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摘 要：【目的】探究不同饲粮精粗比对雅江雪牛生长性能、瘤胃发酵特性及血清代谢产物的影

响。【方法】选取 27 头月龄一致的雅江雪牛，随机分为 3 组，每组 9 头，分别饲喂精粗比为

40:60 (C40 组)、50:50 (C50 组)和 60:40 (C60 组)的饲粮。预饲期 7 d，正试期 45 d。测定雅江雪牛

的生长性能、营养物质消化率、瘤胃液挥发性脂肪酸含量和菌群结构及血清代谢产物含量。【结

果】随着饲粮精料比例的增加，雅江雪牛的平均日增重和平均日采食量显著增加，而粗蛋白质和

酸性洗涤纤维的表观消化率显著降低(P<0.05)。饲粮精粗比的增加导致雅江雪牛瘤胃 pH 值、乙

酸含量和乙酸/丙酸比值显著下降，丙酸含量显著上升(P<0.05)。不同精粗比饲粮显著改变了雅江

雪牛瘤胃液的菌群结构(P<0.05 或 P<0.01)：C60 组拟杆菌门、疣微菌门、瘤胃球菌属、梭菌属、

丁酸弧菌属、假丁酸弧菌属和比伯斯坦菌属的相对丰度显著低于 C40 组，而芽孢杆菌门、普雷沃

氏菌属、解琥珀酸菌属和月形单胞菌属的相对丰度显著高于 C40 组。此外，不同精粗比饲粮显著

改变了雅江雪牛血清代谢产物的含量(P<0.05 或 P<0.01)：C40 组 5,6-二氢尿苷、2-羟基丁酸和次

氮基三乙酸含量显著高于 C50 组和 C60 组，而 6-羟基-2-甲基吲哚、N-羟乙酰神经氨酸、2,6-二羟

基苯甲酸和牛磺酸去氧胆酸含量显著低于 C50 组和 C60 组。【结论】在本试验条件下，饲粮不同

精粗比对雅江雪牛的生产性能、瘤胃发酵参数及血清代谢产物均具有显著影响。与高粗料饲粮相

比，高精料饲粮显著提高了雅江雪牛的生产性能并促进了瘤胃发酵，但同时也降低了瘤胃菌群的

多样性。
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Abstract: [Objective] To investigate the effects of diets with different concentrate to roughage 
ratios on the growth performance, rumen fermentation parameters, and serum metabolites of 
Yajiang snow cattle. [Methods] Twenty-seven healthy individuals of Yajiang snow cattle with 
similar body weights were selected and randomized into three groups (n=9). Cattle in the three 
groups were fed diets with the concentrate to roughage ratios being 40:60 (C40 group), 50:50 (C50 
group), and 60:40 (C60 group). The pre-experimental period lasted for 7 days, and the experimental 
period lasted for 45 days. The growth performance, nutrient digestibility, volatile fatty acid content 
and microbiota structure in the rumen fluid, and serum metabolite content of the Yajiang snow 
cattle were measured.[Results] With the increase in the dietary concentrate to roughage ratio, the 
average daily gain and average daily feed intake of Yajiang snow cattle increased, while the 
apparent digestibility of crude protein and acid detergent fiber decreased (all P<0.05). As the 
dietary concentrate to roughage ratio increased, the pH value, acetate content, and acetate/
propionate ratio in the rumen fluid decreased, whereas the propionate content increased (all P<
0.05). Different concentrate to roughage ratios altered the microbiota structure in the rumen fluid of 
Yajiang snow cattle (P<0.05 or P<0.01). Specifically, the C60 group had lower relative abundance 
of Bacteroidota, Verrucomicrobia, Ruminococcus, Clostridium, Butyrivibrio, Pseudobutyrivibrio, 
and Bibersteinia but higher relative abundance of Bacillota, Prevotella, Succiniclasticum, and 
Selenomonas than the C40 group. Furthermore, different concentrate to roughage ratios changed 
the serum metabolite content of Yajiang snow cattle (P<0.05 or P<0.01). Specifically, the C40 
group had significantly higher content of 5, 6-dihydrouridine, 2-hydroxybutyric acid, and 
nitrilotriacetic acid but significantly lower content of 6-hydroxy-2-methylindole, N-
acetylneuraminic acid, 2,6-dihydroxybenzoic acid, and taurodeoxycholic acid in the serum than the 
C50 and C60 groups. [Conclusion] Under the conditions of this experiment, different dietary 
concentrate to roughage ratios had significant effects on the production performance, rumen 
fermentation parameters, and serum metabolites of Yajiang snow cattle. Compared with the high 
roughage diet, the high concentrate diet significantly improved the production performance and 
promoted the rumen fermentation, while reducing the diversity of the rumen microbiota in Yajiang 
snow cattle.
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雅江雪牛是在青藏高原独特生态环境下，

