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摘 要：从云南昆明西郊野外捕捉 6只成年野生树鼩，于中国科学院昆明灵长类研究中心人工驯养 6个月。于刚

捕捉回(野生组)和人工驯养 6个月(驯养组)时，收集新鲜粪便样本，共 12份，运用 Illumina MiSeq测序平台，以

16S rRNA的 V3–V4区域为目标进行高通量测序，比较分析树鼩在人工驯养前后粪便菌群的多样性及组成。结果

表明：树鼩粪便菌群的 OTU多样性 Shannon 指数和 Simpson 指数组间的差异均无统计学意义，野生组树鼩粪便

菌群的 OTU丰富度 Chao指数、Ace指数、Sobs指数均显著高于驯养组的；PCoA主成分分析结果显示，野生树

鼩与人工驯养树鼩的粪便菌群具有明显的差异，但同组内个体间的菌群差异不明显；在门水平上，树鼩粪便的优

势菌门主要有厚壁菌门、拟杆菌门、变形菌门，但其在不同组树鼩粪便菌群的相对丰度不同；在纲水平上，野生

组菌群主要有芽孢杆菌纲和拟杆菌纲，驯养组菌群主要有拟杆菌纲、梭菌纲和厌氧菌纲，γ–变形菌纲、厌氧菌纲

相对丰度在 2 组间的差异有统计学意义(P<0.05)；在目水平上，野生组菌目主要有乳杆菌目和拟杆菌目，驯养组

菌目主要有拟杆菌目和梭菌目，驯养组的 Selenomonadales相对丰度显著高于野生组的(P<0.05)；在科水平上，野

生组菌科主要有链球菌科和普雷沃氏菌科，驯养组菌科主要有普雷沃氏菌科和韦荣氏球菌科，驯养组的韦荣氏球

菌科相对丰度显著高于野生组的(P<0.05)；在属水平上，野生组菌属主要有链球菌属和乳球菌属，驯养组菌属主

要有普雷沃菌属和巨单胞菌属，野生组的链球菌属相对丰度极显著高于驯养组的(P<0.01)，驯养组的巨单胞菌属

相对丰度显著高于野生组的(P<0.05)。可见，野生树鼩经过人工驯养后，粪便微生物区系中的一些菌群发生了变

化，菌群结构与野生组有差异，但不显著，粪便菌群结构变化呈简单化的趋势。 
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Abstract: To analyze the feces microbial diversity differences between the tree shrews captured from the wild in 
Kunming and those after six months of feeding at Kunming Primate Research Center, Chinese Academy of Sciences. 
Twelve fresh samples of feces were collected to extract total bacterial DNA and used Illumina Miseq platform. The α 
diversity index analysis showed that there Shannon and Simpson index were no significant difference between the wild 
and the captive groups(P＞0.05), while the Chao and Ace index were significant different. The PCoA analysis could 
distinguish the wild group from the captive group, bacterial populations were similar among six tree shrews. At phylum 

                                                              
收稿日期：2019–04–17         修回日期：2019–06–14 
作者简介：张飞燕(1993—)，女，云南陆良人，硕士，主要从事动物质量控制与检测研究，1175905001@qq.com；*通信作者，吕龙宝，研

究员，主要从事实验动物学研究，lvlongbao@mail.kiz.ac.cn 



 
 

450             湖南农业大学学报(自然科学版)   http://xb.hunau.edu.cn         2020 年 8 月 

 

level, the wild tree shrew possessed similar community structure to the captive tree shrews. Firmicutes, Bacteroidetes and 
Proteobacteria were dominant. At class level, Bacilli and Bacteroidia were dominant in the wild groups, while Bacteroidia, 
Clostridia and Negativicutes were dominant in the captive groups. Gammaproteobacteria and Negativicutes were found 
significantly different between two groups(P＜0.05). At order level, Lactobacillales and Bacteroidales were dominant in 
the wild groups, Bacteroidales and Clostridiales were dominant in the captive groups. Selenomonadales was found 
significantly differnte between two groups(P＜0.05). At family level, Streptococcaceae and Prevotellaceae were 
dominant in the wild groups, Prevotellaceae and Veillonellaceae were dominant in the captive groups. Veillonellaceae 
was found significantly different between two groups. At genus level, Lactococcus and Streptococcus were dominant in 
the wild groups, Prevotella and Megamonas were dominant in the captive groups. Streptococcus was found significantly 
different between two groups(P＜0.01), Megamonas was found significantly different between two groups(P＜0.05). 
Lactococcus in the wild tree shrews was significantly higher than the captive tree shrews. Bacterial populations were 
similar among the 6 tree shrews. The results prove that the feace flora structure was difference but not significant, indeed 
the structure of flora has a tendency to complicate in the captive groups. 

