
http://www.cibj.com/
应用与环境生物学报  Chin J Appl Environ Biol  2019，25 ( 2) : 0344-0350
2019-04-25    DOI: 10.19675/j.cnki.1006-687x.2018.06007

收稿日期 Received: 2018-06-05    接受日期 Accepted: 2018-06-27
*中国大熊猫保护研究中心项目（CCRCGP181918）和卧龙大熊猫俱乐部项目资助  Supported by the Project of China Conservation and Research 
Center for the Giant Panda (CCRCGP181918) and the Project of Wolong Panda Club
**通讯作者 Corresponding authors (E-mail: Wolong_zhm@126.com; zoulikou@sicau.edu.cn)
#共同第一作者 Joint first authors

野化培训与放归、野生大熊猫肠道菌群的
组成和变化*

晋 蕾1#  周应敏2#  李才武2  吴代福2  李 果2  何永果2  李 蓓1  黄 炎2  张和民2**  邹立扣1**
1四川农业大学资源学院  成都  611130
2中国大熊猫保护研究中心  卧龙  623006

摘  要  追踪采集1只亚成年大熊猫（Ailuropoda melanoleuca）在野化培训（N = 4）、预放归（N = 4）和放归（N = 5）过

程的粪样以及5个野生大熊猫粪样，基于高通量测序技术，研究大熊猫肠道细菌、真菌的组成和变化. 结果发现，亚

成年大熊猫肠道内细菌在门水平上以Firmicutes（61.33%）和Proteobacteria（35.09%）为主，在属水平上以Clostridium
（39.68%）、Escherichia（20.94%）和Leuconostoc（8.75%）为主. 真菌在门水平上以Ascomycota（81.56%），在属水平上

以Humicola（26.43%）、Sphaerulina（12.42%）和Aspergillus（4.49%）为主. 预放归大熊猫肠道细菌菌群的组成和放

归大熊猫相似，但真菌菌群存在差异. 随着培训—放归—野外的过程变化，细菌菌群丰富度和多样性差异不显著

（P > 0.05），其中Chao-1指数呈上升趋势，而Shannon指数呈下降趋势. 野外和培训大熊猫肠道真菌菌群的丰富度差

异显著（P < 0.05），Chao-1和Shannon指数均呈上升趋势. 同时发现，在细菌菌群中Leuconostoc的比例持续上升，而
Acinetobacter和Zea比例持续下降. 真菌菌群中Stachybotrys、Fusarium、Retroconis和Debaryomyces的比例持续上升，
Cryptococcus 和Lulwoayna比例持续下降. Clostridium、Bacillus、Sphaerulina和Aspergillus在放归过程中比例最高. 本研

究结果表明预放归过程肠道菌群不稳定，且真菌菌群的变化较明显，建议放归过程中缩短预放归时间；总体而言，野

化培训与放归大熊猫肠道菌群的多样性、丰富度和结构组成逐渐向野生大熊猫趋近，野化培训与放归有利于大熊猫

肠道菌群的重建，提高放归大熊猫的存活率. （图6 表2 参37）
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Abstract   This study aims to investigate the composition and variation of gut bacteria and fungi of juvenile giant pandas 
(GPs) during different stages: training (N = 4), preparatory reintroduction (N = 4), and reintroduction (N = 5). The samples 
from the juvenile GPs as well as 5 feces samples from wild GPs were analyzed using high-throughput sequencing technology 
to investigate the relationship between the gut microbiome and the survival rate of GPs. The results showed that, at phylum 
level, the bacteria in juvenile giant pandas mainly consisted of Firmicutes (61.33%) and Proteobacteria (35.09%), and the 
fungi mainly consisted of Ascomycota (81.56%). At genus level, the bacteria mainly consisted of Clostridium sp. (39.68%), 
Escherichia sp. (20.94%) and Leuconostoc sp. (8.75%), while the fungi mainly consisted of Humicola sp. (26.43%), Sphaerulina 
sp. (12.42%) and Aspergillus sp. (4.49%). The composition of bacteria in preparatory reintroduced GPs was similar to that 
of reintroduced GPs, contrarily, the composition of fungal communities was opposite. The richness and diversity of bacteria 
showed no significant difference between trained, preparatory reintroduced, and wild GPs. Contrarily, the richness of fungi 
showed significant differences between wild vs. trained, and wild vs. preparatory reintroduced GPs. However, in bacterial 
communities, the proportion of Leuconostoc sp. increased continuously over the four stages, while Acinetobacter sp. and Zea 
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大熊猫（Ailuropoda melanoleuca）是我国特有的珍稀濒

