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摘  要  肠道微生物对大熊猫的消化吸收和代谢免疫具有重要的意义. 为了解上海、四川两地成体大熊猫肠道微生物

结构的差异及其与消化纤维素能力的关系，对两地大熊猫肠道微生物多样性、纤维素酶活性以及两地环境差异、食

物性质等进行分析，并对成体大熊猫肠道微生物性质与纤维素酶活性进行相关性分析. 结果表明，上海成体大熊猫肠

道菌群结构较四川成体大熊猫更加丰富，两地成体大熊猫肠道优势菌和特异性菌有较大差异. 上海成体大熊猫具有

更高的纤维素消化能力，这可能得益于其肠道中具有更丰富的细菌多样性和较丰富的芽孢杆菌属（Bacillus）及山野壳

菌科未知菌属（Unclassified_f_Montagnulaceae）. 两地成体大熊猫肠道微生物多样性及消化纤维素能力的差异，可能

是由食物性质、海拔等外在环境因素导致的. 总体而言，不同地区成体大熊猫肠道微生物结构差异明显，且对大熊猫

肠道的消化能力具有一定的影响. （图3 表7 参37）
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Abstract   The giant panda is one of the rarest species in our country. People focus on raising, breeding, and conservation 
of giant pandas. The intestinal microorganisms are very important for giant pandas’ digestion, absorption, metabolism, and 
immunity. The purpose of this study was to investigate the differences in the intestinal microbial structure of adult giant 
pandas between Shanghai and Sichuan and the relationship with their ability to digest cellulose. The gut microbial diversity and 
cellulase activity of giant pandas, as well as the environmental differences and food properties in two places were analyzed. 
The correlation of the microbial properties and cellulase activities of adult giant pandas were analyzed. The microbial diversity 
was greater in the gut of adult giant pandas in Shanghai, and the dominant bacteria and unique genus of giant pandas in 
Shanghai were vastly different than that in Sichuan pandas. Moreover, the cellulose digestibility was higher in Shanghai 
because of its richer bacterial diversity and more abundant Bacillus and Unclassified_f_Montagnulaceae. The differences in 
the intestinal microbial structure and cellulose digestive abilities of adult giant pandas might be affected by some external 
environmental factors, such as food and attitude. Overall, the difference in the intestine microbial diversity of adult giant 
pandas in different regions could partly affect cellulolytic capacity.
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肠道是动物体内的微生态系统，随着基因组测序技术的

发展，肠道菌群被科学家们发现并逐渐成了生物医学界、生

态学界的研究焦点，人们对肠道微生物的认知越来越深刻 [1]. 

肠道微生物能够调节宿主的生理健康 [2-4]，且肠道微生物结

构的变化对宿主生长发育、代谢免疫等具有极大的影响[5-6]. 

肠道微 生物主要来源于环境，还可通过母婴传播 [7-8].  食物

也会对宿主肠道菌群的结构、丰度、代谢等多个方面造成影

响[9]，进而调控宿主的生命活动[10]. 

大熊猫是我国特有的珍惜濒危物种. 一直以来，关于大

熊猫繁育和保护的研究倍受各界关注. 肠道微生物对大熊

猫的消化吸收、代谢发育等都具有重要的意义 [11]. 有关大熊

猫肠道微生物的研究主要集中在细菌和真菌的分类鉴定及

基因组分析揭示大熊猫肠道微生物群落多样性，并发现细菌

主要由变形菌门和厚壁菌门组成，真菌主要由子囊菌门和担

子菌门组成；或体外分离培养筛选大熊猫源纤维素分 解菌

株 [12-15]. 

大熊猫基因组 序列发现，其中不存在可以编码纤维素

酶的基因，纤维素作为竹子的主要成分，主要是被大熊猫的

肠道微生物消化 [16-17]. 但是大熊猫肠道微生物群落结构的形

成，包括肠道中降解纤维素的优势菌群及消化纤维素的能力

是否受地区环境差异影响，目前尚未见有详细报道. 

