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摘要：【目的】作为典型的荒漠动物，骆驼能够采食其他动物不能够食用的具有强烈气味的或有毒的植

物，而不影响其正常生理代谢。研究发现骆驼采食的植物毒素与吡啶、喹啉、吲哚等杂环化合物具有相

似的化学结构，所以研究骆驼体内是否存在潜在的杂环化合物降解菌具有重要意义。【方法】本研究

采集 3头骆驼瘤胃内容物，分别以吡啶、喹啉和吲哚 3种含氮杂环化合物为唯一碳源和氮源进行 5代富
集培养。通过高通量测序技术对瘤胃内容物和 5代富集培养细菌进行了测序分析。【结果】骆驼肠道中
降解杂环化合物(吡啶、喹啉、吲哚)细菌群体样品中变形菌门、放线菌门、拟杆菌门、浮霉菌门和厚壁
菌门等 5 个门类丰富度最高。骆驼瘤胃内降解吡啶的优势菌可能属于鞘氨醇杆菌属和不动杆菌属，降
解吲哚的优势菌主要属于芽孢杆菌属，而降解喹啉的优势菌可能以赖氨酸芽孢杆菌属和鞘氨醇杆菌属

为主。【结论】骆驼瘤胃原始样品经过吡啶、喹啉、吲哚富集 5代后，与原始样品比较优势菌群发生了
较大的改变，这说明骆驼瘤胃内蕴含降解吡啶、吲哚和喹啉的细菌，但对吡啶、吲哚和喹啉的降解过程

中发挥降解作用的细菌群落存在差异。 
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含氮杂环化合物广泛存在于石油冶炼、焦化、

医药、农药等工业污染物中，通常具有强烈刺激

性气味和毒性，部分具有致癌、致畸和致突变等

效应。含氮杂环化合物由于物理化学稳定性好，

在自然界很难被其他生物所降解，可在土壤和水

体中长期稳定存在和积累，对环境和人体健康构

成了巨大的潜在威胁[1-2]。因此，系统研究和筛选可

降解含氮杂环化合物的细菌，对维护生态环境和减

缓环境污染物对环境及人类的危害具有重要意义。 

近年来，诸多学者对杂环化合物的生物降解
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做了大量研究，从污染水体、土壤、植物和动物

体内分别筛选出了许多高效降解菌[3-5]。尽管人们

很早就发现反刍动物具有耐受或降解植物毒素的

能力，但对动物体内微生物的研究多集中在复杂碳

水化合物的降解、甲烷代谢及不饱和脂肪酸氢化等

3个方面[6]。在这些动物瘤胃内是否具有类似的可降

解难降解杂环化合物的微生物的研究报道还较少。 

骆驼(Camelus bactrianus)是新疆的特色养殖

家畜，虽说家养但也基本属于半野生状态[7]。作为

典型的荒漠动物，其通常采食其他动物不愿采食

的带有强烈异味、有刺、带毛、含盐量高、甚至

有毒的骆驼蓬 (Peganum harmala L.)、假木贼

(Anabasis sp.)、狼毒(Stellera chamaejasme L.)、骆

驼刺(Alhagi sparsifolia)等野生植物[8-9]。这些有毒

植物体内含有许多植物毒素，大多数动物大量食

用后可抑制中枢神经系统、抑制呼吸系统及心脏，

使血压下降而死亡。而骆驼却能大量食用这些有

毒物质而不中毒，也不影响其正常生理机能。 

骆驼摄入这些植物毒素不会中毒，主要原因是

依赖于其消化道中的微生物发挥生理功能[7,10-11]，研

究发现骆驼消化道内的乳酸杆菌类(Lactobacilli)

对其去氢骆驼蓬碱、吡啶等有耐受和降解作用[7]。

郑丽娟等[2]通过气相色谱-质谱联用仪检测对骆驼消

化道微生物的筛选发现其内产碱菌(Alcaligenes sp.)

