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摘   要：【目的】研究饲养在西藏高原的放牧藏猪、舍饲藏猪和商品猪(杜长大猪，DLY 猪)粪便

中真菌群落组成的差异性，获取与饲粮粗纤维消化相关的真菌群落。【方法】以饲养在西藏高原

的 5 月龄放牧藏猪、舍饲藏猪和 DLY 猪为研究对象，采用消化试验测定放牧藏猪、舍饲藏猪和

DLY 猪对饲粮粗纤维的表观消化率。采集粪便样品利用单分子实时测序技术(SMRT)，测定粪便真

菌 ITS 基因全长序列，分析粪便真菌群落的结构和多样性，采用 Pearson 相关分析获取饲粮粗纤维

表观消化率与真菌群落的相关性。【结果】在放牧藏猪、舍饲藏猪和 DLY 猪的粪便样品中共鉴定

出了 4 个门、13 个纲、23 个目、39 个科、55 个属、58 个种，放牧藏猪在各分类水平的分类单元

数均显著高于舍饲藏猪与 DLY 猪(P<0.05)。子囊菌门(Ascomycota)和担子菌门(Basidiomycota)是优

势菌门，在门水平下，放牧藏猪、舍饲藏猪和 DLY 猪间无显著差异(P≥0.05)，但在纲、目、科、
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属、种水平下，放牧藏猪多个真菌类群相对丰度显著高于舍饲藏猪与 DLY 猪(P<0.05)。放牧藏猪

具有更高的菌群丰富度和独有分类操作单元(OTU) (P<0.05)，通过主坐标分析发现放牧藏猪粪便真

菌群落与舍饲藏猪和 DLY 猪之间差距明显。放牧藏猪对饲粮粗纤维的表观消化率显著高于舍饲藏

猪与 DLY 猪(P<0.05)，Pearson 相关性分析表明，Phialemonium atrogriseum、Phialemonium inflatum、

Podospora communis 与饲粮粗纤维表观消化率呈显著正相关(P<0.05)。【结论】放牧藏猪具有较强的

纤维消化能力，可以从其肠道内鉴定出更丰富的真菌类群并进行深入开发，有利于进一步研究藏猪

耐粗饲等优良特性。 

关键词：藏猪；商品猪；真菌群落；纤维消化；相关性分析 
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Abstract: [Objective] This study aimed to investigate the differences in the structure of fungal 

community in the feces of grazing Tibetan pigs, captive Tibetan pigs, and commercial pigs [Duroc× 

Landrace×Yorkshire (DLY) pigs, aged 5 months] in the Tibet Plateau and to obtain the fungi associated 

with the digestion of dietary crude fiber. [Methods] The apparent digestibility of dietary crude fiber of 

grazing Tibetan pigs, captive Tibetan pigs, and DLY pigs was determined via digestion experiments. 

The full-length ITS region of fecal fungi was determined by single molecule real-time sequencing 

technology to analyze the structure and diversity of fungal community. The Pearson correlation analysis 

was performed between apparent digestibility of dietary crude fiber and fungal community. [Results] A 

total of 58 fungal species belonging to 4 phyla, 13 classes, 23 orders, 39 families, and 55 genera were 

identified. At each taxonomic level, the fungal taxa in the feces of grazing Tibetan pigs were more than 

those of either captive Tibetan pigs or DLY pigs (P<0.05). Ascomycota and Basidiomycota were the 

dominant phyla, and the fungal abundance at the phylum level had no significant difference among the 

grazing Tibetan pigs, captive Tibetan pigs, and DLY pigs (P≥0.05). At the levels of class, order, 

family, genus, and species, the fungal abundance of grazing Tibetan pigs was significantly higher than 

that of either captive Tibetan pigs or DLY pigs (P<0.05). The grazing Tibetan pigs had the most diverse 

fungi with unique operational taxonomic units (P<0.05). The principal coordinate analysis revealed that 

grazing Tibetan pigs had different fecal fungi compared with captive Tibetan pigs and DLY pigs 

(P<0.05). The grazing Tibetan pigs had higher apparent digestibility of dietary crude fiber than captive 
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Tibetan pigs and DLY pigs (P<0.05). Pearson correlation analysis showed that Phialemonium 

atrogriseum, Phialemonium inflatum, and Podospora communis had a positive correlation with the 

apparent digestibility of dietary crude fiber (P<0.05). [Conclusion] The grazing Tibetan pigs had 

stronger fiber digestibility than the captive Tibetan pigs and DLY pigs. In the future, we could identify 

more fungal groups from their gut. This information would be helpful in studying the excellent 

characteristics of Tibetan pigs, such as their tolerance to roughage. 

