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研究报告 

基于高通量测序技术对山羊盲肠细菌多样性的分析 

金磊  王立志*  王之盛  薛白  彭全辉 
四川农业大学动物营养研究所  四川 成都  611130 

摘  要：【背景】由于反刍动物特殊的生理结构，以往研究者主要集中对其瘤胃微生物的结构与组成

进行了大量研究，严重忽略了盲肠微生物在营养物质消化和肠道健康方面发挥的重要作用。【目的】

采用高通量测序技术分析山羊盲肠细菌的多样性及菌群结构。【方法】选用 12 只 10 月龄健康母羊，

其平均体重为 20.70±1.60 kg，饲喂 20 d 后，采集每只山羊的盲肠内容物，提取微生物总 DNA，用

细菌通用引物对细菌 16S rRNA 基因的高可变区进行 PCR 扩增，利用 Illumina MiSeq 平台对扩增子

进行高通量测序，并用 QIIME 等软件对测序序列进行生物信息学分析。【结果】山羊盲肠微生物测

序共获得 813 496 条有效序列与 6 883 个 OTU，并且稀释曲线和 Coverage 指数反映此次测序结果比

较全面的覆盖了山羊盲肠微生物群落。α 多样性和 β 多样性分析表明，山羊个体之间盲肠微生物的

多样性存在差异。在门水平，各样品的优势菌门均为厚壁菌门(Firmicutes)和拟杆菌门(Bacteroidetes)；

属水平，核心菌群由梭菌属(Clostridium)、瘤胃球菌属(Ruminococcus)和 6 个未分类的细菌组成。

PICRUSt 基因预测表明，山羊盲肠微生物以代谢功能为主，主要包括：碳水化合物代谢、氨基酸代

谢、能量代谢和脂质代谢等。【结论】山羊盲肠与瘤胃细菌的多样性存在显著差异，与粪便微生物组

成相似；与单胃动物相比，两者盲肠微生物的组成既有共性，也存在差异。 
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Analysis of cecum bacterial diversity of goat based on Illumina 
MiSeq sequencing 
JIN Lei  WANG Li-Zhi*  WANG Zhi-Sheng  XUE Bai  PENG Quan-Hui 
Animal Nutrition Institute, Sichuan Agricultural University, Chengdu, Sichuan 611130, China 

Abstract: [Background] Due to the special physiological structure of ruminants, the previous 
researchers focused on the structure and composition of the rumen microbes, which seriously ignored 
the important role of cecum microorganism in nutrient digestion and intestinal health. [Objective] The 
study was designed to reveal the bacterial diversity in cecum and their community structure from goat 
using MiSeq sequencing technology. [Methods] Twelve 10-month-old and weight of 20.70±1.60 kg 
goats were selected for collecting cecum liquid after normal feeding, after 20 d, the cecum fluid from 
each goat was collected and then total genomic DNA was extracted from the cecum fluids. High variable 
region of bacterial 16S rRNA genes was amplified by PCR using bacterial universal primers. Analyzing 
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amplicon sequence data on the Illumina MiSeq sequencing platform and biological information analysis 
using QIIME software were done. [Results] In this sequence, 813 496 effective sequences and 6 883 
OTU were obtained, and according to the rarefaction curve and coverage index showed that the result of 
the sequencing was more comprehensive covering the cecum microorganism community of goats. Alpha 
diversity and beta diversity analysis showed that there were differences in cecum microbial diversity 
among goats. At the phylum level, the dominant bacteria were Firmicutes and Bacteroidetes, and the 
core genus was composed of Clostridium, Ruminococcus and unclassified bacteria of six. The cecum 
microbes of goats are mainly metabolizing function, including carbohydrate metabolism, amino acid 
metabolism, energy metabolism and lipid metabolism. [Conclusion] The diversity of bacteria in the 
cecum and rumen of goats was significantly different, similar to the composition of fecal 
microorganisms, and the composition of cecum microorganisms in both goats and single-gastric animals 
had similarities and differences. 

