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实验室饲养和野外生存条件下东方田鼠
肠道菌群的多样性
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　 　 【摘要】 　 目的　 探讨实验室饲养和野外生存条件下东方田鼠肠道菌群的分布和差异。 方法　 应用高通量测

序技术测定实验室饲养和野外捕捉东方田鼠的肠道细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ⁃Ｖ４⁃Ｖ５ 区序列，统计操作分类单元（ＯＴＵｓ）数
量，分析菌群物种丰度、分布及差异性。 结果　 稀疏曲线表明取样数量合理，测序充分。 在门水平，实验室饲养和

野外生存的肠道菌群分布和占比基本相似，实验组有 １ 个独有的门，即黏胶球形菌门（Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ），野生组有 ３ 个

独有的门，分别是梭杆菌门（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）、奇古菌门（Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ）和未分类的门，丰度差异最大的为软壁菌门

（Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ）。 在属水平，野外东方田鼠肠道细菌较实验室饲养的丰富，丰度差异最大的为瘤胃球菌属

（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ）。 结论　 获得了实验室饲养和野外生存条件下东方田鼠肠道菌群结构和差异性，进一步充实了东

方田鼠基础生物学数据。
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　 　 东方田鼠（Ｍｉｃｒｏｔｕｓ ｆｏｒｔｉｓ）在分类学上隶属于啮

齿目、仓鼠科、田鼠亚科、田鼠属，主要分布于我国

西北、东北及南方的 １６ 个省区，在我国存在 ５ 个亚

种。 东方田鼠是迄今为止发现的唯一具有天然抗

血吸虫病的哺乳动物，其中分布于长江中下游的长

江亚种是血吸虫病流行区洞庭湖湖区的优势鼠种，
具有重要的应用价值［１，２］。 ２０ 世纪 ９０ 年代末，上海

实验动物研究中心和湖南湘雅医学院开始对东方

田鼠进行实验室繁育。 饲养的过程中研究人员发

现，实验室饲养条件下的东方田鼠易发生脂肪肝和

卵巢癌，可诱发导致糖尿病等情况［３ － ５］。 为探讨不

同生存模式下东方田鼠肠道菌群的分布和差异，本
文首次采用基于细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 的高通量测序技