通过“牦牛+黄牛+安格斯牛”三元杂交技术培育

而成的优质肉牛新品种[1]。该品种融合了三大品

种的优势基因，既保留了牦牛的高原适应性，

又兼具黄牛的生长速度和安格斯牛的优良肉质，

具有生长快、产肉率高、肉质细腻且营养丰富

等特点，对西藏自治区畜牧业高质量发展作出

了重要贡献[2-3]。然而，目前雅江雪牛的养殖技

术仍有待完善，饲养管理不够精细化，导致其

生产性能未能充分发挥。因此，研究雅江雪牛

高效养殖技术对推动西藏肉牛产业高质量发展

具有重要意义。

饲粮精粗比是影响反刍动物生产性能、瘤

胃发酵功能及健康水平的重要指标[4-5]。高精料

饲粮能提供大量易发酵碳水化合物，显著提高

瘤胃发酵速率和饲料转化效率，从而促进动物

增重。然而，过高的精料比例会导致瘤胃 pH 值

持续下降，易诱发瘤胃酸中毒。相比之下，高

粗料饲粮可提供充足的物理有效纤维，不仅能

刺激反刍行为和唾液分泌，维持瘤胃 pH 值稳

定，还能为纤维素分解菌营造适宜环境，有利

于粗饲料的降解利用[6-7]。然而，粗料比例过高

会降低饲粮能量浓度，导致动物增重缓慢且饲

料转化效率下降[8-9]。多项研究表明，饲粮精粗

比对反刍动物生长性能和瘤胃发酵功能具有显

著影响。Jiang 等[10]发现，提高饲粮精料比例可

显著增加犏牛的干物质采食量和平均日增重；

Ma 等[11]研究表明，当饲粮精粗比从 40:60 调整

至 60:40 时奶牛的乳脂和乳蛋白含量显著提高；

Zhang 等[12]指出，提高饲粮精料比例会导致山羊

瘤胃 pH 值显著下降；Liu 等[13]证实，精料比例

从 30% 增至 60% 可提高藏羊瘤胃丙酸含量，同

时降低乙酸含量和乙酸/丙酸比值。因此，优化

饲粮精粗比的关键在于平衡能量供给效率与瘤

胃内环境稳态，合理的精粗比是实现反刍动物

高效养殖的关键技术。

本研究以雅江雪牛为研究对象，探讨不同

精粗比饲粮对其生长性能、营养物质消化率、

瘤胃发酵特性及血清代谢产物的影响，旨在确

定育肥期雅江雪牛的适宜饲粮精粗比，以实现

短期育肥目标。

1　　材料与方法材料与方法

1.1　伦理声明

本研究所有动物实验获得西藏农牧大学动

物科学学院实验动物伦理委员会批准，审批文

号为 XZA-2024-128。试验过程中操作人员严格

遵守伦理规范，并按照西藏农牧大学试验动物

管理和使用伦理委员会制定的规章制度执行。

1.2　试验动物和饲养管理

本试验于 2024 年 10−12 月在西藏拉萨市曲

水县的雅江雪牛养殖基地开展。选取 27 头健

康、24 月龄、平均体重 326.90 kg 的雅江雪牛，

随机分为 3 组，每组 9 头。各组分别饲喂精粗

比为 40: 60 (C40 组)、 50: 50 (C50 组)和 60: 40 

(C60 组)的试验饲粮。试验期 52 d，其中含预饲

期 7 d 和正试期 45 d。试验饲粮配制参考《肉牛

饲养标准》 (NY/T 815—2004)[14]，粗饲料选用青

贮玉米、苜蓿干草和燕麦干草，经粉草机揉搓

加工为适宜长度的草段后，使用 TMR 卧式搅拌

车(河南力欧畜牧装备科技有限公司)与精料均匀

混合。试验饲粮组成及营养水平详见表 1。试验

牛采用单栏舍饲圈养方式。试验开始前对圈舍

进行全面消毒，并对所有雅江雪牛进行统一编

号和药浴驱虫：C40 组编号为 C40-1−C40-9，

C50 组编号为 C50-1−C50-9，C60 组编号为 C60-

1−C60-9。正式试验前，设置 7 d 预饲期，使试

验牛适应试验饲粮和饲养环境。试验期间每日

9:00 和 17:00 定时饲喂 2 次，保证自由采食与饮
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水，各组饲养管理条件保持一致。

1.3　样品处理

试验开始前 1 d 及结束后 1 d 分别采集饲粮

样品，混匀后在 65 ℃下烘干至恒重，经粉碎处

理后装入自封袋，置于 4 ℃保存，用于测定饲

粮常规营养成分含量。在试验最后一周，采用

点收粪法连续 5 d 采集每头牛的粪样。每次收集

后将粪便充分混匀，取约 1 kg 样品，在 65 ℃下

烘干至恒重并粉碎，保存于−20 ℃冰箱中，用于

测定粪便营养成分含量。试验最后 1 d 晨饲前

(即饲后 12 h)，通过胃管式采样器采集每头牛的

瘤胃液约 100 mL，立即测定 pH 值，经 4 层纱

布过滤后分装于冻存管，−80 ℃保存，用于测定

瘤胃液中挥发性脂肪酸含量和微生物多样性。

试验结束时，采用空腹颈静脉采血法采集血液

样品约 20 mL，静置 12 h 后，4 ℃、3 000 r/min

离心 10 min，取 2 mL 血清置于冻存管中，

−80 ℃保存，用于测定血清代谢产物。

1.4　生长性能测定

试验期间每日记录投料量及次日余料量，并于

正式试验前 1 d 和最后 1 d 晨饲前对试验牛进行空

腹称重。根据记录数据计算雅江雪牛的平均日增

重、平均日采食量和料重比，如公式(1)−(3)所示。

平均日增重=(试验末重−试验初重)/试验天数 (1)