由于大熊猫肠道微生物的多样性与熊猫年龄具 有较明

显的响应关系[11]，我们选取主食竹子的成体大熊猫为研究对

象，探究上海和四川两地大熊猫肠道微生物结构差异，以及

纤维素分 解优势菌群形成及与大熊猫消化纤维素能力的相

关性，并初步探讨导致两地大熊猫肠道微生物差异的可能原

因，以期为大熊猫的饲养和保护提供一定的科学依据. 

1  材料与方法  

1.1  研究区域概况
四川省中国大熊猫保护研究中心卧龙基地地理位置为

102°52`-103°25`E、30°45`-31°25`N，海拔1 800-2 000 m，该区域

冬半年（11月至次年4月）晴朗干燥，夏半年温暖湿润，年均

温8.5 ℃，11月平均最高温度15 ℃，最低温度5 ℃，极端高温

21 ℃，年降雨量890 mm，降雨主要发生在夏半年. 上海野生

动物园位于上海浦东新区，地理位置121°42′-121°44′E、31°01′-
31°05′N，海拔平均6 m左右，该区域属于亚热带季风气候，四

季分明，日照充分，雨量充沛，年降雨量1 173.4 mm，降雨集

中在5-9月. 年均温17.6 ℃，11月平均最高温度18 ℃，最低温度

10 ℃，极端高温23 ℃. 上海的大熊猫以多种竹子混合饲养，

主要有毛竹和慈孝竹，四川大熊猫以刺竹、苦竹为主，此外

还辅食少量的窝头、胡萝卜、苹果等. 上海的窝头配方参照四

川，胡萝卜和苹果都是统一精选的品种. 两地大熊猫主食竹与

窝头的配食比例分别为10-15:1. 

1.2  研究对象与样品采集
熊猫分别来自于四川省大中国熊猫保护研究中心卧龙

基地和上海野生动物园（表1），采样期间熊猫个体均体况稳

定，精神良好，未有生病或排黏等异样. 共采集4只人工圈养

成年大熊猫的新鲜粪便（编号P1-P4）. 粪便为隔天早上采集

的圈内便，受外界环境干扰较小. 采样时间为2017年11月，连

续5 d，最后一天采集新鲜的竹子（包括竹叶和竹竿），并带

回实验室. 采集后的样品部分冷藏保存备用，部分-20 ℃保

存备用. 在实验室处理粪便样时取粪便中部无污染区并将5 d
样品等量混合处理. 

1.3  分析方法
1.3.1  食物成分分析　　采集到的竹子用蒸馏水冲洗后，烘

干，将干竹叶和干竹竿按照质量1:1的比例加入干净的搅碎机

中磨碎；采集到的窝头，烘干后磨碎. 磨好的样品过100目筛，

采用元素分析仪（Vario EL Ⅲ）测定总碳、总氮含量. 样品过

60目筛后称取0.2 g，加入60%硫酸溶液冷水浴中消化30 min
后，用60%硫酸溶液定容到100 mL并过滤，将滤液再用蒸馏

水稀释20倍后取出2 mL于比色管中，通过蒽酮比色法，加入

0.5 mL 2%蒽酮，再缓慢加入5 mL浓硫酸，摇匀后在620 nm处

比色测定纤维素含量 [18].  竹子样品过60目筛，采用氧化还原

滴定法测定木质素含量[19]，稍作改动. 

1.3.2  粪便微生物多样性分析　　冷冻保存的粪便样品首先

从冰箱取出，加冰袋化冻一段时间. 粪便样品将5 d的粪便样

用无菌药勺各取核心无污染部分10 g，混匀备用. 