术，对实验室饲养和野外捕捉的东方田鼠肠道菌群

多样性进行比较分析，为充实东方田鼠基础生物学

数据积累资料，为东方田鼠资源的进一步开发和利

用提供参考。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料

１􀆰 １􀆰 １　 实验动物

实验室饲养洞庭湖种群东方田鼠 １２ 只，由上海

西普尔⁃必凯实验动物有限公司提供【 ＳＣＸＫ（沪）
２０１３ － ００１６】，８ 周龄，体重 ５０ ～ ８０ ｇ，１９９８ 年捕获于

洞庭湖湖区饲养至今，饲养于屏障设施环境中，室
内的温度常年控制在（２２ ± ２）℃，相对湿度控制在

４０％～７０％ ，人工采光，昼夜交替 １２ ｈ∶ １２ ｈ。 饲料为

大小鼠通用饲料，由上海西普尔⁃必凯实验动物有限

公司生产并提供，自由采食和饮水。 野生洞庭湖种

群东方田鼠 ２０ 只，２０１６ 年 １２ 月捕获于湖南洞庭湖

区，成年，健康状况良好，体重约 ４０ ～ ７０ ｇ，捕获现场

采集肠道标本，置于干冰中带至实验室。
１􀆰 １􀆰 ２　 主要试剂和仪器

细菌基因组快速提取试剂盒购自 Ｑｉａｇｅｎ 公司，
ＤＮＡ 凝胶回收试剂盒购自 Ａｘｙｇｅｎ 公司，ＰＣＲ 扩增

仪为 ＡＢＩ ＧｅｎｅＡｍｐ 􀳏 ９７００ 型， 测 序 仪 为 美 国

Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司 ｈｉｓｅｑ ２５００ 型。
１􀆰 ２　 方法

１􀆰 ２􀆰 １　 ＤＮＡ 抽提

处死动物，用酒精消毒皮肤后解剖，暴露回盲

部，取 ０􀆰 ２ ｇ 回盲部内容物，悬浮于 １ ｍＬ 的 ＰＢＳ
（ｐＨ７􀆰 ４）中 ８５０ ｇ 离心 ５ ｍｉｎ，取上清，制成细菌悬液

用于 ＤＮＡ 提取。 基因组 ＤＮＡ 抽提操作步骤参照试

剂盒说明书。 ＤＮＡ 抽提后经 １％琼脂糖凝胶电泳检

测 ＤＮＡ 质量。
１􀆰 ２􀆰 ２　 ＰＣＲ 扩增

设计引物接头对细菌的 １６Ｓ ｒＤＮＡ⁃Ｖ４⁃Ｖ５ 区片

段进行 ＰＣＲ 扩增。 将同一样本的 ＰＣＲ 产物混合后

经 ２％琼脂糖凝胶电泳检测，切胶回收产物后进行

定量，按相应比例进行混合。
１􀆰 ２􀆰 ３　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＰＥ２５０ 文库构建

连接“Ｙ”字形接头，使用磁珠筛选去除接头自

连片段，利用 ＰＣＲ 扩增进行文库模板的富集。 经氢

氧化钠变性产生单链 ＤＮＡ 片段。
１􀆰 ２􀆰 ４　 高通量测序和生物信息学分析

高通量测序和生物信息学分析由上海凌恩生

物科技有限公司完成。
测序流程如下：ＤＮＡ 片段一端与引物碱基互

补，固定于芯片上，另一端随机与附近的另外一条

引物互补，也被固定形成“桥”。 ＰＣＲ 扩增产生 ＤＮＡ
簇，激光扫描反应板表面，读取每条模板序列所聚

合上的核苷酸种类。 统计每轮收集到的荧光信号，
即可获知模板 ＤＮＡ 片段序列。

对所有有效序列进行质控过滤，舍弃低质量序

列。 利用软件将相似度大于 ０􀆰 ９７ 的序列归为 １ 个

操作分类单元（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ，ＯＴＵ），统
计各样品所含 ＯＴＵ 的数量，去除无法分类的 ＯＴＵ
后进行后续分析，绘制稀疏曲线。 基于 ＯＴＵ 聚类分

析结果进行多样性指数分析。 基于群落结构分析，
在门和属两个分类水平统计多样品的物种分布和

丰度差异。

２　 结果

２􀆰 １　 回盲部内容物细菌物种丰度分析

将序列按相似性进行 ＯＴＵ 划分，绘制稀疏曲线

（图 １）。 总体趋势体现为：序列数 ＜ １０ ０００ 时 ＯＴＵ
数量随着样本序列数的增加而迅速增加，序列数在

１０ ０００ ～ ３０ ０００ 之间时 ＯＴＵ 数量缓慢增加，之后则

趋于平台期，表明取样数量合理，测序充分。
通过样本的多样性分析可反映出微生物群落

的丰度和多样性，常用丰富度指数表示。 在 ＯＴＵ 水

平，各样本的 ＯＴＵ 数目、丰富度指数（Ｃｈａｏ）、覆盖率

指数（Ｃｏｖｅｒａｇｅ）及多样性指数（ Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ）
见表 １。 Ｃｏｖｅｒａｇｅ 值越高，代表样本中序列被测出

的概率越高。 Ｓｈａｎｎｏｎ 值越高，代表群落多样性越

高，而 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数值越大，说明群落多样性越低。
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图 １　 各样本的稀疏曲线
Ｆｉｇ． １　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ

表 １　 样本多样性分析
Ｔａｂ． １　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

样品
Ｓａｍｐｌｅｓ

ＯＵＴ 数目
ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ

Ｃｈａｏ
Ｃｈａｏ

样品覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

多样性指数 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘｅｓ Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘｅｓ

