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摘要：【目的】肠道微生物在宿主代谢和健康方面发挥着重要的作用，已有报道表明甘肃鼢鼠肠道菌群

和地域、性别以及季节等因素有关，但对于野生和人工饲喂条件下，取食不同食物的甘肃鼢鼠肠道菌群

是否存在差异尚不明确。【方法】本研究选取苜蓿、樟子松根、油松根和云杉根对甘肃鼢鼠进行分组饲

喂，同时以野生个体作为对照，采用 16S rRNA V3-V4 高通量测序技术对野生和人工饲喂甘肃鼢鼠肠道

细菌进行比较。【结果】野生和人工饲喂条件下，优势菌门均为 Firmicutes 和 Bacteroidetes，但含量却

存在显著性差异。在人工饲喂条件下，樟子松根、油松根和云杉根饲喂的三组甘肃鼢鼠肠道细菌群落结

构相似度较高，而与苜蓿组和野生组之间均存在较大差异，樟子松组、油松组和云杉组甘肃鼢鼠肠道细

菌多样性高于苜蓿组和野生组。【结论】野生和人工饲喂条件下甘肃鼢鼠肠道菌群组成和结构存在显著

性差异。 
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动物肠道微生物组已被誉为动物的“第二套

基因组”，其数量庞大，事实上，动物就生活在一

个充满微生物的世界里[1]。宿主和微生物之间的相

互作用对宿主来说具有重要意义，其中肠道微生

物又在宿主代谢和健康方面发挥至关重要的作  

用[2–4]，因此肠道微生物的组成、结构及其影响因

素是人们重点关注的内容。研究表明，肠道微生

物群落结构受饮食、遗传和地理等因素影响[5–9]，

并且已经得到广泛认可的是宿主饮食在肠道中产

生强烈的选择压力，其形成肠道微生物的群落  

结构[10–12]。 

甘肃鼢鼠主要分布在中国西北地区，是一种

典型的地下啮齿动物[13]，其终生生活在封闭的洞

道环境中[14]，以草本和木本植物的根系为食。就

甘肃鼢鼠的肠道细菌而言，以往的研究主要评估

了甘肃鼢鼠肠道细菌群落与地理、性别和季节因
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素之间的关系[15]，而忽略了食物因素对肠道菌群

