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编者按： 

野鸟是一些病原体长距离传播的重要宿主或传播媒介。野鸟携带或传播的病原体包括病毒、

细菌、真菌等。随着人类活动与自然界不断的融合、世界贸易和交通的发展、气候变化等原因，

动物源性的突发新发病原的公共卫生风险日益凸显。因此，有必要对动物特别是具有迁徙习性的

野生动物携带的病原组学进行研究和摸底调查，绘制重要动物的病原组图谱，为同一个世界同一

个健康的全健康发展及我国生物安全体系建设提供科学数据支撑。 
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摘   要：【目的】探讨天山北麓赤麻鸭肠道细菌多样性及其与栖息地环境之间的关系。【方法】

于 2017 年秋季在天山北麓 5 个栖息地随机采取新鲜的赤麻鸭粪便，用细菌 16S rDNA 通用引物扩

增 V3–V4 区并进行高通量测序，使用 BLAST、USEARCH 和 QIIME 等软件和在线工具分析各栖

息地样品菌群组成与差异。【结果】从赤麻鸭粪便样本中共获得 16S rDNA 有效序列 408 036 条，
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聚类产生 1 014 个操作分类单元(operational taxonomic unit，OTU)。样品中的细菌分属 25 个门和

397 个属。在门分类阶元上，变形菌门和厚壁菌门在所有样品中均为优势菌，相对丰度较高的还

包括拟杆菌门、梭杆菌门、放线菌门、蓝藻细菌、螺旋体门、Saccharibacteria 和迷踪菌门，但以

上细菌在各栖息地样品中的相对丰度存在差异。在属分类阶元上，各栖息地样品的菌群组成差异

显著，艾比湖、安集海水库、奎屯水库、蘑菇湖水库和八一水库样品的优势菌分别为鲸杆菌属、

巨单胞菌属、假单胞菌属、乳酸菌属和链球菌属。对不同样品菌群组成和差异分析表明，赤麻鸭

胃肠道菌群组成受环境和食源的影响较大。【结论】新疆 5 个栖息地赤麻鸭肠道细菌多样性较为丰

富，菌群组成有一定的共性，同时也存在明显的差异性，其主要与赤麻鸭所处环境和食源结构有关。 

关键词：赤麻鸭；肠道菌群；多样性；高通量测序；栖息地  

Diversity of gut microbiota in Tadorna ferruginea living in 
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Abstract: [Objective] Explore the diversity of gut microbiota of Tadorna ferruginea and its relationship 
with associated environment. [Methods] The fresh fecal samples of Tadorna ferruginea were randomly 
collected from five habitats at the northern Tianshan Mountain in the autumn of 2017, V3V4 region was 
amplified with bacterial 16S rDNA universal primer, and high-throughput sequencing was performed, and 
then the software and online tools including BLAST, USEARCH and QIIME were used to analyze the 
bacterial diversity and compare the differences among the samples from different habitats. [Results] A total of 
408 036 valid sequences and 1 014 OTUs were sequenced. The bacteria from the samples belonged to 25 
phylum and 397 genera. At phylum level Proteobacteria and Firmicutes were dominant, meanwhile 
Bacteroidetes, Fusobacteria, Actinobacteria, Cyanobacteria, Spirochaetes, Saccharibacteria and 
Elusimicrobia are also abundance in the detected fecal samples. However, the proportions of these bacteria 
were diverse in these five habitat sites. In addition, the bacterial community of each site was significantly 
different at genus level. Cetobacterium, Megamonas, Pseudomonas, Lactobacillus and Streptococcus were the 
dominant bacteria in the samples from Aibi Lake, Anjihai reservoir, Kuitun reservoir, Moguhu reservoir and 
Bayi reservoir, respectively. Correlation analysis showed that the gut bacterial community was greatly 
influenced by the environment and food. [Conclusion] The diversity of gut microbiota of the Tadorna 
ferruginea in these five habitats in Xinjiang province was abundant, and there were some similarity and also 
specificity of the bacterial community in different sites, which were mainly related to the environment and 
food compositions in the habitat for Tadorna ferruginea. 