１ ４６８ ５７３ ０􀆰 ９９５ １７７ ４􀆰 ３７ ０􀆰 ０２９４
２ ６１８ ７２３ ０􀆰 ９９３ ７３６ ５􀆰 ０６ ０􀆰 ０１２９
３ ６３８ ６９０ ０􀆰 ９９６ ９５７ ４􀆰 ６２ ０􀆰 ０３４６
４ ６３１ ７０９ ０􀆰 ９９６ ５４２ ５􀆰 １９ ０􀆰 ０１１０
５ ６９３ ７７６ ０􀆰 ９９６ ４２０ ５􀆰 １２ ０􀆰 ０１４１
６ ４６４ ５６５ ０􀆰 ９９６ ７６２ ４􀆰 ８１ ０􀆰 ０１６７
７ ６１５ ７４０ ０􀆰 ９９６ ７５３ ４􀆰 ６４ ０􀆰 ０２６３
８ ７９１ ９０４ ０􀆰 ９９７ ２４６ ５􀆰 ０５ ０􀆰 ０１５４
９ ７５３ ８８１ ０􀆰 ９９６ ６０５ ５􀆰 ０６ ０􀆰 ０１４５
１０ ６６７ ７７６ ０􀆰 ９９６ １９９ ５􀆰 ３８ ０􀆰 ００８２
１１ ８０６ ８７４ ０􀆰 ９９８ １７９ ５􀆰 ３７ ０􀆰 ０１０４
１２ ６４２ ７１５ ０􀆰 ９９８ １４９ ５􀆰 ０９ ０􀆰 ０１６１
１３ ６７４ ７７０ ０􀆰 ９９７ ２６３ ５􀆰 ０４ ０􀆰 ０１４６
１４ ７２５ ８２１ ０􀆰 ９９７ １１６ ５􀆰 ０８ ０􀆰 ０１５９
１５ ６０３ ６７７ ０􀆰 ９９７ ４８６ ４􀆰 ７４ ０􀆰 ０２８２
１６ ７６１ ８２７ ０􀆰 ９９８ １８６ ５􀆰 ２１ ０􀆰 ０１２７
１７ ７０８ ７８７ ０􀆰 ９９８ １５５ ４􀆰 ６９ ９􀆰 ０２５１
１８ ６５４ ７２５ ０􀆰 ９９８ ０１０ ４􀆰 ６５ ０􀆰 ０３２５
１９ ５９１ ７２０ ０􀆰 ９９５ ５３１ ５􀆰 ０８ ０􀆰 ０１０４
２０ ６５０ ７６９ ０􀆰 ９９７ ７１５ ４􀆰 ９５ ０􀆰 ０１５３
２１ ４３３ ４８５ ０􀆰 ９９８ ４２５ ４􀆰 ４１ ０􀆰 ０２３４
２２ ５１３ ６１０ ０􀆰 ９９７ ４６９ ４􀆰 ４５ ０􀆰 ０２５６
２３ ４４２ ４７７ ０􀆰 ９９８ ５４５ ４􀆰 ２７ ０􀆰 ０４０３
２４ ４８６ ５４２ ０􀆰 ９９８ ７７４ ４􀆰 ４５ ０􀆰 ０２４３
２５ ４２０ ４５３ ０􀆰 ９９８ ６２２ ４􀆰 ４２ ０􀆰 ０２３１
２６ ４４５ ４９８ ０􀆰 ９９８ ７１８ ３􀆰 ８９ ０􀆰 ０６３６
２７ ４５１ ４９９ ０􀆰 ９９８ ６１８ ４􀆰 ３５ ０􀆰 ０３３３
２８ ４４０ ５０１ ０􀆰 ９９８ ３３４ ４􀆰 ５５ ０􀆰 ０２１５
２９ ４６８ ５０２ ０􀆰 ９９８ ９５２ ４􀆰 ２４ ０􀆰 ０３８３
３０ ４５７ ４９５ ０􀆰 ９９８ ５０３ ４􀆰 ３６ ０􀆰 ０２９６
３１ ４２３ ４５７ ０􀆰 ９９８ ０９９ ３􀆰 ８８ ０􀆰 ０６３７
３２ ４０８ ４５４ ０􀆰 ９９８ ２５８ ４􀆰 ４９ ０􀆰 ０２２８
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２􀆰 ２　 细菌群落结构分析