危物种，国家Ⅰ级保护动物[1-4]. 有研究表明，建立保护区对大

熊猫进行就地保护虽能保护延续其种群，但该方法无法长

久，而针对大熊猫这类孤 立小种群的最长久有效的办法是

放归加入新的大熊猫个体 [5]，例如南非的猎豹[6]、美国黄石公

园的灰狼 [7]和中国的普氏野马 [8]均属于孤立小种群，放归后

都能稳定生存并顺利繁衍，且有望建立延续稳定的种群. 因

而在解决三难问题后（发情、配种和育幼），中国保护大熊猫

研究中心于2003年7月开启了大熊猫野外放归项目，旨在将经

人工野化培训后的大熊猫放归到自然环境中以补充野外大

熊猫数量，提高野外大熊猫的遗传多样性，实现大熊猫野外

种群的复壮，最终建立能自我维持的野生种群 [9-10]. 该项目的

重点在于提高大熊猫在野外的存活率 [9]，纵观国内外放归成

功的案例很多，但仍有部分个体甚至全部个体死亡的案例存

在，因而采取一定技术手段并完善大熊猫放归标准是提高其

野外的存活率的关键 [10]. 

肠道微生物在维持宿主正常的生理和生化功能中起着

重 要 作用，当肠 道菌群的平衡被打 破，即可能引起 各种各

样的疾病 [11-12].  大量研究指出，肠道微生物在大熊猫中也充

当重要角色，除对其营养、代谢和生长发育等有着重要影响

外，肠道疾病致死是导致大熊猫濒危的重要因素之一 [13-14]. 

因而研究大熊猫肠道菌群对提高放归大熊猫野外的存活率

有着重要意义，目前涉及放归大熊猫的研究报道较多，但针

对其肠道菌群的研究较少，且其中大部分研究使用的方法都

是传统的分离鉴定和16rDNA-RFLP法，这些方法均存在局限

性，不能完全反映大熊猫肠道中微生物的情况 [12, 15]. 此外，这

些研究大部分都选择圈养大熊猫作为对照组进行肠道微生

物组成的对比 [9]，但现有研究表明大型兽类的圈养个体直接

放归野外的成功率极低 [16]，且在大熊猫中也有圈养大熊猫放

归后因无法融入野外大熊种群而死亡的实例 [17]，因而为提高

放归大熊猫的存活率使其能融入野外大熊猫种群，现阶段放

归的大熊猫都是预先经过野化培训的，而非直接放归 [18]，由

此可见，这些研究结果的时效性较低，已不适用于现阶段大

熊猫的放归工作. 因此，我们选择培训、预放归、放归和野外

的大熊猫，利用高通量测序技术对其肠道微生物菌群的组成

和变化进行研究，为放归大熊猫的选择提供基础数据，为大

熊猫野化培训方法提供技术支撑，并为预放归大熊猫的转

运和准备工作提供指导依据.  

1  材料与方法

1.1  样品采集
在四川卧龙中国大熊猫自然保护研究中心，追踪采集一

只放归大熊猫从野化培训到放归全过程的新鲜粪便样品共
13个，其中野化培训样品4个（A1），从抓捕到放归前（文中
称为预放归）样品4个（A2），放归样品5个（A3），采样大熊
猫身体属于健康状态. 同时，采集到5个野外大熊猫粪便样品
（A4）. 采样过程中使用无菌一次性手套，采集粘液明显的
新鲜的整块粪便于无菌袋，并储存于冰盒，24 h内送回实验
室，在无菌条件下，将粪便外部剥离，取中间粪便进行分装，
并于-70 ℃保存备用. 

1.2  粪便中细菌真菌DNA的提取
准确称取50 g粪便样品于离心管中，并加入无菌磷酸盐

缓冲液（Phosphate buffered saline，PBS）反复搅拌清洗，离心
后用Mobio Power Fecal DNA Isolation Kit试剂盒抽提样本中
细菌DNA，用Omega Fungal DNA Kit试剂盒提取真菌DNA. 

