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反刍动物剩余采食量在瘤胃功能上的差异和
相关分子生物学机制
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摘　 要： 剩余采食量（ＲＦＩ）已广泛用于测定各种家畜的饲料效率，通过实际采食量与预期采食

量之差来衡量。 瘤胃是反刍动物的主要消化器官，瘤胃微生物相对丰度和活性决定反刍动物的

饲料效率。 本文主要概述反刍动物瘤胃发酵参数、甲烷的排放、瘤胃微生物和瘤胃上皮细胞与

ＲＦＩ 差异之间的关系，旨在明确瘤胃功能与反刍动物饲料利用效率之间的关系，为今后选育低

ＲＦＩ 动物提供新的研究方向。
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　 　 提高动物饲料效率可以增加维持营养代谢

能、生产性能和经济效益。 在养殖行业常用动物

的饲料转化率评估饲料效率，然而在生产实际中

不同体型和生长速度的动物之间饲料效率存在差

异，无法用料重比来衡量。 因此，在 １９６３ 年 Ｋｏｃｈ
等［１］ 采用了一种在恒定增重和中等体重条件下的

饲料消耗量或具有相同的预期增重和维持能量需

求的饲料消耗量来评估饲料效率。 目前，剩余采

食量（ ｒｅｓｉｄｕａｌ ｆｅｅｄ ｉｎｔａｋｅ，ＲＦＩ）被广泛用于评价饲

料效率，它是生产中实际采食量和根据动物生产

（即生长、产奶、仔畜生产等）和体况维持的预期采

食量之间的差值来计算，低 ＲＦＩ 的动物消耗饲粮

更少，效率更高；而高 ＲＦＩ 的动物效率则更低。 家

畜的饲料成本在畜牧业生产成本中占总成本的

６０％ ～ ７０％，提高饲料效率对动物养殖经济效益变

得尤为重要［２］ 。 在生产实践中选育低 ＲＦＩ 动物不

仅可以降低生产成本，还可以减少因甲烷及粪便

排放引起的环境污染，特别是在饲料成本上升或

家畜价值下降的时期，选择更高效的种畜可以极

大地保持经济效益。

　 　 反刍动物瘤胃中含有大量的微生物，对饲料

消化起到了至关重要的作用，与瘤胃微生物相关

的一些生物途径可以显著影响宿主的能量代谢和

生长性能，反过来宿主为微生物繁殖提供了一个

富含底物的环境。 挥发性脂肪酸 （ ｖｏｌａｔｉｌｅ ｆａｔｔｙ
ａｃｉｄ，ＶＦＡ）是瘤胃发酵产生的主要产物，也是反刍

动物能量利用的主要能源物质，占总能需求的

８０％ ［３］ 。 瘤胃上皮吸收和代谢短链脂肪酸能力的

差异可能与饲料效率的差异有关，因此通过研究

不同 ＲＦＩ 反刍动物在瘤胃功能上的生物学基础，
发现差异微生物或差异表达基因对养殖生产有重

大的指导意义。 目前，ＲＦＩ 在反刍动物的研究主要

集中在影响 ＲＦＩ 的生理学基础、ＲＦＩ 遗传与变异和

甲烷的排放［４］ 。 本文综述了近年来 ＲＦＩ 与瘤胃上

的功能差异和分子生物学研究，从瘤胃功能上为

反刍动物提高饲料效率和分子选育提供理论

基础。

１　 ＲＦＩ 计算模型
　 　 ＲＦＩ 的计算模型是通过维持能量（代谢体重）
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与生产性能（日增重、产奶量）来预测采食量的一