Keywords: Tibetan pigs; commercial pigs; fungal community; fiber digestion; correlation analysis 
 
 

藏猪作为西藏高原特有的地方型猪种，广

泛分布于西藏东南部、四川甘孜与阿坝、云南

迪庆及甘南等地区，主要生活在高山、峡谷、

森林与草地等环境中，长期的低劣饲养使其形

成了耐粗饲与抗病力强等特点[1]。藏猪肠道微

生物与机体的多项机能密切相关，如纤维降解、

疾病抵抗与环境适应等，因此大量的研究聚焦

在藏猪的肠道微生物特别是肠道细菌上[2]。研

究发现，藏猪体内存在大量的纤维降解菌，通

过培养得到了一系列高产纤维素酶的细菌[3]；

通过藏猪粪便移植，可以增强受体动物的机体

抗病力[4]。 

真菌是一个独立的生物界，与动物和植物

并列，物种数量仅次于昆虫，在物质和能量循

环中起着重要作用[5]。除了聚集大量的细菌外，

藏猪肠道也有一定比例的真菌存在，子囊菌门

(Ascomycota)和担子菌门(Basidiomycota)[6]为优

势菌门，红菇属(Russula)、念珠菌属(Candida)、

Loreleia 为优势菌属[7]。 

不同养殖方式会改变藏猪肠道细菌的结构

和多样性 [8]，但关于饲养环境对藏猪粪便真菌

的影响还鲜有报道。第三代测序技术可以产生

长读长和高精度的序列，有助于在物种水平上

以高分类学分辨率生成基于全长 16S rRNA 基

因序列的微生物区系 [9]。由于大部分肠道真菌

不能体外培养[10]，本研究采用单分子实时测序

技术(SMRT)测定真菌 ITS 基因全长序列，初步

了解饲养在西藏高原的放牧藏猪、舍饲藏猪和

商品猪(杜长大猪，DLY 猪)粪便中真菌群落的

结构与多样性，从真菌角度初步探索藏猪的耐

粗饲特性。 

1  材料与方法 

1.1  试验动物与饲粮 
在西藏自治区林芝市典型的放牧养殖基地

(巴宜区布久乡)捕获 5 月龄放牧养殖的藏猪阉

公猪 10 头(全年放牧不补饲)，在林芝市藏猪养

殖场与商品猪养殖场中选取身体健康的 5 月龄

舍饲藏猪与 DLY 猪阉公猪各 10 头(猪 30 d 断奶

后全程采用无抗的配合饲料饲喂)。试验猪饲喂

在西藏农牧学院猪消化代谢室中，单笼饲喂，

按照猪场常规饲养管理程序管理，自由采食与

饮水。 

试验采用单因素实验设计，设 3 个处理，

分别是放牧藏猪组(GTP)、舍饲藏猪组(CTP)、

DLY 猪组(DLY)，每个处理 10 个重复，每个重

复 1 头猪。试验期 15 d，其中预饲期 10 d，正

式收粪期 5 d。3 个处理均饲喂同一饲粮(表 1)，

饲粮设计参考中国猪饲养标准(2004)，粉料。 

1.2  粗纤维表观消化率测定 
按照本课题组前期方法[11]，在正式收粪期，

每天早中晚各收集 3 次试验猪排出的新鲜粪

便，装入对应编号的样品袋后立即放入–20 °C

冰柜中保存。正式收粪期结束后，分别将每头猪 
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表 1  饲粮组成与营养水平(风干基础) 
Table 1  Dietary composition and nutrient level (air-dry basis) 

Ingredients Content/% Nutrient levelb Content/% 

Corn 54.47 Digestible energy/(MJ/kg) 12.98 

Wheat bran 8.00 Gross energy/(MJ/kg) 17.34 

Soybean oil 5.00 Crude protein 13.04 

Soybean meal 6.00 Crude fiber 10.63 

Alfalfa 25.00 Calcium 0.38 

Limestone 0.10 Total phosphorus 0.28 

L-Lys·HCl 0.20 Non-phytate phosphorus 0.19 

Premixa 0.43 Lysine 0.68 

Celite 0.80 Methionine+Cysteine 0.36 

Total 100.00 Tryptophan 0.19 

  Threonine 0.44 
a: premix was provided with the following diets per kg: Fe 37.00 mg, Cu 3.00 mg, Mn 2.00 mg, Zn 45.00 mg, I 0.13 mg and Se 
0.09 mg; vitamin A 1 900.00 IU, vitamin D 190.00 IU, vitamin E 15.00 mg, vitamin K 0.45 mg, vitamin B1 1.00 mg, vitamin 
B2 3.00 mg, vitamin B6 1.50 mg, vitamin B12 15.00 μg, biotin 0.05 mg, pantothenic acid 10.00 mg, niacin 14.00 mg, folic acid 
0.30 mg. b: all nutrient levels except digestible energy were measured value. 