Keywords: tree shrew; captive; feces; microbial composition 

 

寄生在动物消化系统中的微生物种群数量繁

多，种类庞大。一般来说，细菌占粪便干重的

40%~45%，总数可以达到 1011 cfu/g[1–3]。肠道微生

物在宿主的能量代谢中起重要作用，并影响宿主的

免疫系统[4–5]。相反，肠道菌群的组成也受宿主基

因型、饮食、年龄、社会环境、抗生素使用情况、

宿主消化道结构及不同发育阶段等多种因素的影

响[6]。根据微生物与宿主的关系，可以将微生物分

为有益微生物、条件致病微生物、病原微生物 3大

类[7]。其中，有益微生物对动物机体具有生理作用，

是机体正常生命活动必不可少的组成部分[8–9]。特

别是肠道中的双歧杆菌，不产生毒素，无侵袭性，

是目前发现的唯一的对人体具有生理作用而无致

病作用的细菌[10]。 

树鼩是生长于热带和亚热带地区的低等灵长

类动物。由于树鼩体型小，孕期短，解剖学和生理

学较其他实验动物更接近于人，正日益受到国内外

科技人员的关注，将其应用于实验中。随着生物医

学、药学等学科的发展，树鼩作为新型实验动物广

泛用于生物医学、药学及生命科学的诸多领域，尤

其是作为人类重大疾病的动物模型。然而，目前只

有实验树鼩微生物学等级及监测的地方和团体标

准，还没有相应的国家标准。实验树鼩标准化研究

滞后，导致实验用树鼩发展缓慢[11–12]。制定出完善

的人工驯养环境中树鼩携带微生物的国家标准迫

在眉睫。虽然已有对树鼩肠道菌群的研究报道，但

这些研究多采用传统分离培养及分子指纹图谱的

方法。这些方法的局限性使获得的信息量少且不够

深入。高通量测序技术因其准确性高、快速和信息

量大等优点，被广泛应用于人和动物的微生物研

究。利用高通量测序技术对树鼩肠道微生物的研究

具有重要的意义，可为树鼩微生物学等级标准制定

提供依据。树鼩肠道菌群的多样性受饮食和生活环

境等多种因素的影响。本研究中，从云南昆明野外

捕捉 6只树鼩，并于中国科学院昆明灵长类研究中

心人工驯养 6个月，采集刚捕回和驯养后的树鼩的

新鲜粪便，采用高通量测序技术对粪便内细菌的多

样性进行分析，比较野生树鼩在人工驯养前后粪便

菌群的变化，探讨其对环境的适应性，旨在为进一

步开发利用该实验动物提供依据。 

1 材料与方法 

1.1 样品采集 

从云南昆明西郊野外捕捉6只成年野生树鼩，

饲养于中国科学院昆明灵长类研究中心的普通级

环境中。饲喂全价颗粒饲料，并辅以水果。于刚捕

捉回(野生组)和人工驯养6个月(驯养组)时，收集新鲜
粪便样本。样品置于液氮罐中带回实验室，于–80 ℃
冰箱保存，备用。野生树鼩获得的途径和方法保证

了动物的福利，并按实验动物使用的3R原则给予人
道主义关怀。 

1.2 文库构建及测序 

按照OMEGA EZNA试剂盒说明书提取树鼩粪

便样本的细菌基因组。针对 16sRNA 的 V3–V4 区
扩增引物合成带有 barcode的特异引物。每个样本 3
个重复，进行 PCR扩增。将同一样本的 PCR产物
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混合后，用 2%琼脂糖凝胶电泳检测；使用 AxyPrep 
DNA 凝胶回收试剂盒(AXYGEN)切胶回收 PCR 产
物；纯化后的样品使用 Thermofisher 的 Ion Plus 
Fragment Library Kit 48 rxns建库试剂盒进行文库
构建；构建好的文库经过 Qubit 定量和文库检测合
格后，使用 Thermofisher的 Ion S5TMXL测序。测
序由上海美吉生物医药有限公司利用 Illumina 
MiSeq测序平台完成。 

