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摘   要：养殖动物消化道中含有大量的微生物，不仅参与动物对营养物质的消化和吸收，还对宿

主生长发育及免疫起重要调节作用。动物消化道微生物组研究是目前国内外的热点领域，取得了

一系列重要研究进展。深入了解养殖动物消化道微生物组的结构与功能，将为今后调控和应用消

化道微生物、提高动物生产性能、改善动物胃肠道健康和实现绿色健康养殖奠定理论基础。本文

以 4 种代表性养殖动物(牛、羊、猪和鸡)为主体，对组学视角下其消化道微生物群落结构、功能

等研究进展进行总结和分析；并对未来研究方向进行展望。 
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Abstract: The livestock digestive tract is colonized by a large number of microbes, which not 
only affect the digestion and absorption of nutrients, but also play an important role in the 
regulation of the animal immunity, growth, and development. The study of livestock digestive 



 

 

 

阿拉腾珠拉等 | 微生物学报, 2023, 63(5) 1851 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

tract microbiome is a hot research field worldwide, and a series of important achievements 
have been made. Understanding the structure and function digestive tract microbiome in the 
animals will lay a theoretical foundation for manipulation and utilization of gut microbes to 
increase production performance, improve gastrointestinal health, and thus promote a green and 
healthy livestock industry. In this review, we summarized and analyzed the recent 
achievements on the structure and function of the digestive tract microbial community in four 
representative farm animals (cattle, sheep, pigs and chickens). We also discussed future 
research directions in this field. 
Keywords: digestive tract microbes; microbiome; community structure; high-throughput sequencing 
 
 