 
5 d 收集的全部粪便解冻并混合均匀，从中分取

约 800 g 猪粪样品在 65 °C 恒温干燥箱中烘干至

恒重，粉碎后制备为分析样品。采用过滤法测

定饲料和粪便样品中粗纤维的含量，测定饲料

和粪便样品中盐酸不溶灰分含量，采用指示剂

法计算粗纤维的表观消化率，计算公式如下： 

粗纤维表观消化率=100%– 

100% 
饲 剂 粪 养

粪 剂 饲 养

料中指示 含量 中 分含量
中指示 含量 料中 分含量

 

1.3  粪样采集与测序分析 

在试验第 15 天，每个处理分别收集 6 头猪

排出的干净粪便，采集内部粪样装入 5 mL 

Axygen 冻存管中，立即放入液氮中速冻，存放

于–80 °C 冰箱中待测。采用干冰冷冻，将放牧

藏猪、舍饲藏猪和 DLY 猪各 6 个样品送至上海

派森诺生物科技有限公司进行 DNA 提取、PCR

扩增、高通量测序与生物信息学分析。 

1.3.1  总 DNA 提取 

使用 DNA 分离试剂盒(OMEGA，美国)按

照制造商说明书提取微生物基因组总 DNA 样

本，并在–20 °C 保存后进行进一步分析。分别

使用 NanoDrop ND-1000 分光光度计(Thermo 

Fisher Scientific，美国)和 0.8%琼脂糖凝胶电泳

检测提取 DNA 的数量和质量。 

1.3.2  PCR 扩增 

将微生物基因组总 DNA 统一稀释到 20 ng/μL，

采用前引物(5′-CCGTGTTTCAAGACGGG-3′)和

后引物(5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′)

对标准真菌 ITS 全长序列进行两步 PCR 扩增，

并在第二步 PCR 中将样品特异性的 16 bp 

barcode 插入正向引物和反向引物中。两步 PCR

的扩增体系(25 μL)均包括 5 μL Q5 反应缓冲液

(5×)，5 μL Q5高保真GC缓冲液(5×)，0.25 μL Q5

高保真 DNA 聚合酶 (5 U/μL)，2 μL dNTPs   

(2.5 mmol/L)，1 μL 正向引物(10 μmol/L)，1 μL

反向引物(10 μmol/L)，2 μL DNA 模板，8.75 μL 

ddH2O。PCR 扩增首先在 98 °C 预变性 2 min，

然后分别做 25/10 循环，具体为 98 °C 扩增 30 s，

55 °C 退火 30 s，72 °C 延伸 90 s，循环结束后

分别在 72 °C 延伸 5 min。 
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1.3.3  高通量测序 

PCR 扩 增 物 用 Agcourt AMPure 磁 珠

(Beckman Coulter，美国)纯化，并使用 PicoGreen 

dsDNA 检测试剂盒(Invitrogen，美国)进行定量，

采用 Template Prep Kit 1.0 试剂盒(PacBio，美国)

制备测序文库。在单个定量步骤后，将等量聚

合扩增子利用 PacBio Sequel 三代测序平台进行

SMRT 测序。 

1.3.4  生物信息学分析 

对 PacBio 测序的原始下机数据使用 CCS

软件进行处理获得原始 fastq 序列；对问题样本

进行重测、补测。CCS 序列按照 barcode 信息，

进行样本划分，并去除 barcode 序列；同时根据

引物信息将反向互补序列转置为正向序列。对

获得的序列按 97%的序列相似度进行归并和分

类操作单元(OTU)划分，并选取每个 OTU 中丰

度最高的序列作为该 OTU 的代表序列。按照适

用于 PacBio 的 QIIME2 dada2 分析流程[12]以及

Vsearch 软件的分析流程 [13]进行序列去噪或

OTU 聚类，并进行深度设为最低样本序列量

95%的抽平处理。采用 QIIME2 (2019.4)软件[14]，

选用 UNITE 数据库(Release 8.0，https://unite. 

ut.ee/)[15]进行物种分类学注释与物种组成分析。

使用未抽平的 OTU 表，采用 QIIME2 (2019.4)

软件调用“qiime diversity alpha-rarefaction”命

令，最小抽平深度为 10，参数为全体样本中最

低测序深度样本序列量的 95%，再在这一深度

与最小深度之间均匀选取 10 个深度值，每个深

度值抽平 10 次，计算 Alpha 多样性指数；使用

抽平后的 OTU 表，调用“qiime diversity core- 

metrics-phylogenetic”命令，计算 4 种差异距离

矩阵，并对这些距离矩阵做 PCoA 分析。 

1.4  数据统计分析 
采用 SPSS 21.0 软件进行数据差异显著性

分析，以 0.05 作为差异显著性水平，0.01 作为

差异极显著水平；将饲粮粗纤维消化率与粪便

真菌群落相对丰度进行 Pearson 相关分析；*表

示 P<0.05，**表示 P<0.01，***表示 P<0.001。 

1.5  序列登录号 
本研究的原始测序数据已上传到 NCBI 

SRA 数据库中，序列登录号为 SRP312601。 

2  结果与分析 

2.1  物种组成分析 
对全部样本中所包含的高质量序列的长度

分布进行统计后，序列平均长度为 1 262.74 bp。

通过对抽平后的 OTU 表格进行统计，可以获得

每个样本中的真菌群落在各分类水平的具体组

成，计算得到不同样本在各分类水平所含有的分

类单元数(图 1)。放牧藏猪在各分类水平的分类

单元数均显著高于舍饲藏猪与 DLY 猪(P<0.05)，

舍饲藏猪与 DLY 猪间无显著差异(P≥0.05)。 

通过分析样本在门、纲、目、科、属、种

6 个分类水平的结果，共鉴定出 4 个门、13 个

纲、23 个目、39 个科、55 个属、58 个种，其

中放牧藏猪共分为 4 个门、12 个纲、20 个目、 
 

 
 