的影响。其次，在宁夏六盘山地区退耕还林工程

建设中，樟子松、油松、云杉均为主要造林树种，

但由于甘肃鼢鼠取食危害造林树种的根部，导致

新造林苗木成活率较低，之前的研究表明甘肃鼢

鼠对樟子松、油松、云杉三年累计危害率分别为

43.5%、55.2%、10.1%[16]。因此，本研究选择甘肃

鼢鼠危害率不同的造林树种对其进行饲喂，以同

域分布的野生个体作为对照，采用高通量测序技

术对甘肃鼢鼠盲肠内容物中细菌群落结构及多样

性进行分析，研究野生和人工饲喂条件下甘肃鼢

鼠肠道细菌群落差异，探讨人工饲喂条件下甘肃

鼢鼠肠道菌群结构及其多样性变化，为揭示不  

同类型食物与动物肠道菌群结构之间的关系提供

依据。 

1  材料和方法 

1.1  样品采集与保存 

本研究所用甘肃鼢鼠均为在宁夏六盘山地区

使 用 接 地 式 活 体 捕 鼠 器 捕 捉 的 健 康 成 年 个 体  

(表 1)，于当地在室内条件下单笼饲养。首先对甘

肃鼢鼠饲喂苜蓿统一驯养 3 d，驯养结束后选择体

重均一个体随机分为 4 组，每组 10 只，分别饲喂

苜蓿(A 组)、苜蓿+樟子松(M 组)、苜蓿+油松(C

组)和苜蓿+云杉(S 组)，持续饲喂 15 d。以相同栖

息地中捕获的野生个体作为野生对照组(W 组)。

用樟子松、油松和云杉的根部以及苜蓿的整株去

饲喂甘肃鼢鼠。其中，苜蓿与樟子松根、油松根

和云杉根的比例为 1︰2，分别在每天 10:00 和

18:00 各饲喂 1 次，饲喂的食物均为新鲜采集，并

在每次饲喂前打扫笼子。不同分组中食物成分含

量见表 2。 

表 1.  甘肃鼢鼠分组情况 

Table 1.  Information of Gansu zokor samples 
Groups Samples name 

A A1、A2、A3、A4 

M M1、M2、M3、M4、M5 

C C1、C2、C3、C4、C5、C6 

S S1、S2、S3、S4、S5、S6 

W W1、W2、W3、W4 

A: alfalfa group; M: Mongolian pine group; C: Chinese pine 
group; S: spruce group; W: wild group. 

 

表 2.  不同分组中食物营养成分含量[17–20] 

Table 2.  Food nutrition contents in different groups[17–20] 
Groups Crude fiber/% Crude fat/% Crude protein/%

A 28.94 1.77 17.40 

M 45.97 3.98 7.53 

C 43.55 3.85 6.87 

S 43.63 / 6.62 

W / / / 

A: alfalfa group; M: Mongolian pine group; C: Chinese pine 
group; S: spruce group; W: wild group. 

 

持续饲喂 15 d 后将甘肃鼢鼠放入装有乙酸乙

酯的塑料密封袋中进行安乐死，死后立即收集盲

肠内容物。采集的盲肠样品及时装入冻存管置于

液氮罐保存，带回实验室冻存在–80 °C 中。本研

究一共采集了 5 组 26 个盲肠样品。 

1.2  DNA 提取和测序 

使用 TIANamp Stool DNA Kit (TIANGEN, 

China)对甘肃鼢鼠的盲肠内容物总基因组 DNA 进

行提取，具体步骤见试剂盒说明书。使用通用引

物 338F-806R (338F：5′-ACTCCTACGGGAGGCA 

GCAG-3′，806R：5′-GGACTACHVGGGTWTCTAA 

T-3′)对 16S rRNA 基因 V3-V4 区进行扩增[21]。20 μL

反应体系如下：模板 DNA 10 ng，5×FastPfu 缓冲

液 4 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 2 μL，FastPfu 聚合

酶 0.4 μL，BSA 0.2 μL，正反引物(5 μmol/L)均为

0.8 μL，添加 ddH2O 补足反应体系。然后使用以

下条件扩增 DNA：95 °C 3 min；95 °C 30 s，55 °C 
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30 s，72 °C 45 s，循环 25 次；72 °C 10 min。在

