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摘要  

【目的】研究大额牛(Bos frontalis）瘤胃细菌16S rRNA基因序列，为揭示大额牛瘤胃细菌组成的多样性以及

开发这一珍稀生物资源提供分子生物学依据。【方法】采用细菌通用引物F27和R1492对目标基因进行PCR扩

增，克隆、测序后利用Neighbor-joining方法构建系统进化树。【结果】共获得147个16S rRNA基因序列，在

GenBank登录号为DQ673466～DQ673612。按照97%的相似性标准，这些序列被分为86个操作分类单

元。有16个序列与已培养菌的序列相似性≥97%，占总序列的10.9%；另有22个序列与已培养菌的序列相似性

为90%～97%，占总序列的15%；剩余109个序列为未培养、鉴定菌，所占比例高达74.1%。系统进化分析

显示，大额牛瘤胃细菌主要分布于低G+C含量细菌门（57.1%）和噬纤维菌/屈扰杆菌/拟杆菌门（42.2%），

仅有一个序列位于螺旋体门。【结论】本试验获得了大额牛瘤胃细菌16S rRNA基因序列，为进一步研究大额牛
瘤胃微生态系统组成及其与饲料消化之间的关系奠定了基础。 
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