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摘要：【目的】研究甘肃鼢鼠肠道细菌的群落结构和多样性，探讨不同环境因素对六盘山地区甘肃鼢鼠

肠道细菌多样性的影响。【方法】通过 Illumina高通量测序技术，对甘肃鼢鼠的 36个盲肠样品进行 16S 

rRNA V3–V4区的高通量测序，分析了肠道细菌多样性、丰度和群落结构，探讨地域、性别和季节等因

素对甘肃鼢鼠肠道细菌多样性的影响。【结果】甘肃鼢鼠肠道细菌群落主要包括 3个门，其中 Firmicutes

门占主导地位，其次是 Bacteroidetes 和 Proteobacteri。在属水平，优势菌属分别为 Oscillospira、

Ruminococcus、Coprococcus和 Desulfovibrio等。不同县(区)样品中，彭阳县、隆德县和泾源县三个县的

甘肃鼢鼠肠道细菌菌群结构相似度较高，海原县甘肃鼢鼠肠道细菌群落结构在组内相似度高，与其他县

(区)相似度低；雌性甘肃鼢鼠肠道细菌群落结构相似性高，而雄性细菌群落结构在样品间差异较大；甘

肃鼢鼠肠道细菌菌群多样性秋季显著高于春季，细菌群落结构相似度秋季高于春季。【结论】不同地域、

性别和季节因素对甘肃鼢鼠肠道细菌群落结构产生显著的影响，甘肃鼢鼠肠道细菌群落结构和多样性的

变化对基于食源的季节性变化具有积极的响应。 
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肠道菌群与宿主的生命活动息息相关，它们

随着宿主的进化而协同进化[12]。肠道细菌群落

结构和多样性主要取决于个体的基因型 [35]和环

境 [610]，其中地理条件、性别、季节等各因素在

不同程度上都会影响肠道菌群的变化。例如，

Lankau 等发现地理隔离对鬣蜥、蝙蝠和欧洲萤火

虫的肠道菌群有很大的影响，同一物种在不同的

地理条件下，肠道菌群结构差异显著[1113]；Sun

等在短尾猴肠道微生物研究中发现短尾猴肠道微

生物的组成和结构对食物资源的季节波动具有明

显的响应[14]；性别亦可以通过宿主的遗传来影响

肠道微生物的群落[4,1516]，如小鼠肠道菌群的研究

中发现肠道微生物群落组成取决于宿主饮食与性

别之间的相互作用[9]。因此，明确环境因素对肠道
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菌群的影响及肠道菌群对环境因子影响的响应，

二者是否存在必然联系，有助于我们进一步理解

宿主对环境适应性进化的原因。 

六盘山作为东亚季风的西北边缘，受东南季

风的影响由东南向西北逐渐减弱，气候由温带半

湿润区过渡到温带半干旱区[23]。以 400 mm 降水

线为分界线，海原县、西吉县及原州区北部为温

带半干旱区，而泾源县、隆德县和彭阳县为温带

半湿润区[24]。六盘山地区退耕还林工程建设，主

要采取六盘山土石质山区(包括泾源县、隆德县)

黄土丘陵沟壑区(包括原州区、彭阳县和西吉县)