1.3 生物信息分析流程 

测序后的数据先运用 Cutadapt(V1.9.1，http:// 

cutadapt.readthedocs.io/en/stable/)处理得到有效数据；

再利用 Uparse(Uparse v7.0.1001，http://drive5.com/ 

uparse/)对所有样品的全部有效数据进行聚类，默认

以 97%的一致性将序列聚类成为分类单元(OTU)。通

过聚类操作，基于样品 OTUs 数与测试的深度变化

的关系，分析 α 多样性，并绘制稀释曲线；基于

unweighted UniFrac distances的 PCoA，分析 β多样

性。对 OTUs代表序列进行物种注释，用Mothur法

与 SILVA(http://www.arb-silva.de/)的 SSUrRNA 数据

进行物种注释分析，获得在各个分类水平(门、纲、

目、科、属)上各样本的群落组成。运用 Student t检

验统计学方法，对 2 组样本微生物群落之间的物种

进行假设检验，评估物种丰度差异的显著性水平，

获得 2 组间具有显著性差异的物种；进行 LEfSe 多

级物种差异判别分析，采用线性判别分析(LDA)来估

算每个组分(物种)丰度对差异效果影响的大小。 

2 结果与分析 

2.1 测序收获水平 

检测的 12个样本共获得 671 994条序列，平均

每个样本获得 55 999条序列。这些序列属于 10个

门、17 个纲、32 个目、58 个科、129 个属和 188

个种。通过物种韦恩图分析显示，野生组树鼩粪便

样本和驯养组的样本共享 115 个 OTUs，野生组独

有 57个 OTUs，驯养组独有 16个 OTUs。 

2.2 树鼩粪便菌群的多样性 

2.2.1 α多样性和丰富度指数 

从表 1可知，树鼩粪便菌群的OTU丰富度Chao
指数、Ace指数、Sobs指数组间的差异均有统计学
意义 (P＜0.05)；树鼩粪便菌群的 OTU 多样性

Shannon 指数和 Simpson 指数组间的差异均无统计
学意义。说明野生树鼩经人工驯养后，粪便菌群的

多样性变化不明显，而丰富度显著下降。 

表 1 树鼩粪便菌群的 α多样性和丰富度指数 
Table 1 The α diversity and richness indices of fecal flora of tree shrews 

组别 Sobs指数 Ace指数 Chao指数 Shannon指数 Simpson指数 

驯养组 111.33±20.01 124.56±12.28 125.25±10.63 2.39±0.61 0.09±0.06 
野生组 208.00±26.06 222.92±13.15 229.00±12.63 3.19±0.66 0.19±0.10 

P 0.007 0.001 0.000 0.200 0.230 
 
随着测序深度的增加，2组样本的稀释曲线(图

1)都趋于平缓，且 2组样本的覆盖度分别达 99.97%、 
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图 1 树鼩粪便菌群的物种稀释曲线 
Fig.1 The rarefaction curves of observed species of fecal flora 

of tree shrews 

99.96%，说明对粪便样本微生物群落的检测比率接
近饱和，目前的测序量能覆盖样本中的绝大部分物

种。同时也反映了在树鼩人工驯养繁殖过程中，肠

道微生物丰富度逐渐下降。 

2.2.2 β多样性 

PCoA 分析中，第 1 个主坐标(PC1)捕获了
54.30%的变异，第 2个主坐标(PC2)捕获了 24.25%
的变异，野生组聚在一边，人工驯养 6个月后的聚
在一边(图 2)。 鼩 鼩可见，人工驯养后树 和野生树 粪

便的细菌群落组成存在明显差异，但同组内 6个样
本间差异不大。 
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图 2 树鼩粪便菌群的 PCoA 分析结果 
Fig.2 The result of PCoA analysis of fecal flora of tree shrew  