和芽孢杆菌(Bacillus sp.)对吡啶有很好的降解效

果。另外骆驼蓬、骆驼蓬碱、双稠吡咯啶等生物

碱基本结构与杂环化合物基本结构相似[12]，而瘤

胃是反刍动物极其重要的消化器官，占全胃的

80%，其内微生物在反刍动物营养代谢，尤其是粗

饲料利用方面起举足轻重的作用[13]。因此我们通过

对瘤胃内容物和 3种杂环化合物为唯一碳源的 5代

富集培养细菌进行了高通量测序技术分析，对骆

驼瘤胃内降解 3 种含氮杂环化合物降解细菌多样

性的研究，旨在从骆驼瘤胃内筛选出潜在的对含氮

杂环化合物具有高效降解的菌株。 

1  材料和方法 

1.1  样品采集 

于乌鲁木齐市屠宰场在无菌条件下随机采集

3头骆驼的瘤胃内容物，带回实验室进行富集培养。 

1.2  培养基与试剂 

1.2.1  无机盐培养基：磷酸氢二钠 4.26 g，磷酸二

氢钾 2.65 g，氯化钙 0.02 g，七水硫酸镁 0.20 g，

七水硫酸锰 0.002 g，七水硫酸亚铁 0.01 g，硝酸

铵 1.00 g，无菌蒸馏水定容至 1000 mL，调节 pH

值为 7.0，于 121 °C高温蒸汽灭菌 20 min。 

1.2.2  LB 液体培养基：蛋白胨 10.00 g，酵母浸

出粉 5.00 g，氯化钠 10.00 g，无菌蒸馏水定容至

1000 mL，调节 pH值为 7.0，于 121 °C高温蒸汽

灭菌 20 min。 

1.2.3  所用药品及试剂：吲哚标准品(Aladdin，色

谱纯)，吡啶标准品(Aladdin，色谱纯)，喹啉标准

品(Aladdin，色谱纯)，OMEGA土壤 DNA提取试

剂盒和 SuPrep凝胶 DNA提取试剂盒。 

1.3  主要实验仪器 

仪器 PCR反应扩增仪(加拿大 BBI公司)；凝

胶成像系统(Gene Genius公司)；U-3010紫外-可见

分光光度计(Hitachi公司)；离心机，SIGMA 2-16P；

恒温振荡培养箱(HZQ-Q100 型)，气相色谱-质谱

联用仪(Gas chromatography-mass spectrometry，

GC-MS)：Agilent 7890A-5975C。 

1.4  细菌的富集培养与 DNA提取 

将无菌采集的 3 头骆驼瘤胃细菌混合，用无

菌水在 37 °C振荡培养，静置 15 min。以 5%接种

量分别接种到配置的浓度分别为 400 mg/L吡啶、
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400 mg/L喹啉、500 ng/L吲哚为唯一碳氮源的无