两种退耕模式[25]。两种退耕林地中以油松、樟子

松、云杉、榆树、刺槐、山杏、沙棘、柠条等为

主要造林树种，灌木丛植被主要有扁桃木、杠柳、

栒狼牙刺、丁香、 子、沙棘、胡枝子等；草本植

物有苦荬菜、刺儿菜、大蓟、蒲公英、萎陵菜、

本氏针茅、赖草、绣线菊、长芒草、白羊草、苜

蓿和沙打旺。两种林地植被除造林树种有部分差

异外，其他如灌木和草本没有太大差异。甘肃鼢

鼠主要以植被的地下根茎为食，退耕地被害树种

由重到轻依次为油松、落叶松、沙棘、山桃、云

杉、山杏、柳树、杨树、刺槐、柠条，且幼树受

害最重[39]。甘肃鼢鼠喜食的植物依次为菊科、禾

本科、杂类草。在本地区最喜食苦荬菜、刺儿菜、

大蓟、蒲公英、本氏针茅、赖草等[31]。 

甘肃鼢鼠(Eospalax cansus)属啮齿目仓鼠科

鼢鼠亚科鼢鼠属，食性杂，其食物资源主要以富

含纤维素和半纤维素等难消化的根系为主[17]。啮

齿动物的盲肠菌群的密度最高，并且复杂多样，

是肠道菌群定植的主要部位，如在十三指地松鼠

盲肠菌群的研究中指出啮齿动物主要通过盲肠细

菌产生的厌氧发酵来降解食物中难消化的淀粉、

蛋白质、纤维素和半纤维素等物质，以提供能量

支持宿主的生理活动[18]。依据食物资源的差异进

行不同季节和地域对宿主消化道适应性的研究尤

为重要。目前对于甘肃鼢鼠消化道适应性的研究

仅限于形态生理学[19–22]，如杨佐娟等在甘肃鼢鼠

胃肠道适应性变化的研究中发现环境的变化对甘

肃鼢鼠消化道形态、结构和生理功能有显著的影

响[22]。但前者在甘肃鼢鼠环境适应性的研究中忽

略了肠道菌群对其宿主生命活动的重要作用。 

本研究按照六盘山地区半湿润区和半干旱区

不同地域以及甘肃鼢鼠活动频繁的春、秋两季采

集样品，采用 Illumina 高通量测序技术，通过六

盘山地区不同地域、季节等环境因素下甘肃鼢鼠

对该地区植被取食的变化，分析甘肃鼢鼠肠道细

菌多样性变化规律，探究甘肃鼢鼠肠道细菌对其

食物资源的响应机制。同时，为甘肃鼢鼠环境适

应性进化研究提供一定的理论基础。 

1  材料和方法 

1.1  样品的采集与保存  

利用接地式活体捕鼠器从宁夏六盘山地区

6 个区县采集甘肃鼢鼠活体，共计 36个样。采集

样本均为成年甘肃鼢鼠，体重介于 200–300 g。其

中，2016年 4月在海原县月亮山林场(36.2010°N，

105.6203°E)采集 3 只 (♀)、西吉县张家洼林场

(36.1094°N, 105.5655°E) 2只(♀)，泾源县黄花乡双

龙岭(35.5142°N, 106.3510°E) 3只(♀)，隆德县东山

生态园(35.7322°N, 106.1710°E) 3只(♀)，彭阳县阳

洼(35.7502°N, 106.5407°E) 3只(♀)，原州区红庄林

场(35.8121°N, 106.1143°E) 3只(♀)。2016年 9月

在相同的地点采集样本，其中，西吉县 6 只

(3♀3♂)，隆德县 6只(3♀3♂)，泾源县 6只(3♀3♂)。

采集的甘肃鼢鼠活体通过乙酸乙酯麻醉后在无
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菌的条件下解剖，收集盲肠末端肠道内容物装于