2.3 不同分类水平上的树鼩粪便菌群的物种组成 

2.3.1 门水平上的物种差异 

如表 2所示，在门水平上，野生组粪便中厚壁
菌门(Firmicutes)的平均相对丰度最高(68.57%)，占
主要地位，其次是拟杆菌门(Bacteroidetes)、变形菌
门(Proteobacteria)，此 3 个门的平均相对丰度和为
96.82%；驯养组粪便中拟杆菌门的平均相对丰度最
高 (52.69%)，占主要地位，其次是厚壁菌门
(42.76%)，此 2个门的相对丰度和为 95.45%；野生
组 鉴 定 出 Saccharibacteria ， 驯 养 组 鉴 定 出
Deinococcus–Thermus。可见，在门水平上，2组样
本的优势物种相同，但相对丰度不同。 

表 2 门水平上树鼩粪便菌群的相对丰度 
Table 2 The relative abundance of tree shrew fecal flora at 

phylum level 

平均相对丰度/% 
菌门 

野生组 驯养组 
P 

厚壁菌门 68.57±21.77 42.76±14.99 0.17 

拟杆菌门 20.13±21.13 52.69±19.26 0.12 

变形菌门 8.12±4.11 2.07±1.73 0.08 

梭杆菌门 0.92±1.32 1.95±3.20 0.63 

放线菌门 1.16±1.47 0.47±0.25 0.47 

螺旋体门 1.03±1.60 0.03±0.04 0.34 

柔膜菌门 0.05±0.07 0.01±0.01 0.37 

脱铁杆菌门 0.01±0.07 0.01±0.01 0.95 

Saccharibacteria 0.01±0.01 — 0.13 

Deinococcus–Thermus — 0.01±0.01 0.37 
 

2.3.2 纲水平上的物种差异 

如表 3所示，在纲水平上，野生组粪便菌群主
要有芽孢杆菌纲(Bacilli)和拟杆菌纲(Bacteroidia)，
平均相对丰度分别为 54.76%和 20.13%；驯养组粪
便菌群主要有拟杆菌纲，其次是梭菌纲(Clostridia)

和厌氧菌纲(Negativicutes)，平均相对丰度分别为
52.61%、18.07%和 16.67%；野生组的 γ–变形菌纲
(Gammaproteobacteria)的平均相对丰度显著高于驯
养组的(P＜0.05)，驯养组的厌氧菌纲的平均相对丰
度显著高于野生组的(P＜0.05)，野生组的芽孢杆菌
纲的平均相对丰度(54.76%)高于驯养组的(7.08%)，
但二者间的差异无统计学意义。 

表 3 纲水平上树鼩粪便菌群的相对丰度 
Table 3 The relative abundance of tree shrew fecal flora at class level 

平均相对丰度/% 
菌纲 

野生组 驯养组 
P 

拟杆菌纲 20.13±21.13 52.61±19.24 0.12 

芽孢杆菌纲 54.76±31.18 7.08±5.10 0.06 

梭菌纲 8.69±7.01 18.07±21.01 0.50 

厌氧菌纲 3.78±3.12 16.67±4.10 0.01 

γ–变形纲 5.11±1.86 1.34±1.18 0.04 

梭杆菌纲 0.92±1.32 1.96±3.20 0.63 

β–变形菌纲 1.94±2.76 0.45±0.39 0.41 

丹毒丝菌纲 1.34±1.03 0.94±0.32 0.55 

放线菌纲 1.16±1.47 0.47±0.25 0.47 

螺旋体纲 1.03±1.60 0.03±0.04 0.34 
 

2.3.3 目水平上的物种差异 

如表 4所示，在目水平上，野生组粪便菌目主
要 有 乳 杆 菌 目 (Lactobacillales) 和 拟 杆 菌 目
(Bacteroidales)，平均相对丰度分别为 49.68%和
20.13%；驯养组粪便菌目主要有拟杆菌目和梭菌目
(Clostridiales)，平均相对丰度分别为 52.61%和
18.07%；驯养组的 Selenomonadales 的相对丰度显
著高于野生组的(P<0.05)。 

表 4 目水平上树鼩粪便菌群的相对丰度 
Table 4 The relative abundance of tree shrew fecal flora at order level 