Keywords: Tadorna ferruginea; gut microbiota; diversity; high-throughput sequencing; habitat 
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目前地球上已知的动物种类可达 150 余万

种，经过长期的自然选择，以及生活环境、食

性和生活习性的差异性，使得动物形成各自特

有的肠道环境。在这些多样且复杂的肠道环境

中蕴藏着数量巨大、种类多样的微生物。这些

微生物群落与宿主相互作用，构成宿主体内复

杂且多样的生态系统——肠道微生物系统(gut 
microbiota)[1]。许多研究表明，肠道微生物在生

理、免疫、营养和宿主代谢过程中均起着重要

作用[2–4]。近年来，宏基因组测序技术结合生物

信息学方法的研究极大地拓展了人们对肠道微

生物多样性和代谢特点的认识[5]。 
目前，鸟类与微生物间关系的研究主要集

中于人工养殖的经济物种，野生鸟类的研究材

料收集困难，故而研究较少[6]。鸟类的肠道微

生物组成与哺乳动物十分相似，在已经认识的

75 个门中，厚壁菌门(Firmicutes)和拟杆菌门

(Bacteroidetes)占据主导地位[7]。迁徙鸟类每年

在繁殖地和越冬地之间进行长距离往返迁飞，

复杂多样的生态环境和生存压力导致肠道微生

物菌群变化复杂，并影响着鸟类代谢。已有多

项研究以迁徙鸟类为研究对象探讨环境和动物

肠道微生物群落之间的关系以及食物和环境来

源有害菌对鸟类的潜在危害[8–9]。 
赤麻鸭是一种迁徙性水鸟，繁殖于东北、

内蒙古、甘肃、青海、新疆、西藏、四川和云

南西北部，冬季和迁徙期在中国北部 为丰富，

赤麻鸭随四季交替而来回迁飞，其体表和粪便

携带的大量微生物可随赤麻鸭迁飞而传播。新

疆天山北麓是候鸟迁徙的重要通道和部分候鸟

的繁殖地和越冬地。秋季，赤麻鸭成群迁往新

疆，途中多是家族群集成更大的群体迁飞，其

新鲜粪便是研究动物肠道微生物多样性与环境

关系的理想材料。本研究基于宏基因组学分析

天山北麓多个栖息地赤麻鸭新鲜粪便中微生

物的群落组成，以探讨鸟类肠道微生物群落与

宿主和环境之间的关系。 

1  材料与方法 
1.1  赤麻鸭粪便样品的采集 

赤麻鸭粪样品于 2017 年 9 月至 11 月采集

于新疆北麓区的蘑菇湖水库(MGF，44°29′N，

85°57′E)、安集海水库(AJF，44°35′N，85°48′E)、
八一水库(BYF，44°17′N，87°53′E)、奎屯水库

(KCF，44°49′N，85°15′E)以及艾比湖 (ABF，

44°67′N，83°32′E)，每个栖息地采集 20 份赤麻

鸭新鲜粪便(采集粪便中间样品，避免接触环境

样品)于 50 mL 离心管中混匀，置于冰盒中，保

存于–20 °C 便携式冰箱中当天运回实验室，储

存于–80 °C 冰箱备用。 

1.2  主要试剂 
文库构建试剂盒 Ion Plus Fragment Library 

Kit 48 rxns 为 Thermo scientific 公司产品；CTAB
为北京诺博莱德科技有限公司产品；Universal 
DNA 纯化回收试剂盒为北京天根生化科技有

限公司产品。 

1.3  赤麻鸭粪样品总 DNA 的提取  
CTAB 法提取赤麻鸭粪便样品 DNA，琼脂

糖凝胶电泳和 Qubit 2.0 荧光定量仪检测 DNA
的纯度和浓度，核酸样品稀释至 1 ng/μL。以赤

麻鸭粪便 DNA 为模板，针对 16S rDNA 的

V3–V4 区(341–806 bp)，使用带 barcode 的特异

引 物 341F (CCTACGGGNGGCWGCAG) 和

806R (GACTACHVGGGTATCTAATCC) 进 行

PCR 扩增，琼脂糖胶电泳后切胶回收 PCR 产物。 

1.4  文库构建和上机测序 
使用 Thermo Fisher Scientific 公司的 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 2.0 荧光

定量仪定量和文库检测合格后，使用 Illumina 
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HiSeq 测序平台测序。 