5 mL灭菌冻存管投置于液氮中带回实验室，冻存

于–80 °C冰箱备用。  

1.2  肠道微生物 DNA的提取 

提取甘肃鼢鼠 36 个盲肠内容物样品的总

DNA，每个盲肠内容物取 180–220 mg 加液氮研

磨，采用德国 QIAGEN 的粪便基因组 DNA 提取

试剂盒提取盲肠内容物总 DNA，其中包括细菌基

因组 DNA[26]。提取后的 DNA 经 Nano drop 检测

其纯度和浓度，并用 1%琼脂糖凝胶电泳检测其完

整性，选取条带清晰、DNA浓度和纯度检测合格

的样品送上海派森诺公司测序。 

1.3  测序 

PCR 所用的引物为 515 F-533 R (对应细菌

V3–V4区) (515 F：5′-GTGCCAGCMGCCGCGG-3′，

533 R：5′-CCGTCAATTCMTTTRAGTTT-3′)。50 μL

反应体系：Q5 high-fidelity DNA polymerase 0.25 μL，

5×Reaction Buffer 5 μL，5×High GC Buffer 5 μL，

dNTP (10 mmol/L) 0.5 μL，模板 DNA 1 μL，正向

引物(10 μmol/L) 1 μL，反向引物(10 μmol/L) 1 μL，

三蒸水 11.25 μL。PCR 扩增：98 °C 30 s；98 °C 

15 s，50 °C 30 s，25–27个循环；72 °C 30 s，72 °C 

5 min，4 °C保存。PCR结束后，对 PCR产物进

行 1%琼脂糖电泳，采用 Axygen 凝胶回收试剂盒

切胶回收目的片段。回收产物采用 Quant-iT 

PicoGreen dsDNA Assay Kit 定量，采用 MiSeq 

Reagent Kit V3 (600 cycles)进行 2×300 bp的双端

测序法测序(上海派森诺公司测序)。  

1.4  生物信息分析 

高质量的有效序列使用 QIIME (quantitative 

insights into microbial ecology)[27]进行分析。以97%

的序列相似度为阈值进行 OTUs (operational 

taxonomic units)的聚类，对得到的序列进行不同

分类水平上的鉴定，并利用 Cytoscape 构建

net-work 对甘肃鼢鼠肠道细菌之间的相互关系进

行探究。除此之外，进行肠道细菌群落 Alpha 和

Beta 多样性的分析，并利用抽取不同序列数目下

观察到的 OTUs 数目等绘制稀释性曲线等以实现

对测序深度的评估。 

1.5  统计分析 

采用 SPSS 20.0软件和Excel 2003进行数据统

计分析，差异显著性采用单因素方差分析法及多

重比较分析法，数据结果以平均值±标准偏差

(x±SD)表示。使用 R 软件对 Weighted 的 UniFrac

距离矩阵分别进行 NMDS分析，通过低维空间中

的排序反应样本之间的距离的远近关系，NMDS

分析中两点之间的距离越近，两个样本之间的细

菌群落结构相似度越高，差异越小。 

2  结果和分析 

2.1  测序结果  

测序共获得 929837条 16S rRNA基因序列。

根据序列相似性 97%水平划分得到各样品间可操

作分类单元(operational taxonomic units, OTUs)为

392–2642。香农指数在将近 2000左右出现拐点，

之后曲线趋于平缓，覆盖了所有 OTU的 94.91%，

表明测序条数已经涵盖了绝大多数的细菌，也充

分展现了其多样性，保证了后续分析的可靠性。 

2.2  不同地域甘肃鼢鼠肠道细菌群落的多样性分析 

2.2.1  Alpha多样性指数及样品的OTU丰度的差

异分析：为保持采集样品背景因素的均一性，统

一采用春季采集的雌性甘肃鼢鼠进行不同县(区)

甘肃鼢鼠肠道细菌群落组成的分析。西吉县样品
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OTUs 和 Alpha 多样性指数显著低于其他 5 个地

区，其原因可能是在样品准备或提取等人为操作

过程中丢失的。西吉县测序数据不具有代表性，

不能用于不同地域间细菌群落分析，故在分析时

剔除该组数据。 

对不同县(区)样品 Alpha 多样性指数(表 1)进

行单因素方差分析和 LSD分析(表 2)，结果显示：

Chao1 指数和 Ace 指数在原州区与泾源县、彭阳 

 

表 1.  不同县(区)甘肃鼢鼠肠道样品 OTUs 和 Alpha 多样性指数表 

Table 1.  OTUs and Alpha diversity indices obtained from pyrosequencing analysis from different regions 

Sample OTUs 
Alpha diversity 

Chao1 Ace Simpson Shannon 

HY 22829 1181.17±55.17 1867.05±88.98 0.991±0.006 7.87±0.48 

XJ 30400 497.00±43.00 665.59±50.52 0.875±0.075 5.40±0.40 

LD 30426 990.22±36.73 1387.74±137.22 0.979±0.057 7.60±0.46 

JY 23655 1212.17±286.23 1827.03±771.01 0.986±0.067 8.27±0.48 

PY 20822 1282.33±155.39 1754.88±219.63 0.981±0.100 8.13±0.47 

YZ 22527 781.67±185.85 1048.09±241.77 0.973±0.120 7.20±0.64 

*where the two letter prefix denotes the location from where the mouse was captured. HY: Haiyuan county (海原县); XJ: Xiji county 

(西吉县); LD: Longde county (隆德县); JY: Jingyuan county (泾源县); PY: Pengyang county (彭阳县); YZ: Yuanzhou county (原州区). 