平均日采食量=总采食量/试验天数 (2)

料重比=平均日采食量/平均日增重 (3)

1.5　营养物质表观消化率测定

采用内源指示剂法测定饲粮营养物质表观

消化率。通过在饲粮中添加硅藻土以提高盐酸

不溶灰分含量。参照中华人民共和国国家标准

测定饲料及粪便样品中粗蛋白质(GB/T 6432—

2018)[15]、粗脂肪(GB/T 6433—2006)[16]、粗纤维

(GB/T 6434—2022) [17] 及盐酸不溶灰分 (GB/T 

23742—2009)[18]的含量。中性洗涤纤维和酸性洗

涤 纤 维 含 量 使 用 ANKOM 200 纤 维 分 析 仪

(ANKOM Technology 公司)测定，具体操作参照

van Soest 等方法[19]。饲粮养分表观消化率计算

如公式(4)所示。

饲粮养分表观消化率=1−(饲粮中指示剂含量/粪

中指示剂含量)×(粪中养分含量/饲粮中养分

含量)×100% (4)

1.6　瘤胃发酵参数测定

瘤胃液 pH 值使用便携式 pH 测试仪(杭州陆

恒生物科技有限公司)测定。挥发性脂肪酸含量

表1　试验饲粮组成及营养水平(干物质基础)

Table 1　 Composition and nutrient levels of 

experimental diets (DM basis)

Items

Ingredients/%

Corn silage

Alfalfa hay

Oat hay

Corn

Wheat bran

Soybean meal

Rapeseed meal

Limestone

Dicalcium phosphate

Salt

Diatomaceous earth

Premix

Total

Nutrient levels

GE/(MJ/kg)

CP/%

EE/%

CF/%

ADF/%

NDF/%

Ash/%

Groups

C40

30.00

20.00

10.00

21.76

4.00

7.20

4.80

0.40

0.80

0.40

0.24

0.40

100.00

12.33

13.08

2.67

19.32

21.86

33.28

7.66

C50

30.00

10.00

10.00

27.20

5.00

9.00

6.00

0.50

1.00

0.50

0.30

0.50

100.00

12.27

13.30

2.77

17.03

19.54

30.49

7.87

C60

30.00

−
10.00

32.64

6.00

10.80

7.20

0.60

1.20

0.60

0.36

0.60

100.00

12.21

13.53

2.86

14.74

17.22

27.69

8.08

The premix provided the following per kg of diets: VA 

100 kIU; VD3 50 kIU; VE 150 mg; VK3 45 mg; VB1 12.5 mg; 

VB2 37.5 mg; VB6 17.5 mg; VB12 0.125 mg; Nicotinamide 

237.5 mg; Pantothenic acid 140 mg; Folic acid 140 mg; 

Choline chloride 2 500 mg; Cu 500 mg; Fe 1 050 mg; Zn 

1 375 mg; Mn 875 mg; I 10.00 mg; Se 4.25 mg; Ca 10.0%; 

Total P 1.0%; Lysine 1.5%.
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采用气相色谱-质谱联用仪(Agilent 公司)分析。

测定时，取 1 mL 过滤后的瘤胃液样品，加入

2 mL 0.1% 稀盐酸，低温下振荡混匀。样品经

12 000 r/min 高速离心 20 min 后，收集上清液并

过滤，最后注入气相色谱仪，通过标准曲线法

定量。

1.7　瘤胃菌群结构测定

取 200 μL 解冻后的瘤胃液，使用 QIAamp 

Fast DNA Stool Mini 试剂盒(Qiagen 公司)，按照

说明书操作步骤提取瘤胃液总 DNA。以提取的

DNA 为模板，使用正向引物 338F (5′-ACTCCT 

ACGGGAGGCAGCAGG-3′)和反向引物 806R (5′- 

GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′ ) 对 细 菌 16S 

rRNA 基因 V3−V4 区进行 PCR 扩增。PCR 反应

体系 (25 μL)： 5×Reaction buffer 5 µL， 5×G+C 

buffer 5 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 2 μL，上、下

游引物 (10 µmol/L)各 1 µL，DNA 模板 2 µL，

Q5 DNA Polymerase 0.25 μL， ddH2O 8.75 µL。

PCR 反应条件：98 ℃预变性 2 min；98 ℃变性

15 s， 55 ℃退火 30 s， 72 ℃延伸 1 min，共

33 个循环；72 ℃终延伸 5 min。扩增产物经 2%

琼脂糖凝胶电泳检测后，切胶回收目标片段。

使 用 TruSeq Nano DNA LT Library Prep Kit 

(Illumina 公司)构建测序文库，并通过 Agilent 

High Sensitivity DNA Kit (安捷伦科技有限公司)