处 理 好 的 样 品 用 Powe r S o i l®  DNA  I s o l a t i o n  K i t
（Mo Bio  Labor a tor ie s  I nc.，Ca rl sba d，CA，USA）试

剂 盒 处 理 ，提 取 并 纯 化 总 D N A ，并 使 用 N a n o d r o pT M 
2000 Spect rophotometer（Nanodrop，Wilmington，DE，

U S A）仪 器 检 测 D N A 浓 度，- 2 0  ℃ 保 存 备 用 .  细 菌 使

用338F（5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′）和 806R
（5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′）进 行扩增；反 应

体系20 μL：5 × Fastpfu Buffer 4 μL、2.5 mmol/L dNTPs 
2 μL、FastPfu Polymerase 0.4 μL、引物各 0.8 μL、BSA 
0. 2  μ L、模 板10  ng，并 用 d d H 2O补 齐 ；真 菌 使 用 I TS1F
（5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′）和ITS2（2043R）

（5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′）进行扩增；反应体系：

10 × Buffer 2 μL、2.5 mmol/L dNTPs 2 μL、rTaq Polymerase 0.2 
μL，引物各0.8 μL、BSA 0.2 μL、模板10 ng，用ddH2O补齐. 反

应条件：95 ℃ 3 min，95 ℃ 30 s， 55 ℃ 30 s，72 ℃ 45 s（细菌

27个循环、真菌35个循环），72 ℃ 10 min，10 ℃结束反应. 扩

增产物使用2%琼脂糖凝胶进一步纯化、分离. 采用Illumina 

表1  试验大熊猫基本信息表
Table 1  Basic information of the experimental giant panda

呼名
Name

谱系
Lineage

年龄
Age

性别
Sex

体重
Weight (m/kg)

圈养地
Location

健康状况
Health condition

样品编号
Sample number

彤彤 Tongtong 586 12 雄性 Male 118 四川卧龙基地 Wolong, Sichuan 健康 Health P1
妃妃 Feifei 476 20 雌性 Female 121 四川卧龙基地 Wolong, Sichuan 健康 Health P2
雅奥 Yaao 583 12 雄性 Male 134 上海野生动物园 Shanghai Animal Park 健康 Health P3
优优 Youyou 474 20 雌性 Female 96 上海野生动物园 Shanghai Animal Park 健康 Health P4
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Miseq测序仪测序. 本研究测序和生物信息服务由美吉生物公

司完成.  

1.3.3  粪便纤维素酶活测定    大熊猫粪便首先进行混合预处

理，将5 d的粪便，用干净药勺各取出核心无污染部分25 g，混

匀4 ℃保存，用时取出（不可超过两周）. 取5 g大熊猫粪便，

加入5 mL 1%羧甲基纤维素溶液和5 mL pH 5.5的醋酸盐缓冲

液，滴加甲苯，37 ℃条件下，培养72 h并用DNS法显色测定酶

活性，要做无基质对照. 1 h水解释放1μg葡萄糖定义为1个酶

活单位U，参考文献并对测定条件进行适当优化 [20-22]. 

1.4  数据分析
本文数据分析采用RStudio-1.1442软件分析完成. 分别

对大熊猫主食竹子的成分及粪便中纤维素酶活在上海和四

川的差异作单因素方差分析，所有数据均用平均值±标准误

差表示（N = 3），显著差异表示为P < 0.05 . 通过SPSS 20.0
软件对两地大 熊 猫肠 道 微 生物多 样 性 及其 纤维 素酶活性

进行 通径分析和相关性分析. 竹的碳、氮含量原始数 据可

通过Vario EL软件 获得. 竹子和大熊猫粪便中微 生物多样

性分析数据由美吉生物公司提供，原始 reads去重过滤使用

QIIME（Version 1.17）完成，OTUs分类（相似度≥ 97%）使用

Usearch（Vsesion 7.1，http://drive5.com/uparse/）完成，并采用

RDP classifier（version 2.2，http://sourceforge.net/projects/rdp-
classif ier/）对OTU代表序列进行分类学分析，分别在各 分

类学水平统计菌落组成，利用R语言Vegan包绘制OTU群落
Heatmap图. 

2  结果与讨论

2.1  两地成体大熊猫肠道微生物结构与丰度的差异性
上海和四川成体大熊猫粪便中细菌、真菌的物种多样性

分析结果如表2所示. 文库的覆盖率均在99%，覆盖度较好，

结果可靠. 根据Shannon指数、Simpson指数预测大熊猫肠道

微生物OTU水平，可知大熊猫肠道中的真菌多样性和丰度总

体高于细菌，且上海大熊猫肠道微生物丰富度比四川大熊猫

更高. 

