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摘要  以生活在同一生境, 但具有不同进化关系和不同食性的野生哺乳类动物(鼠科、猬科和鼩鼱科)为研究

对象, 通过  16S rRNA 基因扩增子测序, 分析和比较其肠道菌群。共识别出  5378 个操作分类单位(OTUs), 主

要隶属 Firmicutes (40.55%), Proteobacteria (34.60%)和 Bacteroidetes (13.67%)。Firmicutes 和 Bacteroidetes 是鼠

科的优势菌门, Proteobacteria 是猬科和鼩鼱科的优势菌门。多样性分析表明, 鼠科、猬科与鼩鼱科的肠道微

生物多样性及群落结构具有显著性差异; LEfSe 分析表明, 鼠科中存在更多与复杂碳水化合物发酵相关的细

菌, 猬科和鼩鼱科中含较多氨基酸发酵菌; 益生菌(如  Lactobacillus 和  Lactococcus 等)共存于这  3 类野生小型

哺乳类动物中, 起调控宿主健康的作用。研究结果揭示, 宿主食性与进化关系影响着野生小型哺乳动物肠道

菌群结构, 而肠道菌群可能在多种方面对宿主起益生作用。 
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Abstract  This study takes two wild mammals living in the same environment, but with different evolutionary 

relationships and different dietary habits (Apodemus, Erinaceidae and Soricidae) as the research objects, using the 

16S rRNA gene amplicon sequencing technology to analyze and compare the gut microbiota of these mammals. 

5378 operational taxonomic units (OTU) are identified, mainly affiliated with Firmicutes (40.55%), Proteobacteria 

(34.60%), and Bacteroidetes (13.67%). Firmicutes and Bacteroidetes are the dominant phyla of the Apodemus. 

Proteobacteria is the dominant phylum of Erinaceidae and Soricidae. The results of diversity analyses show that the 

gut microbiota diversity and community composition are significantly different among Apodemus, Erinaceidae and 

Soricidae. LEfSe analysis shows that there are more bacteria related to complex carbohydrate fermentation in the 

Apodemus, while the Erinaceidae and Soricidae contains higher amino acid fermentation bacteria. Probiotics, such 

as Lactobacillus and Lactococcus, coexist in these three wild small mammals to regulate host health. This study 

reveals that phylogeny and feeding habits of the host have a profound effect on the shaping gut microbes. The gut 

microbiota may also play a probiotic effect on the host in many aspects. 

Key words  wild small mammals; gut microbiota; 16S rRNA gene amplicon sequencing; host diet
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肠道微生物不仅在保持肠道健康、促进肠道发