机盐培养基，37 °C、180 r/min振荡培养，在培养

过程中利用分光光度计对细菌浓度进行 OD 值测

定，在每隔 5 d (细菌生长的对数期)移取 5 mL培

养液转接到上述新鲜的培养基，以此类推，历时

5代共计培养 25 d。 

分别将来源于 3 种不同培养基的第 1–5 代培

养物离心收集菌体，每个处理为 3 个重复，用

OMEGA 土壤 DNA 提取试剂盒(上海玉博生物科

技有限公司，D5625)提取培养物的总 DNA。DNA

质量与浓度(OD260/280 和 OD260/230)采用 NanoDrop 

2000测定仪测定，选取 DNA浓度大于 10 ng/mL的

样品，将浓度调到10 ng/mL后储存于–20 °C中备用。 

1.5  细菌 16S rRNA基因的扩增与高通量测序 

以细菌通用引物 16S rRNA V4 高变区 515F 

(5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3′) 和 909R 

(5′-CCCCGYCAATTCMTTTRAGT-3′)[14]为引物，

进行 PCR扩增。反应体系为 25 μL总体积，1×PCR 

缓冲液，1.5 mmol/L MgCl2，0.4 mol/L 的三磷酸

脱氧核苷，1.0 μmol/L的引物，0.5 U Ex Taq，10 ng 

基因组总 DNA[14]。反应程序：94 °C 3 min；94 °C 

40 s，56 °C 60 s，72 °C 60 s，30 个循环，72 °C   

10 min，同时在进行 PCR时用无菌去离子水做阴

性对照。为保证样品扩增量，每个样品进行 2 次

PCR扩增，并将 2次 PCR扩增产物混合。PCR产

物用 1.0％琼脂糖凝胶进行电泳检测。使用 SuPrep

凝胶 DNA提取试剂盒进行纯化，将 3个重复样品进

行混合采用 Illumina Miseq system测序。 

1.6  数据分析 

采用 QIIME Pipeline-Version 1.7.0 软件进行

处理，去除低质量原始测序数据，利用 UChime

去除嵌合体序列[15]。可操作分类单元(OTU)根据

97%的序列相似性阈值进行归类。基于 97%序列

相似性对各样品进行 Goods 覆盖度、Chao I 和

Shannon 多样性指数分析，这些则是利用 QIIME

平台完成，通过 RDP Classifier鉴定 OTU代表性

序列的细菌分类地位(80%置信水平)。用主坐标分析

(Principal coordinates analysis，PCoA)方法分析样品

之间的细菌群落结构差异，用 Origin对瘤胃内降解

菌在门、科、属水平的相对丰度进行了作图[16-19]。 

2  结果和分析 

2.1  稀释性曲线 

通过 Illumina Miseq平台进行测序，骆驼瘤胃

降解杂环化合物(吡啶、喹啉、吲哚) 16个样品中

(原样 1个，每代 3个)所测得的序列数目不可能完

全一致。采用 QIIME Pipeline-Version 1.7.0软件进行

处理，随机抽样将测序深度均一化、数据标准化后，

每个样品保留 6010条序列，构建一个新的、数量均

衡的样品序列数据库，在此数据库基础上，所有样

品在相似度 97%条件下绘制稀释曲线(图 1)。 

随着测序深度增加，OTU的数量增加，当曲

线趋于平缓时表示此时数据量较为合理。如图 1

所示，骆驼瘤胃中降解 3 种杂合化合物的细菌菌

群样品的取样深度，每个样品都显示相似的变化

趋势。在测序量较少时，每个样品的 OTU数目呈

明显上升的趋势，而随着测试数量的增加，每个

样品 OTU数目增加的趋势渐渐变缓，最后基本趋

于饱和[20-21]。虽然样品稀释曲线没有得到完全的

平缓，但斜率在不断减小，更多的测序数据量只

会增长少量的覆盖度，同时大大提高成本。本实

验样本的取样深度及测序数据量合理，能够较好

地反映骆驼瘤胃中降解 3 种杂合化合物的细菌菌

群情况。 
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图 1.  骆驼瘤胃降解吲哚细菌 16S rRNA 相似水平为 97%的稀释性曲线 
Figure 1.  The rarefaction curves of the camel rumen bacteria degrading indole with 97% similar by 16S rRNA 
comparison. A: degrading pyridine; B: degrading quinolone; C: degrading indole. 
 