图 1  放牧藏猪、舍饲藏猪与 DLY 猪粪便样本各

水平真菌分类单元 
Figure 1  Fungal taxa at various classification 
levels of fecal samples from the grazing Tibetan 
pigs, captive Tibetan pigs, and DLY pigs. 
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34 个科、46 个属、44 个种，舍饲藏猪共分为    

3 个门、11 个纲、16 个目、19 个科、21 个属、

16 个种，DLY 猪共分为 3 个门、11 个纲、16 个

目、19 个科、25 个属、19 个种。将相对丰度

大于 1%的真菌类群进行汇总与显著性统计，结

果见图 2 与表 2。 

子 囊 菌 门 (Ascomycota) 和 担 子 菌 门

(Basidiomycota)是放牧藏猪、舍饲藏猪和 DLY

猪的优势菌门，其中放牧藏猪种相对丰度分别为

65.34%和 9.26%，舍饲藏猪为 61.14%和 11.47%， 

 

 
 

图 2  各分类水平主要真菌类群的相对丰度 
Figure 2  Relative abundances of major fungal groups at different taxonomic levels. 
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表 2  各分类水平差异分类学组成分析 
Table 2  Analysis of the taxonomic composition of the differences among various taxonomic levels 

Taxa GTP CTP DLY P value 

Phylum 

Ascomycota 65.34±26.58 61.14±20.62 87.46±12.12 0.117 

Basidiomycota 9.26±11.77 11.47±13.41 2.92±6.40 0.417 

Class 

Saccharomycetes 49.06±33.97a 12.22±23.85b 63.23±30.23a 0.025 

Agaricomycetes 5.32±6.65a 0.02±0.05b 0±0b 0.046 

Order 

Saccharomycetales 49.06±33.97a 12.22±23.85b 63.23±30.23a 0.025 

Sordariales 11.04±7.44a 1.68±4.08b 0.88±1.68b 0.005 

Xylariales 1.22±1.36a 0±0b 0±0b 0.025 

Agaricales 5.31±6.62a 0±0b 0±0b 0.045 

Family 

Saccharomycetaceae 48.03±34.7a 2.18±3.91b 62.67±30.58a 0.004 

Cephalothecaceae 8.59±4.81a 0±0b 0±0b 0.000 

Lasiosphaeriaceae 2.07±2.31a 0±0b 0±0b 0.024 

Xylariaceae 1.22±1.36a 0±0b 0±0b 0.025 

Psathyrellaceae 3.91±4.77a 0±0b 0±0b 0.040 

Genus 

Penicillium 0±0b 1.67±3.97b 7.79±6.47a 0.019 

Kazachstania 48.02±34.68a 2.18±3.91b 62.66±30.57a 0.004 

Phialemonium 8.59±4.81a 0±0b 0±0b 0.000 

Podospora 2.40±2.50a 0±0b 0±0b 0.014 

Xylaria 1.22±1.36a 0±0b 0±0b 0.025 

Lacrymaria 1.98±0.81a 0±0b 0±0b 0.000 

Species 

Kazachstania slooffiae 48.02±34.68a 2.22±4.38b 62.60±30.55a 0.008 

Phialemonium atrogriseum 6.35±2.97a 0±0b 0±0b 0.000 

Phialemonium inflatum 2.24±2.00a 0±0b 0±0b 0.008 

Podospora communis 1.60±2.30a 0±0b 0±0b 0.021 

Xylaria cubensis 1.22±1.36a 0±0b 0±0b 0.034 

Lacrymaria subcinnamomea 1.98±0.81a 0±0b 0±0b 0.000 

Data in the same row with different shoulder marks indicate significant differences. The same as below. 
 
