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简  报 

乙醇对瘤胃细菌发酵纤维类饲料产短链脂肪酸能力的影响 

林淼∆*  封丽梅∆  王阔鹏  陈映良  胡梓轩 
扬州大学动物科学与技术学院  江苏 扬州  225009 

摘  要：【背景】瘤胃细菌发酵碳水化合物产生的短链脂肪酸(Short Chain Fatty Acid，SCFA)，可作

为燃料和化工产品的前体物。乙醇在碳链延伸产生己酸过程中具有重要作用，但对瘤胃发酵不同纤

维类饲料产己酸能力的研究少有报道。【目的】揭示乙醇对纤维类饲料体外瘤胃发酵的 SCFA 产量

差异，挖掘潜在的产 C5 和 C6 脂肪酸细菌。【方法】利用体外连续传代和 Illumina HiSeq 测序等技术，

比较了添加乙醇对 6 种饲料产 SCFA 能力的影响以及细菌群落结构的差异。【结果】6 种纤维类饲料

的总 SCFA 产量顺序为黑麦草>小黑麦草>燕麦草>玉米芯>稻秸>甜叶菊。添加乙醇显著提高了小黑

麦草、黑麦草的戊酸和己酸产量；细菌群落以厚壁菌门(Firmicutes)和拟杆菌门(Bacteroidetes)为优

势菌门，乙醇显著提高了燕麦草组和小黑麦草组的放线菌门(Actinobacteria)和软壁菌门(Tenericutes)

相对丰度；种水平上，甜叶菊、稻秸和玉米芯的优势菌与燕麦草、小黑麦草和黑麦草的优势菌相对

丰度不同。相对丰度前 10 的细菌中，Prevotella sp. DJF CP65、Clostridium butyricum 和 Bifidobacterium 

thermophilum 相对丰度与戊酸产量呈显著正相关，C. butyricum 相对丰度与己酸产量呈显著正相关。【结

论】瘤胃细菌体外发酵纤维类饲料并添加乙醇可生产更多戊酸和己酸，该结果为筛选可培养瘤胃细菌

用于体外发酵提高戊酸和己酸产量、挖掘瘤胃细菌功能提供了参考数据。 

关键词：乙醇，细菌多样性，纤维类饲料，戊酸，己酸 

Effect of ethanol on in vitro short chain fatty acid yield by ruminal 
bacteria fermented on fiber substrate 
LIN Miao∆*  FENG Limei∆  WANG Kuopeng  CHEN Yingliang  HU Zixuan 

College of Animal Science and Technology, Yangzhou University, Yangzhou, Jiangsu 225009, China 

Abstract: [Background] Short chain fatty acids (SCFA) produced by ruminal bacteria fermentation of 
carbohydrates can be used as the fuels and chemical precursors. Ethanol plays an important role in the 
production of caproic acid by carbon chain extension, but the effect of ethanol on the caproic acid 
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production capacity of feed with different fibers fermented in rumen is rarely reported. [Objective] To 
reveal the difference in SCFA yield of ethanol on rumen fermentation of fiber feed in vitro, and to explore 
the potential bacteria producing C5 and C6 fatty acids. [Methods] In vitro continuous passage culture 
technology and Illumina HiSeq sequencing technology were used to compare the effects of ethanol on 
SCFA-producing capacity of six feeds, as well as the differences in bacterial community structure. 
[Results] The total SCFA yield of 6 kinds of fiber feed was ryegrass straw>triticale straw>oat 
straw>corncob>rice straw>stevia straw. The yield of valeric acid and caproic acid of triticale straw and 
ryegrass straw was significantly increased by adding ethanol. Firmicutes and Bacteroidetes were the 
dominant bacteria phylum, and ethanol significantly increased the relative abundance of Actinobacteria 
and Tenericutes phylum in oat straw and triticale straw group. At the species level, the relative abundance 
of dominant bacteria of stevia straw, rice straw and corncob was different from that of oat straw, triticale 
straw and ryegrass straw. Among the bacteria with the top 10 relative abundance, the relative abundance of 
Prevotella sp. DJF CP65, Clostridium butyricum and Bifidobacterium thermophilum showed significant 
positive correlation with the yield of valeric acid. C. butyricum relative abundance was significantly 
positively correlated with caproic acid yield. [Conclusion] More valeric acid and caproic acid can be 
produced by fermentation of fiber feed with ethanol in vitro. The results provide reference data for 
screening ruminal bacteria that can be cultured for in vitro fermentation to increase the yield of valeric acid 
and caproic acid, and to explore the functions of ruminal bacteria. 