种线性模型。 根据 ＲＦＩ 模型，验证其模型方程的

截距是否显著，若截距显著，则可根据该模型计算

预期采食量。 目前主要有 ４ 种 ＲＦＩ 预测模型。
　 　 第 １ 种最初是由 Ｋｏｃｈ 等［１］提出：

Ｙ ｉ ＝ β０＋β１ＡＤＧ ｉ＋β２ＭＷＴ ｉ＋ｅ ｉ。
　 　 式中：Ｙ ｉ 为动物 ｉ 的干物质预期采食量；β０ 为

模型回归截距；β１ 为平均日增重（ＡＤＧ）的干物质

采食量（ＤＭＩ）偏回归系数；β２ 为中期体重（ＭＷＴ）
对 ＤＭＩ 的偏回归系数；ｅ ｉ 为动物 ｉ 对 ＤＭＩ 中的随

机误差，下同。
　 　 第 ２ 种是澳大利亚肉牛饲料效率估计模型：

Ｙ ｉ ＝ β０＋β１ＡＤＧ ｉ＋β２ＭＭＷＴ ｉ＋ｅ ｉ
［５］ 。

　 　 式中：ＭＭＷＴ ｉ 为平均中期代谢体重。
　 　 第 ３ 种是法国绵羊预测模型，增加了体况预

测因子：
Ｙ ｉ ＝ β０＋β１ＡＤＧ ｉ＋β２Ｗｍｉｄ－ｔｅｓｔ，ｉ＋β３ＦＤ＋β４ＭＤ＋ｅ ｉ

［６］ 。
　 　 式中：Ｗｍｉｄ－ｔｅｓｔ为中期体重；ＦＤ 为背部脂肪厚

度；ＭＤ 为第 １２ 到 １３ 肋骨间肌肉深度。
　 　 第 ４ 种是澳大利亚饲养标准预测模型，该模

型包括维持所需的净能（ＮＥＲｍ）和中期体重所需

的净能（ＮＥＲｇ） ［７］ ：
ＮＥＲｇ ＝ ｛ＥＢＧ×［（２０．３－Ｒ） ／ １＋ｅｘｐ（２．４－６Ｐ）］＋

（６．７＋Ｒ）｝ ／ Ｋｇ。
　 　 式中：ＥＢＧ 为空腹体重（ＥＢＧ ＝ ０．９２×ＡＤＧ）；
Ｒ 为体重的增减量［Ｒ ＝ ２５０×ＥＢＧ ／ （ ＳＲＷ０．７５） －１，
ＳＲＷ 为标准体重 ＝ ７７］；Ｐ 为生长阶段（Ｐ ＝ＡＬＷ ／
ＳＲＷ，ＡＷＬ 为中期平均体重）；Ｋｇ 为代谢能效率