平均相对丰度/% 
菌目 

野生组 驯养组 
P 

拟杆菌目 20.13±21.13 52.61±19.24 0.12

乳杆菌目 49.68±32.20 5.67±3.55 0.08

梭菌目 8.69±7.01 18.07±21.01 0.50

Selenomonadales 3.78±3.12 16.67±4.10 0.01

芽孢杆菌目 5.09±5.44 1.41±1.56 0.32

假单胞菌目 3.22±2.68 0.34±0.58 0.14

梭杆菌目 0.92±1.32 1.96±3.20 0.63

伯克氏菌目 1.91±2.78 0.37±0.37 0.40

丹毒丝菌目 1.34±1.03 0.94±0.32 0.55

肠杆菌目 1.30±1.51 0.09±0.15 0.24
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2.3.4 科水平上的物种差异 

如表 5所示，在科水平上，野生组树鼩粪便菌

科主要有链球菌科(Streptococcaceae)和普雷沃氏菌
科(Prevotellaceae)，平均相对丰度分别为 40.02%和
12.01%；驯养组树鼩粪便菌科主要有普雷沃氏菌科

和韦荣氏球菌科(Veillonellaceae)，平均相对丰度分
别为 42.08%和 15.47%；驯养组的韦荣氏球菌科的
相对丰度显著高于野生组的(P<0.05)。 

表 5 科水平上树鼩粪便菌群的相对丰度 
Table 5 The relative abundance of tree shrew fecal flora at 

family level 

平均相对丰度/% 
菌科 

野生组 驯养组 
P 

普雷沃氏菌科 12.01±10.18 42.08±35.83 0.23
链球菌科 40.02±27.92 2.08±1.85 0.08
韦荣氏球菌科 3.13±2.49 15.47±6.09 0.03
拟杆菌科 7.83±10.79 10.48±17.61 0.83
乳杆菌科 3.69±3.14 12.91±14.97 0.35
明串珠菌科 7.86±6.38 1.83±1.33 0.18
消化链球科 1.03±0.85 4.67±5.80 0.34
动球菌科 4.41±5.63 0.02±0.02 0.25
瘤胃菌科 3.90±3.10 0.49±0.24 0.13
莫拉菌科 3.09±2.57 0.16±0.27 0.12

 

2.3.5 属水平上的物种差异 

如表 6所示，在属水平上，野生组 鼩树 粪便的

主要菌属有链球菌属 (Streptococcus)和乳球菌属
(Lactococcus)，平均相对丰度分别为 19.84%和

19.35%；驯养组树鼩粪便的主要菌属有普雷沃菌属

(Prevotella)和巨单胞菌属(Megamonas)，平均相对丰
度分别为 40.45%和 15.38%；野生组的链球菌属相对
丰度极显著高于驯养组的(P<0.01)，驯养组的巨单胞
菌属的相对丰度显著高于野生组的(P<0.05)。 

表 6 属水平上树鼩粪便菌群的相对丰度 
Table 6 The relative abundance of tree shrew fecal flora at genus level 

平均相对丰度/% 
菌属 

野生组 驯养组 
P 

普雷沃菌属 9.17±6.88 40.45±34.76 0.20 

链球菌属 19.84±4.29 1.79±1.50 0.00 

乳球菌属 19.35±29.51 0.29±0.42 0.33 

拟杆菌属 7.83±10.79 10.48±17.61 0.83 

巨单胞菌属 2.81±2.23 15.38±6.10 0.03 

魏斯氏菌属 7.75±6.30 1.77±1.34 0.18 

Peptoclostridium 1.03±0.85 4.67±5.80 0.34 

未分类的毛螺菌属 0.74±0.71 4.58±7.61 0.43 

瘤胃球菌属 0.38±0.49 4.26±3.98 0.17 

Blautia 1.62±1.37 2.58±3.70 0.69 
 

2.4 LEfSe 多级物种差异判别分析结果 

从图 3 可知，当 LDA 阈值为 4 时，野生组和
驯养组粪便内分别发现 12 个和 7 个相对丰度差异
的分类群；野生组中芽孢杆菌纲、乳杆菌目

(Lactobacillales)、链球菌科、乳球菌属显著富集，
驯养组中厌氧菌纲、Selenomonadales、韦荣氏球菌
科、巨单胞菌属显著富集。 

 
5.5  5.0  4.5  4.0  3.5  3.0  2.5  2.0  1.5  1.0  0.5  0.0  0.5  1.0  1.5  2.0  2.5  3.0  3.5  4.0  4.5  5.0  5.5 

LDA阈值(log10) 

图 3 组间菌群差异线性分析(LEfSe)结果 
Fig.3 The result of linear analysis of inter-group flora differences(LEfSe)  
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3 结论与讨论 