Keywords: Goat, Cecum, Bacterial diversity 

反刍动物的胃肠道拥有丰富多样的微生物菌

群，其不同胃肠道区域的微生物功能偏重点不同，

例如，瘤胃微生物的功能主要是消化降解营养物

质，尤其是纤维物质，而肠道微生物除了对瘤胃未

完全消化的营养物质进行补偿消化外，在保持宿主

肠道健康也发挥重要作用[1-5]。对于反刍动物而言，

科研工作者以往多数是以瘤胃或粪便样品的微生

物为代表，来反映整个胃肠道微生物的结构与组 

成[6-11]。然而，研究发现，动物胃肠道不同区域的

微生物多样性及结构存在显著差异[12-15]。因此，反

刍动物瘤胃和粪便微生物并不能真实的反映胃肠

道其他部分的微生物结构与组成。研究表明，动物

盲肠微生物在宿主营养物质消化和肠道健康方面

均扮演着重要角色，例如：盲肠微生物能降解纤维

素、半纤维素和不溶性蛋白质等为宿主提供能量，

其还是末端免疫器官发育和成熟所必需的[16-18]。目

前为止，学者们在对猪[19]、肉鸡[20]和兔[21]等动物的

盲肠微生物多样性的研究中均有重要发现，但关于

山羊盲肠微生物菌群多样性的研究尚未见报道。针

对这一问题，本研究采用高通量测序技术分析山羊

盲肠细菌多样性，为深入研究山羊盲肠微生物的组

成与营养物质的消化吸收和肠道健康之间的关系

奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  实验动物与样品采集 

实验动物为 12 只年龄为 10 月龄、平均体重为

20.70±1.60 kg 的雌性努比亚黑山羊。饲养在相同环

境下，采用自由采食、饮水的管理方式。参照我国

《肉羊饲养标准》(NY/T 816-2004)，以每天每头增

重 0.1 kg 为标准，12 只山羊自由采食配合饲料(玉

米 38.47%，羊草 35.00%，苜蓿草粉 20.00%，豆粕

4.50%，食盐 0.45%，小苏打 0.45%，碳酸钙 0.08%，

磷酸氢钙 0.60%，维生素、矿物质添加剂 0.45%)。

预饲 20 d，实验的第 21 天屠宰所有山羊，分割出

盲肠并进行结扎，以防止相邻肠断的内容物流入盲

肠，迅速采集盲肠内容物样品于 20 mL 的冻存管中，

−80 °C 保存备用。 

1.2  DNA 提取和 PCR 扩增 

DNA 的提取和纯化参照 Guo 等[22]描述的方法

进行。用琼脂糖凝胶电泳检测提取 DNA 的纯度和

浓度。选择 16S rRNA 基因的 V4 区作为扩增和测

序的目的片段，引物序列为：515F (5′-GTGCCAGC 

MGCCGCGGTAA-3′)和 806R (5′-GGACTACVSGG 

GTATCTAAT-3′)，然后对目的基因片段进行扩增。

PCR 反应体系(50 μL)：50 ng/μL 模板 DNA 1.0 μL，

10×Buffer 5.0 μL，10 μmol/L 引物各 1.25 μL，

10 mmol/L dNTPs 1.0 μL，5 U/μL Taq 酶 0.25 μL，

补 ddH2O 至 50 μL。PCR 反应条件：95 °C 2 min；

95 °C 30 s，55 °C 30 s，72 °C 30 s，30 个循环；72 °C 

5 min。PCR 产物用 2%琼脂糖凝胶电泳鉴定并用

PCR 纯化试剂盒纯化和回收。回收的 PCR 产物用

QuantiFluor™-ST fluorometer 进 行 定 量 ， 采 用
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Illumina MiSeq 测序平台进行测序。 

