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反刍动物胃肠道病毒群落空间异质性
形成机制研究取得进展
。反刍动物（如牛、羊、鹿等）依赖其复杂的胃肠道微生物群落消化纤维类物质，合成挥发性脂
肪酸和微生物蛋白，同时排放温室气体甲烷。

近日，中国科学院亚热带农业生态研究所整合了来自7种反刍动物10个胃肠道区域的373个宏基因
组样本，结合二代与三代测序技术，成功构建了首个反刍动物胃肠道病毒组目录（RGVC）。该
目录包含近4.4万个病毒分类单元。团队成功鉴定出大量由长读长技术捕获的超大基因组病毒，
极大地拓展了人们对反刍动物肠道病毒世界的认知边界。

研究显示，病毒群落组成并非随机分布，而是呈现出鲜明的空间异质性，这种差异主要取决于胃
肠道所在的生理区段，而不是反刍动物宿主种类。进一步通过生物信息学分析，团队发现超过46
00个原核生物宿主与近6000个病毒之间上万对的高置信度匹配，揭示了病毒与宿主之间广泛而复
杂的互作网络。

深入分析表明，胃肠道病毒的丰度与其对应宿主的丰度呈现高度一致性，不同胃肠道之间的原核
微生物群落差异是导致病毒呈现空间异质性的主要原因。近半数的病毒倾向于采用溶原性生活方
式，即将其基因组整合到宿主染色体中与之长期共存，且这种生活方式的比例在不同胃肠道区域
中呈现规律性变化。

病毒携带的辅助代谢基因广泛参与碳水化合物降解、能量代谢等关键途径，具有重要的代谢调控
潜力，且在不同胃肠段间呈差异分布。团队通过基因邻域分析和蛋白质三维结构模拟，排除了宿
主基因污染，验证了这些AMGs的病毒来源及其功能的可靠性。这些结果表明，溶源病毒与宿主
建立了互利共生关系，共同调节反刍动物的营养吸收与能量获取。

研究首次从“空间异质性”这一生态学核心视角出发，系统揭示了反刍动物胃肠道病毒群落的分
布规律、生存策略与功能贡献，拓展了人们对宿主—微生物—病毒互作的认识，为提升饲料转化
效率、定向减少甲烷排放，提供了新的科学路径与潜在调控靶点。

相关研究成果发表在Journal of Advanced
Research上。研究工作得到国家自然科学基金和国家重点研发计划等的支持。
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论文链接

RGVC数据库的构建及特征概述 
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https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S2090123226000135


 

 

不同胃肠道区域和反刍动物物种的病毒多样性及解释贡献度占比� 

 

研究团队单位：亚热带农业生态研究所  

 

更多 科学进展 请访问 https://www.iikx.com/news/progress/
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