在门的分类 水平上，大 熊猫粪便中的真菌主 要为子 囊

菌门和担子菌门，细菌主要为厚壁菌门和变形菌门，两地微

生物种类差异不大，但同种细菌和真菌的占比差异较大. 分

析图1得到结果（表3）. 四川成体大熊猫P1中子囊菌门占比
97%，而上海成体大熊猫P3中仅占52%；四川成体大熊猫P2中

变形菌门占比14%，而上海成体大熊猫P4中高达26%. 

在 属的水平两地 成体大 熊猫肠 道真 菌的结 构（图2）

和丰度都有显著差异（P < 0.05），而其肠道细菌的结构相

似（图3），但丰度 差 异显著（P < 0.05）. 上海大 熊猫肠 道

中的优势真菌主要有山野壳菌 科的未知菌（Unclassif ied_
f_Montagnulaceae）（11%-17%）、竹 黄菌（7%-11%），上海

表2  大熊猫肠道真菌和细菌Alpha多样性分析结果
Table 2  Results of the alpha diversity analysis on intestinal funga and bacteria of giant panda

样品
Sample

真菌 Fungi 细菌 Bacteria
OTU个数

OTUs
香农指数
Shannon

辛普森指数
Simpson

覆盖率
Coverage (r/%)

OTU个数
OTUs

香农指数
Shannon

辛普森指数
Simpson

覆盖率
Coverage (r/%)

P1 712 3.05 0.15 99.75 123 1.58 0.38 99.91
P2 522 1.65 0.37 99.69 406 1.91 0.35 99.83
P3 454 3.07 0.14 99.88 139 2.06 0.21 99.93
P4 575 3.48 0.07 99.84 471 2.98 0.14 99.73

P1 P2 P3 P4 P1 P2 P3 P4

Acidobacteria
 

Actinobacteria

Cyanobacteria 

Firmicutes  

Proteobacteria 

Ascomycota

Basidiomycota

Unclassified_k_Fungi 

Zygomycota

4

3

2

1

0

4.5
4.0
3.5
3.0
2.5
2.0
1.5
1.0

图1  四川大熊猫（P1，P2）和上海大熊猫（P3，P4）粪便门水平真菌（A）和细菌（B）多样性Heatmap图. 
Fig. 1  Heatmap of the fungal (A) and bacterial (B) diversity at phylum level in Sichuan giant panda (P1,P2) and Shanghai giant panda (P3, P4).

表3  大熊猫肠道真菌和细菌门分类水平物种多样性结果
Table 3  Results of the intestinal fungal and bacterial diversity of giant panda at phylum level

样品名称
Sample

真菌 Fungi 细菌 Bacteria
子囊菌门 Ascomycota 担子菌门 Basidiomycota 其他 Others 厚壁菌门 Firmicutes 变形菌门 Proteobacteria 其他 Others

P1 97% 2% 1% 79%   4% 17%
P2 99% 1% 0 83% 14% 3%
P3 52% 46% 2% 57% 42% 1%
P4 85% 11% 4% 65% 26% 9%

A B
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大 熊 猫 P4肠 道中的丝 孢 酵 母（Trichosporon）高达 39%；

而四川大 熊 猫肠 道中的 优 势真 菌主 要 有 格 孢菌目未 知菌

（Unclassif ied_o_Plesporales），高达63%-90%，子 囊菌门

的未知菌（Unclassified_P_Ascomycota）1%-7%，梭链孢菌

（Fusidium）1%-6%. 

两 地 成 体 大 熊 猫 肠 道 优 势 细 菌 均 是 梭 状 芽 孢 杆 菌

（Clostridium）、大肠杆菌志贺菌（Escherichia-Shigella）和

链球菌（Streptococcus）等. 上海大熊猫肠道中梭状芽胞杆菌

占比19%-37%，大肠杆菌志贺菌20%-37%，链球菌20%-29%；

四川大熊猫肠道中梭状芽胞杆菌21%-61%，大肠杆菌志贺菌
4%-12%，四川大熊猫P2肠道中链球菌占比高达60%，可见两

地大熊猫肠道中优势细菌占比差异较大. 