1.3  生物信息学分析 

高通量测序的原始数据为 Fastq 文件格式，先

用 QIIME 1.8.0 软件[23]对原始数据进行初次质控，

去除序列平均碱基质量值<Q20、未知碱基数>6 及

同聚物太大的序列，保留 240−500 bp 长度的序列。

去除 Barcode 和引物序列，然后用 Mothur[24]拼接质

控 后 的 序 列 ， 将 相 似 度 大 于 97% 的 序 列 使 用

Uclust[25] 聚 类 为 一 个 分 类 操 作 单 元 (Operational 

taxonomic units，OTU)。挑选相对丰度最高的 OTU

代表序列与基因数据库(Green genes)中的参考序列

进行比对[26]，使用 RDF 分类器[27]对代表序列进行

物种注释。基于 OTU table 和 rep_set. tree 文件及抽

样的最大深度绘制稀释曲线并统计各样品 α多样性

指数；结合各个样品的 OTU 种类及其丰度进行计

算，获得样品间 Unweighted UniFrac 距离矩阵，利

用加权组平均法 (UPGMA)进行聚类分析，绘制

PCoA 聚类图[28-29]。用 OriginPro 9.0 和 Rx 64 3.0.2

软件绘制优势菌门柱形图和共享属聚类热图。基于

16S rRNA 基因扩增子测序结果，对盲肠微生物的

基因进行 PICRUSt 功能预测[30-31]。 

2  结果与分析 

2.1  样品序列及 OTU 统计 

本次实验测序共获得 813 496 条有效序列，

平均每个样品含有 76 753±6 574 条序列。基于

相似性大于 97%的原则，将获得的有效序列进行

聚类，共获得 6 883 个 OTU，平均每个样品含有

3 583±456 个 OTU。每个样品有效序列和 OTU 数

详见表 1。由表 1 可知，所有样品的 Coverage (测序

深度指数)数值均为 0.99，此外，由图 1 也可以看出，

所有样品的稀释曲线最终均趋于平缓，说明此次测

序深度全面地覆盖了山羊的盲肠微生物，测序数据

量足够大，可以反映样本中绝大多数的细菌信息。

在相同测序深度下，OTU 数由高到低的样品依次为

C10、C5、C4、C8、C2、C9、C11、C11、C3、C7、

C6 和 C12。 

2.2  α多样性和 β多样性分析 

α多样性指数是反映样品中物种丰富度(Chao1)

和均匀度(Shannon 和 Simpson)的指标。由表 2 可知，

12 个样品的 Shannon 和 Simpson 多样性指数的标准

差较小，表明所有样品的微生物菌落的均匀度基本

一致，而所有样品的 Chao1 指数标准差较大，表明

12 个样品的物种丰富度存在个体差异。β 多样性分

析主要用于评价样品间微生物的相似性。结合样本

的 OTU 的种类及其相对丰度，计算样本间加权遗

传距离矩阵，利用距离矩阵绘制 PCoA 聚类图，分

析所有样品间的相似性。由图 2 可知，第 1 主成分

的贡献率为 16.44%，第 2 主成分的贡献率为

12.21%。12 个盲肠内容物样品中，其中 3 个样品并

未依据所处的组别与其余 9 个样品相互聚类到一

起，表明 3 个样品与其余的样品差异较大。整体来

看，12 个样品的相似性大于其差异性。 

2.3  门水平和属水平上的菌群结构 

本研究中，共注释得到 12 个门。相对丰度排

名前 10 的门均依次分别为厚壁菌门(Firmicutes)、

拟杆菌门(Bacteroidetes)、疣微菌门(Verrucomicrobia)、 
 

表 1  样品序列数、OTU 数和 α多样性指数 
Table 1  The reads number of samples, the OTU number 
and the alpha diversity index 

Sample ID Reads OTUs Chao1 Shannon Simpson Coverage

C1 66 846 3 205 2 199.36 8.64 0.99 0.99 

C2 69 303 3 160 2 187.50 8.05 0.98 0.99 

C3 82 777 3 953 2 399.76 9.05 0.99 0.99 

C4 71 549 3 517 2 123.16 8.87 0.99 0.99 

C5 67 105 4 260 2 111.81 8.53 0.99 0.99 

C6 78 140 4 260 2 239.10 8.92 0.99 0.99 

C7 75 284 3 288 2 131.86 8.89 0.99 0.99 

C8 80 747 2 918 2 196.74 7.75 0.97 0.99 

C9 78 573 4 112 2 050.11 8.57 0.99 0.99 

C10 83 782 3 583 2 402.96 8.69 0.99 0.99 

C11 82 340 3 493 2 390.23 8.79 0.99 0.99 

C12 84 590 3 271 2 179.22 8.01 0.98 0.99 

Mean 76 753 3 583 2 217.65 8.56 0.98 0.99 

Standard 
deviation

6 574 456 119.26 0.41 0.01 0.00 
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图 1  12 个样品的稀释曲线 
Figure 1  Rarefaction curves of 12 samples 
 