 
表 2.  不同县(区)甘肃鼢鼠肠道样品 Alpha 多样性指数 LSD 分析表 

Table 2.  Multiple comparisons of Alpha diversity index in Gansu Zokor intestinal samples from different counties 

Alpha index Mean (i–j) (P) YZ (j) PY (j) JY (j) LD (j) 

Chao1 HY (i) 262.9 (0.17) –183.7 (0.33) –167.6 (0.37) 54.4 (0.77) 

LD (i) 208.5 (0.28) –238.1 (0.22) –222.0 (0.24)  

JY (i) 430.5 (0.04) –16.2 (0.93)   

PY (i) 446.7 (0.03)    

Ace HY (i) 576.7 (0.11) –130.0 (0.70) –202.2 (0.55) 237.1 (0.49) 

LD (i) 339.6 (0.33) –367.1 (0.29) –439.3 (0.21)  

JY (i) 778.9 (0.04) 72.2 (0.83)   

PY (i) 706.8 (0.06)    

Simpson HY (i) –0.86 (0.00) –0.91 (0.00) –0.92 (0.00) –0.88 (0.00) 

LD (i) 0.03 (0.48) –0.03 (0.48) –0.04 (0.37)  

JY (i) 0.06 (0.13) 0.01 (0.85)   

PY (i) 0.06 (0.17)    

Shannon HY (i) 0.67 (0.34) –0.27 (0.70) –0.40 (0.56) 0.27 (0.70) 

LD (i) 0.40 (0.56) –0.53 (0.44) –0.67 (0.34)  

JY (i) 1.07 (0.14) 0.13 (0.85)   

PY (i) 0.93 (0.19)    

*where the two letter prefix denotes the location from where the mouse was captured. HY: Haiyuan county (海原县); XJ: Xiji county 

(西吉县); LD: Longde county (隆德县); JY: Jingyuan county (泾源县); PY: Pengyang county (彭阳县); YZ: Yuanzhou county (原州区). 
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县 2个组分别存在显著性差异(表 2)，说明泾源县、

彭阳县两县的细菌群落多样性显著高于原州区；

Simpson指数在海原县与隆德县、泾源县、彭阳县

及原州区 4个组的样品存在显著差异(表 2)，表明

海原县甘肃鼢鼠肠道样品中细菌的优势种集中

度与其他四县(区)样品的细菌优势种集中度存在

显著性差异；Shannon 指数在 5 个县样品中无显

著性差异，表明甘肃鼢鼠肠道细菌菌群均匀度在

这 5个县(区)无显著性差异。 

不同县(区)甘肃鼢鼠肠道细菌群落丰度如图 1 

 

 
 

 
 

图 1.  不同地域甘肃鼢鼠盲肠细菌类群在门水平和属水平丰度 

Figure 1.  Taxonomic analysis of the Eospalax cansus cecum microbiota of each sample for 6 counties of Liupan 
Mountain. Bar charts represent the relative abundance of bacterial phyla (A) and genus (B) in 16 samples from 16 
mice. Where the one letter prefix denotes the location from where the mouse was captured and the one digit number 

is the unique mouse identifier. H: Haiyuan county (海原县); X: Xiji county (西吉县); L: Longde county (隆德县); 

J: Jingyuan county (泾源县); P: Pengyang county (彭阳县); Y: Yuanzhou county (原州区). For a bacterial genus to 

be shown its abundance was 1% in at least one sample; bacterial genus whose abundance was below this criterion 
are grouped in the category “other”.  
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所示。在门水平上(图 1-A)，厚壁菌门(Firmicutes)