1.3  PCR扩增
针 对 样 品 中 细 菌 的 16 S  r R N A  V4区 和 真 菌 的 I T S1

区，分别选用引物（520 F-5′-AYTGGGYDTAAAGNG-3′，
8 0 2 R - 5 ′ -T A C N V G G G T A T C T A A T C C - 3 ′；I T S1 - 5 ′ -
TCCGTAGGTGAACCTGCGG-3′，ITS2-5′-GCTGCGTTCT 
TCATCGAT GC-3′）进行扩增[19]. 

1.4  高通量测序
将检测合格的细菌和真菌DNA送于上海派森诺生物科

技有限公司并采用Illumina Miseq测序平台进行高通量测序. 

1.5  数据分析和处理
首先 运用Mothur软件中Uchime的 方 法 去除 测序所得

原始序列中的嵌合体序列，并根据序列的重叠关系进行拼
接 [20-21]. 接着用 QIIME 软件对拼接后的序列进行过滤：（1）
去除5′端引物错配碱基数大于1的序列；（2）去除含有模糊
碱基的序列；（3）去除含有连续相同碱基数大于8的序列；
（4）去除长度小于等于150 bp 的序列；去除嵌合体序列，将
过 滤 得到的序列与 NCBI数 据库进行比 对并 去除其中的嵌
合体，以得到有效序列 [22].  然后使用Qiime软件中的Uclust
方 法，根 据 97%相似性 水平，将有 效 序列聚类 成 分类 操作
单元（Operational taxonomic units，OTU）[21]. 最后，用R软件
计算Chao-1（The Chao1 estimator）和Shannon（The Shannon 
estimator）指数分析各组群落丰富度和多样性的差异，并绘
制NMDS（Non-Metric Multi-Dimensional Scaling）对构成各组
的微生物菌群进行聚类分析. 

sp. decreased. In fungal communities, the proportion of Stachybotrys sp., Fusarium sp., Retroconis sp., and Debaryomyces sp. 
displayed a continuous increase, while Cryptococcus sp. and Lulwoayna sp. decreased over the four stages. Additionally, the 
proportions of Clostridium sp., Bacillus sp., Sphaerulina sp., and Aspergillus sp. in reintroduced GPs were larger than those 
in other groups. The study showed that GPs gut microbiome fluctuated during the prejaratory reintroduction stage, especially 
fungi. Thus, we suggested shorter preparatory reintroduction stage. In general, the richness, diversity, and composition of the 
gut microbiome in trained and reintroduced GPs gradually approached that of wild GPs. Besides, training and reintroduction 
can help the GPs reestablish their gut microbiome and improve the survival rate. 

Keywords  trained; preparatory reintroduction; reintroduction; wild; giant panda; gut microbiome
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2  结 果

2.1  大熊猫肠道细菌菌群的组成和变化
2.1.1  亚成年大熊猫肠道细菌菌群的组成　　本试验共获

得61 810条细菌的有效序，按97%的相似度聚类后得到9 873
个OTU，经物种注释后共获得18门30纲48目100科191属. 在

门分类水平，Firmicutes（61.33%）和Proteobacteria（35.09%）

是组成亚成年大熊猫肠道细菌菌群的两大主要门，不包含

未注释门（图1A）. 在属分类水平，取相对丰度前20的细菌

作图（图1B），其中相对丰度大于1%的细菌共有12种，前5位

为Clostridium（39.68%）、Escherichia（20.94%）、Leuconostoc
（8.75%）、Pseudomonas（5.08%）和Epulopiscium（4.69%），不

包含未注释属. 

2.1.2  培训、预放归、放归和野外大熊猫肠道细菌菌群的组

成和变化　　首先，通过Chao-1和Shannon指数研究各组大

熊猫肠 道 细 菌 菌群 丰富度和多样性的变化，结果如图2所

示，A4具有最高的Chao-1和最低的Shannon指数值（330.16和

1.96），A1和A2分别具有最高的Shannon和最低的Chao-1指数

值（2.63和249.13）. 同时各组间丰富度和多样性不存在显著

性差异（P > 0.05，t-test）. 总体来看，Chao-1指数先呈下降趋

势，然后自A2到A4持续上升，而Shannon指数这自A1到A4持

续下降. 