随着全球人口的不断增长和人均收入的不

断提高，人们对肉、蛋和奶等高蛋白食品的需求

日益增加。据统计，近 10 年来我国畜产品产量

稳步增长，2021 年我国肉类、奶类和禽蛋产量

分别达到 8 990 万 t、3 778 万 t 和 3 409 万 t。然

而，我国畜产品还不能完全满足国内市场的需

求，2021 年我国肉类和乳品的进口量分别达到

938 万 t 和 395 万 t[1]。促进畜牧业可持续、健康

发展，不断提高养殖动物的产量和质量，是当前

产业首要解决的关键问题。 
养殖动物个体健康受到营养、环境等诸多因

素的影响，越来越多研究表明，肠道内环境的稳

态是提高动物饲料转化率、减少动物疾病的发

生、提高动物生产性能的前提和保障。近年来，

高通量测序及其他组学技术手段的发展使人们

对养殖动物消化道微生物群体的结构、功能及其

与宿主的互作关系有了更加深入的认知，并充分

意识到养殖动物消化道微生物及其代谢产物在

维持宿主生理代谢、营养物质消化吸收及机体生

长发育中的重要作用[2]。本文以 4 种代表性的养

殖动物(牛、羊、猪和鸡)为对象，重点对近年来

通过组学技术手段所揭示的上述动物消化道微

生物组的结构和功能进行总结和梳理，以期为未

来深入开展养殖动物消化道微生物组学研究、开

发新型微生物组调控手段和助力产业健康发展

提供理论依据。 

1  养殖动物消化道微生物组研

究中的组学技术 
与人类和其他动物及环境微生物研究的发

展历程类似，早期对养殖动物消化道微生物的研

究主要通过培养手段，即所谓的依赖培养

(culture-dependent)的研究[3-4]。随着高通量技术

手段的发展，尤其是测序技术的进步，近年来对

养殖动物消化道微生物组的研究主要通过非依

赖培养(culture-independent)的手段，包括基于测

序的组学技术(扩增子测序、宏基因组测序等)[5]、

代谢组学[6]等。非培养微生物组学研究的核心任

务是进行微生物物种分类、功能基因和代谢产物

鉴定，进而确定微生物群落的组成结构、多样性、

进化关系及其与宿主的互作关系[7]。此外，结合

高通量的培养和鉴定手段，传统的依赖培养的研

究也进入到了培养组学阶段。 

1.1  基于测序的组学技术 
目前，依赖高通量测序技术的养殖动物消化

道微生物组分析方法主要包括扩增子测序、宏基

因组测序和宏转录组测序。16S rRNA、18S rRNA
基因或 ITS 的扩增子测序技术主要用于分析消

化道微生物群体的结构、多样性以及物种间的进

化关系，但仅限于物种分类水平的分析，无法准

确揭示微生物的基因组成及其在肠道环境中的

功能活性[8]。宏基因组学除了分析消化道微生物
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的组成、分布及其动态变化之外，可在种水平甚

