcaceae_UCG-002   0.25 ± 0.00a         0.37 ± 0.00a       0.22 ± 0.00a       0.25 ± 0.00a      

巨型球菌属 Megasphaera   0.21 ± 0.00a         0.34 ± 0.00a       2.42 ± 0.01a       0.81 ± 0.00a      

拟杆菌属 Bacteroides   0.16 ± 0.00a         0.12 ± 0.00a       0.10 ± 0.00a       0.13 ± 0.00a      

脱硫弧菌属 Desulfovibrio   0.14 ± 0.00b         0.21 ± 0.00ab     0.21 ± 0.00ab     0.29 ± 0.00a      

光冈菌属 Mitsuokella   0.14 ± 0.00a         0.09 ± 0.00a       0.72 ± 0.00a       0.14 ± 0.00a      

纤维杆菌属 Fibrobacter   0.13 ± 0.00a         0.06 ± 0.00a       0.12 ± 0.00a       0.11 ± 0.00a      

疣微菌科-UCG-004属 Ruminococcaceae_UCG-004   0.10 ± 0.00a         0.11 ± 0.00a       0.02 ± 0.00a       0.07 ± 0.00a      

理研菌科_RC9属 Rikenellaceae_RC9_gut_group   0.10 ± 0.00a         0.05 ± 0.00a       0.10 ± 0.00a       0.05 ± 0.00a      

新月形单胞菌属 Selenomonas   0.06 ± 0.00B         0.32 ± 0.00A       1.02 ± 0.00A       0.64 ± 0.00A      

琥珀酸弧菌科-UCG-001属 Succinivibrionaceae_UCG-001   0.01 ± 0.00B         0.04 ± 0.00B     10.60 ± 0.03A       0.84 ± 0.01B      
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半纤维素
[24]

的能力，同时普雷沃氏菌属还可通过

琥珀酸途径可以发酵糖类物质产生丙酸
[25-26]

，在本

研究条件下，开食料中添加 5 g甘露寡糖犊牛瘤胃

内普雷沃氏 -7属的相对丰度显著高于混合添加，

同样高于对照组和饮用乳中添加 5 g甘露寡糖，但

差异不显著。表明 ORb组甘露寡糖添加方式提高

了哺乳期犊牛瘤胃优势菌属普雷沃氏 -7属的丰

度。琥珀酸弧菌科中存在许多蛋白质降解菌和淀

粉降解菌，主要将淀粉水解产物 (麦芽糖、糊精、

葡萄糖)发酵成琥珀酸、乙酸
[27-28]

，日粮中添加甘

露寡糖可促进奶牛瘤胃乙酸型发酵
[29]

。新月形单胞

菌属是反刍动物瘤胃内主要的乳酸分解菌
[30]

。优杆

菌属可紧密的粘附到纤维素表面，具有内切葡聚

糖酶和纤维二糖差向异构酶活性，能够分解纤维

素并且利用乳糖
[31]

。在本研究条件下，开食料中添

加 5 g甘露寡糖，犊牛瘤胃琥珀酸弧菌科 -UCG-
001属相对丰度比其他组极显著增加，新月形单胞

菌属丰度极显著高于对照组，而优杆菌属相对丰

度与对照组及混合组相比显著降低。徐晓锋等
[32]

研究表明饲粮添加甘露寡糖后奶牛瘤胃琥珀酸弧

菌科丰度显著增加 (P > 0.05)。有研究发现，添加

低聚异麦芽糖、低聚异麦芽糖与低聚果糖混合物

导致黄色瘤胃球菌、产琥珀酸丝状杆菌两种纤维

降解菌丰度显著 (P > 0.05)降低
[14]

，本研究发现开

食料添加 5 g甘露寡糖的犊牛瘤胃小杆菌属相对丰

度极显著低于对照组，小杆菌属在纤维素半纤维

素降解过程中发挥一定作用
[33]

。

4    结论

本研究条件下，甘露寡糖不同添加方式对哺乳

期犊牛瘤胃细菌菌群群多样性并未产生显著影响

(P > 0.05)，但开食料中添加 5 g甘露寡糖对哺乳期

犊牛瘤胃细菌菌群结构产生了影响，极显著提高

了变形菌门与互养菌门丰度，琥珀酸弧菌属和新

月形单胞菌属的丰度极显著增加 (P < 0.01)，小杆

菌属的丰度极显著降低，优杆菌属的丰度显著降

低 (P < 0.05)。
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