软壁菌门(Tenericutes)、变形菌门(Proteobacteria)、

广 古 菌 门 (Euryarchaeota) 、 黏 胶 球 形 菌 门

(Lentisphaerae)、螺旋体门(Spirochaetes)、纤维杆菌

门(Fibrobacteres)、放线菌门(Actinobacteria)和浮霉

状菌门(Planctomycetes)，其物种组成如图 3 所示。

其中所有样品的最优菌门均为 Firmicutes，其次为

Bacteroidetes。各样品 Firmicutes 和 Bacteroidetes 的

相 对 丰 度 见 表 2 ， 12 个 样 品 Firmicutes 和

Bacteroidetes 的平均相对丰度为 66.05%±5.79%、

20.26%±4.05% (Mean±Std)。 

在属水平，所有样品共检测到 112 个属。限于属

种类多且部分属的相对丰度较低，几乎没有研究价值

或培养技术等的限制无法对其功能进行研究，因而仅

对相对丰度大于 0.1%的 47 个属进行了关注。各样品

相对丰度大于 0.1%的微生物共有 47 个，其中包括未

分类至属的微生物 16 个。针对相对丰度前 30 的共享 
 

表 2  各样品相对丰度大于 1%的微生物 
Table 2  Microorganism with relative abundance greater than 1% of each sample 

Taxa Ruminococcaceae Clostridiales Lachnospiraceae Clostridium Bacteroidales Bacteroidaceae Clostridiaceae Ruminococcus

C1 22.25 20.25 5.77 5.02 4.98 3.03 2.73 2.10 

C2 22.99 22.65 6.11 3.93 2.51 1.68 3.11 4.88 

C3 32.01 12.45 5.19 6.89 6.30 4.11 1.04 2.45 

C4 28.54 12.57 6.31 8.43 6.83 3.85 1.96 2.03 

C5 27.56 11.73 6.53 10.95 10.61 3.96 1.92 2.15 

C6 24.61 13.01 7.19 7.82 4.74 4.02 1.24 2.59 

C7 25.81 11.31 7.43 7.58 6.86 5.46 1.39 1.86 

C8 17.37 9.93 5.77 7.73 6.30 4.42 1.87 2.33 

C9 25.47 11.17 7.43 8.28 11.98 4.58 1.03 2.44 

C10 23.53 10.62 7.84 5.82 8.94 5.26 1.83 1.69 

C11 24.43 10.91 7.98 8.01 7.70 5.37 1.96 2.34 

C12 21.71 10.15 8.02 10.89 14.99 4.78 1.80 2.26 

Mean 24.69 13.06 6.79 7.61 7.72 4.21 1.82 2.42 

Standard 
deviation 

3.71 4.06 0.97 2.07 3.43 1.06 0.63 0.81 
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图 2  PCoA 聚类分析 
Figure 2  Cluster analysis by Principal Coordinate Analysis 
 

菌群绘制聚类热图(图 4)，这 30 个共享微生物占总菌

群相对丰度的 78.28%−89.41%。由图 4 可知，C9 和

C12、C4 和 C11、C3 和 C7、C11 和 C2 分别聚为一

簇，表明它们的菌群相似性相对高于同组内其他样

品。一般将相对丰度大于 1%的微生物称为优势菌群，

优势菌群共有 8 个，未分类至属水平的共 6 个物种，

分 别 为 瘤 胃 球 菌 科 (f_Ruminococcaceae) 、 梭 菌 目

(o_Clostridiales)、毛螺旋菌科(f_Lachnospiraceae)、

拟杆菌目(o_Bacteroidales)、拟杆菌科(f_Bacteroidaceae)

和梭菌科(f_Clostridiaceae)。优势菌属为瘤胃球菌属

(g_Ruminococcus)和梭菌属(g_Clostridium)，其各样

品优势菌群的相对丰度详见表 2。各样品相对丰度

最高的微生物为 f_Ruminococcaceae，其各样品相对

丰度的变化范围为 17.37%−32.01%，12 个样品平均相

对丰度为 24.69%±3.71%。各样品相对丰度最高的属

为 g_Clostridium，其各样品相对丰度的变化范围为

5.02%−10.89% ， 12 个 样 品 平 均 相 对 丰 度 为

7.61%±2.07%。 

2.4  PICRUSt 基因预测 

PICRUSt 对盲肠微生物的基因进行功能预测，

图 5 展示了 34 种功能基因。相对丰度从高到低的

基因其功能依次为膜转运、碳水化合物代谢、氨基

酸代谢、能量代谢、辅助因子和维生素代谢、脂质

代谢等。通过对 34 种功能基因进行归类，由图 6

可知，盲肠微生物最主要的基因功能为代谢功能

类，其各样品的相对丰度分别为 C1 为 46.26%，C2

为 46.01%，C3 为 46.59%，C4 为 46.45%，C5 为

46.49%，C6 为 46.24%，C7 为 46.63%，C8 为 45.82%，

C9 为 46.98%，C10 为 47.14%，C11 为 46.76%，C12

为 46.71%，平均相对丰度为 46.51%±0.38%。 

 
 