（Ｋｇ ＝ ０．０４２×Ｍ ／ Ｄ＋０．００６，Ｍ ／ Ｄ 为干物质饲料能量

密度，下同）。
ＮＥＲｍ ＝Ｋ×０．２８×ＡＬＷ０．７５×ｅｘｐ（－０．０３Ａ） ／

Ｋｍ＋０．１×ＮＥＲｇ）。
　 　 式中：Ｋ＝ １（山羊或绵羊）；Ａ 为年龄；Ｋｍ 为维

持代谢能效率（Ｋｍ＝ ０．５＋０．０２Ｍ ／ Ｄ）。
　 　 所需的总能 ＝ ＮＥＲｍ ＋ＮＥＲｇ，然后根据能量含

量换算成干物质采食量即 ＲＦＩ 预测值。 然而一些

影响 ＲＦＩ 差异的因素没有被考虑进去，如遗传、环
境和测量误差。 同样一些动物生物学过程也可造

成 ＲＦＩ 表型的差异，如饲料消化、甲烷的排放、饲
喂过程、热增耗、代谢过程、奶牛泌乳阶段、运动和

动物体况等［８］ 。 Ｏｌｉｊｈｏｅｋ 等［９］ 通过动物运动和甲

烷产量作为能量消耗建立新的剩余采食量表型模

型，结果发现该模型对 ＲＦＩ 差异影响很小。 Ｌｉ

等［１０］发现忽视泌乳阶段造成奶牛 ＲＦＩ 的错误评

估。 因此在模型建立之初，应考虑上述能量损耗

是否影响 ＲＦＩ 或者能量损耗较低对生产可以忽略

不计。 此外，应在相同的遗传水平动物和试验环

境条件下，尽可能地减小由试验所带来的误差。

２　 不同 ＲＦＩ 动物与瘤胃功能之间的差异
２．１　 ＲＦＩ 与瘤胃发酵参数的关系

　 　 瘤胃 ｐＨ 是瘤胃功能的重要参数，与饲粮种类

和饲料效率有直接关系［１１］ 。 瘤胃内微生物最适

ｐＨ 为 ６．４６ ～ ６．８０，偏低或偏高都会影响瘤胃微生

物的丰富度和活性［１２］ 。 Ｌｉａｎｇ 等［１３］ 根据瘤胃微生

物丰度和发酵参数的研究表明，低 ＲＦＩ 个体瘤胃

ｐＨ 更低，并且低 ＲＦＩ 个体瘤胃环境比高 ＲＦＩ 个体

更稳定。 然而也有研究发现 ＲＦＩ 差异对瘤胃 ｐＨ
影响不明显［１４－１５］ 。
　 　 ＶＦＡ 是宿主微生物发酵和瘤胃上皮吸收的重

要参数，是衡量动物的饲料效率重要指标。 ＶＦＡ
对动物体代谢最为重要的有直链乙酸、丙酸和丁

酸，乙酸、丙酸、丁酸占瘤胃发酵 ＶＦＡ 总产量的

７０％ ～ ７５％ ［１６］ 。 Ｇｕａｎ 等［１７］ 研究发现，低 ＲＦＩ 奶牛

瘤胃内总 ＶＦＡ 含量有增加的趋势，其中丁酸盐和

戊酸盐含量显著升高，丁酸盐能在瘤胃壁上转化

为酮体和 β－羟丁酸，它们是许多组织非常重要的

能源物质，因此在低 ＲＦＩ 条件下奶牛饲料效率更

高。 Ｈｅｒｎａｎｄｅｚ 等［１８］ 发现异戊酸盐在高 ＲＦＩ 牛中

的比例显著高于低 ＲＦＩ 牛，直链 ＶＦＡ 与支链 ＶＦＡ
比例显著降低。 Ｍｃｄｏｎｎｅｌｌ 等［１９］ 对比了 ３ 种饲粮

对饲料效率差异的影响，发现只提供青贮饲料时，
低 ＲＦＩ 牛瘤胃乙酸与丙酸比例更高，但放牧和精

粗比为 ３∶７ 的全混合日粮条件下不存在差异。 能

量代谢在不同 ＲＦＩ 肉牛中存在显著差异，微生物

发酵产生的底物直接参与了宿主的能量代谢，这
可能与 ＲＦＩ 的差异有关［２０］ 。 综上所述，低 ＲＦＩ 动

物瘤胃 ｐＨ 较低，瘤胃环境更稳定，含有较高含量

的丁酸、乙酸和丙酸，但饲料差异也是影响低 ＲＦＩ
动物瘤胃发酵参数的因素之一。
２．２　 ＲＦＩ 与甲烷的排放

　 　 反刍动物中 ８７％的甲烷主要在瘤胃中产生，
甲烷消耗能占摄入总能量的 ５％ ～ １０％ ［２１］ ，胃肠道

产生的甲烷排放是反刍动物可消化能量损失的重

要途径。 据估计反刍动物生产的甲烷占温室气体

总量的近 ６％ ［２２］ ，因此减少瘤胃甲烷的产生可提

６２１３
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高反刍动物的饲料转化率并且可降低环境污染。
反刍动物个体甲烷产量差异与瘤胃微生物甲烷菌