育中扮演重要角色 [1], 也影响着宿主的消化 [2]、免

疫 [3]、发育 [4]和行为特征 [5]等。近年来 , 越来越多

的研究表明, 动物在适应逆境或新环境时, 除基因

组发挥主要作用外, 其与肠道微生物组的长期协同

进化对这一适应过程也起着促进作用[6]。肠道菌群

可以促进野生动物适应特定饮食的生境 [7], 并有助

于在寒冷环境中维持动物的正常体温 [8], 甚至可以

帮助野生动物防御病原体感染[9]。肠道菌群的研究

已经逐渐应用到野生动物保护领域 [10], 了解动物

肠道微生物群落组成和动态调控, 有助于理解宿主

与肠道微生物复合体如何适应环境变化的响应机

制, 对进一步开展流行病学及野生动物保护方面的

研究具有十分重要的意义[11]。 

生物学家对野生小型哺乳类动物的研究主要通

过生态学特性、行为特征、功能基因分析以及转录

组分析来研究其动物起源、系统发育、种群遗传和

生物地理学特征等[12], 对其肠道微生物的研究集中

在野生小家鼠 [13–14]、野生木鼠 [15]以及海南多种鼠

类[16]上, 目前关于其他野生小型哺乳类动物肠道微

生物的研究寥寥无几。随着肠道菌群的重要性逐渐

为人所知以及分子测序技术的快速发展 , 以  16S/ 

18S rRNA 基因或  ITS 区域为目标序列的菌群多样

性组成测序分析结果为全面解析野生动物生理生化

特性提出新见解。 

鼠科是起源最古老的鼠科类群, 该类动物分布

广泛, 可以引起并传播人兽共患病, 多为小型的植

食性动物, 盲肠较为发达[17]。猬科在我国是稀有物

种, 属于杂食性动物, 取食节肢动物等无脊椎动物, 

也取食果实种子 [18]。鼩鼱科是哺乳动物第四大科 , 

我国鼩鼱科物种十分丰富[19], 大多以动物为食, 有

些物种还会以植物的茎叶以及果实为食 [20]。猬科

和鼩鼱科由于缺乏盲肠, 肠道相对较短, 具有迅速

排空食物的能力[21]。目前, 在物种进化过程中, 鼠

科、猬科和鼩鼱科的肠道微生物适应性演化尚未得

到揭示, 而肠道微生物对宿主有着非常重要的生物

学意义。因此, 本研究选取鼠科(啮齿目, Rodentia)、

猬科(食虫目或劳亚食虫目, Eulipotyphla)以及鼩鼱

科(食虫目或劳亚食虫目, Eulipotyphla)为研究对象, 

采用  16S rRNA 基因扩增子测序技术, 分析处于同

一生境的鼠科、猬科和鼩鼱科的肠道微生物菌群多

样性、组成与差异, 以期有助于理解宿主进化、饮

食与肠道微生物之间的关联。 

1 材料与方法 
1.1 样品收集和  DNA  提取 

鼠 科 (Muridae, Rodentia) 、 猬 科 (Erinaceidae, 

Eulipotyphla)和鼩鼱科(Soricidae, Eulipotyphla)样品

采集于云南哀牢山生态站。该生态站位于哀牢山国

家级自然保护区北段的云南省景东县境内, 地理坐

标为  101°02′E, 24°32′N, 海拔  2450 m, 地处西南季

风气候区 , 属亚热带山地气候 , 全年无夏 , 春秋相

连[22]。 

采 用 谢 尔 曼 (Sherman) 陷 阱 法 和 皮 特 法 尔

(Shrew)陷阱法[23], 放置燕麦或黄粉虫, 于秋季连续

一周夜间进行诱捕, 捕获后的野生小型哺乳类动物

立即进行解剖, 取其肠道及内容物置于乙醇中, 提

取  DNA 之前在−20°C 条件下保存。 

1.2  DNA 提取和测序 
在通风橱中风干样品, 以便去除酒精, 取  100~ 

200 mg 肠道内容物, 利用  DNeasy Powersoil 试剂盒

(QIAGEN, Gernamy)提取总  DNA, 然后用  Qubit (In-

vitrogen, USA)和凝胶电泳检查基因组  DNA 的质量

和 浓 度 。 用 引 物  515F(GTGYCAGCMGCCGCGGT 

AA)和  806R (GGACTACNVGGGTWTCTAAT)扩 增

16S rRNA 基因的  V4 可变区。使用  QIAquick PCR

纯化试剂盒(QIAGEN, Germany)纯化扩增子, 并在

Illumina HiSeq 平台上测序。 

1.3 生物信息学与统计 
将数据导入  QIIME2, 使用  DADA2 插件, 根据

质量图对序列进行过滤和修剪, 聚类分配成操作分

类单位(OTU)[24]。使用  R 软件的  LULU 包 , 去除不

正确的  OTU 序列, 并将相似序列合并[25], 重新导入

QIIME2, 选择  mafft 比对序列命令 , 创建比对的序

列, 并除去高度可变的位置[26], 利用  FASTTREE 生

成系统发育树[27]。利用 classify-sklearn 命令, 将 OTU

比对到预先经过训练的  Greengenes 13_8[28]参考集

上 , 进行序列物种分类注释 [29]。在  R 版本  3.6.3 中

使用  microbiome 包, 计算  α 多样性指数(Chao1 指数

和  Shannon 指数)[30], 采用  Wilcoxon 秩和检验方法 , 

分析  α 多样性指数在不同样品组之间是否具有显著

性差异 [31]。使用  vegan 包  ordinate 函数 , 基于  OTU

计 算  β 多 样 性 指 数 (方 法 包 括 非 度 量 多 维 标 定 法

(non-metric multidimensional scaling, NMDS)和主坐

标分析法(principal co-ordinates analysis, PCoA), 距

离计算采用 Bray-Curtis 相异度和 weighted UniFrac 距
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离 )[32], 通 过  adonis 函 数 中 的 置 换 多 元 方 差 分 析