 
 
 

图 3  门水平上的菌群组成 
Figure 3  Composition of microbial at the phylum level 
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图 4  共享属聚类热图 
Figure 4  Shared genus cluster heatmap 
注：越偏蓝色表示相对丰度越高，越偏绿色表示丰度越低. 对于不能分类到属水平，但仍然出现在各样品中的共享序列，用其最高

分类水平表示. 
Note: The closer to blue, the higher of their relative abundance, while the closer to green, the lower of their relative abundance. The shared 
sequences, which could not be classified to any genus but still existed in samples, were expressed using the highest classification level that 
can be assigned to them. 
 

3  讨论 

反刍动物肠道微生物可帮助宿主从饲料中获

取养分，并能维持肠道健康。目前为止，有关反

刍动物肠道微生物组成和结构的研究较少[32-33]，

就盲肠微生物多样性的研究还未见报道。因此， 

本试验采用二代测序技术研究了山羊盲肠微生物

的物种组成及其丰度。通过稀释曲线和 Coverage

指数分析表明，此次测序数据比较全面的覆盖了

12 个研究对象的盲肠微生物，能够真实全面的反

映其组成情况。综合本研究 PCoA 图以及门和属

水平上各样品中优势菌群的相对丰度可知，不同

山羊个体之间盲肠微生物的多样性及相对丰度存 

在差异，例如：各样品厚壁菌门与瘤胃球菌科相对

丰度变化范围分别为 52.02%−72.57%和 17.37%− 

32.01%。研究表明，品种、性别、饮食等因素均

一致的实验个体之间，其菌群个体差异是普遍存

在的，通过对优势菌群的分析，可以规避个体差

异得到科学的实验结果[34-35]。 

动物胃肠道中厚壁菌门最主要的功能是降解纤

维类物质，而拟杆菌门主要降解非纤维物质[36-37]。

研究发现，厚壁菌门与拟杆菌门的相对比例能够反

映宿主对能量的吸收和储藏的能力[38-39]。已有研究

发现，肠道中拟杆菌门的相对丰度与宿主体脂含量

呈显著负相关[40-41]，其可以通过增加脂肪分解和脂

肪酸氧化，增加脂肪的降解，从而降低了宿主体脂
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含量[42]。本研究中，山羊盲肠微生物相对丰度最高

的 是 厚 壁 菌 门 (Firmicutes) ， 其 次 为 拟 杆 菌 门

(Bacteroidetes)。这与以往在鸡[12]和猪[13]盲肠微生物

的研究结果一致，说明反刍动物与单胃动物盲肠微

生物的组成存在共性。王继文等[11]研究发现，山羊

瘤胃中相对丰度最高的是拟杆菌门，其次为厚壁菌

门。de Jesús-Laboy 等[43]报道，山羊粪便相对丰度

最高的门为厚壁菌门，其次为拟杆菌门。以上研究

结果表明，反刍动物盲肠与瘤胃微生物的组成存在

差异，而与粪便微生物的组成较相似，推测动物胃

肠道生理部位越接近其微生物的相似度可能越高。

已有研究发现，同一品种的动物，各肠段菌群组成

存在特异性[44-45]，这些现象可能是由不同胃肠道部

位的 pH 值、食糜蠕动、分泌物和氧化还原电位等

因素的差异造成的。 

研究发现，瘤胃球菌科中有些菌属能够产生纤

维素酶、淀粉酶等碳水化合物降解酶[46]。此外，隶

属于瘤胃球菌科的瘤胃球菌属所含的白色瘤胃球

菌和黄色瘤胃球菌能分泌大量的纤维素酶和半纤

维素酶[47]，说明瘤胃球菌科微生物具有广泛的碳水

化合物降解活性。本试验得出，山羊盲肠属水平的

微生物相对丰度最高的为未分类的瘤胃球菌科

(f_Ruminococcaceae)，且瘤胃球菌属(g_Ruminococcus)

在各样品中的相对丰度也较高。Gu 等[48]研究发现， 
 
 
 