将实验室饲养和野外生存的动物样本 ＯＴＵ 在

门和属的水平进行归类分析。 如图 ２ 所示，两组样

本共有的 ＯＵＴ 有 ４５５ 个，各自独有的 ＯＴＵ 个数分

别是 １４３ 和 ６９９。

注：红色：实验室饲养组；绿色：野外生存组。

图 ２　 两组样本 ＯＴＵ 归类图

Ｎｏｔｅ． Ｒｅｄ： Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｆｅｅｄｉｎｇ ｇｒｏｕｐ． Ｇｒｅｅｎ： Ｗｉｌｄ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｇｒｏｕｐ．

Ｆｉｇ． ２　 ＯＴＵ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｇｒｏｕｐ ｓａｍｐｌｅｓ

图 ４　 两组样本细菌在属水平的分布

Ｆｉｇ． ４　 Ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

在门水平，实验室饲养样本细菌隶属 １２ 个门，
其中厚壁菌门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ） 占 ５８􀆰 ４３％ 、拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）占 ３４􀆰 ７６％ 、螺旋菌门（Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔａｅ）
占 ４􀆰 ８７％ ，其余 ９ 个门合计仅占 １􀆰 ９５％ 。 野外采集

样本细菌隶属 １４ 个门，其中厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）
占 ５４􀆰 ２９％ 、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）占 ４１􀆰 ５６％ 、螺

旋菌门（Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔａｅ）占 ２􀆰 １５％ ，其余 １０ 个门合计

仅占 ２􀆰 ００％ （图 ３）。 两组样本共有 １１ 个门重叠，实
验室饲养样本有 １ 个独有的门，即黏胶球形菌门

（Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ），野外生存样本有 ３ 个独有的门，分
别 是 梭 杆 菌 门 （ Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 奇 古 菌 门

（Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ）和未分类的门。 在属水平，两组

样本共检测到 ２０５ 个属，实验室饲养样本细菌隶属

１２５ 个属，野外生存样本细菌隶属 １９２ 个属。 其中

１１２ 个属为两者共有，１３ 个属为实验组独有，８０ 个

属为野生组独有（图 ４）。

　 　 　 　 　 实验室饲养组　 　 　 野外生存组

　 　 　 Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｆｅｅｄｉｎｇ ｇｒｏｕｐ　 Ｗｉｌｄ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｇｒｏｕｐ

图 ３　 两组样本细菌在门水平的分布

Ｆｉｇ． ３　 Ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ
ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ
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２􀆰 ３　 物种丰度差异性分析

根据分类学组成，对微生物类群进行组间比较

分析（ＬＥｆＳｅ），即 ＬＤＡ 分析（线性回归分析），并绘

制进化分支图以了解两组样本微生物物种的差

异［６］（图 ５）。 红色区域和绿色区域分别表示实验组

和野生组，红色节点表示在实验组中起重要作用的

微生物类群，绿色节点表示在野生组中起重要作用

的微生物类群，黄色节点表示在两组别中均未起到

重要作用的微生物类群。 当 ＬＤＡ 值 ＞ ２，Ｐ 值 ＜
０􀆰 ０５ 时认为该物种为差异物种，差异组别为两组中

丰度高的一组。 结果显示，在门的水平，共有 ５ 个门

存在差异（表 ２）；在属的水平，共有 ６４ 个属存在差

异，差异最大的为瘤胃球菌属。 因存在差异的属较

多，仅列出差异值前 １０ 的属（表 ３）。

图 ５　 两组样本 ＬＥｆＳｅ 分析进化分支图

Ｆｉｇ． ５　 Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｂｒａｎｃｈ ｃｌａｄｏｇｒａｍ ｏｆ ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