(PERMANOVA)方法 , 检验  3 个物种科的肠道微生

物组成之间是否存在显著差异, 通过  ANOSIM (an-

alysis of similarities, 相似性分析)检验组间差异与

组内差异的关系 [33]。采用  ampvis2 包, 计算核心微

生物  Venn 图(相对丰度超过  0.1%且在不同组样品中

共现率不小于  75%称为“核心  OTU”)[34]。采用  LEfSe

分析肠道微生物在  3 种野生小型哺乳类动物中的差

异物种[35]。使用 PICRUSt2 软件进行 KEGG Orthology 

(KO)预测[36], 并折叠至第二水平代谢通路上, 然后

将结果导入元基因组概况统计分析(STAMP)软件中

进行统计分析。使用非参数检验分析组与组之间差

异代谢通路, 并对  p 值进行 Benjamini-Hochberg FDR

多重检验, 以便控制假阳性[37]。 

2 结果与讨论 
2.1 样品测序 

共测定  33 个样品, 其中包含  11 个鼠科样品、7

个猬科样品和  15 个鼩鼱科样品。通过  16S rRNA 基

因扩增子测序, 共获得  3196024 条序列(平均每个样

品中有  96849 条序列 ), 聚类为  5378 个  OTUs (去除

叶绿体与线粒体), 注释到  43 门  116 纲  200 目  257 科

447 属  217 种。随着测序深度不断加深 , 所有样品

的稀释曲线趋于平缓 (附录  1)(访问  http://xbna.pku. 

edu.cn 查看附录), 说明本次实验的数据量可靠。 

2.2 不同野生小型哺乳类动物肠道菌群组成

分析 
不同宿主的肠道菌群结构和组成分析如图  1 所

示 , 平均相对丰度排前  5 位的门为  Firmicutes (厚壁

菌门, 40.55%)、Proteobacteria (变形菌门, 34.60%)、

Bacteroidetes ( 拟 杆 菌 门 , 13.67%) 、 Cyanobacteria 

(蓝菌门 , 2.68%)和  Tenericutes (软壁菌门 , 2.56%), 

平均相对丰度超过  1%的门有  8 个。在属水平上, 注

释到的相对丰度较高的菌为  Candidatus Arthromitus 

(Firmicutes, 4.72%)、Erwinia (Proteobacteria, 3.96%)、

Flexispira (Firmicutes, 3.51%)、Oscillospira (Firmicut-

es, 3.45%)和  Acinetobacter (Proteobacteria, 3.40%)等, 

其 中 相 对 丰 度 超 过  0.1%的 属 有  54 个 , 主 要 来 自

Firmicutes 和  Proteobacteria。结果显示 , Firmicutes, 

Bacteroidetes 和  Proteobacteria 是鼠科、猬科和鼩鼱

科的主要优势菌门。在鼠科中, Firmicutes (49.46%)