 

 

 
 

图 5  功能基因的相对丰度组成 
Figure 5  The composition of the relative abundance contributed by the 34 genes 
注：越偏黄色表示相对丰度越高，越偏绿色表示丰度越低.  
Note: The closer to yellow, the higher of their relative abundance, while the closer to green, the lower of their relative abundance.  
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图 6  功能基因的分类 
Figure 6  Classification of functional genes 
 
 

瘤胃球菌科是小鼠大肠和粪便中的优势菌群，与本

试验的结果相似。本试验结果表明，山羊后肠可能

存在活跃的碳水化合物发酵。以往的研究发现，反

刍动物瘤胃的优势菌属普遍为普雷沃氏菌属，例

如：山羊[11]、奶牛[49]、肉牛[50]和绵羊[51]等。值得注

意的是，本研究中，虽然山羊盲肠相对丰度最高的

为未分类的瘤胃球菌科，但普雷沃氏菌属在各样品

其相对丰度均较高。而普雷沃氏菌属几乎可以单独

完成蛋白质、糖类和碳水化合物等营养物质的降解

任务，它在胃肠道不同部位的分布与其高度遗传变

异有关[52-53]。从本试验结果中可知，以往采用瘤胃

微生物并不能真实的反映肠道微生物的分布情况。

Frey 等[54]研究报道，食糜从胃肠道的一个部位到另

一个部位时，其内的微生物结构与组成会发生显著

变化。因此，胃肠道不同部位间微生物差异有可能

是因为微生物随着食糜流向肠道时，肠道内酸性环

境会溶解微生物细胞，部分细菌会降解甚至死亡，

到达后肠的瘤胃微生物减少，导致胃肠道微生物的

组成会发生改变。 

本研究中，未分类的拟杆菌科(f_Bacteroidaceae)、

未分类的毛螺旋菌科(f_Lachnospiraceae)和梭菌属

(g_Clostridium)均为盲肠优势菌群。研究表明，隶

属于拟杆菌目的脆弱拟杆菌能促进肠道免疫系统

的发育[55]。研究发现，毛螺旋菌科有抗肠炎的功  

能[56]，因为毛螺旋菌科(Lachnospiraceae)中的多个

菌属为丁酸生成菌属，可以发酵纤维物质产生丁
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酸，促进盲肠防御素基因的表达，从而有效地抑制

病源微生物侵袭[57-58]。梭菌属包括一种普遍存在于

哺乳动物肠道内的益生菌-丁酸梭菌，它能通过发酵

纤维物质，代谢产生丁酸刺激粘膜免疫反应，从而

抑制肠道有害菌的生长[59]。这些结果暗示了盲肠微

生物在维持肠道健康方面发挥着重要作用。同时，

以上的 3 种微生物均能分泌纤维素酶，帮助宿主消

化纤维素[60-63]。本研究结果再次提示我们，山羊盲

肠可能存在活跃的碳水化合物发酵，并且已有研究

表明，反刍动物的后肠道是可以补偿消化过瘤胃的

纤维物质[64-65]。同时，说明盲肠微生物可能主要是

通过影响消化代谢产物来调节肠道免疫功能。 

本研究的 PICRUSt 基因预测也暗示了盲肠菌

群在营养物质的消化代谢方面发挥重要作用，因为

盲肠微生物最主要的功能类别为代谢功能类，包括

能量代谢、糖酵解途径、碳水化合物代谢、脂肪代

谢和氨基酸代谢等。说明盲肠微生物能够影响山羊

的代谢从而影响其生长性能。此外，很多菌群的功

能仍不清楚，这将是今后研究的方向。本试验中，

优势菌属相当大一部分为尚未命名的菌属，说明有

关山羊盲肠微生物在属水平上的研究还不够深入。 

4  结论 

山羊盲肠微生物与瘤胃微生物组成存在差异，

与粪便微生物组成相似。与单胃动物盲肠微生物相

比，存在一定的共性。山羊盲肠中相对丰度最高的

门 为 是 厚 壁 菌 门 (Firmicutes)， 其 次 为 拟 杆 菌 门

(Bacteroidetes)。盲肠微生物的优势菌群主要为纤维

降解菌类和与肠道健康相关的微生物，包括瘤胃球

菌属(Ruminococcus)、梭菌属(Clostridium)和毛螺旋

菌科(Lachnospiraceae)等。 
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