 

DLY 猪为 87.46%和 2.92%，相对丰度在放牧藏

猪、舍饲藏猪和 DLY 猪间均无显著差异     

(P≥0.05)。放牧藏猪相对丰度最丰富的 3 个纲

分别是酵母纲(Saccharomycetes) (49.06%)、粪

壳菌纲 (Sordariomycetes) (13.54%)和伞菌纲

(Agaricomycetidae) (5.32%)，舍饲藏猪和 DLY

猪分别是散囊菌纲 (Eurotiomycetes) (14.48%和

17.96%)、酵母纲 (Saccharomycetes) (12.22%和

63.23%)和粪壳菌纲(Sordariomycetes) (6.98%和

4.23%)；放牧藏猪相对丰度最丰富的 3 个目分
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别是酵母目(Saccharomycetes) (49.06%)、粪壳菌

目 (Sordariales) (11.04%)和伞菌目 (Agaricales) 

(5.31%)，舍饲藏猪分别是散囊菌目(Eurotiales) 

(14.48%)、酵母目 (Saccharomycetes) (12.22%)

和腔囊目(Pleosporales) (6.08%)，DLY 猪分别是

酵母目 (Saccharomycetes) (63.23%)、散囊菌目

(Eurotiales) (17.83%)和囊菌目 (Plectascales) 

(2.63%)；放牧藏猪相对丰度最丰富的 3 个科

分别是酵母科(Saccharomycetaceae) (48.03%)、

头孢科 (Cephalothecaceae) (8.59%)和鬼伞科

(Psathyrellaceae) (3.91%)，舍饲藏猪分别是曲

霉科 (Aspergillaceae) (14.48%)、亚隔孢壳科

(Didymellaceae)  (6 .08%)和 金 丝 酵 母 菌 科

(Saccharomycetales fam. Incertae sedis) (5.26%)，

DLY 猪 分 别 是 酵 母 科 (Saccharomycetaceae) 

(62.67%)、曲霉科(Aspergillaceae) (17.83%)和小

囊菌科(Microascaceae) (2.63%)；放牧藏猪相对

丰度最丰富的 3 个属分别是 Kazachstania 

(48.02%)、单胞瓶霉属 (Phialemonium) (8.59%)

和柄孢壳菌属(Podospora) (2.40%)，舍饲藏猪分

别是曲霉属 (Aspergillus) (12.82%)、壳二孢属

(Ascochyta) (6.08%)和 Diutina (5.26%)，DLY 猪

分别是 Kazachstania (62.66%)、曲霉属(Aspergillus) 

(10.03%)和青霉属(Penicillium) (7.79%)；放牧藏

猪相对丰度最丰富的 3 个种分别是 Kazachstania 

slooffiae (48.02%)、Phialemonium atrogriseum 

(6.35%)和 Phialemonium inflatum (2.24%)，舍饲

藏 猪 分 别 是 Ascochyta medicaginicola var. 

macrospora (7.28%)、Diutina catenulate (6.31%)

和 Malassezia arunalokei (5.84%)，DLY 猪分别

是 Kazachstania slooffiae (62.60%)、Scopulariopsis 

fusca (2.48%)和 Ascochyta medicaginicola var. 

macrospora (1.06%)。 

在纲、目、科、属、种水平下，放牧藏猪

多个真菌类群相对丰度显著高于舍饲藏猪与

DLY 猪 (P<0.05) ，分别是隶属于担子菌门

(Basidiomycota)的伞菌纲 (Agaricomycetes)、伞

菌目 (Agaricales)、鬼伞科 (Psathyrellaceae)、

Lacrymaria 与 Lacrymaria subcinnamomea，隶

属 于 子 囊 菌 门 (Ascomycota) 、 粪 壳 菌 纲

(Sordariomycetes)的炭角菌目(Sordariales)、炭

角菌科(Xylariaceae)、Xylaria、Xylaria cubensis

与 粪 壳 菌 目 (Sordariales) 、 毛 球 壳 科

(Lasiosphaeriaceae)、柄孢壳菌属(Podospora)、

Podospora communis 以及隶 属 于粪壳 菌 目

(Sordariales) 的 头 孢 科 (Cephalothecaceae) 、

Phialemonium 、 Phialemonium atrogriseum 、

Phialemonium inflatum。但放牧藏猪的青霉属

(Penicillium)相对丰度显著低于舍饲藏猪与

DLY 猪(P<0.05)，青霉属(Penicillium)隶属于子

囊菌门(Ascomycota)、散囊菌纲(Eurotiomycetes)、

散囊菌目(Eurotiales)、曲霉科(Aspergillaceae)。

舍饲藏猪隶属于子囊菌门(Ascomycota)的酵母

纲(Saccharomycetes)、酵母目(Saccharomycetales)、

酵母科(Saccharomycetaceae)、Kazachstania 与

Kazachstania slooffiae 相对丰度均显著低于放

牧藏猪与 DLY 猪(P<0.05)，放牧藏猪与 DLY 猪

间差异不显著(P≥0.05)。 

2.2  Alpha 多样性分析 
Alpha 多样性是指局部均匀生境下的物种

在丰富度、多样性和均匀度等方面的指标，也

被称为生境内多样性。通过计算(图 3)，放牧藏

猪粪便中真菌的 Chao1 指数和 Observed species

指数极显著高于舍饲藏猪与 DLY 猪(P<0.01)，

Goods coverage 指数极显著低于舍饲藏猪与

DLY 猪(P<0.01)，Simpson、Shannon 和 Pielou_e

指数间放牧藏猪、舍饲藏猪和 DLY 猪差异不显

著(P>0.05)。说明，放牧藏猪粪便中真菌的丰富

度高于舍饲藏猪与 DLY 猪，而表征覆盖度不如

舍饲藏猪与杜长大猪。 
 
 
 



 

 

 

谭占坤等 | 微生物学报, 2022, 62(1) 267 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

 

 
 
图 3  放牧藏猪、舍饲藏猪与 DLY 猪粪便样本真菌群落 Alpha 多样性指数 
Figure 3  Alpha diversity index for fungal community of fecal samples from the grazing Tibetan pigs, 
captive Tibetan pigs, and DLY pigs. 
 