至菌株水平进行分析，并在功能基因注释、代谢

潜力解析以及未培养物种的基因组组装等方面

具有明显的优势[9]。宏转录组学通过对复杂的微

生物群落样本进行转录组测序，从而揭示宿主与

微生物以及微生物与微生物之间的相互作用关

系[10]。与宏基因组学相比，宏转录组从转录水

平研究微生物群落变化，能更好地发掘潜在的新

功能基因或新活性酶。通过扩增子测序、宏基

因组测序和宏转录组测序等研究技术，可在不

同层面对养殖动物消化道微生物群落进行解

析。综合各种手段有助于全面认识肠道微生物

组的组成结构、进化关系、变化规律及功能基

因，是探索养殖动物消化道微生物组结构与功

能的重要途径。 

1.2  代谢组学 
代谢组学是基于核磁共振以及色谱-质谱联

用等检测技术，对生物体内所有代谢物进行定性

和定量分析，并寻找代谢物与生理、病理变化关

系的研究方式，是继测序组学技术之后的一种重

要研究方法。代谢组学和代谢物的分析已经被广

泛地应用于人体疾病的生物标志物研究、肠道微

生物群体及分离菌株的活性代谢产物研究[11-12]。

目前，在养殖动物中，为了更好地理解不同环  
境/营养/干预等条件下机体的生理变化过程及微

生物在其中的作用和机制，人们也越来越多地关

注在基于测序组学研究的基础上开展微生物活

性代谢产物的研究。例如，通过整合肠道微生物

组数据及肠道微生物代谢组信息，探索微生物通

过代谢产物丁酸钠促进断奶仔猪生长性能的作

用机理[13]；通过瘤胃差异微生物与差异代谢物

进行关联性分析，探究犊牛瘤胃细菌、瘤胃代谢

产物与剩余采食量之间的相互关系[14]；通过整合

盲肠微生物与盲肠代谢物信息，揭示肠道微生物

对木质化鸡胸肉综合征的作用机制以及诊断和

治疗木质化鸡胸肉综合征的潜在生物标记物[15]。 

1.3  培养组学 
非依赖培养的组学手段不以获得微生物的

纯培养物为研究目的，然而特定的微生物形态结

构、生理及代谢功能，以及微生物资源的开发和

利用都仍依赖于微生物的纯培养物。培养组学利

用多种培养条件进行微生物培养，并结合飞行时

间质谱或 16S rRNA基因测序技术对微生物进行

分离和鉴定[16]。结合传统纯培养和高通量组学

的培养组学研究策略是未来微生物组学研究的

主流发展趋势。Zehavi 等[17]利用优化的培养条

件对奶牛瘤胃微生物进行培养，发现 23%–40%
的瘤胃微生物可以在体外生长。Mun 等[18]对母

猪和断奶仔猪肠道内容物进行分离培养并鉴定，

分别获得 278 和 149 个分离株，并获得了 15 和

3 个新种。Crhanova 等[19]利用 174 个不同的培养

基对鸡盲肠微生物分离培养并鉴定，共获得了

200 551 个纯培养物，其中相对丰度大于 0.1%的

341 个纯培养物可在体外生长。然而，目前大多

数肠道微生物仍难以培养且靶向培养特定微生

物仍存在困难。有研究通过反向基因组学手段，

即基于微生物基因组信息设计并制备特异性抗

体，通过荧光标记的特异性抗体结合荧光细胞

分选技术从复杂的微生物群落中分离新的微生

物[20]，为生长缓慢、丰度较低的难培养目标微

生物的分离培养提供了新的方向。微生物培养组

学将为发掘养殖动物消化道中大量未知或者是

“尚未被培养”的微生物并开展相关机制研究奠

定重要基础。 

2  反刍动物消化道微生物组结

构与功能 
反刍动物消化道由瘤胃、网胃、瓣胃、皱胃、

小肠和大肠等组成，其中瘤胃是反刍动物最大的
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消化器官，也是微生物发酵的主要场所。瘤胃内