其次，利用NMDS对各组大熊猫肠道细菌 菌群进行聚

类分析，结果如图3所示，可见A2和A3组聚集在一起，而A1和

A4组都独立聚集，表明A2和A3大熊猫肠道细菌菌群的组成

较相似，A1和A4与其余各组大熊猫肠道细菌菌群组成的相

似较低. 最后结合图1对前20的属在各阶段的具体变化情况

进行分析，发现Leuconostoc的相对丰度在A1-A4中呈持续上

升，而Acinetobacterx则持续下降（不含未识别属）（表1）. 此

外，还发现Clostridium和Bacillus在A3中的丰度高于其余两

组，而Escherichia、Streptococcus和Lactococcus的相对丰度则

呈相反的结果（表1）. 

表1  组间发生变化的大熊猫肠道细菌菌群
Table 1  Differences of the bacterial communities in giant pandas (GPs) 
gut microbiome among different groups

属 Genus A1 A2 A3 A4
Leuconostoc 0.34% 3.14% 12.30% 29.25%
Acinetobacter 3.14% 1.23% 0.46% 0.02%
Clostridium 23.73% 34.95% 59.82% 20.44%
Bacillus 0.03% 0.01% 0.06% 0.01%
Escherichia 14.94% 37.24% 3.24% 31.10%
Streptococcus 1.85% 0.30% 0.26% 6.32%
Lactococcus 3.55% 0.78% 0.03% 2.96%

A1：野化培训样品；A2：从抓捕到放归前（文中称为预放归）样品；A3：
放归样品；A4：野外大熊猫粪便样品. 
A1: The samples from the GP at training stage; A2: The samples from the 
GP at preparatory reintroduction stage; A3: The samples from the GP at 
reintroduction stage; A4: The samples from wild GPs. 

图1  大熊猫肠道细菌菌群的组成. a：门分类水平；b：属分类水平. A1：野化培训样品；A2：从抓捕到放归前（文中称为预放归）样品；A3：放归样品；
A4：野外大熊猫粪便样品. 
Fig. 1  Composition of the bacteria in giant pandas (GPs) gut microbiome. a: At phylum level. b: At genus level. A1: The samples from the GP at training 
stage; A2: The samples from the GP at preparatory reintroduction stage; A3: The samples from the GP at reintroduction stage; A4: The samples from wild GPs. 

图2  大熊猫肠道细菌菌群丰富度（a）和多样性（b）. A1：野化培训样品；A2：从抓捕到放归前（文中称为预放归）样品；A3：放归样品；A4：野外大熊
猫粪便样品. 
Fig. 2   Richness (a) and diversity (b) of the bacteria in giant pandas (GPs) gut microbiome. A1: The samples from the GP at training stage; A2: The samples 
from the GP at preparatory reintroduction stage; A3: The samples from the GP at reintroduction stage; A4: The samples from wild GPs.

a

a

b

b
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2.2  培训、预放归、放归和野外大熊猫肠道真菌菌群
的组成和变化

2.2.1  亚成年大熊猫肠道真菌菌群的组成　　按97%的相似

度聚类后得到6 897个真菌OTU，注释后得到11门30纲48目100

科383属. 在门分类水平，Ascomycota（81.56%）是组成大熊

猫肠道真菌菌群的主要门，不包含未注释门（图4A）. 在属

分类水平，取相对丰度前20的细菌做图（图4B），其中相对

丰度大于1%的细菌共有12种，前4位为Humicola（26.43%）、

Sphaerulina（12.42%）、Aspergillus（4.49%）、Stachybotrys
（3.17%）和Gibellulopsis（3.06%），不包含未注释属. 

2.2.2  培训、预放归、放归和野外大熊猫肠道真菌菌群的

组 成和变化　 　 各组 大 熊猫肠 道内真 菌 菌群的Chao-1和

Shannon指数如图5所示，A4具有最高的Chao-1和Shannon指

数值（345.6和3.74），而A1具有最低的Chao-1和Shannon指数值

（166.75和2.37）. 同时A4与A1和A2在Chao-1指数上具有显著

性差异（P < 0.05，t-test）. 整体来看从A1到A4，Chao-1指数呈

持续上升趋势，而Shannon指数则呈上下波动的情况. 