本研究中，稀释曲线及样品检测的覆盖度达

99.97%，说明对所取样本微生物群落的检测比率接
近饱和，测序量能够覆盖样本中的绝大部分物种。

野生组 OTU 丰富度(Chao 指数、Sobs 指数、Ace
指数)显著高于驯养组的，这可能是由于驯养组树鼩

长期生活在人工定制的环境中，饲料、饮水、饲养

笼具、垫料饲养工具、室内外及周围长期使用各种

消毒剂或灭菌等，导致驯养组树鼩生活的环境存在

的微生物丰富度降低。树鼩粪便中的微生物与微生

物存在的环境有密切的关系，树鼩生存环境中存在

的微生物也影响着树鼩粪便微生物的组成。另外，

从饮食的角度来看，驯养组树鼩的饲料主要是全价

饲料、水果、面包虫、鸡蛋等，而野外树鼩主要以

虫类为主，还食用一些幼鸟、鸟蛋、谷类、果类、

树叶等，推测由于饮食的变化也影响了粪便菌群的

组成。2 组样本检测到的菌群多样性指数(Shannon
指数、Simpson指数)差异无统计学意义。一般环境
改变 1个月，即可形成稳定的菌群[13]。本研究选择

人工驯养 6 鼩个月后进行采样，发现野生组树 经过

人工驯养后，粪便微生物区系中的一些菌群发生变

化，菌群结构间差异无统计学意义，说明人工驯养

6 鼩个月后的树 粪便菌群已趋于稳定，可以适应环

境一定的改变，同时也说明中国科学院昆明灵长类

研究中心提供的饲料能满足其生活要求。 
通过比较不同分类水平上的物种组成发现，在

门水平上，优势菌门主要为厚壁菌门、拟杆菌门、

变形菌门，但 2组间的相对丰度不同，野生树鼩经

人工驯养 6个月后，拟杆菌门的相对丰度明显升高。
有研究[13]报道，长期食用高动物蛋白、高脂肪的人，

其肠道内拟杆菌数量较多。野生树鼩经人工驯养饲

喂的是全价饲料，全价饲料含的粗蛋白和脂肪都比

较高，推测拟杆菌门的相对丰度升高可能是由于饮

食的改变所致。在纲水平上，野生组 γ–变形菌纲的
相对丰度显著高于驯养组的(P＜0.05)，驯养组厌氧
菌纲的相对丰度显著高于野生组的。芽孢杆菌纲在

2 组间的差异无统计学意义，但野生组的芽孢杆菌
纲相对丰度为 54.76%，明显高于驯养组的 7.08%。
在目和科水平上，驯养组 Selenomonadales、韦荣氏
球菌科的相对丰度显著高于野生组的(P<0.05)。在
属水平上，野生组链球菌属的相对丰度极显著高于

驯养组的(P<0.01)，而驯养组中巨单胞菌属的相对
丰度显著高于野生组的(P<0.05)。乳球菌属为野生
组的优势菌属，相对丰度为 19.35%，而驯养组的乳
球菌属相对丰度仅为 0.29%。乳球菌属细菌比较常
见，无致病性，是肠道内正常菌群之一。驯养组的

乳球菌属所占的比例明显降低，这是否是人工驯养

树鼩的饲养环境或饮食的改变所致，还值得进一步

的探讨。通过 LEfSe分析(LDA阈值为 4)发现，芽
孢杆菌纲、乳杆菌目、链球菌科、乳球菌属在野生

组样本显著富集，厌氧菌纲和 Selenomonadales、韦
荣氏球菌科、巨单胞菌属在驯养组样本富集。高家

红等[14]、邢进等[15]、刘丽君等[16]、王晓娟等[17]关

于树鼩肠道菌群的研究显示，肠道菌群以肠杆菌

属、葡萄球菌属、链球菌属为主。本研究结果与他

们的结果差异较大，这可能是本研究的样本为树鼩

粪便，分离出一些厌氧菌，与采的活体树鼩肛拭子

和盲肠内容物还是有区别所致。 
综上所述，野生树鼩经过人工驯养后，粪便微

生物区系中的一些菌群发生了变化，菌群结构有差

异，但不显著。人工驯养后粪便菌群结构变化呈简

单化的趋势。 
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