Illumina MiSeq 平台上对纯化的 PCR 产物进行  

测序。 

1.3  序列处理和分析 

使用 QIIME Pipeline Version 1.7.0 分析原始序

列[22]，基于独特的条形码对序列进行分离。在去

除低质量序列和嵌合体后，以 97%的序列相似度

为 阈 值 对 非 重 复 序 列 进 行 OTUs (operational 

taxonomic units)的聚类。采用 RDP classifier 贝叶

斯算法对 OTU 代表序列在 97%相似度水平上进行

分类学分析，将每个 16S rRNA 基因序列以 70%

的置信阈值和 Silva (Release128 http://www.arb- 

silva.de)数据库进行比对[23–24]。 

绘制稀疏曲线以证明每个样品的群落丰度和

测序数据[25]。使用 mothur 软件计算 Alpha 多样性

指数，包括群落丰富度指数(Chao 1，ACE)、群落

多样性指数(Shannon)和群落覆盖度指数(Good’s 

coverage)[26]。使用 Kruskal-Wallis 秩和检验计算组

间存在差异的细菌种类，使用 R 软件进行非度量

多维尺度分析(NMDS)。 

2  结果和分析 

2.1  测序结果 

从 26 个样品中获得了 1405165 条原始 16S 

rRNA 基因序列。计算并且绘制稀疏曲线。随着数

据大小的增加稀疏曲线逐渐变得平缓，表明测序

深度已经达到要求，数据可以进行后续分析。总

共获得了 658216 条高质量序列，平均每个样品具

有 25316 条序列。根据 97%的序列相似性鉴定出

1294 个核心 OTUs，苜蓿组平均每个样品 564 个

OTUs，樟子松组平均每个样品 656 个 OTUs，油

松组平均每个样品 629 个 OTUs，云杉组平均每个

样品 670 个 OTUs，野生组平均每个样品 607 个

OTUs。 

2.2  肠道细菌群落组成分析 

2.2.1  细菌门分类水平比较：从 26 个甘肃鼢鼠盲

肠样本中共检测出 11 个门、17 个纲、27 个目、

47 个科和 118 个属。在细菌门水平上(图 1)，所有

样本中相对含量大于 1%的细菌门共有 6 个，分别

为厚壁菌门(Firmicutes)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、

变 形 菌 门 (Proteobacteria) 、 蓝 细 菌 门

(Cyanobacteria)、软壁菌门(Tenericutes)和疣微菌

门(Verrucomicrobia)。其中厚壁菌门为所有样品中

的优势菌，其次是拟杆菌门。在野生和人工饲喂

条 件 下 两 个 菌 门 所 占 的 比 例 分 别 为 ： 苜 蓿 组

74.48%和 21.11%，樟子松组 73.53%和 19.30%，

油 松 组 86.54% 和 9.45% ， 云 杉 组 80.34% 和

16.09%，野生组 75.64%和 20.04%。 

2.2.2  细菌属分类水平比较：在细菌属水平上 

(图 2)，所有样本中相对含量大于 1%的细菌属共

有 31 个，其中丰度最高的前 15 个细菌属分别是

unclassified_f_Lachnospiraceae、Lachnospiraceae_ 

NK4A136_group 、 Bacteroidales_S24-7_group 、

norank_f_Ruminococcaceae 、 norank_f_ 

Lachnospiraceae、Ruminococcus_1、unclassified_f_ 

Ruminococcaceae 、 Ruminiclostridium_6 、

Ruminococcaceae_NK4A214_group、Clostridiales_ 

vadinBB60_group 、 [Eubacterium]_ruminantium_ 

group、颤杆菌属(Oscillibacter)、Ruminiclostridium、

norank_o_Gastranaerophilales 、 脱 硫 弧 菌 属

(Desulfovibrio)。野生和人工饲喂条件下属水平含

量 占 前 三 的 细 菌 属 分 别 是 unclassified_ 

f_Lachnospiraceae 、 Lachnospiraceae_NK4A136_ 

group、Bacteroidales_S24-7_group。 
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图 1.  甘肃鼢鼠肠道样品门分类水平物种组成 

Figure 1.  Gansu zokor intestinal bacterial compositions at phylum. A: alfalfa group; M: Mongolian pine group; C: 
Chinese pine group; S: spruce group; W: wild group. 

 
图 2.  甘肃鼢鼠肠道样品属分类水平物种组成 

Figure 2.  Gansu zokor intestinal bacterial compositions at genus. A: alfalfa group; M: Mongolian pine group; C: 
Chinese pine group; S: spruce group; W: wild group. 
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2.3  肠道细菌群落多样性分析 

2.3.1  Alpha 多样性分析：野生和人工饲喂条件

下甘肃鼢鼠肠道细菌 Alpha 多样性指数展示在

表 3 中，Good’s coverage 分析表明每个分组中测

得了 99%的细菌种类。LSD 分析显示 Simpson

指数在苜蓿组和云杉组间存在显著性差异，说明

甘肃鼢鼠肠道细菌多样性云杉组显著高于苜蓿

组；Shannon 指数在苜蓿组与樟子松组、云杉组

2 组间，油松组与云杉组间存在显著性差异，说

明樟子松组和云杉组甘肃鼢鼠肠道细菌群落均

匀度显著高于苜蓿组，同时云杉组显著高于油松

组；Chao 1 和 Ace 指数苜蓿组和野生组分别与

樟子松组和云杉组间存在显著性差异，说明樟子

松组和云杉组甘肃鼢鼠肠道细菌群落丰富度显

著高于苜蓿组和野生组，此外 Ace 指数在苜   

蓿组和油松组间也存在显著性差异，说明油松组

甘肃鼢鼠肠道细菌群落均匀度显著高于苜蓿组

(表 4)。 

 
表 3.  甘肃鼢鼠肠道样品 Alpha 多样性指数表 

Table 3.  Number of alpha diversity indices of Gansu zokor intestinal samples 

Groups Simpson/(mean±S.E) Shannon/(mean±S.E) Chao 1/(mean±S.E) ACE/(mean±S.E) Good’s coverage 