有关，Ｅｌｌｉｓｏｎ 等［２３］发现采用青贮料饲喂羔羊时，史
氏甲烷短杆菌（Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｒ ｓｍｉｔｈｉｉ）在低 ＲＦＩ
羊瘤胃中丰度更高，但可以降解甲烷的菌种，如
Ｍｉｔｓｕｏｋｅｌｌａ ｊａｌａｌｕｄｉｎｉ 丰度并没有发现与 ＲＦＩ 有显

著差异。 而 Ｚｈｏｕ 等［２４］ 发现不管在高精料或高粗

料饲喂时，史氏甲烷短杆菌和瘤胃甲烷短杆菌

（Ｍｉｔｓｕｏｋｅｌｌａ． ｒｕｍｉｎａｎｔｉｕｍ）在高 ＲＦＩ 牛瘤胃中丰度

更高，这似乎更符合理论事实。 Ｈｅｇａｒｔｙ 等［２５］ 在安

格斯肉牛研究中以大麦为基础饲粮，采用育种值

（ＥＢＶ）估计 ＲＦＩ 模型，来量化 ＲＦＩ 与日产甲烷率

（ＭＰＲ）之间的关系，发现低 ＲＦＩ 牛 ＭＰＲ 较低，相
比同代牛中高 ＲＦＩ 牛甲烷产生量减少了 ２５％，并
且甲烷效率也较低。 Ｍｕｒｏ⁃Ｒｅｙｅｓ 等［２６］ 利用总能

量摄入和干物质摄入估算甲烷排放，低 ＲＦＩ 山羊

甲烷排放量比高 ＲＦＩ 少 １９％，表明低 ＲＦＩ 山羊在

不影响生产参数的情况下减少了甲烷排放。 在奶

牛的研究中也报道同样的结果，ＲＦＩ 较低的动物，
其 ＤＭＩ 往往较低，饲料转化率也较高，甲烷排放量

也较低［２７］ 。 这说明在低 ＲＦＩ 的反刍动物中甲烷产

生量更少，甲烷效率低，使得低 ＲＦＩ 的牛能量损耗

更低。 但 Ｆｌａｙ 等［２８］ 在以苜蓿为基础饲粮的研究

中，发现 ＲＦＩ 差异不会影响 ＭＰＲ，低 ＲＦＩ 奶牛甲烷

效率（ＭＹ）更高，造成这种结果可能是苜蓿影响了

奶牛瘤胃甲烷菌的活性，进而使 ＭＹ 增加。 Ｍｃ⁃
ｄｏｎｎｅｌｌ 等［１９］研究发现，ＤＭＩ、代谢体重（ＢＷ０．７５）、
ＭＰＲ 和相对于代谢体重甲烷产量在低 ＲＦＩ 牛和高

ＲＦＩ 牛之间没有差异，在低 ＲＦＩ 牛中较高，说明

ＭＹ 与 ＤＭＩ 差异有关。 Ｏｌｉｊｈｏｅｋ 等［５］ 研究了不同

奶牛品种在精粗比不同的条件下甲烷产量与 ＲＦＩ
之间的关系，发现高精料饲粮娟姗牛甲烷排放显

著降低，将 ＲＦＩ 作为连续变量时，随着 ＲＦＩ 降低，
ＭＹ 反 而 会 增 加， 这 与 Ｆｌａｙ 等［２８］ 和 Ｍｃｄｏｎｎｅｌｌ
等［１９］研究结果相似。 Ｈｅｒｄ 等［２９］ 提出了剩余甲烷