Keywords: ethanol, bacteria diversity, fiber type feed, valeric acid, caproic acid 
 

生物能源在可持续发展和能源再生方面具有

很大的潜力，被认为是未来能源供应的主要组成

部分。目前多利用生物发酵木质化纤维制造乙  

醇[1-2]，但通过生物发酵是否能够产生其他高附加

值产品尚有待进一步研究。羧酸盐平台是一个具

有潜力的研究方向，其利用微生物的厌氧发酵，

降解纤维产生短链脂肪酸(Short Chain Fatty Acid，

SCFA)[3]。瘤胃微生物的发酵是一个天然的生物发

酵系统，可产生大量的 SCFA，其组分以乙酸、丙

酸和丁酸为主，占 90%以上，戊酸和己酸产量较

少(1%−2%)。C2−C4 脂肪酸属于水溶性脂肪酸，具

有较强的挥发性，但戊酸和己酸可以溶于有机溶

剂中，并且与 C2−C4 脂肪酸相比，其含有更多能

量，可作为生物能源的前体物质，具有更高的经

济价值[4]。目前对戊酸经济价值的研究较少，而己

酸在抗菌剂、饲料添加剂、风味剂、化工原料方

面有较大的应用潜力[5-8]。 

己酸合成的最初底物是乙酸，细菌可利用乙

醇或乳酸为电子供体，通过反向 β 氧化延长乙酸

碳链合成丁酸和己酸[9]。Clostridium kluyveri 是目

前报道的可用于生产己酸的典型细菌[10]，这类细

菌也存在于瘤胃中[4]。Pradhan 等在荷斯坦奶牛瘤

胃中灌注乙醇 5 周，发现瘤胃液中丙酸比例下

降，戊酸和己酸比例上升[11]。数十年来，体外瘤

胃液接种法多用于对饲料进行发酵，用以表征饲

料的消化率，阐明反刍动物群落的重要代谢活

动，如纤维降解、蛋白发酵、产甲烷等[12]。与活

体发酵相比，体外厌氧发酵可以生产更多的有机

酸。将牛瘤胃液与柳枝稷共培养，经过长期传代

后发现，添加乙醇可以显著提高乙酸和己酸的产

量[13]，有助于细菌利用有机废弃物生产己酸[14]，

这表明体外培养可以实现可培养瘤胃细菌的功能

挖掘。然而在体外培养条件下添加乙醇对瘤胃细

菌降解不同类型的植物产 SCFA 的能力的影响少

有报道。 

本研究选用了 6 种在反刍动物饲料中已有应用

的粗饲料与瘤胃液共培养，研究添加乙醇对第 8 代

发酵液 SCFA 产量和细菌群落结构的影响，为揭示

利用 6 种粗饲料发酵产 SCFA，尤其是发酵产 C5

和 C6 脂肪酸能力的潜在细菌提供了参考。 
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1  材料与方法 