1.5  测序数据处理及分析 
测序后的数据进行统计优化分析和样品复

杂度分析，计算 Chao1、Shannon 和覆盖指数

(Coverage)等多样性指数，绘制样品稀释曲线。

对 OTU 代表序列在不同分类水平上进行物种

注释，选取样品在门水平上丰度 高的 10 个物

种和属水平上丰度 高的 20 个物种进行相对

丰度分析，并分析样品中潜在的病原微生物种

类。通过 PCoA 分析和聚类分析探讨 5 个栖息

地赤麻鸭肠道微生物菌群组成差异性。 

2  结果与分析 
2.1  赤麻鸭肠道菌群的组成特征分析 

测序数据经过质量控制后，共计得到   
408 036 条有效序列，以 97%的序列一致性将序

列共聚类成 1 014 个 OTU。由物种稀释性曲线

(图 1)可知，随着测序数量的增加，OTU 数量

逐渐趋于平缓，表明测序深度能够满足后续分

析要求。各栖息地赤麻鸭粪便样本的 OTU 数目

在 237–523 之间，且 α 多样性指数(Chao1 和

Shannon 指数)存在差异(表 1)，艾比湖、安集海

水库和蘑菇湖水库样品的 Shannon 和 Chao1 指

数较高，分别为 5.17 和 518.97、5.50 和 505.02、
5.35 和 493.5，均明显高于奎屯水库样品的相应

指数(分别为 3.14 和 231.24)，也明显高于八一

水库样品的 Shannon 指数(3.31)，但八一水库样

品的 Chao1 指数(457.55)较高。以上数据表明，

5 个栖息地中，艾比湖以及安集海水库和蘑菇

湖水库赤麻鸭粪便样品中细菌群落的丰度和多

样性相对较高，而奎屯水库样品中菌群的丰度

和多样性均较低，八一水库样品中菌群丰度较

高，但菌群的多样性较低。 
 

 
 

图 1  赤麻鸭粪便样本的 Shannon 指数稀释曲线 
Figure 1  Rarefaction curve of Shannon of the 
Tadorna ferruginea fecal samples. 
 

5 个栖息地样品中共有 25 个菌门，在艾比

湖、安集海水库、奎屯水库、蘑菇湖水库和八

一水库样品中的菌门分别为 21 个、15 个、12
个、15 个和 16 个，其中相对丰度前 10 的菌门

如图 2 所示，变形菌门(Proteobacteria)和厚壁

菌门(Firmicutes)在 5 个栖息地样品中均为优势

菌，在艾比湖、安集海水库、奎屯水库、蘑菇 
 
表 1  赤麻鸭粪便样本菌群 α 多样性指数 
Table 1  Alpha diversity indexes of bacterial community in the Tadorna ferruginea fecal samples 

Sites Reads OTUs Coverage/% 
Bacterial diversity indexes 

Shannon Chao1 

ABF 80 171 523 99.99 5.17 518.97 
AJF 80 161 414 99.99 5.50 505.02 
KCF 80 226 237 99.99 3.14 231.24 
MGF 80 110 500 99.99 5.35 493.50 
BYF 80 099 464 99.99 3.31 457.55 
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湖 水 库 和 八 一 水 库 样 品 中 ， 变 形 菌 门