进行质控。合格文库在 Illumina MiSeq 平台(上

海派森诺生物科技股份有限公司)进行 2×300 bp

双端测序。

1.8　血清代谢产物测定

取 100 μL 血清样品，加入 500 μL 预冷的

70% 甲醇溶液，涡旋混匀后于冰上孵育 15 min。

随后在 4 ℃ 、 12 000 r/min 离心 20 min，取

300 μL 上清液备用。向沉淀中加入乙酸乙酯/甲

醇混合溶液，重复提取步骤后合并 2 次上清液。

合并后的溶液经甲醇复溶、超声处理，并在

4 ℃、12 000 r/min 离心 10 min，取 60 μL 上清

液用于进样分析。采用 Vanquish UHPLC 系统联

用 Orbitrap Exploris 120 质谱仪进行检测。色谱

分离使用 Hypersil Gold 色谱柱(100 mm×2.1 mm, 

1.9 μm)。质谱分析在正负离子模式下进行，参数

设置如下：喷雾电压 3.5 kV，毛细管温度 320 ℃，

辅助气流速 10 L/min，加热器温度 350 ℃。

1.9　数据分析

微生物多样性测序数据采用 UCLUST 软件，

以 97% 的序列相似度阈值进行操作分类单元

(operational taxonomic units, OTU)聚类。随后，

通过将 OTU 代表序列与 Greengenes 数据库进行

比对，获取分类学信息，进而解析各分类水平

上的微生物群落组成。微生物群落的 α 多样性

(包括丰富度、多样性和均匀度)通过 Chao1、

Shannon、 Simpson、 Faith_pd、 Pielou_e 和

Observed_species 6 种指数进行评估。代谢组学

数据分析方面，采用非靶向代谢组学策略进行

数据采集。代谢物的鉴定通过与公开数据库

(HMDB、KEGG、LIPID MAPS 等)及测试公司

(上海派森诺生物科技股份有限公司)自建的标准

品二级图谱库进行匹配比对，并采用 MetDNA

算法进行高置信度代谢物鉴定。整体代谢谱的

分布特征通过主成分分析 (principal component 

analysis, PCA)呈现，组间差异代谢物则通过正

交偏最小二乘判别分析 (orthogonal partial least 

squares discriminant analysis, OPLS-DA)筛选。所

有统计学分析均以生物学重复为单位，使用

GraphPad Prism 8 软件进行，采用方差分析

(analysis of variance, ANOVA)后进行 Duncan 多

重比较检验。显著性水平设定为 P<0.05，极显

著性水平为 P<0.01。

2　　结果与分析结果与分析

2.1　不同精粗比饲粮对雅江雪牛生长性

能的影响

由表 2 可知，3 个试验组雅江雪牛的初始体

重和终末体重差异不显著(P>0.05)。C60 组的总

增重和平均日增重显著高于 C50 组和 C40 组(P<
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0.05)。C40 组的平均日采食量显著低于 C60 组

(P<0.05)，但与 C50 组差异不显著(P>0.05)。此

外，3 个试验组的料重比无显著差异(P>0.05)。

2.2　不同精粗比饲粮对雅江雪牛营养物

质表观消化率的影响

由表 3 可知，随着饲粮精粗比的增加，粗

蛋白质和酸性洗涤纤维的表观消化率逐渐降低。

其中，C60 组粗蛋白质的消化率显著低于 C40

组和 C50 组，而 C60 组和 C50 组酸性洗涤纤维

的消化率显著低于 C40 组(P<0.05)。然而，各组

间粗脂肪、粗纤维和中性洗涤纤维的表观消化

率均无显著差异(P>0.05)。

2.3　不同精粗比饲粮对雅江雪牛瘤胃发

酵参数的影响

由表 4 可知，随着饲粮精粗比的增加，瘤

胃液 pH 值逐渐降低。C60 组的瘤胃液 pH 值显

著低于 C40 组和 C50 组(P<0.05)。C40 组的乙酸

含量显著高于 C60 组(P<0.05)，但与 C50 组差异

不显著 (P>0.05)。C60 组的丙酸含量显著高于

C40 组 (P<0.05)，但与 C50 组差异不显著 (P>

0.05)。相应地，C40 组的乙酸/丙酸比值显著高

于 C50 组和 C60 组(P<0.05)。此外，异丁酸、丁

酸、异戊酸、戊酸及总挥发性脂肪酸的含量在 3

组间均无显著差异(P>0.05)。

2.4　不同精粗比饲粮对雅江雪牛瘤胃液

菌群结构的影响

由表 5 可知，随着饲粮精料比例的增加，

雅江雪牛瘤胃液的微生物多样性显著下降。6 种

多样性指数(包括 Chao1、Faith_pd、Observed_

species、Pielou_e、Shannon 和 Simpson)在 C60

表2　不同精粗比饲粮对雅江雪牛生长性能的影响

Table 2　Effects of diets with different concentrate-to-roughage ratios on growth performance of Yajiang snow 

cattle

Items

Initial body weight/kg

Final body weight/kg

Total weight gain/kg

Average daily gain/(kg/d)