1.1  试验材料 

将甜叶菊、稻秸、玉米芯、燕麦草、小黑麦

草和黑麦草(来自扬州大学动物营养与饲料工程

技术研究中心)分别经 65 °C 干燥 48 h 后得到风干

样品，再粉碎过 0.50 mm 筛，密封备用。分别以 

0.16 g 玉米酒精糟(Distillers Dried Grains with 

Solubles，DDGS)和 0.80 g 试验研究材料为发酵底

物，在晨饲前采集瘤胃内容物，经 4 层无菌纱布

过滤后，迅速带回实验室。瘤胃液来自扬州大学

实验农牧场(高邮)带有永久性瘤胃瘘管的干奶期

荷斯坦奶牛。人工培养缓冲液参照 Menke 等[15]方

法配制。 

偏磷酸、硫化钠，国药集团化学试剂有限公

司。气相色谱仪、高速离心机，Thermo 公司；气

压测定计，CeComp Electronics 公司；恒温培养

箱，上海精宏实验设备有限公司；高通量测序

Illumina HiSeq 平台，北京诺禾致源生物技术有限

公司。 

1.2  培养方法 

试验使用 150 mL 体积的厌氧培养瓶为培养装

置，采集瘤胃液前称取发酵底物于培养瓶中，加

入 15 mL 缓冲液，持续通入 CO2 10 min，加入

2.5% (质量体积分数)的硫化钠溶液 0.15 mL 后，

胶塞密封，光照至刃天青褪色。每瓶加入 2 mL 瘤

胃液，胶塞密封加铝盖后，于 39 °C 静置培养  

72 h，视为第一代。以不加乙醇为对照组，以加

0.2 mL 乙醇为试验组，每组 3 个平行。每 72 h

传代一次，传代量为 2 mL，其他操作同上。共连

续培养 8 代。 

1.3  样品采集和测定 

在每次传代前和 72 h 培养结束时，测定气压

和发酵液 pH 值。 

收集第 8 代的发酵混合液，按陈志远等 [16]

方法对样品进行去蛋白处理和 SCFA 的测定：  

12 000 r/min 离心 20 min 发酵液，在上清液中加入

25%的偏磷酸(上清液:偏磷酸体积比为 5:1，偏磷酸

溶液含 60 mmol/L 巴豆酸)，−20 °C 冷冻过夜，之

后再次离心(12 000 r/min，20 min)，经 0.22 µm 水

相滤膜过滤后，利用气相色谱仪测定乙酸、丙

酸 、 丁 酸 、 戊 酸 和 己 酸 的 含 量 。 色 谱 条 件 ：

NUKOLTM Capillary Column (Supelco)毛细柱，

30 m×0.32 mm×0.25 μm，柱温 130 °C，FID 检

测器，检测温度 180 °C，载气为氮气，进样量     

1.0 μL。 

按 Lin 等[13]方法提取细菌基因组 DNA。按照

张雪娇等[17]的方法，选用 16S rRNA V4 区的 515F 

(5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3′) 和 806R (5′-  

GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′) 进 行 PCR 扩

增，PCR 扩增产物采用高通量测序 Illumina HiSeq

平台分析细菌群落结构。使用 Mothur 软件以一致

性(Identity)为 97%将序列聚类成为 OTU，进行细菌

群落结构与 SCFA 产量的 Spearman 相关分析；用

GraphPad 绘制发酵液 pH 值、产气量、细菌 Chao1

和 Shannon 指数图；通过 UPGMA (Unweighted 

Pair-Group Method with Arithmetic Mean)绘制聚类

树分析样本间的相似性。 

1.4  统计方法 

以 SPSS 21.0 软件中单因素 ANOVA 方法进行

差异显著性分析，以组别为变量，用 Tukey 进行多

重比较。对于不同处理指标，在不服从正态分布

时做非参数检验重新分析显著性。试验结果以“平

均数±标准差”表示，以 P<0.05 表示差异显著，

P<0.01 表示差异极显著。  

2  结果与分析 

2.1  体外发酵参数分析 

6 种植物与瘤胃液共培养，传至第 8代的 SCFA

产量见图 1。从总 SCFA (乙酸+丙酸+丁酸+戊酸+

己酸)产量来看，黑麦草最高，小黑麦草次之，甜

叶菊显著低于其他 5 组(P<0.05)。添加乙醇后，小

黑麦草的总 SCFA 产量显著降低(P<0.05)，其他各

组无显著差异。 
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图 1  乙醇对 6 种植物的瘤胃体外发酵液 SCFA 产量的

