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摘要：鸡的胃肠道具有复杂的微生物菌群，该微生物菌群与宿主的肠道和整体健康密切相关，为了全面

揭示鸡肠道微生物菌群的组成及其功能，本文对鸡肠道微生物菌群的建立发育、各肠段群落的分布及其

生理学意义进行综述，从而为鸡肠道功能菌株的分离及有效利用，合理调控微生物菌群-宿主相互作用，

提高饲料转化率和改善肠道健康提供理论依据。 
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鸡的肠道栖居着一个复杂而动态的微生物群

落，这个微生物群落中细菌类群占主导[1]。成年鸡

的肠道正常土著菌群在高级分类水平上和哺乳动

物非常相似，主要为厚壁菌门(Firmicutes)和拟杆

菌门(Bacteroidetes)[2]，但在基因序列水平上，每

个物种都有超过 80%的基因是独一无二的，鸡和

人、猪只有很小一部分(约 0.5%)基因共享，鸡和

猪共享的肠道微生物基因(约 0.8%)比鸡和人的(约

10%)少 [3 ]。鸡的肠道菌群在嗉囊(Crop)、肌胃

(Gizzard)、十二指肠(Duodenum)、空肠(Jejunum)、

回肠(Ileum)、盲肠(Cecum)和直肠(Colorectum)等 

肠道主要区段[4]的分布不完全相同[3]。鸡肠道微生

物菌群对宿主健康和生产性能具有重要的生理学

意义[5]，主要表现在宿主营养吸收[6]、免疫系统发

育调节、免疫屏障[7]和解毒[8]等方面的作用。 

1  鸡肠道微生物菌群的建立和发育 

孵化早期是鸡肠道微生物菌群建立的关键

时期。鸡从蛋中孵化，假定蛋内部是无菌的，寄

居在蛋壳上的微生物群落可能充当其肠道微生

物的接种源，另外饲喂饲料中和环境中的微生物
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是孵化后雏鸡主要的肠道微生物来源 [9]。刚孵 

出 小 鸡 的 盲 肠 ， 能 够 分 离 出 粪 链 球 菌 (Fecal 

streptococci)、梭状芽胞杆菌(Clostridia)、肠杆菌

(Enterobacteria)和片球菌(Pediococci)，偶尔也有

铜绿假单胞菌(Pseudomonas aeruginosa)，尤其是

链球菌 (Streptococcus)和肠杆菌 (Enterobacterium)