两地成体大熊猫肠道微生物结构的差异可能是由两地

食物性质和环境条件差异导致的. 骆伦伦等的研究表明食

源差异会对动物的肠道微生物结构产生显著影响，包括食物

的营养成分和本身负载的微生物等 [23-24]. 上海竹子的氮含量

和碳氮比差异显著（P < 0.05），上海竹子的氮含量显著高于

四川（表4）. 

图2  四川大熊猫（P1，P2）和上海大熊猫（P3，P4）粪便属水平真菌多样性Heatmap图. 
Fig. 2  Heatmap of the fungal diversity at genus level in Sichuan giant panda (P1, P2) and Shanghai giant panda (P3, P4).

P1 P2P3 P4

Shiraia 

Unclassified_k_Fungi  

Trichomerium 

Erythrobasidium 

Onclassified_f_norank_o_Pleospora

Onclassified_f_Mycosphaerellaceae  

Unclassified_o_Pleosporales  

Onclassified_c_Dothideomycetes  

Unclassified_p_Ascomycota  
Fusidium 
Pyrenochaetopsis 

Strelitziana 

Unclassified_f_norank 

Candida 

Ceramothyrium 
Zymoseptoria 

Unclassified_f_Davidiellaceae 
Trichosporon 
Sporobolomyces  

Unclassified_f_Montagnulace

Trimmatostroma 

Phoma 

Unclassified_o_Pleosporales  
Pyrenochaetopsis  

Candida 
Unclassified_f_Davidiellaceae  

Unclassified_c_Dothideomycetes  

Unclassified_f_Mycosphaerell aceae 

Unclassified_p_Ascomycota  
Trichomerium 
Sporobolomyces  
Unclassified_k_Fungi  

Erythrobasidium 
Strelitziana 
Unclassified_f_norank_o_Pleospora

Shiraia 
Unclassified_f_Montagnulace
Unclassified_f_norank 

Alternaria 
Unclassified_f_Apiosporaceae 

4.5

4.0

3.5

3.0

2.5

2.0

1.5

1.0

4.5

4.0

3.5

3.0

2.5

2.0

1.5

1.0

P4P2P3P1

Norank_c_Cyanobact

Clostridium_sensu_strict

Escherichia-Shigella 

Sarcina 

Streptococcus 
Weissella 

Unclassified_f_Enterobacteriac

Turicibacter 

Terrisporobacter 
Lactococcus 

Leuconostoc 

Romboutsia 
Pantoea 

Unclassified_o_Lactobacillales  
Acinetobacter 
Unclassified_f_Streptococcace

Unclassified_p_Firmicutes 

Actinobacillus 
Citrobacter 

Enterococcus 

Pseudomonas 

H16 

Bacillus 

Norank_p_Saccharibact

Norank_f_Xanthomonadac

Norank_c_Cyanobact

Clostridium_sensu_strict

Escherichia-Shigella 

Sarcina 

Streptococcus 

RB41 

Unclassified_f_Enterobacteriac

Turicibacter 

Terrisporobacter 

Nitrospira 

Planomicrobium 

Jeotgalicoccus 

Pantoea 

Unclassified_o_Lactobacillales  
Enterococcus 

4.5

4.0

3.5

3.0

2.5

2.0

4

3

2

1

0

图3  四川大熊猫（P1，P2）和上海大熊猫（P3，P4）粪便属水平细菌多样性Heatmap图. 
Fig. 3  Heatmap of the bacterial diversity at genus level in Sichuan giant panda (P1, P2) and Shanghai giant panda (P3, P4).
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假单胞菌（Pseudomonas）、芽孢杆菌（Bacillus）等在上