影响(第 8 代) 
Figure 1  The effect of ethanol on SCFA yield in 6 grass 
type fermentation with and without ethanol in vitro (8th 
generation) 
注：SS：甜叶菊组；RS：稻秸组；CC：玉米芯组；OS：燕麦

草组；TS：小黑麦草组；RGS：黑麦草组。Without ethanol：对

照组；With ethanol：乙醇添加组 

Note: SS: Stevia straw; RS: Rice straw; CC: Corncob; OS: Oat straw; 
TS: Triticale straw; RGS: Ryegrass straw. Without ethanol: Control; 
With ethanol: Supplement with ethanol 

 

进一步分析可得，各组的乙酸产量无显著差

异(P>0.05)。丙酸产量上，黑麦草最高，甜叶菊最

低(P<0.05)；添加乙醇显著降低了甜叶菊、稻秸、

小黑麦草和黑麦草的丙酸产量(P<0.05)。丁酸产量

上各组间无显著差异(P>0.05)，但添加乙醇显著降

低了甜叶菊和稻秸的丁酸产量(P<0.05)。燕麦草、

小黑麦草和黑麦草的戊酸产量显著高于甜叶菊、

稻秸和玉米芯(P<0.05)，添加乙醇显著提高了小黑

麦草的戊酸产量(P<0.05)。玉米芯、燕麦草、小黑

麦草和黑麦草的己酸产量显著高于甜叶菊和稻秸

(P<0.05)，添加乙醇显著提高了甜叶菊、黑麦草和

小黑麦草的己酸产量(P<0.05)。 

不同发酵底物与瘤胃液共培养，传至第 8 代的

气体产量和 pH 值见图 2。燕麦草、小黑麦草和黑

麦草的产气量较高(P<0.05)，但 pH 值较低。添加

乙醇不改变发酵液产气量，但提高了甜叶菊、稻

秸和小黑麦草的发酵液 pH 值(P<0.05)。 

2.2  体外发酵细菌群落结构的 α多样性分析 

乙醇对各组的瘤胃体外发酵液细菌 Chao1 指数

和 Shannon 指数的影响见图 3。体外培养并传代   

8 次后，Chao1 指数从高到低顺序为：稻秸>玉米

芯>甜叶菊>黑麦草>燕麦草>小黑麦草；添加乙醇

后的 Chao1 指数从高到低顺序为：稻秸>玉米芯>

甜叶菊>黑麦草>小黑麦草>燕麦草。Shannon 指数从

高到低顺序为：稻秸>黑麦草>燕麦草>甜叶菊>玉米 
 

 
 

图 2  乙醇对 6 种植物的瘤胃体外发酵液 pH 值和产气量的影响(第 8 代) 
Figure 2  The effect of ethanol on pH value and gas production in 6 grass type fermentation with and without ethanol in 
vitro (8th generation) 
注：A：pH 值；B：产气量。SS：甜叶菊组；RS：稻秸组；CC：玉米芯组；OS：燕麦草组；TS：小黑麦草组；RGS：黑麦草组。

Without ethanol：对照组；With ethanol：乙醇添加组。*：同一种底物添加乙醇与对应的对照组数据差异显著(P<0.05) 

Note: A: pH value; B: Gas production. SS: Stevia straw; RS: Rice straw; CC: Corncob; OS: Oat straw; TS: Triticale straw; RGS: Ryegrass 
straw. Without ethanol: Control; With ethanol: Supplement with ethanol. *: Significant difference of same substrate with ethanol relative to 
that of its corresponding control date (P<0.05) 