在所有样品肠道中均为优势菌，其次为拟杆菌门

(Bacteroidetes)和变形菌门(Proteobacteria)；在属水

平(图 1-B)，梭菌目未分类属(Clostridium Incertae 

Sedis)所占比例最大，其次是 S24-7 Incertae Sedis、

瘤胃菌科(Ruminococcaceae Incertae Sedis)未分类

属 、 颤 螺 菌 属 (Oscillospira) 、 脱 硫 弧 菌 属

(Desulfovibrio)、瘤胃球菌属(Ruminococcus)、梭菌

属(Fusobacterium)和梭状杆菌属(Clostridium)。对

5 个县(区)(西吉县组除外)鼢鼠肠道细菌群落丰度

进行差异分析，结果表明，在门水平，甘肃鼢鼠肠

道细菌群落丰度在 5 个县(区)组没有显著性差异 

(P>0.05)；在属水平，甘肃鼢鼠肠道细菌群落丰度

在 5 个县(区)组没有显著性差异(P>0.05)，仅小类

的假单孢菌属(Pseudomonas)的丰度在海原县和彭

阳县中存在显著差异(FHYPY=0.001，P=0.037)。 

2.2.2  Beta 多样性的分析：为了进一步了解甘肃

鼢鼠肠道细菌群落结构在地域上的差异，根据加

权的 UniFrac 距离矩阵 NMDS 分析方法，通过对

样本距离进行等级排序，使样本在低维空间中的

排序反映彼此之间的距离远近的关系，NMDS 分

析中两点之间的距离越近，2个样本之间的细菌群

落结构相似度越高，差异越小。UniFrac距离矩阵

NMDS 分析显示，彭阳县、隆德县和泾源县三县

样品间距离接近，说明这 3 个县样品组间的肠道

细菌群落结构更加相似。海原县样品组内距离相

对较小，说明海原县甘肃鼢鼠肠道细菌群落结构

在组内相似性大，但与彭阳县、隆德县和泾源县

三县样品间距离较远，细菌群落结构相似度低；

西吉县和原州区 2 个组的样品组内距离较大，细

菌群落结构相似度低，没有规律性(图 2)。 

2.3  甘肃鼢鼠雌雄间肠道细菌群落的多样性差异

分析 

2.3.1  Alpha多样性指数及样品的OTU丰度差异

分析：根据雌雄鼢鼠间肠道样品 OTUs 和 Alpha

多样性指数表(表 3)，对雌雄鼢鼠间样品的各数值

进行 T 检验分析，结果发现雌雄鼢鼠间样品在 
 

 
 

图 2.  基于 UniFrac 的加权 NMDS 分析在不同地理种

群间的分化 

Figure 2．   Weighted NMDS analysis based on 

UniFrac in different regions. 

 
 

表 3.  雌雄鼠间肠道菌群的样品 OTUs 和 Alpha 多样性指数表 

Table 3.  OTUs richness and diversity indices obtained from pyrosequencing analysis for female and male 

Sample OTUs 
Alpha diversity 

Chao1 Ace Simpson Shannon 

Famle 2772 1342.61±72.83 2037.88±157.92 0..99±0.00 8.44±0.18 

Male 2666 1339.22±67.29 2110.71±170.44 0..99±0.00 8.56±0.12 

P 0.446 0.973 0.762 0.704 0.622 
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Chao1、ACE、Simpson和 Shannon都没有显著性

差异(P>0.05)，说明甘肃鼢鼠肠道样品细菌群落的

多样性、优势菌聚集度及均匀度在雌雄鼢鼠间没

有显著性差异。 

根据甘肃鼢鼠雌雄性肠道细菌群落的丰度

图，对雌性和雄性菌群进行 T 检验分析，结果显

示：在门水平(图 3-A)和属水平(图 3-B)，雌雄鼢

鼠间细菌群落的丰度没有显著性差异(P>0.05)。 

 

 
 
 

 
 

图 3.  不同性别甘肃鼢鼠盲肠细菌类群门水平和属水平丰度图 

Figure 3.  Taxonomic analysis of the Eospalax cansus cecum microbiota of each sample for different gender. Bar 
charts represent the relative abundance of bacterial phyla (A) and genus (B) in 18 samples from 18 Gansu zokors. 
Where the one letter prefix denotes the location from where the mouse was captured and the one digit number is the 

unique mouse identifier. X: Xiji county (西吉县); L: Longde county (隆德县); J: Jingyuan county (泾源县). For a 

bacterial genus to be shown its abundance was 1% in at least one sample; bacterial genus whose abundance was 
below this criterion are grouped in the category “other”. 
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2.3.2  Beta 多样性分析：为进一步了解细菌群落