各组大熊猫肠道真菌菌群的NMDS分析图如图6所示，

可见A3和A4组聚集在一起，而A1和A2组均独自聚集，表明

A3和A4组的大熊猫肠道真菌菌群的组成较相似而A1和A2与

其余各组肠道菌群组成相似度较低. 然后结合图1所示，发

现Stachybotrys、Fusarium、Retroconis和Debaryomyces的相对

丰度自A1到A4呈持续上升，而Cryptococcus和Lulwoana则持

续下降（表2）. 此外，Sphaerulina和Aspergillus在A3中的相对

丰度都高于其他组（表2）. 

3  讨 论

熊焰等 [23]和谭志等 [9]采用传统分离鉴定法对卧龙自然保

图3  各组大熊猫肠道细菌菌群的NMDS图. A1：野化培训样品；A2：从
抓捕到放归前（文中称为预放归）样品；A3：放归样品；A4：野外大熊猫
粪便样品. 
Fig. 3  The NMDS of the bacterial communities in giant pandas (GPs) gut 
microbiome. A1: The samples from the GP at training stage; A2: The samples 
from the GP at preparatory reintroduction stage; A3: The samples from the 
GP at reintroduction stage; A4: The samples from wild GPs.

a b

图4  大熊猫肠道真菌菌群的组成. a：门分类水平；b：属分类水平. A1：野化培训样品；A2：从抓捕到放归前（文中称为预放归）样品；A3：放归样品；
A4：野外大熊猫粪便样品. 
Fig. 4  Composition of the fungi in great pandas (GPs) gut microbiome. a: At phylum level. b: At genus level. A1: The samples from the GP at training stage; 
A2: The samples from the GP at preparatory reintroduction stage; A3: The samples from the GP at reintroduction stage; A4: The samples from wild GPs. 

图5  大熊猫肠道真菌菌群多样性（a）和丰富度（b）. A1：野化培训样品；A2：从抓捕到放归前（文中称为预放归）样品；A3：放归样品；A4：野外大熊
猫粪便样品. 
Fig. 5  Richness (a) and diversity (b) of the fungi in great pandas (GPs) gut microbiome.  a: At phylum level. b: At genus level. A1: The samples from the GP 
at training stage; A2: The samples from the GP at preparatory reintroduction stage; A3: The samples from the GP at reintroduction stage; A4: The samples from 
wild GPs. * P < 0.05.



348

应用与环境生物学报   Chin J Appl Environ Biol           http://www.cibj.com/

2期野化培训与放归、野生大熊猫肠道菌群的组成和变化

护区亚成年大熊猫的肠道细菌菌群进行研究，发现其优势

菌群为肠杆菌、肠球菌和乳杆菌；王燚等通过16rDNA-RFLP
法，发现肠杆菌、志贺菌和柠檬酸杆菌为亚成年大熊猫肠道

菌群中的优势细菌菌群 [24]，本研究发现大熊猫肠道细菌菌

群门主要为Firmicutes（61.33%）和Proteobacteria（35.09%），

属主要为Clostridium（39.68%）、Escherichia（20.94%）、
Leuconostoc（8.75%）、Pseudomonas（5.08%）和Epulopiscium
（4.69%），其中Escherichia属于肠杆菌科，Leuconostoc属于

乳杆菌目，本研究结果比熊焰和王燚等人的结果更为详尽，

但有一定出入，其原因可能是检测方法的差异性，传统培养

技 术受条 件限制，难以培养厌氧细菌，因而无法检 测出大

熊猫肠道内的Clostridium，进而使得实验结果出现差异，而
16rDNA-RFLP法则因为没有高通量测序技术的高通量和大

规模，从而使得结果出现差异 [19]. 

艾生权等用RLFE法研究亚成体大熊猫肠道真菌菌群组

成并发现Ascodmycota（52.36%）和Basidiomycota（10.20%）

两个门，Candida、Debaryomyces、Pleosporales、Myriangium、
Cysto f i loba s id ium、Tr ichosporon、Le ucospor id ium、
Leucosporidiella为优势菌群 [25]. 本研究结果显示，亚成年大

熊猫肠道真菌菌群门主要为Ascomycota（81.56%），属主要

为Humicola（26.43%）、Sphaerulina（12.42%）、Aspergillus

（4.49%）、Stachybotrys（3.17%）和Gibellulopsis（3.06%）. 两

组实验 结果差异较大，其原因可能是本实验中采样的亚成

年大熊猫是非圈养大熊猫，而艾生权等实验中的是圈养大熊

猫. 圈养和非圈养大熊猫其生存环境和食物等均有差异，而

这些差异就现有报道来看，均能对肠道菌群产生影响 [14]，因

而两组实验得出了差异较大的两种结果. 其具体影响因素还

有待后续实验进行进一步的研究确认. 