林淼等: 乙醇对瘤胃细菌发酵纤维类饲料产短链脂肪酸能力的影响 559 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 
 
图 3  乙醇对 6 种植物的瘤胃体外发酵液细菌 Alpha 指数的影响(第 8 代) 
Figure 3  Alpha analysis of ruminal bacteria in 6 grass type fermentation with and without ethanol in vitro (8th 
generation)  
注：A：Chao1 指数；B：Shannon 指数。SS：甜叶菊组；RS：稻秸组；CC：玉米芯组；OS：燕麦草组；TS：小黑麦草组；RGS：

黑麦草组。Without ethanol：对照组；With ethanol：乙醇添加组 

Note: A: Chao1 index; B: Shannon index. SS：Stevia straw; RS: Rice straw; CC: Corncob; OS: Oat straw; TS: Triticale straw; RGS: Ryegrass 

straw. Without ethanol: Control; With ethanol: Supplement with ethanol 

 
芯>小黑麦草；添加乙醇后的 Shannon 指数从高到

低顺序为：黑麦草>小黑麦草>燕麦草>稻秸>甜叶

菊>玉米芯。添加乙醇对燕麦草、小黑麦草和黑麦

草的 Chao1 和 Shannon 指数无显著影响，但乙醇显

著降低了甜叶菊的 Chao1 指数，并且显著降低了稻

秸和玉米芯的 Chao1 和 Shannon 指数(P<0.05)。 

2.3  体外发酵液细菌丰度和群落相似性分析 

使用 UPGMA 对样品进行基于 Unweighted 

UniFrac 方法的门水平聚类分析，结果见图 4。由 

图 4A 可知，6 种植物的发酵液细菌区系可分为   

2 大类，其中燕麦草和小黑麦草的细菌群落相似度

较高，并与黑麦草的细菌区系聚为一类；稻秸和

玉米芯的瘤胃细菌群落相似度较高，并与甜叶菊

的细菌区系聚为一类。由图 4B 可知，甜叶菊的细

菌群落区系与其他 5 种发酵底物相似性最低，独立

为一类，其他相似性分析结果与不添加乙醇的发

酵底物相似。 

进一步分析乙醇对每组培养 8 代后菌门相对丰

度的影响见表 1。体外发酵液以厚壁菌门和拟杆菌

门为优势菌门。添加乙醇后，甜叶菊和玉米芯组

的软壁菌门相对丰度显著降低，而燕麦草和小黑

麦草组的相对丰度显著升高；稻秸和小黑麦草组

的厚壁菌门相对丰度显著降低，拟杆菌门相对丰

度显著升高；燕麦草、小黑麦草和黑麦草组放线

菌门的数目相对丰度显著升高(P<0.05)。 

选取了相对丰度前 10 的细菌进行差异分析，

比较添加乙醇对体外发酵液细菌相对丰度的影

响。由图 5 可见，甜叶菊、稻秸和玉米芯的优势菌

与燕麦草、小黑麦草和黑麦草的优势菌相对丰度

不同。甜叶菊前 10 的细菌相对丰度很低。稻秸和

玉米芯组的 Lachnospiraceae bacterium RM29、

Prevotella ruminicola 和 Bacteroidales bacterium 

RM68 的相对丰度较高(P<0.05)；添加乙醇提高了

Bacteroidales bacterium RM68 的相对丰度(P<0.05)。

不 同 的 是 ， 燕 麦 草 、 小 黑 麦 草 和 黑 麦 草 组 的

Prevotella sp. DJF CP65、Clostridium butyricum 和

Bifidobacterium thermophilum 相 对 丰 度 较 高

(P<0.05)，且 Treponema sp. Ru2 在黑麦草组相对丰

度较高(P<0.05)。添加乙醇提高了 Prevotella sp. 