和  Bacteroidetes (35.70%)的相对丰度较高 , 两者相

对丰度之和超过  85%, 其中  Oscillospira, Ruminoco-

ccus 和  Coprococcus 等是鼠科中  Firmicutes 门的重要

组成属 , Bacteroidetes 门中主要注释到的属为  Pre-

votella 和  Bacteroides, 在  Bacteroidetes 中存在大量

未分类到属的物种, 并且相对丰富度较高, 说明野

生小型哺乳类动物肠道中的  Bacteroidetes 可能存在

现存数据库中未收录的新属。在猬科和鼩鼱科中 , 

Proteobacteria 的 相 对 丰 度 较 高 , 分 别 为  44.96%和

47.45%, 其次 是  Firmicutes (36.15%和  36.07%)。 虽

然在门水平猬科与鼩鼱科的组成相似, 但是属水平

的组成有差异, 猬科中的  Proteobacteria 门以  Acine-

tobacter 和  Pseudomonas 为主, Firmicutes 门以  Clos-

tridium 和  Streptococcus 为主; 而  Erwinia 以及  Flexi-

spira 是鼩鼱科中  Proteobacteria 门的重要组成部分 , 

Firmicutes 门以  Candidatus Arthromitus 属为主。除

此之外 , Cyanobacteria (11.42%)门在猬科中的相对

丰度较高, 鼩鼱科中  Tenericutes (4.31%)和  Fusobac-

teria (3.76%)相对丰度较高。上述结果说明, 不同科

宿主的肠道菌群组成存在一定的差异。 

本研究发现, Firmicutes 是野生小型哺乳动物的

主要分类群, 其次是  Proteobacteria 和  Bacteroidetes, 

与  Suzuki 等 [14]关于哺乳动物肠道细菌组成的研究

结果一致。来自  Firmicutes 和  Bacteroidetes 的细菌

负责多种作用, 包括代谢产物的产生、免疫系统成

熟、血管生成和脂肪储存。Proteobacteria 与能量积

累有关[38], 编码多种功能, 其中最突出的包括蛋白

质和氨基酸代谢, 碳水化合物代谢以及辅因子、维

生素、辅基、色素代谢 [39]。我们的发现符合目前

人们的认识, 即哺乳动物的肠道中含有高度受限的

细菌门 , 以便适应胃肠道环境。Firmicutes 与碳水

化合物、多糖和脂肪酸的分解有关, 它们被用做宿

主的能源 [40]。许多  Firmicutes 和  Bacteroidetes 的分

离物被证明可以发酵分解植物的细胞壁成分[41], 已

有研究发现  Proteobacteria 在狗猫等肉食性动物胃

肠道中的丰度较高, 在健康的猫和狗的胃肠道中维

持氧稳态 [39]。因此 , 植食性的鼠科中含有较多的

Firmicutes 和  Bacteroidetes, 可能用于促进宿主消化

复杂碳水化合物, 而  Proteobacteria 可能有利于以肉

食性为主的猬科和鼩鼱科的肠道稳态。 

2.3 不同野生小型哺乳类动物肠道菌群多样

性比较 
肠道菌群多样性分析主要包括  α  多样性和  β  多

样性。Chao1 指数反映菌群的丰富度, 其值越高表

明菌群物种的丰富度越高; Shannon 指数反映菌群 
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图 1  肠道微生物在各样本中门水平(a)和属水平(b)的相对丰度 

Fig. 1  Composition of the gut microbiota in the all samples at phylum (a) and genus (b) level 

的多样性, 其值越高表明菌群的多样性越高。如图

2 所示, 鼠科的  Chao1 指数和  Shannon 指数均高于

猬 科 和 鼩 鼱 科 , 猬 科 的 丰 富 度 和 多 样 性 均 最 低 。

Wilcoxon 检验表明鼠科与猬科、鼩鼱科之间存在

显著性差异, Chao1 指数显示猬科与鼩鼱科之间存

在差异, 而  Shannon 指数没有显著性差异, 说明鼠

科具有更高的肠道菌群丰富度和多样性, 其次是鼩

鼱科 , 而猬科与鼩鼱科之间有一定的丰富度差异 , 

但没有多样性差异。Klimenko 等[42]发现  α 多样性和

部分微生物丰度与长期的水果或蔬菜饮食成正比 , 

Nelson 等 [43]认为摄入植物中的复杂碳水化合物(如

纤维素和淀粉)是导致草食动物肠道细菌群落丰富 
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*p<0.5, **** p <0.001 

图 2  基于  OTU  构造的  α  多样性(Chao1  指数(a)和  Shannon  指数(b)) 
Fig. 2  Alpha diversity based on OTUs (Chao1 index (a) and Shannon index (b)) 