2.2  降解杂环化合物的细菌测序统计 

通过 Illumina Miseq平台进行测序，骆驼瘤胃

降解杂环化合物(吡啶、喹啉、吲哚) 16个样品中

共获得 575952条序列。经过均一化、数据标准化

后，在 97%的相似性水平上共划分出 21609.7 个

OTU。对各样品中的细菌 Shannon 指数、Chao I

指数、Good’s 指数等指标进行综合分析[22]。稀释

后的物种丰富度指数：Chao I 介于 2625.48 和

5114.88之间。Chao I指数是 OTU数目的 2倍左

右，表明本研究的细菌多样性测序深度达到了丰

富度估计值的 50%左右。Shannon 指数介于 6.08

和 8.88之间。所有样品中的 Chao I指数和 Shannon

指数无显著差异(P>0.05)，说明骆驼瘤胃降解吡

啶、降解喹啉和降解吲哚的细菌具有相似的细菌

多样性水平。所有样品的 Good’s 覆盖率介于

75.2%和 88.6%之间，表明生境中的大部分细菌物

种信息都能被本研究捕捉到。 

2.3  降解杂环化合物的细菌多样性与丰富度指数 

骆驼肠道中降解 3 种不同杂环化合物的细菌

的多样性和丰富度指数存在差异。降解吡啶、喹

啉和吲哚细菌中的 Shannon 指数、Chao I 指数、

OTU 指数最高分别出现在第 2 代样品(8.88、

5114.88、2095.7)、第 3 代样品(8.71、4943.66、 

2187.1)和第 5 代样品 (6.71、3371.26、1250.8)     

(表 1–3)。表明不同培养代数的骆驼肠道细菌样品

中，降解吡啶、喹啉和吲哚 3 种杂环化合物的细

菌多样性不同。 

2.4  Weighted UniFrac PCoA分析 

通过Weighted UniFrac PCoA利用各样品序列

间的进化信息来计算样品间距离，反映环境样品

在进化树中是否有显著的细菌群落差异，聚在一

起的表示差异不大，相距远的表示差异大(图 2)。

结果发现，骆驼瘤胃中各代降解 3种杂环化合物的

细菌群体样品与原始样品差异均较大。在降解吡 
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表 1.  骆驼瘤胃降解吡啶细菌样品之间的细菌多样性

分析 
Table 1.  The diversity analysis of microorganisms 
degrading pyridine from the camel rumen 

Sample Chao I 
Observed Shannon Simpson Goods 
OTU index index coverage/%

L0 743.611 362.6 6.319 0.951 86.70 
LB1 887.652 344.7 5.938 0.940 86.10 
LB2 835.349 321.3 5.651 0.924 87.20 
LB3 897.637 375.7 6.609 0.972 85.30 
LB4 837.361 360.6 6.103 0.944 86.20 
LB5 729.970 344.7 6.258 0.958 87.50 

L0 is the rumen original sample; LB1, LB2, LB3, LB4 and LB5 
are the first, second, third, fourth and fifth generation samples 
of rumen degrading pyridine, respectively. 
 

表 2.  骆驼瘤胃降解喹啉细菌样品之间的细菌多样性

分析 
Table 2.  The diversity analysis of microorganisms 
degrading quinoline from the camel rumen 

Sample Chao I 
Observed Shannon Simpson Goods 
OTU index index coverage/% 

L0 743.611 362.6 6.319 0.951 86.70 
LK1 767.849 355.7 5.729 0.894 86.90 
LK2 769.189 367.1 6.018 0.909 86.70 
LK3 719.771 307.4 5.036 0.833 88.30 
LK4 659.230 318.8 5.741 0.924 88.70 
LK5 823.123 353.0 5.990 0.942 86.00 

L0 is the rumen original sample; LK1, LK2, LK3, LK4 and LK5 
are the first, second, third, fourth and fifth generation samples 
of rumen degrading quinoline, respectively. 
 

表 3.  骆驼瘤胃降解吲哚细菌样品之间的细菌多样性

分析 
Table 3.  The diversity analysis of microorganisms 
degrading indole from the camel rumen 

Sample Chao I 
Observed Shannon Simpson Goods 
OTU index index coverage/%

L0 743.611 362.6 6.319 0.951 86.70 
LY1 858.841 354.9 5.313 0.842 85.80 
LY2 735.726 307.2 4.829 0.798 88.10 
LY3 799.269 334.3 4.985 0.801 87.00 
LY4 659.742 304.2 4.962 0.812 88.80 
LY5 812.049 340.2 5.414 0.878 86.50 
L0 is the rumen original sample; LB1, LB2, LB3, LB4 and LB5 
are the first, second, third, fourth and fifth generation samples 
of rumen degrading indole, respectively. 