排放，通过实际排放与预测排放之差来计算，发现

剩余甲烷排放与 ＭＹ 强相关，与 ＤＭＩ 无关，与生产

性状弱相关。 综上所述，产甲烷菌的数量与甲烷

排放有直接关系，筛选影响不同 ＲＦＩ 个体产甲烷

菌的代谢途径或差异基因将有利于控制甲烷排

放；由于 ＲＦＩ 差异对 ＭＹ 的影响不确定，因而采用

剩余甲烷排放可作为未来 ＦＲＩ 对甲烷排放研究的

另一种方式；饲粮差异、环境和遗传变异都会影响

甲烷排放，因此在未来的 ＲＦＩ 的研究中甲烷排放

需要进行重新评估。
２．３　 瘤胃中微生物与 ＲＦＩ 之间的关系

　 　 瘤胃微生物对饲料的发酵为反刍动物提供

７０％的能量来源，微生物的组成与变化直接与生产

效率相关［３０］ 。 Ｇｕａｎ 等［１７］采用 ＰＣＲ 变性梯度凝胶

电泳（ＰＣＲ⁃ＤＧＧＥ）技术研究了不同 ＲＦＩ 的安格斯

肉牛在饲喂高精粮饲粮时瘤胃内菌谱的组成，发
现不同 ＲＦＩ 的奶牛瘤胃菌谱明显不同，低 ＲＦＩ 奶

牛瘤胃内菌谱成分的相似性（９１％）显著高于高

ＲＦＩ 奶牛瘤胃内菌谱成分的相似性（７１％），表明某

些特异性菌可能存在于低 ＲＦＩ 中，而在高 ＲＦＩ 中

则不存在，并且研究发现在同一品种内瘤胃菌谱

分布存在明显差异，说明宿主遗传可能在瘤胃微

生物结构中起重要作用。 Ｍｃｃａｎｎ 等［３１］ 应用 ＰＣＲ⁃
ＤＤＧＥ 条带模式发现，不同 ＲＦＩ 公牛的瘤胃中的

普雷沃氏菌的种类在生长期饲粮饲喂与放牧牧草

２ 种条件下存在显著差异，结果表明饲粮差异会影

响普雷沃氏菌，进而可能会影响饲料效率，因为普

雷沃氏菌种类繁多，是瘤胃中的优势细菌，能产生

琥珀酸，它能利用各种碳水化合物及分解和利用

纤维素、半纤维素、果胶、淀粉、糖和蛋白质。 ＲＦＩ
与奶牛瘤胃菌群差异的研究发现，瘤胃微生物菌

群丰度可能与饲料效率相关，对检测到的瘤胃核

心微生物操作分类单元（ＯＴＵｓ）与 ＲＦＩ 做关联性

分析时发现，与高 ＲＦＩ 相关的核心 ＯＴＵｓ 为普雷沃

氏菌和丁酸菌，而低 ＲＦＩ 相关的核心 ＯＴＵｓ 也是普

雷沃氏菌，高 ＲＦＩ 奶牛的总瘤胃菌群落有较高丰

度的厌氧弧菌和丁酸弧菌，低 ＲＦＩ 奶牛则拥有较

高丰度的粪球菌，然而单个菌群的差异还很难解

释不同 ＲＦＩ 个体间的差异［３２］ 。 Ｈｅｎｄｅｒｓｏｎ 等［３３］ 发

现无论哪种反刍动物，瘤胃微生物菌群都是由核

心微生物群落主导的，饲粮对瘤胃微生物菌群的

影响大于物种。 Ｅｌｌｉｓｏｎ 等［１８］研究了羔羊饲粮和饲

料效率与瘤胃微生物的关系，结果证实了饲粮是

影响瘤胃微生物组成的主要因素。 此外，还证明

关键微生物种类可能在调节饲料效率中发挥重要

作用，而这些微生物种类可能因饲粮成分的不同

而有所不同。 马万浩等［３４］对湖羊育肥期精粗比为

７５ ∶２５ 饲粮条件下不同 ＦＲＩ 影响生长性能和消化

道微生物多样性进行了研究，结果显示高 ＲＦＩ 组

理研菌科＿ＲＣ９＿ｇｕｔ＿ｇｒｏｕｐ 属相对丰度显著高于低

ＲＦＩ 组，对其他瘤胃内几乎所有菌属相对丰度均无
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显著影响，因此，认为不同 ＲＦＩ 对湖羊瘤胃的影响