海成体大熊猫肠道中的丰度有所增加，这可能和氮源丰富的

环境下可促进这两种菌的代谢和生长发育有关 [25-26]. 此外，

上海大熊猫肠道中的丝孢酵母菌、Dioszegia等酵母类真菌亦

喜好氮源丰富的生长环境 [27].  另外，我们的研究亦发现成体

大熊猫肠道中的大多数微生物在竹子中都能发现（有关竹子

微生物的具体数据未在本文中列出），如上海竹子中特有的

竹黄菌（Shiraia）亦是上海大熊猫肠道中的优势菌，四川竹

子中特有的梭链孢菌（Fusidium）只在四川大熊猫粪便中发

现. 因此竹子的微生物是大熊猫肠道微生物的重要来源之一. 

由此推测两地大熊猫肠道微生物结构有较大差异可能与主

食竹子中氮含量、碳氮比及竹子的微生物组成有关. 

另外，文献 报 道上海成体大熊猫肠道中的竹 黄菌属更

适宜 在江南湿和湿润的环境下生长 [28].  刘海波等研究发现

温 度会对海豚中链球菌的生长产生 影响 [29]，非洲狮肠道中

Escherichia-Shigella的含量随季节温度而发生变化 [30]，由此

推测环境差异如海拔、温度、湿度等不同，也是导致两地大

熊猫肠道微生物多样性差异的重要因素. 本研究也进行了其

他季节大熊猫肠道微生物多样性的分析，结果显示不同季节

大熊猫肠道中优势微生物的丰度确实存在一定差异，具体数

据未在本文中列出. 

2.2 两地成体大熊猫肠道中纤维素酶活性及其与肠
道微生物的相关性
表5的结果表明，上海大熊猫粪便样本P3和P4平均纤维

素酶活性（4.16-16.6 U/g）明显高于四川大熊猫P1和P2的纤维

素酶活（0.69-3.93 U/g），这反映出上海大熊猫消化纤维素的

能力较高. 而且成体大熊猫的纤维素酶活性与年龄存在一定

的响应趋势. 

表5  大熊猫粪便中纤维素酶活测定结果表
Table 5  Results of cellulase activity measurements in giant panda stools

样品编号
Sample number

8月酶活
Enzyme in Aug.

(Λ/U g-1)

11月酶活
Enzyme in Nov.

(Λ/U g-1)

平均酶活
Enzyme on average

(Λ/U g-1)
P1 0.746 ± 0.315 0.629 ± 0.037 0.687 ± 0.201
P2 1.62 ± 0.444 6.23 ± 0.370 3.93 ± 2.68
P3 2.07 ± 0.667 6.44 ± 0. 259 4.16 ± 2.54
P4 13.6 ± 0.501 19.5 ± 0.481 16.6 ± 3.43

本研究选取两地成体大熊猫肠道中丰度差异较大或已

有研究发现能够降解纤维素的微生物在属水平的OTU个数、

表征微生物丰富度的香农指数与大熊猫的纤维素酶活性进

行相关性分析，相关系数结果见表6. 从中可见，上海大熊猫

肠道中的优势微生物，如假单胞菌、芽孢杆菌等细菌以及竹

黄菌等真菌与纤维素酶活呈现较好的响应趋势，这可能是使

其纤维素酶活性较高的原因，结果与汪萍萍等分离得到的纤

维素降解菌属 [31-32]具有一致性，另外比较了不同年龄的上海

大熊猫P3和P4相关肠道微生物的丰度，也发现纤维素酶活性

较高的P4肠道中的假单胞菌、芽孢杆菌等细菌及竹黄菌、山

野壳菌科未知菌属等真菌的丰度显著高于P3，进一步证明了

以上提到的假单胞菌、芽孢杆菌、竹黄菌等可能是促使其降

解纤维素的主要微生物，而且大熊猫肠道中纤维素降解菌群

的丰度可能与大熊猫的年龄存在联系，具体地有待进一步研

究. 而统计分析结果表明两地成体大熊猫肠道中的不动杆菌

和丝孢酵母菌丰度与大熊猫纤维素酶活性的相关性较弱. 刘

艳红等在亚成体大熊猫粪便的研究中发现丝孢酵母菌和白

色念珠菌[33]和不动细菌[34]均有降解纤维素的能力，本研究结

果表明成体和亚成体大熊猫肠道中分解纤维素的优势微生

物可能有所差异. 