表 ２　 两组样本在门水平的丰度差异分析

Ｔａｂ． ２　 Ｐｈｙｌｕｍ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

门
Ｐｈｙｌｕｍ

丰度
Ａｂｕｎｄａｎｃｅ

差异组别
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｇｒｏｕｐ

ＬＤＡ 值
ＬＤＡ ｖａｌｕｅ

Ｐ 值
Ｐ ｖａｌｕｅ

Ｂａｃｔｅｒｉａ． Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ 软壁菌门 ０􀆰 ００９１ ＹＳＣ ３􀆰 ３９ ０􀆰 ０４７

Ｂａｃｔｅｒｉａ． Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ 迷踪菌门 ０􀆰 ００１７ ＳＹＣ ２􀆰 ９４ ０􀆰 ００３６

Ｂａｃｔｅｒｉａ． Ｄｅｆｅｒｒｉｂａｃｔｅｒｅｓ 脱铁杆菌门 ０􀆰 ００１５ ＹＳＣ ２􀆰 ８４ ０􀆰 ０４５

Ｂａｃｔｅｒｉａ． Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ 黏胶球形菌门 ０􀆰 ０００ ２３ ＳＹＣ ２􀆰 ６９ ０􀆰 ０００ ００１

Ｂａｃｔｅｒｉａ． Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ 疣微菌门 ０􀆰 ０００４ ＳＹＣ ２􀆰 ６５ ０􀆰 ０００ ６３
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表 ３　 两组样本在属水平的丰度差异分析

Ｔａｂ． ３　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｕｓ ａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ
属

Ｇｅｎｕｓ
丰度

Ａｂｕｎｄａｎｃｅ
差异组别

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｇｒｏｕｐ
ＬＤＡ 值

ＬＤＡ ｖａｌｕｅ
Ｐ 值

Ｐ ｖａｌｕｅ
Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ 瘤胃球菌属 ０􀆰 ０７７ ＳＹＣ ４􀆰 ４２ ０􀆰 ００４５
Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ 普雷沃菌属 ０􀆰 ０２６ ＳＹＣ ４􀆰 ０４ ０􀆰 ０１２
Ｂａｃｉｌｌｕｓ 芽孢杆菌属 ０􀆰 ０１４ ＹＳＣ ３􀆰 ７８ ０􀆰 ０００３
Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ 乳球菌属 ０􀆰 ０１１ ＹＳＣ ３􀆰 ７２ ０􀆰 ０００７
Ｃｏｐｒｏｃｏｃｃｕｓ 粪球菌属 ０􀆰 ０１０ ＳＹＣ ３􀆰 ６２ ０􀆰 ０００ ００４ ３
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ 拟杆菌属 ０􀆰 ００８５ ＳＹＣ ３􀆰 ５２ ０􀆰 ０００ ０１８
Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａ 毛螺菌属 ０􀆰 ００６３ ＳＹＣ ３􀆰 ４６ ０􀆰 ００３６
Ｐｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ 消化球菌属 ０􀆰 ００４３ ＳＹＣ ３􀆰 ２６ ０􀆰 ０００ ００３ ５
Ｂｉｌｏｐｈｉｌａ 嗜胆菌属 ０􀆰 ０００ １３ ＳＹＣ ２􀆰 ９６ ０􀆰 ０００ ３５