只体现在个别可能具有重要作用的菌属上。 出现

这种结果也可能是在高精料饲喂情况下，瘤胃 ｐＨ
降低，瘤胃微生物的多样性和活性降低，微生物趋

于一致，造成不同 ＲＦＩ 羔羊瘤胃菌属差异不明显。
综上所述，大多数研究中不同 ＲＦＩ 个体瘤胃微生

物群落差异可能是由于动物品种和饲粮差异造成

的，虽然影响 ＲＦＩ 差异相关的微生物所知较少，但
存在显著差异。
　 　 宏基因组学和转录组学是在基因水平上研究

微生物菌群功能，可以解释分子水平与性状之间

的关系。 Ｌｉ 等［３０］ 通过转录组水平研究了肉牛瘤

胃微生物活性与 ＲＦＩ 之间的联系，试验基于 １６Ｓ
ｒＲＮＡｓ 瘤胃微生物活性及代谢功能，通过对比分

析发现，３ 种细菌科（松科、乳杆菌科和韦氏菌科）
在高 ＲＦＩ 动物中丰度较高，一种古细菌分支（甲烷

瓣菌纲）在低 ＲＦＩ 牛中丰度较高，２ 组间有 ３２ 条微

生物 代 谢 途 径 和 １２ 个 碳 水 化 合 物 活 性 酶

（ＣＡＺｙｍｅｓ）表达差异显著，其中，３０ 种代谢途径

和 １１ 种 ＣＡＺｙｍｅｓ 在高 ＲＦＩ 瘤胃中高表达，２ 种代

谢途径和 １ 种 ＣＡＺｙｍｅ 在低 ＲＦＩ 瘤胃中高表达，
因此认为高 ＲＦＩ 牛瘤胃微生物菌群活性比低 ＲＦＩ
牛的瘤胃微生物菌群活性更高，这可能与宿主饲

料效率的变化有关。 Ｒｏｃｋｙ 等［３５］ 通过宏基因组测

序技术研究不同 ＲＦＩ 动物微生物之间的代谢关

系，在低 ＲＦＩ 和高 ＲＦＩ 动物中没有发现任何酶的

活性存在显著差异，但从代谢途径中发现低 ＲＦＩ
动物的微生物酶比高 ＲＦＩ 动物更容易参加宿主代

谢反应，并且低 ＲＦＩ 动物拥有更短的碳链参与代

谢反应。 反刍动物瘤胃中微生物种类繁多且复

杂，并且瘤胃代谢是一个动态过程，微生物活性在

代谢过程中存在差异，因此关键微生物代谢可能

影响饲料效率。
２．４　 瘤胃上皮细胞基因表达与 ＲＦＩ 相关性研究

　 　 转录组研究可以在不同的环境和个体条件下

研究基因功能和机体的分子机理。 瘤胃上皮是一

个代谢非常活跃的组织，为细胞增殖、运输、收缩

和保护提供能量，瘤胃发酵产生的短链脂肪酸主

要通过简单扩散和特异性蛋白介导的转运机制被

瘤胃上皮吸收［３６］ ，瘤胃上皮细胞吸收和代谢短链

脂肪酸很可能与 ＲＦＩ 存在相关性。 为此，Ｋｏｎｇ
等［３７］基于转录组研究了不同 ＲＦＩ 的赫里福德×安
格斯牛瘤胃上皮细胞基因表达的差异，发现了 １２２

个差异表达基因，分析发现这些基因参与乙酰化、
黏附连接的重塑、细胞骨架动力学、细胞迁移和细

胞更新等生物学过程，通过加权基因共表达网络

分析（ＷＧＣＮＡ），鉴定出 １ 个包含 ７６４ 个基因的显

著基因模块，与 ＲＦＩ 呈负相关。 功能分析显示，通
过黏附连接、蛋白质和细胞周转以及细胞骨架组

织，参与调控细胞间黏附的基因显著富集。 此外，
低 ＲＦＩ 牛瘤胃上皮细胞中线粒体、乙酰化和糖酵