共生的微生物群落(细菌、古菌、原生动物和真

菌)共同协作将饲料中植物细胞壁多糖降解为寡

糖或单糖，进而生成短链脂肪酸，为反刍动物提

供生命活动所需的能量物质[21]。短链脂肪酸通

过调控反刍动物瘤胃能量[22]、屏障功能[23]及机

体代谢[24]等，促进反刍动物瘤胃上皮细胞增殖

及发育，并提高其吸收代谢能力[25]。此外，瘤

胃微生物通过识别 Toll 样受体、肽聚糖识别受

体 1 和 β-防御素等激活先天免疫反应[26]，促进

瘤胃健康，提高反刍动物的生产效率。细菌是瘤

胃微生物中遗传多样性和丰度最高的微生物类

群[27]，其在瘤胃发酵中起着决定性的作用，一

直是瘤胃微生物研究的主要对象。近年来，瘤胃

原虫、古菌、真菌及其互作关系也受到广泛关注。 

2.1  牛消化道微生物组 
牛消化道中的微生物大约有 5 000 个种，其

中瘤胃细菌是瘤胃微生物组中种类最丰富的微生

物个体，密度可达到 1010–1011个细胞/mL；大肠中

约有 400 种细菌，细菌密度为 1010–1012 CFU/g[28-29]。

牛消化道细菌由厚壁菌门(Firmicutes)、拟杆菌门

(Bacteroidetes)、变形菌门(Proteobacteria)、纤维

杆菌门(Fibrobacteres)和螺旋体门(Spirochaetes)
等组成，其中厚壁菌门和拟杆菌门细菌丰度占据

90%以上[30-31]。普雷沃氏菌属(Prevotella)、丁酸

弧 菌 属 (Butyrivibrio) 、 瘤 胃 球 菌 属

(Ruminococcus)、梭菌属(Clostridium)、纤维杆菌

属 (Fibrobacter)和另枝菌属 (Alistipes)是牛消化

道中的优势菌属[31-33](图 1)。瘤胃原虫主要以纤

毛虫(ciliates)为主，形态学研究已鉴定出超过

250 种纤毛虫，约 40 个代表属[34]，主要以内毛

虫(Entodinium)、多甲亚属(Polyplastron)，前毛

虫(Epidinium)和 Eudiplodinium 为主[31,35](图 1)。
原虫是主要的氢供应者，可为甲烷短杆菌属

(Methanobrevibacter) 、 甲 烷 球 形 菌 属

(Methanosphaera)等产甲烷菌提供 H2；例如前毛

虫、多甲亚属和内毛虫等与产甲烷菌相互作用，

形成一种互惠关系，进而促进瘤胃中甲烷的生

成[33]。瘤胃真菌，也被称为厌氧肠道真菌，通

过降解饲料中的植物纤维为其他微生物和宿主

提供可发酵糖的来源。瘤胃真菌主要属于新美鞭

菌门 (Neocallimastigomycetes)，由厌氧鞭菌属

(Anaeromyces)、盲肠鞭菌属(Caecomyces)、枝梗

鞭 菌 属 (Cyllamyces) 、 新 美 鞭 菌 属

(Neocallimastix)、根囊鞭菌属(Orpinomyces)、梨

囊鞭菌属(Piromyces)、球霉菌(Oontomyces)和布

氏霉菌(Buwchfawromyces)等组成(图 1)[36]。 
牛消化道微生物参考基因集构建和功能基

因注释研究广泛开展。由于反刍动物对于饲料纤

维的高效利用能力，其消化道微生物编码的碳水

化 合 物 活 性 酶 (carbohydrate-active enzymes, 
CAZymes)是重点关注对象。近期，有研究对

120 份奶牛消化道微生物进行宏基因组测序，构

建了一个包含 4 588万个非冗余基因的奶牛消化

道微生物参考基因集，共注释到 7 861 个 KEGG
直系同源群(KEGG orthologous groups, Kos)和
335 个 CAZyme 家族。对 1 989 个消化道共有的

KO 基因进行富集通路分析，发现 377 个核心微

生物代谢通路，包括辅助因子的生物合成、ABC
转运体、碳代谢、氨基酸的生物合成、双组分调

节系统和甲烷代谢等[31]。Hess 等[37]对附着在牛

瘤胃纤维类物质上的微生物进行测序，共注释到

27 755 个与 CAZyme 相关的基因，将部分基因导

入细菌后获得了 90 个候选酶蛋白，其中 57%的候

选酶蛋白具有纤维降解活性。Stewart 等[38]从牛瘤

胃的 4 941 个微生物基因组中，发现 442 917 个

基因与碳水化合物代谢有关。CAZyme 在牛消化

道不同类型的细菌中广泛分布，厚壁菌门(主要

是瘤胃球菌)和拟杆菌门(主要是普雷沃氏菌)是
最主要的产生者。CAZyme 家族在牛消化道中具 
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图 1  养殖动物消化道中优势微生物(属水平) 
Figure 1  Dominant microbiota in the digestive tract of livestock (genus level). 

 
有不同的区域分布，瘤胃微生物主要编码纤维素

酶、半纤维素酶和果胶酶；小肠微生物主要编码

溶菌酶(GH25 和 GH24)和几丁质酶(GH19)，这

可能是由于微生物来源的肽聚糖和几丁质是小

肠微生物的重要底物；大肠主要编码宿主多糖降

解酶(GH109、GH92 和 GH20)[31]。 

2.2  羊消化道微生物组 
羊消化道微生物组成与其他反刍动物相

似，厚壁菌门和拟杆菌门占胃肠道微生物组成

的 80%–90%以上，其次是变形菌门、放线菌门、

螺旋体门、疣微菌门和纤维杆菌门[39-40]。普雷

沃氏菌属是羊消化道的优势菌属，此外还包括

拟杆菌属(Bacteroides)、丁酸弧菌属、梭菌属

(Clostridium)、颤螺菌属(Oscillospira)、瘤胃球

菌属、琥珀酸菌属(Succiniclasticum)和琥珀酸 
弧菌属 (Succinivibrio)等 [2,41](图 1)。生黄瘤胃  
球 菌 (R. flavefaciens) 、 溶 纤 维 丁 酸 弧 菌       
(B. fibrisolvens) 和 反 刍 兽 月 形 单 胞 菌        
(S. ruminantium)为羊消化道优势菌种[42]。羊瘤

胃中的原虫、古菌和厌氧真菌分别占总微生物

的 2.2%、2.7%和 7.1%，其中原虫主要以内毛

虫、双内毛纤毛虫 (Diplodinium)、前毛虫和

Enoploplastron 为主；古菌主要以嗜甲烷菌科

(Methanomethylophilaceae)、甲烷球形菌属和甲

烷短杆菌属为主；真菌主要以盲肠鞭菌属、新美

鞭菌属和梨囊鞭菌属为主[43-44](图 1)。 
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Li 等[40]对不同日龄的羊消化道微生物进行