2.3  Beta 多样性分析 
Beta 多样性是指沿着环境梯度变化的不同

群落之间，物种组成的相异性或物种沿环境梯

度的更替速率，因此也被称为生境间多样性。

通过主坐标分析(PCoA，图 4)可见，坐标轴所

能解释的样本差异数据的比例分别为 35.09%、 

 

 
 
图 4  放牧藏猪、舍饲藏猪与 DLY 猪粪便样本真

菌群落主坐标分析 
Figure 4  Diagram of principal coordinates 
analysis for fungal community of fecal samples 
from the grazing Tibetan pigs, captive Tibetan pigs, 
and DLY pigs. 

9.007%与 7.303%，放牧藏猪 6 个粪便样本间差异

小，彼此聚集在一个小的范围内，但与舍饲藏猪、

DLY 猪间清晰地分开；舍饲藏猪与 DLY 猪样本

交错在一起，分布在相近的范围内。PCoA 结果

反映出，放牧藏猪主要生活在草地、森林、河谷

与农田，食物来源多样、能够接触多种物质，舍

饲养殖的藏猪与 DLY 猪食物来源单一、生活环

境稳定，因此放牧与舍饲养殖的环境显著地影响

了放牧藏猪、舍饲藏猪和 DLY 猪粪便真菌群落

间的差异。 

2.4  物种差异分析与标志物种 
通过样本韦恩图(图 5)发现，放牧藏猪、舍

饲藏猪和 DLY 猪共计获得 201 个 OTUs，其中

共有 OTUs 21 个；放牧藏猪独有 OTUs 130 个，

占到所有 OTUs 的 64.68%，舍饲藏猪独有 9 个

OTUs (4.48%) ， DLY 猪独有 16 个 OTUs 

(7.96%)。可见，放牧藏猪与舍饲藏猪、DLY 猪

间的粪便真菌组成差异很大。 

在种水平，样本按照物种组成数据的欧式

距离进行 UPGMA 聚类，将平均丰度前 50 位种

的丰度数据绘制成热图(图 6)，红色色块代表该

种在该样本中的丰度较其他样本高，蓝色色块

代表该种在该样本中的丰度较其他样本低，舍

饲藏猪与 DLY 猪被首先聚类为一个大的分支， 
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图 5  放牧藏猪、舍饲藏猪与 DLY 猪粪便样本真

菌群落种水平韦恩图 
Figure 5  The Venn diagrams for fungal community 
of fecal samples from the grazing Tibetan pigs, 
captive Tibetan pigs, and DLY pigs at species level. 

与放牧藏猪区分开来。放牧藏猪共鉴定了 21 个

已知种的真菌为红色色块，其中有 5 个种的真

菌显著高于舍饲藏猪与 DLY 猪(表 2，P<0.05)；

舍饲藏猪共鉴定了 12 个已知种的真菌为红色

色块，DLY 猪共鉴定了 6 个已知种的真菌为红

色色块。 

采用 LEfSe 分析对样本所有分类水平的组

成进行差异分析(图 7，图 8)，结果显示放牧藏

猪、舍饲藏猪和 DLY 猪中共有 20 个真菌类群

的相对丰度具有显著性差异(LDA score>4.69，

P<0.05)。其中，放牧藏猪 7 个真菌类群，分别

是粪壳菌目(Sordariales)、Nakaseomyces、伞菌

纲(Agaricomycetes)、毛霉门(Mucoromycota)、

毛霉纲(Mucoromycetes)、毛霉菌目(Mucorales) 
 

 
 

图 6  物种聚类的种水平物种组成热图 
Figure 6  Hotmap of species composition by species clustering. 
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图 7  标志物种的 LDA 效应值柱状图 
Figure 7  Histogram of the linear discriminant analysis (LDA) of mark species. 
 

 
 
图 8  基于分类等级树的组间差异分类单元 
Figure 8  Display of taxon with inter-group differences based on classification hierarchy tree. 
 