解、三羧酸循环、氧化磷酸化等能量生成途径相关

基因的表达增加，可能是低 ＲＦＩ 牛的瘤胃上皮细

胞增加了组织形态发生，增加了营养物质吸收的

细胞旁通透性，进而增加了能量生产以支持增加

的组织形态发生的能量需求。 Ｒａｔｈｅｒｔ 等［３８］ 重复

了 Ｋｏｎｇ 等［３７］ 的研究，测试了与上一个研究无亲

缘关系的海福特×安格斯牛群，并选择了 １３ 个被

Ｋｏｎｇ 等［３７］鉴定为与 ＲＦＩ 相关的候选基因进行了

验证，结果发现着丝粒相关蛋白 Ｅ 基因表达与

Ｋｏｎｇ 等［３７］研究结果相同，从而认为这种饲料效率

关系在品种和环境上存在一定的差异。 有研究表

明，在对瘤胃上皮组织能量代谢的研究中发现，低
ＲＦＩ 牛瘤胃上皮中参与氧化磷酸化的基因，泛素－
细胞色素 ｃ 还原酶 １０（ＵＱＣＲ１０）和泛素氧化还原

酶 Ｂ４ 亚基（ＮＤＵＦＢ４）表达减少，他们推测效率更

高的动物（低和中 ＲＦＩ）在该组织中具有较低的能

量消耗［３９］ 。 Ｅｌｏｌｉｍｙ 等［４０］在牛瘤胃上皮细胞中发

现 ３４ 个差异表达基因，其中低 ＲＦＩ 牛瘤胃上皮细

胞中与 ＶＦＡ 吸收、代谢、生酮和免疫 ／炎症反应方

面相关的基因高表达，但在 ＲＦＩ 与性别相互作用

的研究中表明，ＲＦＩ 组间基因差异表达是由性别引

起的，低 ＲＦＩ 组公牛中溶质载体家族 ９ 成员 Ａ１
（ＳＬＣ９Ａ１）、缺氧诱导因子 １ 亚单位 α（ＨＩＦ１Ａ）、乌
头酸酶 ２ 抗体（ＡＣＯ２）显著高表达，低 ＲＦＩ 母牛 ３－
羟基丁酸脱氢酶 １（ＢＤＨ１）基因高表达，而溶质载

体家族 ９ 成员 Ａ２（ ＳＬＣ９Ａ２）和丙酮酸脱氢酶 Ｅ１
亚基 α１（ＰＤＨＡ１）基因低表达。 尽管低 ＲＦＩ 或高

ＲＦＩ 条件下参与氧化磷酸化的基因表达存在争议，
这可能与动物的品种和性别差异等外在因素有

关，但可以确定的是瘤胃上皮细胞的能量代谢显

著影响 ＲＦＩ 差异。

３　 小　 结
　 　 反刍动物瘤胃微生物、瘤胃发酵参数和瘤胃

产甲烷菌以及瘤胃上皮细胞的基因表达差异均会
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影响饲料效率。 目前 ＲＦＩ 相关研究结果显示，关
键瘤胃微生物差异与 ＲＦＩ 差异有关，还需进一步

测序发现是那些微生物主导了这种差异；低 ＲＦＩ
动物瘤胃 ｐＨ 较低，瘤胃环境更稳定，更有利于短

链脂肪酸代谢；瘤胃甲烷排放与 ＲＦＩ 差异研究结

果不尽一致，剩余甲烷排放可作为未来 ＲＦＩ 与甲

烷排放研究中的另一项补充方法；瘤胃上皮细胞

的能量代谢对 ＲＦＩ 差异影响显著，但关键基因和

关键能量代谢途径还需进一步研究；同样，饲粮差

异、动物品种和环境在影响饲料效率方面的作用

也不应该被忽视。 总之，通过瘤胃功能选育高饲

料效率动物的方法是行之有效的。
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