的驱动力。在哺乳动物的肠道中, 植食性动物的细

菌丰富度最高, 其次是杂食动物和肉食性动物 [44]。

本研究同样发现植食性的鼠科肠道菌群具有较高

的  α 多样性。 

为进一步探究宿主与肠道菌群组分的关系, 我

们通过计算  Bray-curits 距离和  Unweighted UniFrac

距离, 采用主坐标分析(PCoA)和非度量多维尺度分

析(NMDS)方法研究鼠科、猬科和鼩鼱科肠道菌群

的  β 多样性(图  3)。PCoA 图显示, PCo1 作为第一主

坐标轴解释样品中所有差异的  26.2%, PCo2 解释样

品中所有差异的  14.1%, 这  3 个不同科的样本中, 鼠

科所有样品间距离更近, 单独聚为一簇, 而猬科与

鼩鼱科的样品较为分散。PERMANOVA 分析发现, 

不同物种的野生哺乳动物肠道菌群之间存在显著差

异 (Bray-curits 距 离 : F = 7.11, R2
 = 0.31, p < 0.001; 

weighted UniFrac 距离: F = 14.46, R2
 = 0.49, p< 0.001)。

对组与组之间进行两两比较发现, 鼠科与猬科之间

的组成差异解释度最大 , 其次为鼠科与鼩鼱科(附

录  2), 说明鼠科、猬科与鼩鼱科的肠道菌群组成有

显著差异, 猬科与鼩鼱科之间的组成更为相似。母

华强等[18]的研究表明, 猬科和鼩鼱科属于杂食性动

物 , 其菌群会根据食物资源差异而做出相应的调

整。David 等[45]发现饮食能够在短期内改变肠道微

生物组成, 可能造成个体之间肠道菌群的差异较大, 

因此猬科与鼩鼱科的样品较为分散。另外, 我们通

过相似性分析  (analysis of similarities, ANOSIM)发

现, 各样品组间差异大于组内差异, 说明虽然存在

样品组内个体差异, 但其影响较小(R2 = 0.9187, p < 

0.001)。 

2.4 不同野生小型哺乳类动物的肠道微生物

标志物 
LEfSe 分析通过在组间寻找具有统计学差异的

生物标记物来识别组间不同物种丰度的特征及其关

联的类别。我们使用  LEfSe 对鼠科、猬科和鼩鼱科

的肠道微生物差异性进行分析。本研究中共得到

288 个生物标记物在这  3 个组间具有显著差异。如

图  4  所示 ,  在门水平上 ,  主要有  Proteobacter ia , 

Bacteroidetes, Tenericutes 和  Fusobacteria 等在 3 组

的相对丰度显著不同。鼠科的肠道菌群以高碳水化

合物发酵细菌为主导 , 例如  Prevotella, Lactoba-

cillus, Ruminococcus, Coprococcus, Dorea, Butyri- 

cicoccus, Oscillospira 和  Bilophila 等, 这些属主要来

自  Bacteroidetes 门、Ruminococcaceae 科以及  Lach-

nospiraceae 科, 其中  Bacteroidetes 门的物种几乎都

在鼠科中丰度较高, 尤其是  S24-7 科[46]。研究表明

Prevotella, Oscillospira 以及  Ruminococcus 与高纤维

饮食有关, 具有降解纤维素和抗性淀粉等复杂碳水

化合物的能力 , 是降解纤维的细菌 [47–50]。在鼠科

中相对丰度显著较高的这些属具有通过发酵碳水化

合物来产生  SCFA(短链脂肪酸)的能力。在猬科中, 

Clostridium ,  Turicibacter ,  Achromobacter ,  St- 

reptococcus 和  Actinetobacter 等具有统计学差异; 在

鼩鼱科中, Faecalibacterium, Phascolarctobacterium, 

Cetobacterium, Erwinia, Helicobacter 和  Fusobacteri-

um 等具有统计学差异, 这些属主要属于  Proteobac-

teria, Tenericutes 和  Fusobacteria 门。猬科和鼩鼱科

中某些细菌的丰度变化可能反映动物摄入的蛋白质

增加, 碳水化合物和纤维摄入减少。例如, 猬科中

具有较高丰度的  Clostridium, 该属是主要的蛋白水 
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(a) 基于 Bray-curits 距离的主坐标分析; (b) 基于加权距离的非度量标定法 