 



 

 

 

270 Tan Zhankun et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2022, 62(1) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

 

与 Thelebolus；舍饲藏猪 5 个真菌类群，分别是

曲霉属 (Aspergillus)、Malassezia arunalokei、

Diutina、Diutina catenulata 与酱油曲霉(Aspergillus 

sojae)；DLY 猪 8 个真菌类群，分别是酵母纲

(Saccharomycetes)、酵母目(Saccharomycetales)、

酵 母 科 (Saccharomycetaceae) 、 Kazachstania 、

Kazachstania slooffiae、子囊菌门(Ascomycota)、

曲霉科(Aspergillaceae)与青霉属(Penicillium)。 

2.5  粪便真菌群落组成与饲粮粗纤维表观

消化率的相关性 
在试验期内，放牧藏猪对饲粮粗纤维的表观

消化率为 44.49%，显著高于舍饲藏猪(39.94%)与

DLY 猪(38.44%) (P<0.05)，舍饲藏猪与 DLY 猪间

饲粮粗纤维表观消化率无显著差异(P>0.05)。 

Pearson 相关性分析表明(图 9)，在属水平，

Phialemonium、柄孢壳属(Podospora)、Lacrymaria

与 饲 粮 粗 纤 维 表 观 消 化 率 呈 显 著 正 相 关

(P<0.05)，曲霉属(Aspergillus)、青霉属(Penicillium)

与 饲 粮 粗 纤 维 表 观 消 化 率 呈 显 著 负 相 关

(P<0.05)。在种水平，Phialemonium atrogriseum、

Phialemonium inflatum、Podospora communis 与

饲粮粗纤维表观消化率呈显著正相关(P<0.05)。 

真菌群落间相关性分析表明(图 9)，在属水

平 ， 球 腔 菌 属 (Mycosphaerella) 与 壳 二 孢 属

(Ascochyta)，德巴利酵母属 (Debaryomyces)与

Diutina，镰刀菌属 (Fusarium)与枝葡萄孢属

(Botryotrichum)、红酵母属(Rhodotorula)、孢堆

黑 粉 菌 属 (Sporisorium) ， 单 胞 瓶 霉 属

(Phialemonium) 与 柄 孢 壳 菌 属 (Podospora) 、

Lacrymaria，枝葡萄孢属(Botryotrichum)与红酵

母属(Rhodotorula)、孢堆黑粉菌属(Sporisorium)，

Lacrymaria 与柄孢壳菌属(Podospora)、炭角菌

属(Xylaria)，红酵母属(Rhodotorula)与孢堆黑粉

菌 属 (Sporisorium) 彼 此 间 呈 显 著 协 同 关 系

(P<0.05)，而 Kazachstania 与孢堆黑粉菌属

(Sporisorium)彼此呈显著拮抗关系(P<0.05)。在 

 

 
 
图 9  饲粮粗纤维表观消化率与粪便真菌群落的 Pearson 相关性 
Figure 9  Pearson’s correlation between apparent digestibility of dietary crude fiber and fecal fungal community. 
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种水平，Mycosphaerella tassiana 与 Ascochyta 