首先在盲肠中被检测到，然后在 24 h 之内整个肠

道都可以被检测到[10–11]。刚孵出小鸡的盲肠分离

不到乳酸杆菌(Lactobacilli)，然而乳酸杆菌可以在

孵出后 1 d 或饲喂后 4 h 鸡嗉囊和盲肠中定植，  

24 h 之内在十二指肠、回肠、盲肠中立足[12]。孵

出后第 3 天，在胃肠道的所有部分能够分离到乳

酸杆菌、链球菌、肠球菌(Enterococcus)和大肠杆

菌(Escherichia coli)，随后链球菌和肠球菌丰度似

乎只在小肠中慢慢下降，而在盲肠中相对稳定[10]。

乳酸杆菌是 2 周龄肉仔鸡十二指肠、空肠、回肠

的优势细菌(105–108 CFU/g 内容物)。双歧杆菌在

幼龄仔鸡中不能分离到但是在 4 周龄鸡可以分离

到(培养法)[13]。因此鸡肠道内早期微生物菌群经历

着其多样性和丰度的变化，以培养为基础[13]和不

依赖于培养[14]的研究都表明了这一点，这种改变

可能对宿主表型有终生影响。 

鸡肠道微生物菌群结构组成随着其日龄增

长而发生改变。研究发现，肉仔鸡十二指肠和小

肠的典型微生物菌群似乎在第一个 2 周龄之内就

建立了，但菌群却需要花费更长的时间来发育，

特 别 是 双 歧 杆 菌 (Bifidobacterium) 和 拟 杆 菌

(Bacteroides)。2–6 周龄鸡肠道微生物厌氧菌中，

乳酸杆菌是小肠中唯一普遍存在的微生物类群，

含 量 超 过 104 cfu/g 内 容 物 。 梭 状 芽 胞 杆 菌

(Clostridia)的含量通常是 102–104 CFU/g 内容物，

样 本 中 偶 尔 会 分 离 到 魏 氏 梭 状 芽 胞 杆 菌

(Clostridium welchii)。盲肠中厌氧的链球菌(消化

链球菌属)在 2 周时占优势，但以后逐渐下降，   

6 周半时这些微生物只占整个菌群的一小部分，

许多革兰阴性非芽胞厌氧菌只出现在 4–6 周[13]。

商业化饲养的生长期肉鸡肠道细菌群落有着时

空变化，随着鸡的日龄增加其肠道优势菌群变得

越来越复杂，在肠道的每一个区段都有独特的

DGGE (Denaturing gradient gel electrophoresis)条

带谱[14]。3 日龄和 7 日龄、14–28 日龄和 49 日龄

盲肠菌群出现从一个过渡类群演替到另一个更

复杂的类群的特征；7–21 日龄和 21–28 日龄回肠

的菌群结构稳定，但 3 日龄和 49 日龄回肠的菌

群结构各自非常独特[15]。 

2  鸡不同胃肠段菌群的空间分布 

鸡的每个胃肠道段都具有不同的代谢功能，

从而形成各自的微生物群落(表 1)，随着鸡的不

断成熟，其肠道每一个区段都发展它自己独特的

菌群结构。培养法和非培养法得到的鸡肠道微生

物菌群组成基本一致，种类和数量上会有轻微偏

差，可能是由于一些严格厌氧菌很难在体外成功

培养所导致。相比之下，非培养法有利于更为全

面地了解鸡肠道微生物菌群 [16]。鸡整个肠道微

生物菌群中厚壁菌门、拟杆菌门和变形杆菌门

(Proteobacteria)是最主要的门，占到 90%以上，有

117–288 个 细 菌 属 ， 最 主 要 的 属 是 梭 菌 属

(Clostridium)、瘤胃球菌属(Ruminococcus)、拟杆

菌属(Bacteroides)、肠球菌(Enterococcus)和乳酸菌

(Lactobacillus)[17–18]。16S rRNA 基因序列水平显示

成年肉鸡的整个肠道其微生物菌群主要由革兰阳
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性菌组成，乳酸菌在前段肠道(十二指肠、空肠和

回肠)中占优势(>35%)，在嗉囊中其多样性最高，

其中以嗜酸乳杆菌(Lactobacillus acidophilus)和唾

液乳杆菌(Lactobacillus salivarius)为优势种。盲肠

中 主 要 以 梭 状 芽 胞 杆 菌 (Clostridia)和 拟 杆 菌 属

(Bacteroides)为主(约 40%)，其他较丰富的是粪杆

菌(Faecalibacterium prausnitzii) (14%)、大肠杆菌

(11%) 、 乳 酸 菌 (7%) 和 瘤 胃 球 菌 (Ruminococcus) 