结构在不同性别组间的差异性，基于加权的

UniFrac 距离矩阵进行 NMDS 分析，结果显示，

雌性组样品在 NMDS分析图中分布较聚集，样品

间距离接近，而雄性组样品分散，样品间距离较

远，说明雌性甘肃鼢鼠肠道细菌群落结构相似性

高，而雄性细菌群落结构在样品间差异较大(图 4)。 

2.4  不同季节甘肃鼢鼠肠道细菌多样性差异分析 

2.4.1  Alpha多样性指数及样品的OTU丰度差异

分析：根据不同季节甘肃鼢鼠肠道细菌群落的

Alpha多样性指数表，对不同季节样品组的数值进

行 T检验分析，结果表明，在秋季组与春季组中，

秋季具有更加明显多样化的细菌群落。其中

Chao1、Ace和 Shannon所展现出来的两组间的多

样性差异显著(P<0.05)，Simpson指数多样性分析

未达到统计学差异，即甘肃鼢鼠肠道细菌的优势

种集中度在春季组和秋季组中不具有显著性差异

(P=0.173) (表 4)。 

不同季节甘肃鼢鼠肠道细菌群落丰度图中，

对春季和秋季的肠道细菌群落进行 T 检验，在门

水平(图 5-A)，Firmicutes 的丰度在春季组显著高

于秋季组 (TSA=0.073，P=0.029)；在属水平 (图

5-B)，Lachnospiraceae Incertae Sedis(TSA=0.073，

P=0.031) 和 Ruminococcaceae Incertae Sedis 

(TSA=0.19，P<0.05)的比例春季组明显高于秋季；

而 Oscillospira (TSA=0.030，P=0.025)的丰度秋季

组高于春季组。 

2.4.2  Beta 多样性分析：为了评估甘肃鼢鼠肠道

细菌群落结构在不同季节差异，基于加权的

UniFrac 距离矩阵进行 NMDS 分析，结果显示，

秋季组样品在 NMDS分析图中分布较聚集，样品

间距离接近，而春季组样品分散，样品间距离较

远，说明甘肃鼢鼠肠道细菌群落结构在秋季相似

性高，而细菌群落结构在春季样品间差异较大，

同时甘肃鼢鼠肠道细菌群落结构相似度秋季明显

高于春季(图 6)。 
 

 
 

图 4.  基于 UniFrac 的加权 NMDS 分析在雌雄鼠间的

分化 

Figure 4.  Weighted NMDS analysis based on 
UniFrac in famle and male. 

 
 

表 4.  不同季节甘肃鼢鼠肠道菌群的 Alpha 多样性指数表 

Table 4  OTUs richness and diversity indices obtained from pyrosequencing analysis for different seasons 

Sample OTUs 
Alpha diversity 

Chao1 Ace Simpson Shannon 

Spring 1739 950.14±125.00 1371.94±225.66 0.96±0.64 7.30±1.33 

Autumn 2431 1342.61±72.82 2037.87±161.31 0.97±0.01 8.44±0.55 

P 0.665 0.014 0.027 0.173 0.034 
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图 5.  不同季节甘肃鼢鼠盲肠细菌类群门水平和属水平丰度图 

Figure 5.  Taxonomic analysis of the Eospalax cansus cecum microbiota of each sample for different seasons . Bar 
charts represent the relative abundance of bacterial phyla (A) and genus (B) in 14 samples from 14 mice. Where the 
one letter prefix denotes the location from where the mouse was captured and the one digit number is the unique 

mouse identifier. X: Xiji county (西吉县); L: Longde county (隆德县); J: Jingyuan county (泾源县). For a bacterial 

genus to be shown its abundance was 1% in at least one sample; bacterial genus whose abundance was below this 
criterion are grouped in the category “other”.  
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图 6.  基于 UniFrac 的加权 NMDS 分析在不同季节间

的分化 

Figure 6.  Weighted NMDS analysis based on 
UniFrac in spring and autumn. 
 