Ｏｘａｌｏｂａｃｔｅｒ 草酸杆菌属 ０􀆰 ０００ ２３ ＹＳＣ ２􀆰 ８８ ０􀆰 ０００ ００１ ４

３　 讨论

随着近年来对肠道菌群研究的不断深入，人们

发现肠道微生物对宿主健康起重要作用。 临床上

许多重要疾病的发生、发展都与肠道微生物的组成

以及数量的增减有密切的关系。 结构异常的肠道

菌群很可能是肥胖、高血压、糖尿病等慢性病的直

接诱因。 研究表明，动物消化道中存在着种类繁

多、数量庞大的微生物，它们是宿主机体重要的组

成部分，参与肠道发育、营养吸收、能量代谢、免疫

应答等生理活动［７ － ９］。 肠道菌群组成的影响因素众

多，主要包括宿主自身的因素和外部环境的影响。
１６Ｓ ｒＤＮＡ 基因存在于所有细菌的基因组中，具有高

度的保守性和特异性，并且该基因序列足够长（包
含约 ５０ 个功能域）。 随着 ＰＣＲ 技术的出现及核酸

研究技术的不断完善，１６Ｓ ｒＤＮＡ 基因检测技术已成

为病原菌检测和鉴定的一种强有力工具［１０ － １１］。
本研究通过对洞庭湖种群东方田鼠肠道样本

的细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ４⁃Ｖ５ 可变区序列进行扩增，并利

用高通量测序技术和序列比对，对实验室饲养和野

外生存的东方田鼠肠道菌群的分布特点和差异进

行分析。 两组样本的稀疏曲线表明取样合理，高通

量测序深度充分。 在门水平比较发现，肠道菌群的

分布和占比基本相似，丰度最高的为厚壁菌门，其
次为拟杆菌门，这两类微生物对于机体健康有深远

的影响，在纤维物质消化和脂肪沉积中起主要作

用。 丰度差异上比较发现，野外的东方田鼠软壁菌

门、脱铁杆菌门的丰度较实验组高。 在属水平上，
野生的东方田鼠肠道细菌较实验室饲养的丰富。
两组动物差异显著的菌群主要为参与消化道能量

代谢和吸收的细菌，如瘤胃球菌与纤维素的附着程

度和消化率有重要关联，普雷沃菌是一种纤维降解

菌，能产生木聚糖酶，拟杆菌在分解多糖提高营养

利用率、加快肠黏膜的血管形成、维持肠道微生态

平衡等方面发挥重要作用。 研究表明，普雷沃菌和

拟杆菌可驱动胰岛素抵抗和葡萄糖耐受不良，引起

糖尿病、高血压等疾病［１２］。 而嗜胆菌属在健康机体

肠道中丰度极低，动物性食物、脂肪含量高的饮食

可增加胆汁的产生，进而导致嗜胆菌属的增加。 非

酒精性脂肪肝引起的代谢综合征也有类似情况出

现。 上述发现为进一步探讨实验室饲养东方田鼠

易发脂肪肝、糖尿病的机制提供了一个思路。
通过对食草动物、食肉动物和杂食动物的肠道

菌群组成比较发现，食草动物为了消化复杂的含纤

维素食物，肠道菌群多样性程度远高于杂食和食肉

动物，说明在宿主和肠道菌群协同进化过程中，饮
食结构对菌群结构影响非常明显［１３］。 东方田鼠是

以取食植物绿色部分为主的草食性啮齿动物，野外

生存时植物茎、叶在东方田鼠的食物组成中占绝对

优势［１４］。 实验室条件下人工喂养的鼠饲料营养成

分虽参照动物的生理特性进行制作，但与野生鼠觅

食的情况仍有差异，且动物活动受限，能量需求较

野生鼠也发生变化。 我们推测，为了适应不同的环

境，动物的生物学特性及代谢规律形成各自的规律

和特点，这也是导致肠道菌群差异的主要原因。
本文对东方田鼠肠道菌群进行分析研究，发现

不同的生活环境、饮食结构会对机体肠道微生物的

组成产生影响，研究数据进一步充实了东方田鼠基

础生物学数据，也为东方田鼠在比较医学及肠道微

生态领域的研究开发提供参考。
（致谢：感谢中国科学院亚热带生态研究所王勇研究

员、李波研究员、张美文研究员以及张琛同学在东方田鼠采

样过程中提供的帮助！）
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