A 0.016±0.003 5.14±0.16 902±57 881±50 0.99 

M 0.010±0.001 5.45±0.06 1015±12 1008±9 0.99 

C 0.013±0.001 5.25±0.07 973±17 964±17 0.99 

S 0.009±0.000 5.50±0.03 1008±18 990±13 0.99 

W 0.012±0.003 5.37±0.08 928±10 923±9 0.99 

A: alfalfa group; M: Mongolian pine group; C: Chinese pine group; S: spruce group; W: wild group. 
 

表 4.  甘肃鼢鼠肠道样品 Alpha 多样性指数 LSD 分析表 

Table 4.  Multiple comparisons of Alpha diversity index of Gansu zokor intestinal samples 

Alpha Mean (i-j) (P) W (j) S (j) C (j) M (j) 

Simpson 

A (i) 0.004 (0.22) 0.007 (0.03) 0.003 (0.31) 0.006 (0.06) 

M (i) –0.002 (0.43) 0.001 (0.75) –0.003 (0.28)  

C (i) 0.001 (0.78) 0.004 (0.15)   

S (i) –0.003 (0.26)    

Shannon 

A (i) –0.23 (0.07) –0.37 (0.01) –0.11 (0.34) –0.31 (0.02) 

M (i) 0.08 (0.49) –0.06 (0.60) 0.19 (0.09)  

C (i) –0.11 (0.30) –0.25 (0.02)   

S (i) 0.14 (0.22)    

Chao 1 

A (i) –26 (0.49) –106 (0.01) –71 (0.06) –113 (0.01) 

M (i) 87 (0.02) 7 (0.83) 42 (0.22)  

C (i) 45 (0.19) –35 (0.29)   

S (i) 79 (0.03)    

Ace 

A (i) –42 (0.20) –109 (0.00) –83 (0.01) –127 (0.00) 

M (i) 85 (0.01) 18 (0.54) 44 (0.14)  

C (i) 41 (0.17) –26 (0.36)   

S (i) 67 (0.03)    

A: alfalfa group; M: Mongolian pine group; C: Chinese pine group; S: spruce group; W: wild group. 
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2.3.2  Beta 多样性分析：使用非度量多维尺度分

析(NMDS)检验野生和人工饲喂条件下甘肃鼢鼠

肠道细菌群落结构差异(图 3)。在 NMDS 图中，不

同颜色或形状的点代表不同分组的样本，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关系，NMDS 分析

中两样本点之间的距离越近，表明两个样本之间

的细菌群落结构相似度越高，差异越小。NMDS

的结果和聚类分析的结果一致，不同分组的样品

单独聚集在一起，说明组内相似度高。樟子松组、

油松组和云杉组 3 组间样本距离接近，其次是野

生组，最后是苜蓿组，说明樟子松、油松组和云

杉组这 3 组样本的肠道细菌群落结构较为相似，

而与苜蓿组之间存在较大差异。 

为研究不同样本物种组成结构的相似性和差

异关系，使用未加权的 unifrac 距离对野生和人工

饲喂条件下 5 个分组中 26 个盲肠样品肠道细菌之

间的关系进行分析，其结果通过树状图呈现(图 4)。

树上的每个分支代表一个肠道细菌样本，樟子松

组和云杉组的甘肃鼢鼠的肠道样本混在一起，而 

 

图 3.  甘肃鼢鼠肠道细菌群落 NMDS 图 

Figure 3.  NMDS of Gansu zokor intestinal bacterial 
population structures. A: alfalfa group; M: Mongolian 
pine group; C: Chinese pine group; S: spruce group; W: 
wild group. 