本研究发现预放归过程会影响大熊猫肠道菌群且真菌

菌群的影响大于细菌，首先大熊猫肠道细菌菌群的多样性和

真菌菌群的丰富度分别呈持续下降和上升的趋势，而细菌菌

群的丰富度和真菌菌群的多样性在排除预放归阶段的情况

下呈持续上升和下降的趋势，此结果说明在预放归阶段，大

熊猫肠道菌群的多样性和丰富度会发生变化，导致这些变化

的因素有很多，例如食物、海拔和环境 [14]等，结合预放归过

程中的具体操作，推测预放归阶段中的抓捕和转运等工作使

大熊猫产生应激反应 [26]，是引起其肠道菌群丰富度和多样

性发生变化主要因素之一. 同时根据NMDS图结果显示预放

归阶段大熊猫肠道细菌菌群的组成和放归阶段相似，但真

菌菌群却不相似. 通过此情况可发现预放归阶段对大熊猫肠

道真菌的影响大于细菌，其原因可能是在预放归过程中喂食

竹子的种类不同，有研究报道食物中的微生物可能对肠道菌

群产生影响 [27]，而竹子中以真菌菌群为主，所以导致预放归

和放归阶段的大熊猫肠道中真菌菌群的差异大于细菌菌群. 

综合以上结果可对大熊猫放归工作提出建议，建议在经后

的放归过程中尽量缩短预放归阶段的时间，且采取一定措施

减少人为干扰从而降低大熊猫产生应激反应的概率，保持其

肠道菌群的稳定，提高野外存活率. 

同时值得注意的是在真菌的多样性 上，野外大熊猫与

培训和预放归大熊猫之间存在显著差异（P < 0.05），但与放

归大熊猫不存在显著差异（P > 0.05），由此可推测由野化培

训到放归过程大熊猫肠道菌群结构组成逐渐趋近野外大熊

猫. 为了进一步证实该推测，对前20属在培训—预放归—放

归—野外的变化进行了分析，并发现在大熊猫肠道细菌菌群

中，Leuconostoc的相对丰度随培训—预放归—放归—野外的

变化呈持续上升，且有研究报道 Leuconostoc属于益生菌 [28]. 
Acinetobacter是条件致病菌，少有致病性但其毒性很强，有

实例证明该菌引起 过大熊猫死亡 [29]，导致其含量持 续下降

的原因可能是培训和预放归阶段大熊猫抵抗力比放归和野

外大熊猫弱，使其易感染该菌. 在真菌菌群中，Stachybotrys
能产生纤维素酶 [30]，相比放归大熊猫，野外大熊猫肠 道内

降 解纤维素的细菌相对丰度较低，但野外大熊猫主食仍是

竹子，为保持其自身生长发育，仍需要纤维素降 解菌，因而
Stachybotrys含量持续升高. Fusarium是动植物中最重要的病

原菌 [31]，Debaryomyces可能导致大熊猫慢性腹泻 [7]，造成这

两类菌群含量升高的原因可能是相对圈养和培训等环境，野

外和放归环境的卫生条件更差. Cryptococcus是一类条件性

致病菌，广泛存在于鸽子粪便中，低免疫力群体感染此菌的

几率更大 [32-33]，因而导致其相对丰度随不同阶段变化呈持续

下降趋势的原因可能是野外大熊猫免疫力大于放归大熊猫

大于预放归大熊猫大于培训大熊猫. 而关于Zea、Retroconis
和Lulwoana对大熊猫的影响目前还没有相关报道，其具体功

表2  组间发生变化的大熊猫肠道真菌菌群
Table 2  Differences of the fungal communities in great panda gut 
microbiome among different groups

属 Genus A1 A2 A3 A4
Stachybotrys 0.00% 0.00% 0.12% 12.57%
Fusarium 0.48% 1.04% 1.95% 2.47%
Retroconis 0.00% 0.00% 0.01% 4.87%
Debaryomyces 0.01% 0.15% 0.16% 2.34%
Cryptococcus 2.31% 0.76% 0.57% 0.55%
Lulwoana 1.08% 0.41% 0.00% 0.00%
Sphaerulina 21.55% 3.70% 24.32% 0.10%
Aspergillus 6.85% 1.04% 9.53% 0.52%

A1：野化培训样品；A2：从抓捕到放归前（文中称为预放归）样品；A3：
放归样品；A4：野外大熊猫粪便样品. 
a: At phylum level. b: At genus level. A1: The samples from the GP at training 
stage; A2: The samples from the GP at preparatory reintroduction stage; A3: 
The samples from the GP at reintroduction stage; A4: The samples from wild 
GPs. 