啶的细菌群体中，各代数培养的降解菌菌群与原

始样品差异较大，而第 1、2、4 和 5 代样品之间

的差异相对较小(图 2-A)。降解喹啉细菌菌群各代

样品之间差异均较大(图 2-B)。而骆驼瘤胃中降解

吲哚细菌群体样品除与原始样差异较大外，各代

样品之间差异较小(图 2-C)。 

2.5  降解杂环化合物的细菌群落组成 

将所得序列与 SILVA 数据库进行比对可知，最

相近的序列分属 24个门，185个科，315个属。其中

变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、

拟杆菌门(Bacteroidetes)、浮霉菌门(Planctomycetes)

和厚壁菌门(Firmicutes)组成了丰度最高的 5 个门

类(图 3-A)。 

在骆驼肠道降解 3 种杂环化合物的原始细菌

的类群中，变形菌门和厚壁菌门占优势。但随着

在 3 种不同杂环化合物无机盐培养基中培养代数

的增加，降解 3 种不同杂环化合物的细菌优势菌

群发生了不同的变化。除第 4 代外，随着在添加

吡啶的无机盐培养基中培养，变形菌门菌类丰富

度基本呈现减少趋势，而拟杆菌门相对丰富度逐

渐增加(图 3-A)。对于降解喹啉的优势菌群来说，

在第 1 和第 2 代培养中厚壁菌门很快代替变形菌

门成为优势菌群(图 3)，但至第 3代以后变形菌门

重新变为了优势菌群。与之不同的是在添加吲哚

的无机盐培养基中，厚壁菌门替代变形菌门成为

优势菌群(图 3-A)，随着培养代数的增加，放线菌

门丰富度明显增加。 

奈瑟氏菌科 (Neisser iaceae)和莫拉氏菌科

(Moraxellaceae)是瘤胃原始样品中最为丰富的科(图

3-B)，经培养后鞘脂杆菌科(Sphingobacteriaceae)、

莫拉氏菌科、假单胞菌科(Pseudomonadaceae)、奈

瑟氏菌科(Neisseriaceae)和芽孢杆菌科(Bacillaceae)

成为降解吡啶最丰富的菌群，假单胞菌科、动 
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图 2.  骆驼瘤胃内降解 3 种杂环化合物的细菌 Weighted UniFrac PCoA 分析 
Figure 2.  Weighted UniFrac analysis of the camel rumen bacteria degrading three heterocyclic compounds. A: 
degrading pyridine; B: degrading quinolone; C: degrading indole. 

 

 
 

图 3.  骆驼瘤胃内降解 3 种杂环化合物的细菌优势类群的相对丰度 
Figure 3.  The relative abundance of the dominant groups among the camel rumen bacteria degrading three 
heterocyclic compounds. A: phylum level; B: family level; C: genus level. LB: degrading pyridine; LK: degrading 
quinolone; LY: degrading indole. 
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性球菌科(Planococcaceae)、鞘脂杆菌科、芽孢杆