 
图 4.  甘肃鼢鼠肠道样品聚类分析图 

Figure 4.  Clustering analysis of Gansu zokor intestinal samples. A: alfalfa group; M: Mongolian pine group; C: 
Chinese pine group; S: spruce group; W: wild group. 
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苜蓿组、油松组和野生组的甘肃鼢鼠肠道样品则

位于不同的分支上。樟子松组、油松组和云杉组 3

组之间样本距离较近，其次是野生组，与苜蓿组

之间距离最远。说明樟子松组、油松组和云杉组

这 3 组与苜蓿组之间肠道样品物种组成结构相似

性较小，差异较大。 

2.4  组间差异分析 

组间差异分析是运用严格的统计学方法，依

据得到的群落丰度数据，对不同分组(或样本)微生

物群落之间的物种进行假设检验，评估物种丰度

差异水平，从而获得分组(或样本)间存在显著性差

异的物种。Kruskal-Wallis 秩和检验结果表明，在

门水平上(图 5-A)，厚壁菌门(Firmicutes)、拟杆菌

门 (Bacteroidetes) 、 软 壁 菌 门 (Tenericutes) 、

Saccharibacteria、迷踪菌门(Elusimicrobia)和疣微

菌门(Verrucomicrobia)的相对含量在 5 个分组间具

有显著性差异。和野生组对比发现，苜蓿组中，软

壁菌门的含量增加。樟子松组中，厚壁菌门、软壁

菌门和迷踪菌门的含量增加，而 Saccharibacteria

的含量降低。油松组中，厚壁菌门和软壁菌门的含

量增加，而拟杆菌门、Saccharibacteria 和迷踪菌门

的含量降低。云杉组中，厚壁菌门和软壁菌门的含

量增加，而拟杆菌门和 Saccharibacteria 的含量降

低。值得注意的是，只有苜蓿组中检测到了疣微菌

门 。 在 属 水 平 上 ( 图 5-B) ， unclassified_f__ 

Lachnospiraceae 、 Lachnospiraceae_NK4A136_ 

group 、 Bacteroidales_S24-7_group 、 norank_f_ 

Ruminococcaceae、Ruminococcus_1、unclassified_f_ 

Ruminococcaceae 、 Ruminococcaceae_NK4A214_ 

group 和 Clostridiales_vadinBB60_group 的相对含

量在 5 个分组间具有显著性差异。和野生组对比

发现，苜蓿组中，unclassified_f__Lachnospiraceae、

norank_f__Ruminococcaceae 和 Clostridiales_ 

vadinBB60_group 的含量增加，而 Lachnospiraceae_ 

NK4A136_group 和 Ruminococcaceae_NK4A214_ 

group 的 含 量 降 低 。 樟 子 松 组 中 ， norank_f_ 

Ruminococcaceae、unclassified_f_Ruminococcaceae、

Ruminococcaceae_NK4A214_group 和 Clostridiales_ 

vadinBB60_group 的含量增加，而 unclassified_f_ 

Lachnospiraceae 和 Lachnospiraceae_NK4A136_ 

group 的 含 量 降 低 。 油 松 组 中 ， unclassified_f_ 

Lachnospiraceae 、 norank_f__Ruminococcaceae 、

Ruminococcus_1、unclassified_f_Ruminococcaceae、

Ruminococcaceae_NK4A214_group 和 Clostridiales_ 

vadinBB60_group 的含量增加，而 Lachnospiraceae_ 

NK4A136_group 和 Bacteroidales_S24-7_group 的

含 量 降 低 。 云 杉 组 中 ， unclassified_f_ 

Lachnospiraceae 、 norank_f_Ruminococcaceae 、

unclassified_f_Ruminococcaceae、Ruminococcaceae_ 

NK4A214_group 和 Clostridiales_vadinBB60_group

的含量增加，而 Lachnospiraceae_NK4A136_group

和 Bacteroidales_S24-7_group 的含量降低。 

3  讨论 

本研究采用 Illumina MiSeq 技术首次对野生

环境和人工饲喂条件下甘肃鼢鼠肠道细菌群落进

行高通量测序。对 5 个分组中甘肃鼢鼠盲肠内容

物细菌种类组成进行分析，结果表明不同分组中

甘肃鼢鼠肠道门和属水平的优势菌具有一致性。

在门分类水平上，来自 5 组中的优势细菌门均为

厚壁菌门(Firmicutes)和拟杆菌门(Bacteroidetes)，

这与其他哺乳动物如马[27]和梅花鹿[28]的研究结果

一致。但厚壁菌门和拟杆菌门的含量在不同分组

间却存在显著性差异，以野生组作为对照，厚 
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图 5.  甘肃鼢鼠肠道细菌门水平(A)和属水平(B)差异检验 
Figure 5.  Statistical comparison of Gansu zokor intestinal bacteria at phylum (A) and genus (B) level. * 0.01<P≤

0.05, ** 0.001<P≤0.01, *** P≤0.001. A: alfalfa group; M: Mongolian pine group; C: Chinese pine group; S: 
spruce group; W: wild group. 
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壁菌门在樟子松、油松和云杉组中的含量增加，