Average daily feed intake/(kg/d)

F/G

Groups

C40

306.70±64.67

359.50±65.17

52.80±1.64a

1.14±0.03a

10.82±0.54a

9.43±0.49

C50

346.30±70.13

400.00±69.84

54.20±5.26a

1.17±0.11a

11.30±0.43ab

9.54±0.65

C60

327.80±35.07

388.80±31.67

61.00±5.24b

1.32±0.11b

11.78±0.71b

8.89±0.84

SEM

14.67

14.63

5.31

0.03

0.17

0.27

P-value

0.580

0.534

0.027

0.027

0.065

0.256

 In the same row, values with no letter mean no significant difference (P>0.05), while with different lowercase letters superscripts 

mean significant difference (P<0.05). The same below.

表3　不同精粗比饲粮对雅江雪牛营养物质表观消化率的影响

Table 3　 Effects of diets with different concentrate-to-roughage ratios on nutrient apparent digestibilities of 

Yajiang snow cattle

Items

Crude protein/%

Ether extract/%

Crude fiber/%

Acid detergent fiber/%

Neutral detergent fiber/%

Groups

C40

71.05±3.39b

55.81±2.33

63.49±4.12

65.21±2.39b

61.05±3.08

C50

69.64±2.54b

53.68±2.75

63.01±1.59

60.66±3.03a

58.51±3.35

C60

64.43±3.62a

53.93±2.54

61.13±3.97

58.49±5.16a

56.46±5.05

SEM

0.81

0.50

0.66

0.88

0.81

P-value

0.001

0.175

0.324

0.003

0.064
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组中均显著低于 C40 组和 C50 组(P<0.05)。在门

分类水平上(图 1)，27 个雅江雪牛瘤胃液样品中

共鉴定出 14 个菌门，其中有 5 个菌门的相对丰

度大于 1.00%，依次为拟杆菌门(Bacteroidota)、

芽 孢 杆 菌 门 (Bacillota)、 假 单 胞 菌 门

(Pseudomonadota)、疣微菌门(Verrucomicrobiota)

和放线菌门(Actinomycetota)。其中，拟杆菌门和

芽孢杆菌门为所有样品中的优势菌群(平均相对

丰度分别为 54.96% 和 36.22%)。在属分类水平

上(图 2)，雅江雪牛瘤胃液中的优势菌属依次为

普 雷 沃 氏 菌 属 (Prevotella)、 解 琥 珀 酸 菌 属

(Succiniclasticum)、月形单胞菌属(Selenomonas)、

瘤 胃 球 菌 属 (Ruminococcus)、 梭 菌 属

(Clostridium)、丁酸弧菌属 (Butyrivibrio)、密螺

表4　不同精粗比饲粮对雅江雪牛瘤胃发酵参数的影响

Table 4　Effects of diets with different concentrate-to-roughage ratios on rumen fermentation of Yajiang snow 

cattle

Items

pH

Acetic acid/(mg/L)

Propionic acid/(mg/L)

Isobutyric acid/(mg/L)

Butyric acid/(mg/L)

Isovaleric acid/(mg/L)

Valeric acid/(mg/L)

Total volatile fatty acids/(mg/L)

Acetic acid/Propionic acid

Groups

C40

6.59±0.07c

1 223.63±155.72b

277.33±56.41a

48.43±6.49

248.61±18.75

382.14±25.33

151.96±15.22

2 332.13±137.71

4.63±1.40b

C50

6.45±0.06b

1 087.47±169.94ab

328.41±54.05ab

53.14±6.13

253.83±19.58

387.96±27.04

150.98±15.81

2 261.80±201.27

3.35±0.51a

C60

6.33±0.05a

998.17±148.03a

376.54±54.05b

52.25±7.60

266.01±14.42

390.47±26.44

159.45±14.63

2 242.91±120.22

2.71±0.59a

SEM

0.03

41.61

15.72

1.57

4.30

5.88

3.49

35.98

0.28

P-value

<0.001

0.035

0.024

0.461

0.250

0.855

0.582

0.595

0.009

表5　不同精粗比饲粮对雅江雪牛瘤胃菌群α多样性的影响

Table 5　Effects of diets with different concentrate-to-roughage ratios on alpha diversity of rumen microbial 