PICRUSt 功能预测，发现羊消化道内主要富集膜

转运、碳水化合物代谢、氨基酸代谢、复制修复、

能量代谢和翻译等代谢通路。对羊瘤胃微生物进

行宏基因组测序，Su 等[45]构建了含有 263 万个

非冗余基因的羊瘤胃微生物参考基因集，发现羊

瘤胃微生物功能主要包括碳水化合物代谢、氨基

酸代谢、翻译和辅助因子和维生素的生物合成

等。Glendinning 等[46]比较了牛、羊、驯鹿和马

鹿瘤胃微生物编码的 CAZyme 基因，发现不同

反刍动物瘤胃具有相同的 CAZyme 编码基因组

成，但 CAZyme 基因丰度存在显著差异。黄右

琴[44]对 60 份羊瘤胃微生物进行宏基因组测序，

共注释到 153 818 条具有 CAZyme (180 844 结构

域)活性的蛋白，发现 53 963 条可能的新蛋白序

列。此外，发现除厚壁菌门和拟杆菌门之外，疣

微菌门和浮霉菌门可能也具有较强的 CAZyme
编码能力[44]。最近也有研究发现普雷沃氏菌、

拟杆菌、瘤胃球菌、纤维杆菌和另枝菌是羊瘤胃

微生物中碳水化合物结合模块 (carbohydrate- 
binding modules, CBMs)、糖苷水解酶(glycoside 
hydrolases, GHs)、碳水化合物酯酶(carbohydrate 
esterases, CEs)、糖基转移酶(glycosyl transferases, 
GTs)和多糖裂解酶(polysaccharide lyases, PLs)编
码基因及家族数量最多的菌株[45]。 

反刍动物消化道微生物组的研究主要集中

于不同状态下宿主胃肠道菌群的组成与功能差

异，包括不同饲料组成及饲养方式对微生物的影

响[47-48]、不同饲料转化效率与微生物的关系[49]、

胃肠道不同部位菌群的分布特征[31]、品种特异

性和个体差异性微生物[50]、甲烷的产生菌[51]以

及微生物与代谢紊乱的关系[30]等。反刍动物消

化道微生物主要来自厚壁菌门、拟杆菌门和变形

菌门，普雷沃氏菌是其优势菌属，可通过编码大

量的 CAZyme，促进底物多糖的高效降解。目前，

基于高通量测序技术探究瘤胃微生物与纤维素

饲料的利用关系及纤维素降解功能基因的挖掘

是重点研究方向。 

3  单胃动物消化道微生物组结

构与功能 
与反刍动物的复胃结构不同，单胃动物消化

道系统主要由一个简单的胃腺、小肠和大肠组

成。单胃动物因消化道形态、代谢互作和微环

境的不同，其微生物组成也存在较大的差异。

单胃动物的消化道主要存在 3 种类型的微生物

(即细菌、古菌和真核微生物)，其中细菌在数量

上占绝对的优势，且在小肠中主要以需氧菌或兼

性厌氧菌为主，而在大肠中主要富集厌氧菌[52]。

此外，从胃到小肠再到大肠，微生物的含量呈

指数级增加，大肠微生物的多样性和稳定性也

明显高于小肠[53-54]。目前，单胃动物的肠道微

生物组研究更多集中在结肠和盲肠微生物。后

肠段微生物不仅发酵碳水化合物生成短链脂肪

酸，还参与维生素 B、维生素 K 及菌体蛋白的

合成，对单胃动物机体的生长发育具有重要作

用[55]。后肠段微生物在利用肠道内氮营养素合

成菌体蛋白的同时，可通过脱羧反应产生生物

胺类物质(腐胺、亚精胺和精胺等)[56]，生物胺

可参与信号传导、DNA 和蛋白质合成及调控基

因表达等肠道生理功能，进而促进肠道发育和

健康[57]。 

3.1  猪消化道微生物组 
猪肠道微生物主要以厚壁菌门和拟杆菌门

为主，占肠道细菌总数的 70%以上，其次是变

形菌门和放线菌门[58]。猪肠道中优势菌属为普

雷 沃 氏 菌 属 、 拟 杆 菌 属 、 埃 希 氏 菌 属

(Escherichia)、乳酸菌属(Lactobacillus)、梭菌属、



 