(Proteobacteria) 相对丰度分别达到 16.01 、

3.68%、53.47%、3.67%和 22.02%，厚壁菌门

(Firmicutes) 相 对 丰 度 分 别 达 到 30.22% 、

49.11%、46.24%、83.04%和 67.68%，两者在奎

屯水库和八一水库样品中的相对丰度合计分别

达到了 99.71%和 89.70%，如前所述这两个水库

样品的 Shannon 明显低于其他 3 个栖息地样品，

说明该两个栖息地样品中菌群多样性较低。菌

门丰度的数据分析表明，高丰度菌门在各栖息

地样品间存在差异，如拟杆菌门(Bacteroidetes)
在安集海水库和艾比湖样品中含量较高，相对

丰度分别为 44.85% 和 10.05% ，梭杆菌门

(Fusobacteria)在艾比湖样品中含量较高，相对

丰度为 34.31%，放线菌门(Actinobacteria)在蘑

菇湖水库和八一水库样品中含量较高，相对丰

度分别为 8.49%和 8.96%。5 个栖息地样品中相

对丰度位于前 10 的菌门还包括蓝藻细菌

(Cyanobacteria)、Saccharibacteria、螺旋体门

(Spirochaetes)和迷踪菌门(Elusimicrobia)。 
在属分类阶元上，5 个栖息地样品中共获

得 397 个菌属，在艾比湖、安集海水库、奎屯

水库、蘑菇湖水库和八一水库样品中的菌属分

别为 242 个、168 个、120 个、233 个和 218 个，

其中相对丰度前 20 的菌属如图 3 所示，结果显

示各栖息地赤麻鸭粪便样中的优势菌属差异较

大，链球菌 (Streptococcus)在八一水库含量较

高，相对丰度为 56.05%，假单胞菌(Pseudomonas)
和肠杆菌属(Catellicoccus)在奎屯水库样品中含

量较高，相对丰度分别为 48.14%和 37.77%，乳

酸菌 (Lactobacillus)和毛球菌属 (Trichococcus)
在蘑菇水库样品中含量较高，相对丰度分别为

46.71%和 12.36%，鲸杆菌属(Cetobacterium)和
拟杆菌属(Bacteroides)在艾比湖样品中含量较

高，相对丰度为 34.15%和 9.04%，拟杆菌     
属 (Bacteroides) 和 巨 单 胞 菌 属 (Megamonas)   
在安集海水库样品中含量较高，相对丰度分别

为 22.34%和 16.21%。5 个栖息地样品中相对

丰 度 位 于 前 20 的 菌 属 还 包 括 泛 生 菌 属

(Pantoea)、粪杆菌属(Faecalibacterium)、罕见

小 球 菌 属 (Subdoligranulum) 、 罗 姆 布 茨 菌

(Rombotusia)、不动杆菌(Acinetobacter)、狭义

梭菌属 (Clostridium sensu stricto)、拟普雷沃  
菌属  (Alloprevotella)、理研菌科 RC9 肠道群 

 

 
 

图 2  赤麻鸭粪便样中门水平相对丰度最高的 10 种细菌 
Figure 2  The top 10 bacteria at phylum level in the Tadorna ferruginea fecal samples. 
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图 3  赤麻鸭粪便样中属水平相对丰度最高的 20 种细菌 
Figure 3  The top 20 bacteria at genus level in the Tadorna ferruginea fecal samples. 

 

(Rikenellaceae_RC9_gut_group) 、短小杆菌属

(Curtobacterium)、拉乌尔菌属(Raoultella)、乳

球 菌 属 (Lactococcus) 和 脱 硫 弧 菌 属

(Desulfovibrio)。 
分析表明，赤麻鸭粪便样品中相对丰度前

20 的菌属(图 3)中还存在多种病原菌以及条件

致病菌，如拉乌尔菌属、链球菌属、假单胞菌、

不动杆菌属和梭状芽孢杆菌属等。 

2.2  不同栖息地赤麻鸭肠道菌群的差异性

分析 
基于 unweighted unifrac 距离矩阵的 PCoA

分析表明，八一水库和蘑菇湖水库样品中的微

生物组成 为相似(图 4)。样本层级聚类分析结

果表明，安集海水库之外的 4 个栖息地样品微

生物组成聚在一起，且蘑菇水库与八一水库样

品聚在一个终末分支(图 5)，说明在赤麻鸭粪便

菌群组成方面，安集海水库与其他 4 个栖息地

的差异较大，而蘑菇湖水库与八一水库 为相

似，这与 PCoA 分析结果一致。Venn 分析如(图
6)所示，5 个栖息地样品中共 76 个 OTUs，奎

屯水库、八一水库、蘑菇湖水库、安集海水库

和艾比湖样品中各自独有的 OTU 数量分别为 

 
图 4  赤麻鸭粪便样的 unweighted PCoA 图 
Figure 4  The unweighted PCoA scores of the 
Tadorna ferruginea fecal samples. 

 
 

图 5  赤麻鸭粪便样的层级聚类分析 
Figure 5  The hierarchical clustering tree of the 
Tadorna ferruginea fecal samples. 
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图 6  赤麻鸭粪便样品的 OTUs Venn 图 
Figure 6  Venn diagram of OTUs of the Tadorna ferruginea fecal samples. 