图 3  基于 OTU 的物种组成结构分析 
Fig. 3  Non-metric multidimensional scaling analysis plots based on OTUs 

 

图 4  通过线性判别分析效应大小确定的 3 个宿主科组中的差异菌 
Fig. 4  Differences in bacterial taxa among three family host determined by linear discriminative analysis of effect size (LEfSe) 
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解细菌 , 能够利用蛋白质产生更多的  SCFA[51], 并

且 在 消 耗 较 多 蛋 白 质 和 脂 肪 的 人 和 牛 中 被 观 察

到 [52]。Fusobacterium 在狗和海洋肉食动物中都具

有较高的相对丰度, 通过发酵氨基酸产生各种有机

酸(如乙酸和丁酸等)[53]。不同目(啮齿目和食虫目)

之间肠道微生物组成差异较大, 属于同一目的猬科

和鼩鼱科, 虽然有相似的饮食习惯, 但具有不同的

进化关系, 其肠道微生物在属水平上仍有一定的差

异。通过随机森林法和非参数法检验不同宿主科的

差异菌属, 其结果具有一致性(附录  3), 说明饮食可

能对哺乳动物肠道菌群有重要影响, 但宿主遗传学

在塑造宿主肠道菌群的系统发育规模上仍然具有重

要作用。 

总而言之, 上述分析表明这  3 个科的野生小型

哺乳类动物肠道菌群有较高的物种特异性, 宿主饮

食对塑造肠道微生物有重要的影响。在饮食相似、

栖息环境相同的情况下, 同一目的物种肠道微生物

也有一定的差异, 说明宿主遗传对肠道微生物的影

响不可避免。 

2.5 不同野生小型哺乳类动物的相同和相异

肠道菌群 
对  3 个科之间进行特有和共有  OTU 分析, 结果

如图  5 所示, 鼠科、猬科和鼩鼱科共有  10 个  OTU, 

占全部  OTU 序列的  10.4％。鼠科含有最多的特有

核心  OUT(为  581), 相对丰度为  25.6%, 而猬科和鼩

鼱科含有较少的特有的核心  OTU, 进一步证明鼠科

中具有较高的物种丰富度和多样性。这与  α 多样性

分析中鼠科多样性显著高于猬科和鼩鼱科一致。猬

科与鼩鼱科之间的共有  OTU 多于猬科与鼠科 , 说

明同一目的物种具有更多的相似菌群, 与  β  多样性

中猬科与鼩鼱科的肠道菌群结构更相似的结果一

致。3 个科共有  OUT, 主要注释分类为  Serratia  

(2.53%), Enterococcus (0.65%), Lactococcus (0.53%),  

Lactobacillus (0.49%)以及  Clostridium  (0.28%)共  5 

个属。Lactobacillus, Lactococcus 和  Enterococcus 是

潜在的肠道益生菌 [54–55], 影响宿主的健康。Sted-

man 等 [56]发现  Lactobacillus 作为肠道共生菌 , 也显

示出作为野生生物益生菌的有益特性, 可以减少野

生动植物物种传染病。共有  OTU 的功能作用表明 , 

益 生 菌 可 能 广 泛 存 在 于 野 生 哺 乳 类 动 物 肠 道 中 , 

并对宿主的健康发挥着不可估量的调控作用。  

2.6 不同野生小型哺乳类动物的代谢通路预

测分析 
通过  PICRUSt2, 总共预测到  40 个第二水平的

代谢通路, 其中膜运输、碳水化合物代谢、氨基酸

代谢、复制与修复以及能量代谢等是这  3 个科中肠

道微生物主要预测到的代谢通路 (附录  4)。其中 , 

碳水化合物和氨基酸代谢在鼠科中的相对丰度与猬

科和鼩鼱科具有显著差异 , 由图  6 和  7 可见 , 代谢

淀粉和蔗糖的  1,6-葡萄糖苷寡糖和  β-果糖呋喃糖苷

酶(K01182, K01193)在鼠科中的丰度显著高于猬科

和鼩鼱科。鼠科中的肠道微生物似乎可以从更广泛

的多糖中获取能量, 而异生物素的生物降解和代谢

在猬科与鼩鼱科中得到富集。食虫目对异生素的降

解和代谢被认为是有毒或外来化合物暴露导致的微

生物群功能性反应[57]。同时, 猬科和鼩鼱科中富含

与氨基酸代谢相关的酶, 如精氨酸脱羧酶(K01585)