 

 

1856 A La Tengzhula et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2023, 63(5) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

脱硫弧菌属、肠球菌属(Enterococcus)、梭杆菌

属 (Fusobacterium) 和 链 球 菌 属

(Streptococcus)[59-61](图 1)。猪肠道中的原虫主要

由 人 芽 囊 原 虫 (Blastocystis) 、 肠 袋 虫 属

(Neobalantidium)、四毛滴虫 (Tetratrichomonas)
和毛滴虫 (Trichomitus)组成，占总原虫总数的

80% 以 上 [62]( 图 1) 。 猪 肠 道 真 菌 中 主 要 以

Kazachstania 为主，占真菌总数的 80%以上，其

次是腥黑粉属(Tilletia)、小囊菌属(Microascus)
和假丝酵母菌属(Candida)；此外，在猪肠道内

具有低丰度的“土壤真菌”，如曲霉菌(Aspergillus 
spp.)、出芽短梗霉菌(Aureobasidium pullulans) 
和极细枝孢菌(Cladosporium tenuissimum)等 [62] 

(图 1)。 
猪肠道微生物的核心功能，主要包括碳水化

合物代谢、氨基酸代谢、辅助因子和维生素代谢、

能量代谢、膜转运和遗传信息处理(复制和修复、

翻译和转录)和管家功能等[63-65]。Wang 等[61]首次

从 72 个断奶仔猪粪便样本中组装了 360 个高质

量基因组，并利用这些基因组确定了降解淀粉、

果聚糖和乳糖的关键微生物。Xu 等[65]对猪肠道

微生物进行宏基因组测序，构建了含有 100 万个

非冗余基因的肠道微生物参考基因集，共注释到

3 800 个 KOs 和 224 个 CAZyme 家族，发现 20
个主要的 KEGG 代谢通路，包括碳水化合物代

谢、氨基酸代谢和核苷酸代谢等。通过对猪肠道

微生物进行分离培养，共获得 1 100 个细菌培养

物，发现猪肠道中 38 个可能的新种。进一步鉴

定、注释和分析这些潜在新种基因组序列中的次

生代谢产物的生物合成基因簇，发现可编码各种

结构新颖的生物活性分子，如萜烯、芳基聚酮、

β-内酯、非核糖体合成肽、核糖体合成肽以及翻

译后修饰肽[66]。 

3.2  鸡消化道微生物组 
鸡消化道结构具有自身的特征，其由嗉囊、

腺胃、肌胃、小肠、盲肠、结肠和泄殖腔等组成。

与哺乳动物相比，鸡消化道相对较短，且其肠道

菌群的数量和多样性也较低[53]。鸡肠道微生物

由 14 个主要细菌门组成，厚壁菌门、拟杆菌门

和变形菌门，占菌群总量 90%以上[67-68]。嗉囊主

要以经黏液真杆菌属(Blautia)、乳酸菌属、芽孢

杆菌属(Bacillus)、假单胞菌(Pseudomonas)、肠

球菌属和葡萄球菌属(Staphylococcus)等为主；肠

道中除了含有上述优势菌属之外，粪杆菌属

(Faecalibacterium) 、 另 枝 菌 属 、 双 歧 杆 菌

(Bifidobacterium)、拟杆菌属、梭菌属、黄杆菌

属(Flavobacterium)、弯曲杆菌属(Campylobacter)、
韦荣球菌属(Veillonella)和瘤胃球菌属等均占据优

势地位[69-72](图 1)。鸡肠道中真菌主要分布于 4 个

门和 125 个属中，其中子囊菌门(Ascomycota)和担

子菌门 (Basidiomycota) 占胃肠道真菌菌群的

90%–99%，小囊菌属、毛癣菌属(Trichosporon)、
曲霉菌属、赤霉属(Gibberella)和假丝酵母菌属为

优势属[73-74] (图 1)。 