community of  Yajiang snow cattle

Items

Chao1 index

Faith_pd index

Observed_species index

Pielou_e index

Shannon index

Simpson index

Groups

C40

2 705.88±304.77b

163.78±12.95b

2 557.97±246.65b

0.89±0.01b

10.07±0.16b

0.99±0.00b

C50

2 501.31±305.94b

160.10±13.91b

2 375.15±258.74b

0.88±0.02b

9.87±0.28b

0.99±0.00b

C60

1 651.74±199.65a

121.16±12.10a

1 577.78±214.41a

0.78±0.05a

8.34±0.69a

0.98±0.01a

SEM

126.30

5.49

116.16

0.01

0.21

0.00

P-value

<0.001

<0.001

<0.001

<0.001

<0.001

0.003

图1　不同试验组雅江雪牛瘤胃液菌群门分类水平

物种组成

Figure 1　Composition of the rumen fluid microbiota 

in different groups of Yajiang snow cattle at phylum 

level.
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旋体属(Treponema)、颤螺菌属(Oscillospira)、粪

球菌属(Coprococcus)和丝状杆菌属(Fibrobacter)。

对不同试验组雅江雪牛瘤胃液中优势细菌

的相对丰度进行差异性分析，结果如图 3 所示。

在门分类水平上，C40 组和 C50 组的拟杆菌门

和疣微菌门相对丰度显著高于 C60 组，而芽孢

杆菌门的相对丰度显著低于 C60 组(P<0.05 或

P<0.01)。在属分类水平上，C60 组的解琥珀酸

菌属和月形单胞菌属相对丰度显著高于 C40 组

和 C50 组(P<0.01 或 P<0.05)，但 C40 组与 C50

组之间无显著差异(P>0.05)。此外，C40 组的普

雷沃氏菌属相对丰度显著低于 C50 组和 C60 组，

而瘤胃球菌属和梭菌属的相对丰度显著高于 C50

组和 C60 组(P<0.01)。C40 组的丁酸弧菌属、假

丁酸弧菌属(Pseudobutyrivibrio)和比贝尔施泰因

氏菌属(Bibersteinia)相对丰度显著高于 C60 组

(P<0.05)，但与 C50 组无显著差异(P>0.05)。

2.5　不同精粗比饲粮对雅江雪牛血清代

谢产物的影响

对不同试验组雅江雪牛血清差异代谢产物

进行分析，结果如图 4 所示。由图 4 可知，C40

组和 C50 组之间存在 100 个差异代谢产物，与

C40 组相比，C50 组中有 75 个代谢产物上调，

25 个代谢产物下调；C40 组和 C60 组之间存在

223 个差异代谢产物，与 C40 组相比，C60 组中

有 165 个代谢产物上调，58 个代谢产物下调；

C50 组和 C60 组之间存在 310 个差异代谢产物，

与 C50 组相比，C60 组中有 204 个代谢产物上

调，106 个代谢产物下调。

根据各差异代谢物的变量投影重要性

(variable importance in the projection, VIP)，筛选

出 VIP 值较高的差异代谢物进行分析，结果如图

5 所示。由图 5 可知，C40 组中 5,6-二氢尿苷(5,

6-dihydrouridine)、2-羟基丁酸 (2-hydroxybutyric 

acid)和次氮基三乙酸(nitrilotriacetic acid)的含量

显著高于 C50 组和 C60 组 (P<0.05 或 P<0.01)。

谷 氨 酸 (glutamate) 和 4- 羟 基 异 亮 氨 酸 (4-

hydroxyisoleucine)的含量显著高于 C60 组 (P<

0.05)，但与 C50 组无显著差异(P>0.05)。此外，

C40 组 中 6- 羟 基 -2- 甲 基 吲 哚 (6-hydroxy-2-

methylindole)、 N- 羟 乙 酰 神 经 氨 酸 (N-

glycolylneuraminic acid)、2,6-二羟基苯甲酸(2,6-

dihydroxybenzoic acid) 和 牛 磺 酸 去 氧 胆 酸

(taurohyodeoxycholic acid)的含量显著低于 C50

组和 C60 组。C60 组中氧化脯氨酸(pyroglutamic 

acid)的含量显著高于 C50 组和 C40 组(P<0.05)。

C50 组中丁酰肉碱(butyrylcarnitine)的含量显著

高于 C60 组，而十六烷基二酸(hexadecanedioic 

acid)的含量显著高于 C40 组和 C60 组(P<0.05 或

P<0.01)。

2.6　生产性能与瘤胃微生物及血清差异

代谢产物的相关性分析

对雅江雪牛的平均日增重和平均日采食量

与瘤胃微生物及血清差异代谢产物进行相关性

分析，结果如图 6 所示。由图 6 可知，雅江雪

牛的平均日增重与瘤胃液 pH 值及血清十六烷基

二酸含量呈显著负相关(P<0.05 或 P<0.01)，而

与瘤胃芽孢杆菌门、月形单胞菌属的丰度及血

清氧化脯氨酸含量呈显著正相关(P<0.05 或 P<

图2　不同试验组雅江雪牛瘤胃液菌群属分类水平

物种组成

Figure 2　Composition of the rumen fluid microbiota 

in different groups of Yajiang snow cattle at genus 

level.
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0.01)。此外，雅江雪牛的平均日采食量与瘤胃