DJF CP65、Clostridium butyricum 和 Bifidobacterium 
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thermophilum 的 相 对 丰 度 (P<0.05) ， 降 低 了

Treponema sp. Ru2 在黑麦草组的相对丰度(P<0.05)。 

2.4  体外发酵细菌群落与 SCFA 产量的相关性

分析 

表 2 为丰度为前 10 的细菌与 SCFA 产量之间

的相关性分析。由表 2 可知，L. bacterium RM29、 

B. bacterium RM68 和 T. bryantii 相对丰度与戊酸产

量呈极显著负相关(P<0.01)，与己酸产量呈显著

负相关(P<0.05)；Prevotella sp. DJF CP65 相对丰

度与丙酸、丁酸产量呈显著正相关(P<0.05)，与

戊酸产量呈极显著正相关(P<0.01)；P. ruminicola

相对丰度与丙酸、丁酸和戊酸产量呈极显著负相 

 

 
 
图 4  体外发酵及添加乙醇的瘤胃细菌群落间相似性聚类树(门水平，第 8 代) 
Figure 4  Similarity tree of ruminal bacteria in fermentation with and without ethanol in vitro (phylum, 8th generation) 
注：A：不加乙醇组；B：乙醇添加组。SS：甜叶菊组；RS：稻秸组；CC：玉米芯组；OS：燕麦草组；TS：小黑麦草组；RGS：

黑麦草组。后缀 E 代表添加乙醇 

Note: A: Without ethanol; B: With ethanol. SS：Stevia straw; RS: Rice straw; CC: Corncob; OS: Oat straw; TS: Triticale straw; RGS: 

Ryegrass straw. E represent with ethanol 
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表 1  乙醇对体外发酵细菌群落相对丰度的影响(门水平，前 7) 

Table 1  Effects of ethanol on relative abundance of ruminal bacteria (phylum, top 7) 
项目 

Items 

厚壁菌门

Firmicutes 

拟杆菌门

Bacteroidetes 

螺旋体门

Spirochaetes 

放线菌门

Actinobacteria 

纤维杆菌门

Fibrobacteres 

变形菌门

Proteobacteria 

软壁菌门

Tenericutes 
SS 71.93±7.23 14.67±4.02 2.29±0.07 0.84±0.06 0.03±0.01 5.43±1.12 4.43±1.45a 
RS 46.92±2.55a 34.35±3.53b 1.43±0.23 0.30±0.09 9.86±2.18 1.33±0.60 3.95±0.38 
CC 52.17±8.21 33.06±5.31 9.04±3.18 0.16±0.04 2.27±0.93 2.29±0.42 0.47±0.06a 
OS 58.73±6.66 32.72±6.40 0.41±0.27 1.49±0.82b 2.75±0.32 1.87±0.90 1.69±0.36b 
TS 72.24±10.05a 18.36±6.78b 0.33±0.07 1.93±0.82b 5.48±6.39 0.94±0.15 0.45±0.15b 
RGS 47.12±7.66 27.21±3.95 20.30±4.67 2.08±0.70b 0.64±0.40 0.95±0.32 1.66±0.29 
SS.E 81.89±3.23 10.04±0.25 0.09±0.04 0.20±0.09 0.01±0.01 6.55±2.86 1.04±0.55b 
RS.E 32.36±0.27b 57.45±1.85a 4.43±1.88 0.77±0.36 0.53±0.07 2.27±0.25 1.19±0.02 
CC.E 53.26±8.29 40.42±5.10 4.10±2.67 0.15±0.06 0.11±0.06 1.47±0.60 0.16±0.10b 
OS.E 39.08±8.35 43.39±9.07 0.18±0.11 8.80±1.46a 0.05±0.03 1.12±0.41 7.04±1.88a 
TS.E 34.86±8.32b 34.89±8.92a 0.69±0.09 22.46±1.80a 0.09±0.04 1.76±0.66 3.88±0.54a 
RGS.E 41.97±8.57 34.36±5.24 7.82±3.58 5.61±1.64a 7.17±3.00 1.24±0.12 1.77±0.36 