有研究发现混合菌群有利于纤维素的降解 [31, 35]，本研究

亦发现大熊猫的细菌丰富度与其纤维素酶活性呈现显著的

正相关关系（P < 0.05），而真菌的丰富度与纤维素酶活的相

关性较小. 为了进一步验证各种变量间的相互关系，对其中

与纤维素酶活性相关性较强的几个微生物变量进行了通径

分析，结果如表7所示. 两种与纤维素酶活性密切相关的肠道

微生物，芽孢杆菌属和山野壳菌科未知菌属均受到大熊猫肠

道细菌丰富度的影响，且影响程度由表中的间接通径系数表

示，分别达到1.308和1.342. 由此可见大熊猫肠道微生物之间

相互作用、关系复杂，且上海大熊猫肠道中更复杂的微生物

结构可能是上海大熊猫能够更好地消化纤维素的另一个原

因. 

刘占英等发现氮源对于植食为主的动物消化纤维素至关

重要 [36]，这可能是因为丰富的氮源导致更丰富的肠道微生物

结构，从而有利于纤维素降解，这与本研究具有一致性. 然

而大熊猫与其他植食为主的动物相比较，消化纤维素的能力

总体较低，降解纤维素的微生物较少 [32, 34, 36]，这极有可能是

与其肠道的微环境密切相关. 李昊等研究发现，动物肠道中

产酸菌的增加，不利于降解纤维素菌的生长代谢 [37]，本研究

的研究结果表明成体大熊猫中的优势细菌属，如梭状芽胞杆

菌等菌具有产酸能力，可能会影响纤维素降解菌的活性及纤

维素的消化. 当然具体的影响机制还有待进一步研究. 

3  结 论   

在门水平上，两地大熊猫肠道微生物种类相似但同种微

生物的占比不同. 在属的水平上，两地大熊猫肠道优势真菌

表4  11月上海和四川两地竹子、窝头成分测定结果
Table 4  Determination of the bamboo and steamed bread compositions in Shanghai and Sichuan

成分 Composition C (w/%) N (w/%) C/N (R/%) 纤维素 Cellulose (w/%) 木质素 Lignin (w/%)
竹子（上海） Bamboo in Shanghai 44.18 ± 0.72a 2.325 ± 0.04a 19.26 ± 0.29a 32.51 ± 4.01a 9.89 ± 0.19a
竹子（四川） Bamboo in Sichuan 42.21 ± 0.53a 0.91 ± 0.05b 47.06 ± 1.79b 34.95 ± 3.04a 9.81 ± 0.18a
窝头（上海） Steamed bread in Shanghai   42.97 ± 1.308a 3.17 ± 0.074a   13.57 ± 0.098a   24.31 ± 0.903a   3.73 ± 0.165a
窝头（四川） Steamed bread in Sichuan   43.42 ± 0.368a 3.301 ± 0.047a   13.17 ± 0.053a   18.53 ± 2.728b   5.71 ± 0.141b
字母不同表示差异显著（P < 0.05）. 
Different letters indicate significant differences (P < 0.05). 
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和特异性真菌的种类和丰度差异较大，而优势细菌的种类相

似，但比例不同. 上海和四川的食物性质和环境差异等可能

是导致两地大熊猫肠道微生物的结构和丰度差异的重要原

因. 两地大熊猫肠道纤维素酶活性存在一定差异. 上海大熊

猫的纤维素酶活性较高，可能是由于其更加复杂的肠道菌群

结构和其特有的优势微生物. 
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细菌丰富度
Bacterial diversity
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Fungal diversity
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的相关性系数
Cellulose activity

-0.090 -0.141 0.897 0.962 0.911 0.925 0.996 0.395
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Directly path 
coefficients
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山野壳菌科未知菌属

Unclassified_f_Montagnulaceae
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Bacillus
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Total
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