液 pH 值、瘤胃梭菌属、丁酸弧菌属、拟杆菌门

和瘤胃球菌属的丰度呈显著负相关(P<0.05 或 P<

0.01)，而与瘤胃月形单胞菌属的丰度及血清 6-

羟基-2-甲基吲哚含量呈显著正相关(P<0.05 或

P<0.01)。

3　　讨论与结论讨论与结论

西藏雅江雪牛养殖面临饲草短缺和养殖技

术落后等严峻挑战。科学调控饲粮精粗比是实

现雅江雪牛养殖效益最大化的关键技术。本研

究表明，提高饲粮精料比例可显著提升雅江雪

牛的平均日增重和日采食量。这一发现与蒙

图3　不同雅江雪牛瘤胃液微生物差异分析

Figure 3　Analysis for the difference of dominating rumen fluid bacteria in Yajiang snow cattle. A: Bacteroidota; 

B: Bacillota; C: Verrucomicrobiota; D: Prevotella; E: Succiniclasticum; F: Selenomonas; G: Ruminococcus; H: 

Clostridium; I: Butyrivibrio; J: Pseudobutyrivibrio; K: Bibersteinia. *: P<0.05; **: P<0.01. The same below.
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泷[20]关于牦牛的研究以及马丽娜等[21]对安格斯

犊牛的研究结论一致，其原因可能是精料比例

的提高不仅增加了能量摄入并优化了瘤胃发酵

模式，还加速了瘤胃发酵速度(精料中易消化的

谷物等物质含量较高)，从而缩短了饲粮在瘤胃

中的滞留时间，最终促进了日增重和采食量的

提高[22]。然而，部分研究结果与本研究存在分

歧。例如，陈艳美等[23]的研究发现，饲粮精粗

比对西门塔尔杂交牛的日增重无显著影响；岳

子奇等[24]的研究也表明，饲粮精粗比对安格斯

犏牛的采食量无显著影响。这些差异可能源于

牛的品种差异或饲粮组成不同。值得注意的是，

本研究发现随着饲粮精料比例的增加，粗蛋白

质和酸性洗涤纤维的表观消化率逐渐降低。这

图4　雅江雪牛血清差异代谢产物火山图

Figure 4　 Volcano plot of differential metabolites of blood in Yajiang snow cattle. In the figure, red dots 

represent significantly upregulated metabolites, blue dots represent significantly downregulated metabolites, and 

gray dots represent metabolites with no significant difference.
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可能与高精料饲粮导致瘤胃 pH 值波动有关，酸

性环境抑制了蛋白质分解菌和纤维分解菌的活

性，从而降低了蛋白质和纤维的利用效率[25]。

瘤胃发酵产生的挥发性脂肪酸是反刍动物

的主要能量来源。饲料碳水化合物经微生物降

解为脂肪酸后，通过瘤胃壁吸收进入血液，为

机体提供能量。Yi 等[26]与 Wang 等[27]分别证实，

提高牦牛和荷斯坦奶牛的精料比例会增加瘤胃

中丙酸和总 VFA 含量，并降低乙酸含量及乙酸/

丙酸比值。本研究表明，随着饲粮中精料比例

图5　不同雅江雪牛血清代谢产物差异分析

Figure 5　Analysis for the difference of blood metabolites in Yajiang snow cattle. A: 5,6-dihydrouridine; B: 2-

hydroxybutyric acid; C: Glutamate; D: Nitrilotriacetic acid; E: 4-hydroxyisoleucine; F: 6-hydroxy-2-

methylindole; G: N-glycolylneuraminic acid; H: 2, 6-dihydroxybenzoic acid; I: Taurohyodeoxycholic acid; J: 

Pyroglutamic acid; K: Butyrylcarnitine; L: Hexadecanedioic acid.
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的增加，雅江雪牛瘤胃液的乙酸含量和 pH 值逐

渐下降，丙酸含量升高，乙酸/丙酸比值也随之

降低，与上述研究一致。乙酸/丙酸比值是评估

瘤胃发酵类型与能量效率的关键指标，其下降

意味着能量利用效率提高[28]。在本研究中随着

精料比例增加，瘤胃 pH 降低抑制纤维分解菌，

使乙酸合成减少；同时淀粉发酵加剧促进了丙

酸生成，共同促使发酵类型由“乙酸型”向“丙酸

型”转变[29]。然而，其他研究发现饲粮精粗比对

牦牛瘤胃液中乙酸和丙酸含量无显著影响，这

可能源于物种差异导致的瘤胃微生物区系和发

酵模式不同[30]。

饲粮精粗比是影响瘤胃微生物多样性的主

要因素之一。Fan 等[31]研究表明，随着饲粮精料

比例的增加，山羊瘤胃液的 Chao1 指数和

Shannon 指数显著下降。本研究中，高精料组雅

江雪牛瘤胃微生物多样性指数均显著低于低精

料组，与上述研究一致。这归因于高精料饲粮

图6　生产性能与瘤胃微生物和血清差异代谢产物相关性分析

Figure 6　 Correlation analysis of production performance with rumen microbiota and differential serum 

metabolites.
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促进了淀粉分解菌的快速增殖并占据竞争优势，