注：SS：甜叶菊组；RS：稻秸组；CC：玉米芯组；OS：燕麦草组；TS：小黑麦草组；RGS：黑麦草组。后缀 E 代表添加乙醇。相

同发酵底物不同小写字母表示差异显著(P<0.05) 

Note: SS: Stevia straw; RS: Rice straw; CC: Corncob; OS: Oat straw; TS: Triticale straw; RGS: Ryegrass straw. E represent with ethanol. 
The same substrate type with different lowercase letters show significant difference at 0.05 level 

 

 
 

图 5  乙醇对瘤胃细菌相对丰度的影响(种水平，前 10) 
Figure 5  Effects of ethanol on relative abundance of ruminal bacteria (species, top10) 
注：SS：甜叶菊组；RS：稻秸组；CC：玉米芯组；OS：燕麦草组；TS：小黑麦草组；RGS：黑麦草组。后缀 E 代表添加乙醇  

Note: SS: Stevia straw; RS: Rice straw; CC: Corncob; OS: Oat straw; TS: Triticale straw; RGS: Ryegrass straw. E represent with ethanol 
 

 

关(P<0.01)；C. butyricum 相对丰度与丙酸和己酸

产量呈显著正相关(P<0.05)，与戊酸产量呈极显著

正相关(P<0.01)；B. thermophilum 和 Asteroleplasma 

anaerobium 相对丰度与戊酸产量呈极显著正相关

(P<0.01)；Lachnospiraceae bacterium G41 相对丰

度与丙酸产量呈显著负相关(P<0.05)。 

3  讨论 

SCFA 产量和发酵产气量是评价饲料营养价值

的重要指标，通常这 2 个指标数值高时代表该发酵

底物的营养物质含量较高。瘤胃细菌可发酵碳水

化合物和蛋白质产生丙酮酸，并再进一步降解为

SCFA[18]。本研究中燕麦草、小黑麦草和黑麦草 
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表 2  发酵液细菌相对丰度与 SCFA 产量的相关性分析 
Table 2  Correlation analysis of bacterial community diversity and SCFA yield in vitro 

Items Acetic acid Propionic acid Butyric acid Valeric acid Caproic acid 

Lachnospiraceae bacterium RM29 0.083 4 −0.225 8 −0.224 1 −0.730 0** −0.355 5* 

Prevotella sp. DJF CP65 0.058 7 0.368 1* 0.339 8* 0.801 0** 0.246 7 

Bacteroidales bacterium RM68 −0.117 7 −0.237 4 −0.275 0 −0.628 1** −0.380 1* 

Prevotella ruminicola −0.069 1 −0.556 3** −0.468 6** −0.468 4** 0.052 1 

Treponema sp. Ru2 0.203 5 0.169 9 0.200 9 −0.068 4 −0.186 6 

Clostridium butyricum 0.244 3 0.412 9* 0.281 6 0.796 1** 0.339 0* 

Bifidobacterium thermophilum −0.271 7 0.122 7 0.057 7 0.450 7** 0.093 6 

Treponema bryantii 0.058 2 −0.116 9 −0.086 7 −0.643 3** −0.366 8* 

Asteroleplasma anaerobium 0.199 2 0.244 3 0.305 5 0.642 5** 0.229 6 

Lachnospiraceae bacterium G41 −0.193 4 −0.383 8* −0.317 6 −0.042 1 0.160 5 

注：*：显著相关(P<0.05)；**：极显著相关(P<0.01) 

Note: *: That correlation is significant at 0.05 level; **: That correlation is significant at 0.01 level 