medicaginicola var. Macrospora，Aspergillus sojae

与 Scopulariopsis fusca、Rhodotorula dairenensis，

Phialemonium atrogriseum 与 Phialemonium 

inflatum 、 Podospora communis 、 Lacrymaria 

subcinnamomea ， Phialemonium inflatum 与

Podospora communis、Lacrymaria subcinnamomea，

Sporisorium lepturi 与 Lacrymaria subcinnamomea、

Rhodotorula dairenensis 彼此间呈显著协同关系

(P<0.05)，而 Kazachstania slooffiae 与 Sporisorium 

lepturi 彼此呈显著拮抗关系(P<0.05)。 

3  讨论与结论 

当前，放牧养殖仍然是藏猪的重要养殖方

式，使藏猪保留了有别于其他猪种的特异身体

机能，其中耐粗饲和抵抗力强被认为与藏猪肠

道微生物关系最为密切。肠道微生物主要包括

细菌、真菌和原虫等，细菌的研究资料最为丰

富，真菌的研究较少。猪的肠道是一个动态微

生物种群的家园，形成一个复杂的生态系统，

并与宿主有共生关系，肠道微生物在维持猪的

营养、生理和免疫功能等方面起着关键作用[16]，

尽管真菌在数量上远远少于细菌，但真菌在动

物肠道中的重要性越来越被认识到[17]。 

第一代测序技术(Sanger 法)测序通量低，

成本较高[18]；第二代测序技术虽然测序通量显

著提升，但测序读长较短、容易错配限制了其

应用[19]。SMRT 克服了以上缺点，高通量、长

读长、快速度，应用前景广阔[20]。本研究通过

SMRT，在西藏高原饲养的放牧藏猪、舍饲藏猪

和 DLY 猪中获取了高质量的 ITS 序列，能够鉴

定出更加丰富和准确的真菌类群。本研究发现

放牧藏猪在各分类水平均获得了更多的分类单

元，说明藏猪在放牧养殖中，接触了各种食物、

水源与土壤等，环境因子比舍饲圈养多，影响

了藏猪粪便中真菌的结构。越来越多的研究表

明，食物 [21]、生存环境 [22]、宿主基因型和表   

型 [23]会显著影响各种哺乳动物肠道菌群的组

成。在相同的饲养条件下，不同时期藏猪粪便

真菌 Alpha 多样性指数无显著差异[6]，藏猪与

其他品种猪相比 Alpha 多样性指数依然无显著

差异[7]，而本试验中放牧藏猪真菌 Alpha 多样

性具有更高的丰富度，独有 OTU 的数量占比极

高，主坐标分析与其他 2 个类型猪清晰地分开，

说明在本试验条件下影响真菌丰富度的关键因

素是养殖环境，品种(藏猪与 DLY 猪)并不是造

成粪便真菌差异性的主要因素。相同的研究结

果在藏猪肠道细菌中也被发现[8,24]。 

担 子 菌 门 (Basidiomycota) 和 子 囊 菌 门

(Ascomycota)是真菌界分布最为广泛的 2 个姊

妹群，位于真菌进化树的顶端，超过 98%的已

知真菌都属于这 2 个门[25]。有研究发现，在藏

猪仔猪阶段，担子菌门(Basidiomycota)和子囊菌

门(Ascomycota)合计占 86.35%[6]，为优势菌门，

同样的结果也出现在成华猪和约克夏猪中[7]，

同时他们还鉴定到了多个其他真菌门。本研究发

现，5 月龄藏猪粪便中担子菌门(Basidiomycota)

和子囊菌门(Ascomycota)也处于优势地位，这与

前人研究结果相似；而其他真菌门类群少、相

对丰度极低(毛霉亚门 Mucoromycota、球囊菌门

Mortierellomycota)，这与前人研究结果不完全

一致，这可能与测试动物的养殖环境和测序方

式不同(本研究采用三代测序，其他研究采用二

代测序)有关。通过研究，我们发现在其他分类

水平，放牧藏猪具有更丰富的真菌类群，这些

真菌类群在动物肠道中的资料缺乏，可能与放

牧藏猪的特异生理机能有关系。本试验研究发

现，放牧藏猪粪便中 Kazachstania slooffae 为优

势菌种，这与前人研究结果是一致的[17]。 

哺乳动物肠道真菌通过先天免疫受体
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dectin-1 与免疫系统相互作用，可能导致肠道炎

症反应[26]。曲霉属(Aspergillus)真菌在舍饲藏猪

和 DLY 猪粪便中有较高的丰度，分别达到了

12.82%和 10.03%，该属含有较多的有害菌，代

谢产物也有一定的危害[27]，丰度太高可能表明

舍饲养殖的这 2 个类型猪面临较多的病原风险，

间接证明放牧养殖的藏猪肠道健康程度更佳。

有研究表明，断奶仔猪结肠内曲霉属(Aspergillus)

和青霉属 (Penicillium)真菌群落的相对丰度显

著高于盲肠，且二者呈显著正相关[7]，本试验

中，放牧藏猪粪便中未发现曲霉属(Aspergillus)

和青霉属(Penicillium)真菌，而舍饲藏猪与 DLY

猪粪便中均发现较高丰度曲霉属 (Aspergillus)

和青霉属(Penicillium)真菌，这与其研究结果

一致。耐粗饲特性与肠道微生物的纤维降解活

性有重要关系，已在藏猪肠道发现多个具有纤

维降解活性的细菌 [28]，关于藏猪肠道真菌与

纤维降解的研究还鲜有报道。有研究表明，猪体

内与短链脂肪酸产生有关的真菌有革菌属

(Tomentella)、Loreleia[7]、镰刀菌属(Fusarium)、

Plectosphaerella、绿僵菌属(Metarhizium)[29]。

藏猪具有耐粗饲的优良特性，与其生存环境密

切相关，本研究发现，在放牧藏猪粪便真菌群

落中，鉴定出了 5 个主要真菌的种，分别是

Phialemonium atrogriseum 、 Phialemonium 

inflatum、Podospora communis、古巴炭角菌

(Xylaria cubensis)、Lacrymaria subcinnamomea，

这 5 个种真菌在舍饲藏猪与 DLY 猪粪便样品中

没有检测到，并且其中 3 种与饲粮粗纤维的表

观消化率呈显著正相关，可能与藏猪的耐粗饲

特性有关。 

本试验通过 SMRT 鉴定了西藏高原放牧藏

猪、舍饲藏猪和 DLY 猪粪便真菌群落的组成，

发现放牧藏猪、舍饲藏猪与 DLY 猪粪便真菌群

落的结构和多样性明显不同。结果说明，养殖

方式显著影响藏猪粪便真菌群落的结构和多样

性，放牧藏猪具有较强的纤维消化能力，有多

个真菌群落与饲粮纤维消化相关，提示我们可

以从放牧藏猪肠道内鉴定出更丰富的真菌类群

进行深入开发，有利于我们进一步研究藏猪耐

粗饲等优良特性。 
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