抑制了纤维分解菌等其他菌群，导致微生物群

落结构单一化。然而，长期饲喂高精料饲粮导

致瘤胃微生物多样性降低，可能削弱瘤胃功能

冗余性和稳定性，破坏菌群屏障作用，增加代

谢紊乱 (如酸中毒)及机会性病原菌增殖的风

险[32]。徐俊杰等[33]研究发现，饲粮中不同精粗

比对牦牛瘤胃微生物多样性无显著影响，这与

本研究结果存在差异，可能源于饲粮精粗比的

梯度范围不同。拟杆菌门(分解淀粉等)与芽孢杆

菌门(降解纤维素)是瘤胃核心菌群，协同为宿主

供能[34-35]。本研究发现，随着饲粮精粗比的增

加，拟杆菌门的丰度下降，而芽孢杆菌门的丰

度上升。这种变化可能归因于底物转变，即瘤

胃微生物通过自我调节以适应饲粮精料水平的

变化。高精料饲粮富含淀粉等易发酵碳水化合

物，有利于芽孢杆菌门中淀粉降解菌类的增殖。

在属水平上，本研究检测到 8 个差异菌属(丰度

位居前 50)。高精料组中普雷沃氏菌属、解琥珀

酸菌属和月形单胞菌属的相对丰度显著高于低

精料组，而瘤胃球菌属、梭菌属、丁酸弧菌属、

假丁酸弧菌属和比伯斯坦菌属则显著低于低精

料组。普雷沃氏菌属负责降解淀粉与蛋白质，

为宿主提供能量[36]。解琥珀酸菌属和月形单胞

菌属是瘤胃中关键的乳酸利用菌，二者协同防

止高精料条件下的乳酸积累[37-38]。瘤胃球菌属

(降解纤维素)与梭菌属(降解纤维素/半纤维素)协

同作用，主导瘤胃中植物纤维的分解转化[39-40]。

丁酸弧菌属和假丁酸弧菌属则是瘤胃中高效降

解半纤维素和果胶的细菌[41-42]。这些菌群在雅

江雪牛瘤胃中的丰度变化表明，饲粮组成是塑

造瘤胃微生物区系的关键因素。高精料饲粮富

含淀粉等易发酵碳水化合物，为普雷沃氏菌等

淀粉降解菌以及利用其发酵产物(如琥珀酸、乳

酸)的月形单胞菌和解琥珀酸菌提供了充足底物，

使其成为优势菌群。然而，高精料日粮可能抑

制瘤胃对粗纤维的降解能力，导致纤维降解菌

群(如瘤胃球菌属、梭菌属、丁酸弧菌属)的相对

丰度降低。

血清代谢产物可反映机体生理状态与能量

代谢稳态，揭示瘤胃微生物发酵对宿主代谢的

系统性影响，为解析反刍动物营养生理机制提

供功能性表型证据和潜在生物标志物。Pang

等[43]研究表明，饲粮不同精料比对牦牛精氨酸

和脯氨酸代谢、丝氨酸和苏氨酸代谢、乙醛酸

和二羧酸代谢、精氨酸生物合成、甘油磷脂代

谢以及氮代谢等途径具有显著影响。Robison

等[44]研究发现，增加饲粮中粗饲料的比例会降

低血清中尿素氮和非酯化脂肪酸的含量。本研

究发现，饲粮中不同精粗比例显著影响雅江雪

牛血清中多种代谢产物的含量，与已有研究结

果一致。与 C60 组相比，C40 组中 5,6-二氢尿

苷、2-羟基丁酸、谷氨酸等代谢物含量显著升

高。其中，2-羟基丁酸的上调提示低精料饲粮可

能促进了脂肪动员以维持能量稳态[45]。谷氨酸

和 4-羟基异亮氨酸的积累则与氨基酸代谢及胰

岛素信号调控相关[46]。牛磺酸去氧胆酸、6-羟 

基-2-甲基吲哚等微生物源代谢物在 C40 组中显

著降低，这反映了高精料饲粮改变了肠道微生

物代谢活动[47]及肠道微生态[48]。

综上所述，饲粮中不同精粗比例对雅江雪

牛的生长性能、瘤胃发酵模式和血清代谢产物

均产生显著影响。与低精料饲粮相比，高精料

饲粮可通过提高瘤胃芽孢杆菌门和月形单胞菌

属等纤维素降解菌的丰度，增强纤维降解能力

和挥发性脂肪酸的产生，优化宿主能量代谢，

促进血清蛋白质沉积，最终提高采食量和日

增重。
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