拟杆菌门在油松和云杉组中的含量降低。大量研

究表明厚壁菌门和拟杆菌门的比例(F/B)是衡量肥

胖的一个指标[29–30]，并且肥胖人群肠道中 F/B 的

比例高于清瘦个体[31]。与苜蓿组相比，樟子松、

油松和云杉组中粗纤维含量较高而粗蛋白的含量

较低，因此，F/B 比例的升高可能有助于甘肃鼢鼠

从 食 物 中 获 取 更 多 的 能 量 。 此 外 ， 软 壁 菌 门

(Tenericutes) 在 人 工 饲 喂 组 中 的 含 量 增 加 ，

Saccharibacteria 在樟子松、油松和云杉组中的含

量降低。可以看出，门水平细菌含量在樟子松、

油松和云杉组中的变化是一致的，而苜蓿组的细

菌组成和含量与野生组较为相似。 

在属分类水平上，来自 5 组中的优势细菌属

均为 unclassified_f__Lachnospiraceae、Lachnospiraceae_ 

NK4A136_group 和 Bacteroidales_S24-7_group。

Lachnospiraceae 未 分 类 菌 和 Lachnospiraceae_ 

NK4A136_group 是甘肃鼢鼠肠道细菌群落的主要

成分，两者都属于梭菌目并且普遍存在于人类和

其他哺乳动物的肠道细菌群落中[32]。梭菌有利于

消化纤维素和基于半纤维素的植物食物资源[33]。

其次在属水平含量较高的是 Bacteroidales_S24-7_ 

group、norank Ruminococcaceae、Ruminococcus_1，

Ruminococcus 的主要成员是 Ruminococcus albus

和 Ruminococcus flavefaciens，它们是纤维降解过

程中被研究最多的细菌，也是纤维素分解的主要

细菌[34–35]，这两种细菌在纤维和半纤维素的降解

中是非常重要的，其分泌具有高活性的纤维素酶

并且能够溶解微晶纤维素。因此，甘肃鼢鼠肠道

中门和属水平的优势菌均表明了其对植食性的高

度 适 应 。 但 unclassified_f__Lachnospiraceae 、

Lachnospiraceae_NK4A136_group 和 Bacteroidales_ 

S24-7_group 的含量在不同分组间却存在显著性

差 异 ， 以 野 生 组 作 为 对 照 ， unclassified_f__ 

Lachnospiraceae 在人工饲喂组中的含量增加，

Lachnospiraceae_NK4A136_group 在人工饲喂组

中的含量降低，Bacteroidales_S24-7_group 在油松

组中的含量降低。此外，norank_f__Ruminococcaceae

在 人 工 饲 喂 组 中 的 含 量 增 加 ， unclassified_f_ 

Ruminococcaceae 、 Ruminococcaceae_NK4A214_ 

group 和 Clostridiales_vadinBB60_group 在樟子松、

油松和云杉组中的含量增加。可以看出，属水平

细菌含量在樟子松、油松和云杉组中的变化是一

致的，这可能和它们 3 组中食物营养成分含量较

为相似有关。而苜蓿组的细菌组成和含量与野生

组较为相似，这可能和夏季甘肃鼢鼠取食的植物

种类中草本类占的比例较大有关。 

在 NMDS 图中，野生组甘肃鼢鼠肠道细菌群

落结构与人工饲喂的 4 组之间存在明显差异，尽

管野生环境中甘肃鼢鼠取食植物种类较多，但野

生组中的肠道样品仍聚集在一起，表明野生环境

条件下甘肃鼢鼠在长期进化过程中肠道菌群形成

了一定的定植模式，导致了其肠道菌群的相似性。

此外，苜蓿组和野生组与樟子松组、油松组和云

杉组饲喂的甘肃鼢鼠肠道细菌群落存在明显差

异，并且层级聚类树中的距离更远。在试验开始

前，这 5 个分组中的个体均具有相似的地理条件

和宿主遗传背景。然而，本研究表明它们各组的

肠道细菌群落结构却并不相同，樟子松组、油松

组和云杉组具有比苜蓿组和野生组更相似的群落

结构和更高的物种丰富度。研究表明，多种因素

都会对宿主肠道细菌群落产生影响，但饮食是其

中最重要的因素之一[36–37]，同时具有相同饮食结

构的物种之间其肠道菌群结构会更为相似[38]。因
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此，野生和人工饲喂条件下甘肃鼢鼠肠道细菌群

落结构存在显著性差异可能有两种原因，一方面，

野生和人工饲喂条件下甘肃鼢鼠的食物不同，食

物的不同会导致肠道细菌群落结构的差异[39]；另

一方面，野生和人工饲喂条件下甘肃鼢鼠生活的

环境条件不同，例如环境微生物和氧含量的不同

可能会影响肠道细菌群落结构。 

本研究首次进行了野生和人工饲喂条件下甘

肃鼢鼠肠道细菌多样性比较，研究发现野生环境

和人工饲喂条件下甘肃鼢鼠肠道细菌群落组成和

结构均存在显著性差异，人工饲喂显著改变了甘