3  讨论 

3.1  甘肃鼢鼠肠道细菌群落组成具有髙度的植食

性适应 

甘肃鼢鼠肠道菌群在门水平上，以分解利用植

物的门类为优势种群。甘肃鼢鼠肠道细菌的优势门

菌为 Firmicutes 和 Bacteroidetes，两者占肠道总细

菌的比例高达 89%以上。这与马和驴肠道菌群的研

究相似[28–30]。研究表明，胃肠道中的 Firmicutes和

Bacteroidetes有利于动物消化食物中的纤维素和半

纤维素，李志鹏等[31]分析以柞树叶为食的梅花鹿瘤

胃中的菌群发现，其中 87.9%的 16S rRNA基因序

列都属于 Bacteroidetes 能降解纤维的菌种序列。

Chen et al[32]发现，肉牛瘤胃中 Firmicutes 和

Bacteroidetes 随饲粮干草含量的增加而增加，

Firmicutes 的这一特性表现得尤其突出；在属水平

上，Clostridiales菌科未分类属为优势属，研究表明

Clostridiales 菌科对提高消化纤维素和半纤维素为

主的植物食物资源有利[33]，其次是Ruminococcaceae 

Incertae Sedis ， Oscillospira ， Ruminococcus ，

Ruminococcaceae Incertae Sedis，Oscillospira 和

Ruminococcus均属于厚壁菌门。其中，Ruminococcus

的主要成员为白色瘤胃球菌(Ruminobacter albus)和

黄色瘤胃球菌(Ruminococcus Flavefaciens)，它们是

纤维降解过程被研究最多的菌株，是分解纤维素的

优势菌[34–35]，在纤维素和半纤维素的降解过程中最

为重要，其分泌的纤维素酶的活性很高，而且还能

够溶解微晶纤维素。Oscillospira多出现于食草动物

的肠道，其通过利用动物来源的葡萄糖产生丁盐酸

以供宿主基本的代谢 [36]， Lam 等 [37]发现

Oscillibacter 可增加小鼠肠道饱和脂肪的积累。因

此，从甘肃鼢鼠肠道门和属水平所包含的优势菌门

和优势菌属均表明其对植食性的高度适应。 

3.2  不同县(区)的甘肃鼢鼠肠道细菌群落结构差

异性不显著 

基于加权的UniFrac距离的NMDS分析表明：

隆德、泾源和彭阳 3 个组间的甘肃鼢鼠肠道菌群

结构相似，而西吉和原州组内样品间菌群结构相

似性差异过大，不具有代表性。海原组细菌群落

结构较其他 3 个县差异较大，但组内样品细菌群

落结构相似度高。隆德、泾源和彭阳 3 组样本在

地理位置上距离相近，年降雨量均超过 400 mm 

(500 mm–600 mm)，气候等生态因素相近。海原县

和西吉县均属于六盘山北段，分别位于六盘山系

东坡和西坡，年降雨量低于 400 mm[38]。因此，推

测地理、气候等生态因素使得隆德县、泾源县和

彭阳县 3 个县的甘肃鼢鼠肠道细菌群落结构更加

相似；海原县与西吉县采样位置接近，但是西吉

县样品测序数据 OTU 数和 Alpha 多样性指数过
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小，NMDS分析中组内差异过大，不具有代表性，