 
发酵液的产气量和 SCFA 总产量较高，pH 值较

低，说明这 3 种底物的营养物质含量较高，更有利

于细菌的发酵。α 多样性指数中 Chao1 指数反映微

生物群落的丰富度，Shannon 指数反映微生物群落

的多样性。Chao1 指数越大，说明群落丰富度越

高；Shannon 指数越大，说明群落的多样性越高。

本研究中，添加乙醇不改变燕麦草、小黑麦草和

黑麦草的 Chao1 指数和 Shannon 指数，说明乙醇对

以营养价值高的纤维类饲料为发酵底物的细菌群

落丰富度和多样性影响较小。 

普雷沃氏菌属于拟杆菌门(Bacteroidetes)，在

瘤胃细菌中丰度最高。这类细菌可以发酵蛋白质

产生氨基酸和氨，也可以降解碳水化合物产生丙

酮酸，终产物是乙酸、丙酸和丁酸[18]。Fraga 等报

道普雷沃氏菌(Prevotella bryantii 3C5)在瘤胃内可

提高乙酸和丁酸的比例[19]。本研究中普雷沃氏菌

(Prevotella sp. DJF CP65)相对丰度与戊酸产量呈显

著正相关，但该菌是否能够产戊酸未见报道，需

要进一步研究。 

本研究还发现添加乙醇显著提高了小黑麦草

组放线菌门(Actinobacteria)的相对丰度，而且相对

丰度从 1.93%升高到 22.46%，这与 Lin 等[13]报道的

添加乙醇提高了放线菌门相对丰度的结果一致。

嗜热双歧杆菌(B. thermophilum)属于放线菌门双歧

杆菌属(Bifidobacterium)，是动物肠道中的有益菌

群。双歧杆菌的主要发酵底物是碳水化合物，双

歧杆菌在碳充足时发酵产生乳酸和乙酸，在碳不

足 时 发 酵 产 生 甲 酸 和 乙 酸 [20] 。 丁 酸 梭 菌 (C. 

butyricum) 属 于 厚 壁 菌 门 (Firmicutes) 梭 菌 属

(Clostridiales)，在梭菌属中已报道了很多株可利用

乙 醇 生 产 丁 酸 和 己 酸 的 菌 种 ， 如 Clostridium 

kluyveri、Clostridium tyrobutyricum ATCC 25755、

Clostridium sp. BS-1、Clostridium autoethanogenum、

Clostridium ljungdahlii、Clostridium ljungdahlii 和

Clostridium ragsdalei[21-25] 。 其 中 ， 克 氏 梭 菌

(Clostridium kluyveri)被认为是在体外培养中可利用

窖泥或污泥等有机物最典型的己酸菌 [26]。郭威  

等[27]共培养放线菌和己酸菌的结果表明，放线菌

不产生己酸，但可以耐受一定量的乙醇，并促进

己酸菌利用乙酸和乙醇产己酸。相反，蒋敏等[28]

的 研 究 表 明 ， 青 春 双 歧 杆 菌 (Bifidobacterium 

adolescentis)可产生乙酸、丁酸、戊酸和己酸；

Lambrecht 等[29]也检测到双歧杆菌相对丰度随己酸

产量的升高而升高，当不再合成己酸时，该菌消

失。本研究发现，添加乙醇后小黑麦草组的戊酸

和己酸产量显著升高，并且嗜热双歧杆菌和丁酸

梭菌相对丰度显著升高，嗜热双歧杆菌相对丰度

与戊酸产量呈显著正相关，丁酸梭菌相对丰度与
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戊酸、己酸产量呈显著正相关，这说明嗜热双歧

杆菌和丁酸梭菌在瘤胃体外发酵产戊酸和己酸中

具有重要作用。 

4  结论 

瘤胃体外传代培养技术研究表明，甜叶菊、

稻秸和玉米芯的 SCFA 产能低于燕麦草、小黑麦草

和黑麦草，后三者更有助于细菌利用乙醇产生戊

酸和己酸。瘤胃丁酸梭菌和嗜热双歧杆菌可促进

发酵产戊酸和己酸。 
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