肃鼢鼠肠道细菌多样性和群落结构，并且饲喂木

本植物的分组间甘肃鼢鼠肠道细菌群落结构更为

相似。 
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Comparison of intestinal bacterial diversity of Gansu zokor 
under wild and artificial feeding conditions 

Shien Ren1, Xiaoning Nan1*, Miao Xu1, Yao Zou1, Nannan Liang1, Jianning Shi2, 
Chongxuan Han1* 
1 Key Laboratory of National Forestry and Grassland Administration on Management of Western Forest Bio-Disaster, Northwest 
A&F University, Yangling 712100, Shaanxi Province, China 
2 Ningxia Hui Autonomous Region Forest Disease and Pest Control Quarantine Station, Yinchuan 750001, Ningxia Hui 
Autonomous Region, China 

Abstract: [Objective] Intestinal bacteria play an important role in host metabolism and health. It has been reported 

that the intestinal flora of Gansu zokor is related to regional, gender and seasonal factors, however, it is not clear 

whether there is a difference in the intestinal bacterial of Gansu zokor feeding with different feeds under wild and 

artificial feeding conditions. [Methods] In this study, we selected alfalfa, the roots of Mongolian, Chinese pine and 

spruce for feeding groups, wild Gansu zokors captured in the same habitat as controls. Bacterial diversity of 

digestive tract contents in Gansu zokor was analyzed by 16S rRNA V3-V4 high-throughput sequencing technology. 

[Results] Under the conditions of wild and artificial feeding, the dominant bacteria were both Firmicutes and 

Bacteroidetes, but the content was significantly different. Under artificial feeding conditions, the intestinal bacterial 

community structure of Mongolian pine, Chinese pine and spruce was similar, they all had significant difference 

with alfalfa and wild groups. The intestinal bacterial diversity of Mongolian pine, Chinese pine, spruce were higher 

than alfalfa and wild groups. [Conclusion] The results showed that there were significant differences in the 

composition and structure of intestinal bacterial of Gansu zokor under wild and artificial feeding conditions. 

Keywords: Gansu zokor (Myospalax cansus), intestinal bacteria, high-throughput sequencing, 16S rRNA 
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