不能用于与海原县样品细菌群落的比较分析；在

不同县(区)甘肃鼢鼠肠道细菌群落丰度差异性分

析中，在门水平和属水平上，6个县(区)的甘肃鼢

鼠肠道细菌的丰度并没有显著性差异。6县(区)均

在宁夏南部围绕六盘山分布，地理间距小，直线

距离间距不超过百公里，植被种类分布无显著的

差异[39]，推测是甘肃鼢鼠肠道细菌群落多样性及

丰度差异性在 5个县(区)没有显著差异性原因，进

一步也说明，甘肃鼢鼠肠道细菌群落多样性和丰

度差异与食性相关。 

3.3  甘肃鼢鼠的肠道细菌组成和结构在雌雄间差

异不显著 

雌雄性鼢鼠间肠道细菌群落的多样性和丰

度无显著差异；在肠道细菌群落丰度差异性分析

中，在门水平和属水平上，甘肃鼢鼠肠道细菌比

例在雌性组和雄性组均未出现显著性的差异。根

据加权的UniFrac距离的NMDS分析法表明甘肃

鼢鼠雌性组样品组间的距离相比于雄性组更大。

本研究雌性组和雄性组的样品均采自秋季，秋季

活动节律以储存食物为主，繁殖次之[40]。在秋季

储备食物阶段雄性甘肃鼢鼠跑动和挖掘等行为

活动时间大于雌性鼢鼠，进食量大于雌性鼢鼠，

需要大量进食，导致个体间取食植物资源种类有

很大的差异性，因而使得肠道细菌群落结构的差

异大于雌性鼢鼠。因此，雌性甘肃鼢鼠肠道细菌

群落结构相似性高，而雄性细菌群落结构在样品

间差异较大，这一结果有待今后更加深入的研究

来解释。 

3.4  甘肃鼢鼠肠道细菌群落结构对食物资源的动

态变化的影响 

甘肃鼢鼠肠道细菌组成和结构对食物资源的

季节波动具有明显的响应。在生活习性上，甘肃

鼢鼠春季、秋季活动频繁，尤以春季最为频繁[40]；

在食源上，甘肃鼢鼠喜食植物苦荬菜、刺儿菜、

大蓟、蒲公英、本氏针茅、赖草等菊科植物，油

松、樟子松和沙棘等次之[41]。秋季甘肃鼢鼠食物

资源丰富，可取食植物根系种类繁多，植物种类

较春季来说比较杂，这与我们在 Alpha多样性分

析中甘肃鼢鼠秋季样品的肠道菌群的多样性显

著大于春季的结果相一致。在不同季节肠道细菌

丰度的差异性分析中，Oscillospira的丰度秋季明

显高于春季，Oscillospira对嫩叶和草根中的碳水

化合物和单糖具有更高的利用效率[42]，有利于甘

肃鼢鼠从植物的根系及嫩叶中获取能量；而

Lachnospiraceae Incertae Sedis和 Ruminococcaceae 

Incertae Sedis的丰度在春季高于秋季，春季(四月

份)相较秋季食物资源匮乏，同时，甘肃鼢鼠进入

繁殖期，能量需求增加，其主要以取食油松、樟

子松、山杏、山桃等造林树种的根皮为主，其根

系的纤维素含量在 50%以上[43]，草本植物根系的

纤维素及半纤维素含量均在 14%–34%[44]。因此，

推测 Lachnospiraceae 和 Ruminococcaceae 比例的

升高有利于甘肃鼢鼠消化富含纤维素和半纤维素

的油松的根等食物；基于加权的 UniFrac 距离的

加权 NMDS分析显示，甘肃鼢鼠肠道细菌群落结

构的相似度秋季大于春季，在春季，大地未解冻

前，因需恢复冬季寒冷产生的能量损失，鼢鼠需

要大量进食，以便为繁殖期做准备。但是，草本

植物还未长成，鼢鼠需要四处行走觅食，因树种

及进食量的差异，导致个体间取食植物资源种类

有很大的差异性，故其肠道细菌群落结构差异性

较大。在秋季，食物资源丰富，有丰富的草本及

灌木丛植物的根系为食，因此甘肃鼢鼠肠道细菌

群落的相似度较高。 
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Effects of the three factors on intestinal bacterial diversity of 
Eospalax cansus in the region of Liupan Mountains 

Jing Yang1, Xiaoning Nan1*, Yao Zou1, Feiran Zhang1, Jianning Shi2, Chongxuan Han1* 
1 College of Forestry, Northwest A & F University, Yangling 712100, Shaanxi Province, China 
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Autonomous Region, China 

Abstract: [Objective] We studied  the influence of three factors (region, gender and season) on intestinal bacterial 

community structure and diversity of Gansu zokor distributed in Liupan Mountains. [Methods] The V3–V4 regions 

of 16S rRNA genes from 36 Gansu zokors’ cecum were sequenced using Illumina high-throughput sequencing 

technology. The sequences were used for analysis of species diversity, abundance and community structure of the 

intestinal bacteria. [Results] The intestinal bacteria of Gansu zokor mainly consisted of three phyla, among which 

Firmicutes was the most predominant phylum, and the others of Bacteroidetes and Proteobacteria. At the genus 

level, the predominant genera were Oscillospira, Ruminococcus, Coprococcus and Desulfovibrio. By comparing 

samples obtained from different regions, we found intestinal bacterial community structure presented a high 

similarity among the three counties (Pengyang county, Longde county, and Jingyuan county), whereas it showed a 

low similarity between Haiyuan county with other counties. Meanwhile, we concluded different sexes had different 

impacts on intestinal bacterial community structure of Gansu zokor, whereas female zokors are highly variable on 

the community structure of gut bacteria than male zokors. In addition, season might be an important modulator of 

the intestinal bacteria. The results showed that intestinal bacterial diversity of Gansu zokor was significantly higher 

in autumn than in spring, the similarity of bacterial community structure in autumn was also higher than in spring. 

[Conclusion] Region and gender merely had significant effects on intestinal bacterial community structure of 

Gansu zokor, whereas seasons might have significant impacts on both community structure and diversity of cecal 

bacteria significantly. 

Keywords: Eospalax cansus, intestinal bacterial flora, high-throughput sequencing, cecum 
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