菌科和奈瑟氏菌科成为降解喹啉最丰富的菌群，

降解吲哚最丰富的菌群为芽孢杆菌科、棒状杆菌

科(Corynebacteriaceae)、莫拉氏菌科、奈瑟氏菌科

和假单胞菌科，其中奈瑟氏菌科、假单胞菌科和芽

孢杆菌科在 3种培养基上均具有很高的丰富度。 

在属水平上(图 3C)，瘤胃原始样品中莫拉克斯

氏菌属(Moraxella)和金氏菌属(Kingella)是最为丰富

的类群，其中鞘氨醇杆菌属(Sphingobacterium)、不

动杆菌属(Acinetobacter)、芽孢杆菌属(Bacillus)、苍

白杆菌属(Ochrobactrum)和金氏菌属是降解吡啶最

丰富的菌群，赖氨酸芽孢杆菌属(Lysinibacillus)、鞘

氨醇杆菌属、芽孢杆菌属、假单胞菌(Pseudomonas)

和金氏菌属是降解喹啉最丰富的菌群，芽孢杆菌属、

棒状杆菌属(Corynebacterium)、金氏菌属、莫拉克

斯氏菌属和不动杆菌属是降解吲哚最丰富的菌

群。其中金氏菌属和芽孢杆菌在 3 种培养基上均

具有较高的丰富度。 

3  讨论 

由于传统生物培养的限制，自然界 99%的微

生物无法在实验室培养，为了进一步了解骆驼消

化道细菌群落结构对杂环化合物的响应，采用高

通量测序技术分析骆驼消化道降解杂环化合物细

菌菌群组成和响应变化，获得主要起降解作用的

优势菌群，能够为后期骆驼消化道细菌降解杂环

化合物的研究奠定基础。 

从污染水体、土壤、植物和动物体内均有许

多高效降解的菌存在。现阶段对高效降解菌的富

集、筛选和分离主要集中在废水和受污染土壤，

对动物体内原生的降解菌还研究甚少。通过对焦

化废水或污泥中富集培养和筛选分离，不同学者

均筛选出能够有效降解吡啶、喹啉等杂环化合物

的降解菌[23-24]。王基成等[25]从石油污染土壤样品

中分离得到了 260 株高效降解杂环化合物的菌，

其中降解效率最高的 2 个降解菌分别是产硫酸杆

菌属和屈挠杆菌属。Kohsari 等[5]从被石油污染环

境中的地衣中分离获得 1 株杆菌，在以喹啉为唯

一碳源、氮源和能源的培养基中培养，可以较好

利用喹啉，转化率达到 35%。日本学者研究山羊

瘤胃微生物对吲哚及其化合物降解作用，发现山

羊瘤胃微生物可有效降解吲哚及其化合物[26]。在

本研究中也发现，在骆驼瘤胃内存在潜在的降解

吡啶、喹啉和吲哚等含氮杂环化合物的降解菌。 

研究发现，骆驼肠道中降解杂环化合物(吡

啶、喹啉、吲哚)细菌群体样品与原始样差异较大。

其中骆驼瘤胃和肠道中降解吡啶、喹啉样品之间

差异较大，降解吲哚样品之间差异较小。对细菌

群落组成而言，最相近的序列分属 24个门类。其

中变形菌门、放线菌门、拟杆菌门、浮霉菌门和

厚壁菌门等 5 个门类丰富度最高。骆驼瘤胃原始

样品经过吡啶、喹啉、吲哚富集 5 代后，与原始

样品比较优势菌群发生了较大改变，吡啶胁迫之

后的优势菌群为拟杆菌门；吲哚胁迫之后的优势

菌群为厚壁菌门；喹啉胁迫后优势菌群没有明显

变化，仍为变形菌门。在科水平，由原始的奈瑟

氏菌科和莫拉氏菌科经吡啶、喹啉和吲哚 3 种杂

环化合物富集后分别转换为鞘脂杆菌科和莫拉氏

菌科、假单胞菌科和动性球菌科、芽孢杆菌科和

棒状杆菌科。这说明骆驼消化道细菌对吡啶、吲

哚和喹啉的降解过程中发挥降解作用的细菌群落

存在差异。 

研究结果显示，在骆驼瘤胃内，鞘氨醇杆菌

属、不动杆菌属、芽孢杆菌属、苍白杆菌属和金
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氏菌属是降解吡啶最丰富的菌群，这与郑丽娟等