鸡肠道微生物的核心功能，主要包括碳水化

合物代谢、氨基酸代谢、核苷酸代谢、膜转运和

能量代谢等[75-76]。Huang 等对 495 份肠道微生物

进行宏基因组测序，构建了含有 904 万个非冗余

基因的鸡肠道微生物参考基因集，并使用 KEGG
和 eggNOG 进行功能基因分类，发现前肠微生

物的功能主要以遗传信息处理(复制和修复、翻

译和转录)以及核苷酸和脂质代谢为主；而后肠

微生物的功能主要以氨基酸代谢、能量代谢和次

级代谢产物的生物合成为主[77]。Feng 等[78]对 
799 份肠道微生物宏基因组测序数据进行基因

集构建和微生物基因组组装，获得了 12 339 个

株水平鸡肠道微生物基因组并构建了一个含有

1 660 万个非冗余基因的基因集。从该基因集中

共注释到 371 个 CAZyme 家族，发现来自 GHs
和 GTs 的碳水化合物酶基因在鸡肠道微生物中
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占绝对优势，其中 GT2 和 GH13 相对丰度最高。 
鸡肠道中微生物 GH 编码基因主要来自厚壁菌

门和拟杆菌门，而 GT 编码基因主要来自变形菌

门和蓝藻门。门以下分类单位中，Faecalicatena、
丹毒杆菌属 (Erysipelatoclostridium)和瘤胃菌科

(Ruminococcaceae)均含有大量的CAZyme编码基

因，是鸡肠道微生物互作网络中的关键物种[79]。 
鸡肠道中超过 90%的细菌来自厚壁菌门、

拟杆菌门、变形菌门和放线菌门，而猪肠道微生

物中厚壁菌门和拟杆菌门占主导地位，变形菌门

和放线菌门占比较小。鸡肠道微生物的基因集尽

管在基因序列水平(gene sequence level)上与人

和猪肠道微生物基因集存在差异，但具有相似的

肠道微生物功能，主要以碳水化合物代谢、氨基

酸代谢、核苷酸代谢和膜转运为主；多糖生物合

成和代谢的相关基因更多富集于人和猪的肠道

微生物，而脂质、糖、离子和多肽等膜转运相关

的基因更多富集于鸡肠道微生物[77]。 

4  展望 
组学技术的运用极大促进了养殖动物消化

道微生物组研究，加深了人们从群体层面对微生

物与动物宿主之间互作关系的认识，也揭示了消

化道微生物在动物生长发育、生理代谢中所发挥

的重要作用。然而，组学手段在揭示养殖动物消

化道微生物组结构与功能中的应用仍具有很大

拓展空间。首先，特定组学手段仅在单一层面解

决问题，例如扩增子测序，仅能够探究微生物的

群体组成。因此，多组学整合策略——从物种、

基因、转录和代谢等多个层面综合分析并建立它

们之间的关系，有利于更加全面和深入地认识动

物消化道微生物组。然而，目前养殖动物中多组

学整合分析的研究相对有限。其次，在参考基因

组和基因集构建方面，虽然目前取得一些进展，

但是通过新的测序手段(如长读长测序)组装更

为精细和更加完整的动物肠道微生物参考基因

组并构建精细基因集的工作还有待深入开展。再

次，目前尚缺少研究养殖动物消化道微生物组功

能和相关机制的模型，例如无菌动物模型。单纯

组学层面的研究无法揭示微生物与宿主表型之

间的因果关系，而无菌动物是解决这一问题最重

要的模型之一。大力开展养殖动物的无菌动物模

型及相关设施研究，并结合多组学技术的运用，

对于养殖动物的消化道微生物功能研究将起到

巨大推动作用。最后，虽然组学研究具有从群体

层面认识肠道微生物组不可比拟的优势，但是微

生物纯培养物的获取是深入开展机制研究及最

终成果应用的重要渠道。然而，目前养殖动物中

结合测序技术开展消化道微生物培养组学的研

究相对滞后；不同动物物种消化道微生物菌株资

源的收集和管理工作仍需大力进行。 
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