和鸟氨酸脱羧酶(K01581)等, 富含动物蛋白饮食的 

 

图 5  3 个科间特有与共有核心微生物数量(a)以及共有 OTU 在所有样品中的相对丰度(b) 
Fig. 5  Number of shared and unique OTUs (a) and core bacterial relative abundance of all samples (b) of three family host groups 



  苏佳等   基于  16S rRNA 基因扩增子测序技术研究云南野生小型哺乳动物肠道菌群多样性    

 

333 

 
图 6  鼠科与猬科(a)、鼠科与鼩鼱科(b)的第二水平代谢通路差异 

Fig. 6  Statistical difference of second-level metabolic pathways: muridae host group vs erinaceidae host group (a)  
and muridae host group vs soricidae host group (b) 

猬科和鼩鼱科, 可以通过氨基酸代谢为宿主提供更

多的能量。这些结果表明, 宿主饮食的差异使得肠

道微生物通过调控其代谢途径来适应不同的宿主

环境。 

3 结论 

本研究基于  16S rRNA 基因扩增子测序技术 , 

分析鼠科、猬科和鼩鼱科的肠道微生物组成及多样

性, 得出以下结论。 

1) 鼠 科 、 猬 科 和 鼩 鼱 科 的 肠 道 菌 群 组 成 由

Firmicutes, Bacteroidetes 和  Proteobacteria 主导。鼠

科以  Firmicutes 和  Bacteroidetes 为 主 , 猬科和鼩 鼱

科以  Proteobacteria 为主。鼠科的肠道菌群多样性

高于猬科和鼩鼱科, 且  3 个野生物种科的肠道菌群

结构具有显著差异。 

2) 鼠科肠道中  Prevotella, Oscillospira  及  Ru-

minococcus 等纤维素降解菌属丰度显著高于猬科和

鼩鼱科, 鼠科中碳水化合物代谢途径较为丰富。猬

科和鼩鼱科中蛋白水解细菌(如  Clostridium 和 Fuso-

bacterium)丰度较高, 表明特定的内源性因素(包括 
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图 7  鼠科、猬科和鼩鼱科三组之间的差异 KO 基因 
Fig. 7  Statistical difference of KO genes among muridae, erinaceidae and soricidae host groups 

其营养水平)对肠道微生物的影响较大 , 肠道微生

物会根据宿主的饮食习惯改变其组成, 适应肠道环

境的变化。 

3) 具有抗病能力的益生菌 (如  Lactobacillus 和 

Lactococcus 等)共存于这  3 类野生小型哺乳类动物

中, 可能降低野生小型哺乳类动物感染疾病的风险。 
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附录 

 

 

附录 1  所有样品的稀释曲线 

Appendix 1  Rarecurve of all samples 

 

附录 2  不同物种宿主肠道细菌群落组成的置换多元方差分析 

Appendix 2  PERMANOVA (Adonis) of the gut bacterial communities of different family host 

物种 置换数 N F P 

总体 999 0.32172 0.001 

鼠科 vs 鼩鼱科 999 0.2967534 0.001 

鼠科 vs 猬科 999 0.3755777 0.001 

猬科 vs 鼩鼱科 999 0.1219908 0.032 

 



 

附录 3  用 microeco 包中的 rf (随机森林和非参数检验法)分析不同组之间的差异属(前 20 个属) 

Appendix 3  Analyze the differences genera between different groups use the rf (random forest and 

non-parametric test method) in the microeco package (the top 20 genera) 

 

附录 4  第二水平代谢通路预测在所有样品中的相对丰度 

Appendix 4  Relative abundance of second-level metabolic pathways of all samples 