图6  各组大熊猫肠道真菌菌群的NMDS图. A1：野化培训样品；A2：从
抓捕到放归前（文中称为预放归）样品；A3：放归样品；A4：野外大熊猫
粪便样品. 
Fig. 6  The NMDS of the fungal communities in great panda gut 
microbiome. a: At phylum level. b: At genus level. A1: The samples from 
the GP at training stage; A2: The samples from the GP at preparatory 
reintroduction stage; A3: The samples from the GP at reintroduction stage; 
A4: The samples from wild GPs. 
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能有待进一步考究. 此结果也充分体现了自野化培训阶段到

放归阶段大熊猫肠道菌群逐渐趋近野生大熊猫，然后通过

与谭志等的研究 [9]对比，发现经野化培训后的大熊猫较圈养

大熊猫放归后其肠道菌群更能趋近于野生大熊猫，由此可表

明野化培训与放归有利于大熊猫肠道菌群的重组使其更趋

近野外大熊猫肠道菌群，对提高大熊猫野外存活率有着重要

作用. 

此外还发现大熊猫肠道内两类主要的纤维素降解细菌

Clostridium和Bacillus在放归大熊猫肠道内含量远高于野外

大熊猫. 同时Aspergillus和Sphaerulina的含量也远高于野外

大熊猫. Aspergillus能产生真菌毒素，此毒素危害巨大因而

被广泛关注 [33]，本研究发现放归大熊猫中Aspergillus的含量

远高于其余各组，由此推 测可能与放归和野外的环境的卫

生条件差有关 [34]，且放归大熊猫免疫力低于野外大熊猫 [35]. 

Sphaerulina在放归大熊猫中含量大且远高于野外大熊猫，其

根本的原因也极可能是环境卫生条件差，因为有相关报道证

实Sphaerulina与植物病害有关 [36]，大熊猫食用了感染此菌的

植物则可能使其在肠道内含量升高，而放归大熊猫的免疫力

以及在食物的选择上可能都比野外大熊猫更弱，因而该菌在

放归大熊猫体内含量远高于野外大熊猫. 关于Escherichia、

Streptococcus和Lactococcus也是大部分文章中报道的大熊猫

肠道中的优势菌群，在本文中发现放归大熊猫中这3类菌属

的含量比其余各组低，但这3类菌在大熊猫体内的具体功能

目前还尚待明确，因而其相对丰度变化的原因还有待进一步

研究. 根据此结果可知放归大熊猫的纤维素代谢能力强，但

对野外环境中各类条件致病菌的耐受力和免疫力比野外大

熊猫差，因而建议在今后的培训过程中增加大熊猫在恶劣环

境中的培训，以提高其对食物的选择能力，增加其免疫力和

对条件致病菌的耐受力，进而减少放归大熊猫在野外因感染

病毒等死亡的概率 [35]. 

本研究通过高通量测序技术探究了亚成年大熊猫肠道

细菌和真菌的组成，并首次对培训、预放归、放归和野生大

熊猫的肠道菌群的组成和变化进行了研究. 结果发现预放归

过程可能使大熊猫产生应激反应进而改变其肠道菌群，且

对大熊猫肠道真菌的影响大于细菌，随着野化培训到放归阶

段变化大熊猫肠道菌群逐渐趋近野生大熊猫. 本文研究结果

可为大熊猫种群的复壮提供基础数据，为提高放归大熊猫的

存活率提供支撑. 目前大熊猫的放归工作仍处于探索阶段，

且放归大熊猫数量十分稀少，因而本文仅 对一只大熊猫进

行了追踪研究，待放归技术成熟，参与放归的大熊猫数量增

加，我们将同时追踪多只放归大熊猫，研究其放归过程中肠

道菌群的组成、变化和个体间差异等，从而对现阶段数据进

行进一步的补充完善. 
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