对骆驼瘤胃内降解吡啶菌的研究结果相似[2]。凌

海波等 [27]从焦化废水中筛选降解喹啉的菌株中

发现假单胞菌属 (Pseudomonas)、黄色杆菌属

(Flavobacterium)、短芽孢杆菌属(Brevibacillus)和

芽孢杆菌属(Bacillus)是主要降解菌，其中的假单

胞菌属和芽孢杆菌属也是在本研究中骆驼瘤胃中

降解喹啉的优势菌群。这在柏耀辉等[28]在首钢和

武钢焦化厂废水处理系统的活性污泥中分离的  

4株高效降解喹啉的微生物也均属于假单胞菌属。

但与分离自绵羊瘤胃内的可降解双稠吡咯啶生物

碱的厌氧弧菌属 (Anaerovibrio)、脱硫弧菌属

(Desulfovibrio)、巨球型菌属(Megasphaera)、普雷

沃氏菌属(Prevotella)和 Synergistes 菌属存在显著

的差异[10]。同时，在本研究中发现芽孢杆菌、棒

状杆菌属、金氏菌属、莫拉克斯氏菌属和不动杆

菌属是降解吲哚最丰富的菌群。 

综上结果表明在骆驼瘤胃内降解吡啶的优势

菌可能属于鞘氨醇杆菌属和不动杆菌属，降解吲

哚的优势菌主要属于芽孢杆菌属，而降解喹啉的

优势菌可能以赖氨酸芽孢杆菌属和鞘氨醇杆菌属

为主。 
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Diversity of camel rumen bacteria degrading nitrogen 
heterocyclic compounds 

Weiwei Zhuang1, Lijuan Zheng2, Xianchun Zeng3* 
1 Key Laboratory of Species Diversity Application and Control in Xinjiang, College of Life Sciences, Key Laboratory of Plant 
Stress Biology in Arid Land, Xinjiang Normal University, Urumqi 830054, Xinjiang Uygur Autonomous Region, China 
2 Urumqi City Occupation Technical Secondary School, Urumqi 830001, Xinjiang Uygur Autonomous Region, China 
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Abstract: [Objective] As a typical desert animal, camel can eat pungent poisonous plants that are not eaten by 
other animals, and without affecting their normal physiological metabolism. Many studies found that phytotoxic 
substances in plants eaten by camel have similar chemical structure to that of pyridine, quinolone, indole and other 
heterocyclic compounds. However, few studies explored the biodiversity of bacteria degrading potentially 
heterocyclic compounds in camel rumen. [Methods] We used pyridine, quinolone and indole as the only carbon 
and nitrogen resources, and five generations of enrichment culture method to cultivate camel rumen bacteria, and 
used high throughput sequencing (Illumina Miseq) to sequence the total DNA of the five generations culture broth. 
[Results] Proteobacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes, Planctomycetes and Firmicutes constitute the highest 
abundance of five categories of camel rumen bacteria degrading heterocyclic compounds. The dominant bacteria of 
degrading pyridine, quinolone, indole may belong to Sphingobacterium and Acinetobacter, Bacillus, Lysinibacillus 
and Sphingobacterium. [Conclusion] Camel rumen has heterocyclic compounds degrading bacteria. 

Keywords: Digestive tract of camels, pyridine, quinolone, indole, biodiversity 

 
(本文责编：张晓丽) 

                           

Supported by the National Natural Science Foundation of China (31160028), by the Doctoral Scientific Research Foundation of 
Xinjiang Normal University (XJNUBS1607), by the Joint Funds of Xinjiang (U1503101) and by the Natural Science 
Foundation of Xinjiang Uygur Autonomous Region (2016D01B049) 
*Corresponding author. E-mail: zengxc2004@163.com 
Received: 19 October 2016; Revised: 10 February 2017; Published online: 2 March 2017 