 
4、78、124、132 和 173，其中八一水库和蘑菇

湖水库样品中共有的 OTU 多，为 247 个。 

3  讨论 
鸟类肠道微生物具有高度的多样性，不同

样品间又存在一定的差异性，其受宿主遗传背

景、年龄、饮食和栖息环境等因素的影响。本

研究结果表明，5 个赤麻鸭栖息地粪便样品中

的菌群组成有共性，同时各样本的 OTU 数目、

种类和多样性指数都存在差异(表 1)，其中安集

海水库与其他 4 个栖息地样品差异较大，蘑菇

湖水库和八一水库样本中的菌群组成 为相

似。由于野生鸟类从环境中觅食饮水的过程是

宿主肠道菌群定殖的重要途径之一，故环境和

鸟类摄入食物的差异可显著影响鸟类胃肠道菌

群的组成[10]，Yang 等发现不同栖息地雁形目鸟

类粪便样品中微生物组成差异明显，认为这种

差异与鸟类食源密切相关[8]。在本研究中不同

栖息地样品菌群组成和多样性的差异主要也是

由于环境和鸟类食源差异所致。艾比湖、安集

海水库、蘑菇湖水库和八一水库周边种植了小

麦和玉米等多种粮食作物以及棉花和各类蔬

菜，丰富多样的食源使得赤麻鸭肠道微生物的

丰度和多样性均较高。而奎屯水库周边以种植

棉花为主，食物单一可能是该水库样品中菌群

的丰度和多样性较低的原因之一。 
优势菌和菌群相对丰度的分析表明，在门

分类阶元上，变形菌门和厚壁菌门在 5 个栖息

地样品中都为优势菌门，拟杆菌门在安集海水

库和艾比湖样品中以及梭杆菌门在艾比湖样品

中的相对丰度均在 10%以上，放线菌门在蘑菇

湖水库和八一水库样品中的相对丰度分别达到

了 8.49%和 8.96%。以上高丰度菌群在各栖息地

样品中的组成有一定的共性，如在纤维素、淀

粉和蛋白质等消化吸收中发挥着重要作用的厚

壁菌门、拟杆菌门、变形菌门和放线菌门[11–16]

等是鸟类肠道微生物的优势菌[7,17–18]，本研究中

以上菌群在样品中亦为优势菌群或相对丰度较
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高，表明赤麻鸭在各栖息地以食草为主。同时

以上菌群在各栖息地样品中的相对丰度存在差

异，这种差异同样与赤麻鸭所处环境以及食源

的差异相关，如放线菌门在蘑菇水库和八一水

库样本中相对丰度较高，可能与这两个栖息地

赤麻鸭食源中的植物纤维的种类及其占比有

关，有研究表明放线菌门的含量与宿主纤维摄

入呈正相关 [14]。另外几种相对丰度位于前 10
的菌群中，蓝藻细菌和螺旋体菌门广泛分布于

包括多种水环境的自然界中，Saccharibacteria
和迷踪菌门为动物胃肠道常见菌群，且其相对

丰度可随饮食和胃肠道健康状态而变化[19–20]，

故这 4 种菌群在栖息地样品间的差异也是与环

境和食源相关。 
在属分类阶元上，相对丰度前 20 的菌群主

要有以下几类，一是胃肠道正常菌群，包括乳酸

菌属、巨单胞菌属、粪杆菌属、拟普雷沃菌属、

狭义梭菌属、理研菌科 RC9 肠道群，以及拟杆菌

属、链球菌属和肠杆菌属中的大多数菌群，其中

还发现罕见小球菌属和罗姆布茨菌等近几年报

道的肠道菌；二是环境中的菌群，包括假单胞菌、

毛球菌和脱硫弧菌属，其中后两者与化学污染有

关；三是食物中的菌群，如泛生菌属和短小杆菌

属主要来源于植物，拉乌尔菌属来源于飞蝗后 
肠[21]，鲸杆菌属主要存在于鱼肠道中[22]，这些菌

群在不同栖息地样品中的差异显然与鸟类食源

不同有关。5 个栖息地样品菌群组成差异较大，

说明在属水平的菌群组成受栖息地环境和食源

影响，如艾比湖和奎屯水库的优势菌属分别为食

源的鲸杆菌属和环境源的假单胞菌，另外 3 个栖

息地样品的优势菌虽然均为胃肠道正常菌群，但

优势菌属也各不相同，同样是受环境源和食源菌

群影响所致。另外，赤麻鸭粪便样中还包含多种

病原菌及其耐药基因，这需要引起高度关注和密

切监控[23]。 
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