(6%)[18–19]。在肠道菌的数量上，前段肠道(十二

指肠、空肠、回肠)平均含量约为 108–109 CFU/g

内容物，后段肠道 (盲肠、直肠)平均含量约为

1010–1011 CFU/g 内容物[3]。 

嗉囊中的细菌主要是革兰阳性兼性厌氧菌，

特别是乳酸杆菌大多属于嗜酸乳杆菌、唾液乳杆

菌和鸟乳杆菌(Lactobacillus aviarius)[20]。肉鸡嗉囊

内容物分离的过路菌有大肠杆菌、臭鼻克雷伯菌

(Klebsiella ozaenae) 、 肺 炎 克 雷 伯 菌 (Klebsiella 

pneumoniae) 、 缓 慢 葡 萄 球 菌 (Staphylococcus 

lentus)、滕黄微球菌(Micrococcus luteus)、产气肠

杆菌(Enteroaerogen)、绿脓假单胞菌(Pseudomonas 

aeruginosa) 、 优 杆 菌 (Eubacterium) 和 八 叠 球 菌

(Sarcina)。乳酸杆菌、肠道杆菌、革兰阳性球菌

和肠球菌不仅能从嗉囊内容物中分离到，而且从

嗉囊粘膜中也能分离到[19]。嗉囊中乳酸杆菌的组

成在鸡孵出后 1–7 d 经历快速变化，14 d 之后似

乎不再改变，通常最容易被检测到的是唾液乳杆

菌(Lactobacillus salivarius)、酵母菌、罗伊氏乳

杆菌(Lactobacillus reuteri)和嗜酸乳杆菌，也能发

现卷曲乳杆菌(Lactobacillus crispatus)、约氏乳杆

菌 (Lactobacillus johnsonii) 、 母 鸡 乳 杆 菌

(Lactobacillus gallinarum)及嗜酸乳杆菌群的一些

种。乳酸杆菌一些种的组成在鸡的生命周期内会

改变，比如嗜酸乳杆菌、唾液乳杆菌，似乎是逐

渐出现，而罗伊氏乳杆菌、约氏乳杆菌、卷曲乳

杆 菌 、 鸡 乳 杆 菌 和 食 淀 粉 乳 杆 菌 (Lactobacillus 

starch)始终可以被检测到[19]。双歧杆菌也可以从

肉仔鸡[21]和母鸡[22]的嗉囊中分离到。 

肌胃由于其低 pH，不仅被认为是肠道的消化

段也被看作是阻止细菌进入远端肠道的障碍，肌

胃中包含着占优势的乳酸杆菌并伴有肠球菌、乳

糖阴性肠道杆菌和大肠型细菌。其中，在肉鸡肌

胃粘膜和消化物中发现有相当多数量的乳酸杆菌

主要为鸟乳杆菌和唾液乳杆菌[19]。在饲喂颗粒日

粮相对于粉状日粮的肉鸡肌胃中厌氧菌和大肠杆

菌群数量较高，而乳酸菌没有改变[23]。 

十二指肠的细菌密度较低，是由于其通过时

间短，低 pH，被胰腺和胆分泌物作用和稀释，兼

性厌氧菌群(链球菌、葡萄球菌、乳酸杆菌和大肠

杆菌)构成了十二指肠的优势菌群[23]。在开始摄入

饲料后 9–13 d 的小鸡十二指肠和中段小肠食糜的

细菌组成似乎是稳定的，在 14 日龄鸡十二指肠的

梭状芽胞杆菌、链球菌、肠杆菌被乳酸杆菌所代

替，在十二指肠的乳酸杆菌相对比例也随着日龄

而增加[13,15]。 

鸡的小肠(空肠、回肠)微生物主要是兼性厌氧

菌，包括链球菌、乳酸杆菌和大肠杆菌，而严格

厌氧菌主要是优杆菌(Eubacteriaceae)、丙酸杆菌

(Propionibacterium) 、 魏 氏 梭 状 芽 胞 杆 菌

(Clostridium welchii) 和 其 他 梭 状 芽 胞 杆 菌

(Clostridium)[24]。在小肠的远端部分，消化酶活

性降低，胆汁酸解离使得环境更适宜于细菌生

长。利用细菌计数的方法，回肠细菌密度从孵化

后第 1 天的 108 CFU/g 内容物增加到孵化后 3 d 的

109 CFU/g，而且在之后的 30 d 保持相对稳定[22]。
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鸡在 3 日龄时回肠和盲肠菌群组成大不相同[14]。在

以玉米-大豆为基础日粮的成熟肉仔鸡回肠中细菌

近 70% (16S rRNA 基因序列)是乳酸杆菌，剩余的

大多数是梭菌(Clostridiaceae) (11%)、链球菌(6.5%)

和肠球菌(6.5%)[15]。在空肠的乳酸杆菌相对比例也

随着日龄而增加，但在回肠的相对比例不增加[13,15]。

从小肠中分离到的肠球菌是粪肠球菌(Enterococcus 

faecalis)和屎肠球菌(Enterococcus faecium)[13]，梭状

芽胞杆菌的含量通常在 102–104 CFU/g 内容物，只

是偶尔会分离到产气荚膜梭菌[13,25]。  

在鸡的胃肠道中细菌数量和种类最高的位置

是盲肠(1010–1011 CFU/g 内容物)[13,25]。在鸡的一生

中盲肠菌群经历不断的演替和置换[26]。在开始的  

14 日龄期间，盲肠菌群是回肠菌群的一部分，在

此之后，盲肠和回肠有明显不同的菌群组成[15,27]。

早期盲肠微生物菌群的复杂性是通过菌群培养获

得的，14 日龄肉鸡盲肠细菌由严格厌氧菌组成，

包括革兰阳性厌氧球菌(Anaerobic Gram-positive 

cocci)、优杆菌属(Eubacterium)、梭状芽胞杆菌属

(Clostridium)、吉米菌属(Gemmiger)、梭形杆菌属

(Fusobacterium)和拟杆菌属(Bacteriodes)几乎构成

了盲肠的全部微生物菌群[23]。5 周龄肉鸡盲肠微

生物菌群的 77%是由严格厌氧菌组成，主要有革

兰阴性的多形性球菌(Pleomorphic cocci) (5.2%)、

消化链球菌属(Peptostreptococcus) (1.5%)、革兰阳

性杆菌(Gram-positive rods) [36.1%的疮疱丙酸杆

菌(Propionibacterium acnes)和优杆菌(Eubacterium 

sp.)] 、 革 兰 阴 性 杆 菌 [18.6% 的 梭 状 类 杆 菌

(Bacteroides clostridiiformis)] 、 巨 单 胞 类 杆 菌    

(B. hypermegas)和脆弱类杆菌(B. fragilis)和芽胞杆

菌[15.7%梭状芽胞杆菌(Clostridium sp.)]，两种类

型的兼性厌氧菌(革兰阳性球菌和大肠杆菌)构成

了剩余 17.5%的菌群[28]。鸡盲肠微生物组中存在

广泛的微生物及功能多样性，鸡盲肠微生物组中

有近乎一半的基因代表未知的物种，存在大量的

多糖和寡糖降解酶编码基因[29]。肉鸡盲肠内容物

及盲肠粘膜菌群有大约 89% (16S rRNA 基因序列)

为 4 个系统发育群[柔嫩梭菌(Clostridium leptum)、

鼠胞菌属(Sporomusa sp.)、拟球梭菌(Clostridium 

coccoides)、肠道革兰阴性菌(Enterics)]，而拟杆

菌 群 (Bacteroides group) 、 婴 儿 双 歧 杆 菌 亚 群

(Bifidobacterium infantis subgroup) 和 假 单 胞 菌

(Pseudomonas sp.)的成员，每一种只占总数的不到

2%[30] 。 49 日 龄 肉 鸡 盲 肠 微 生 物 中 梭 菌 科

(Clostridiaceae-related) (16S rRNA 文库序列)相关

细菌最丰富(65%)，其次是梭形杆菌(Fusobacterium) 

(14%)、 乳 酸 杆 菌 (Lactobacillus) (8%)和 拟 杆 菌

(Bacteroides) (5%)[15]。鸡盲肠菌群中还有产甲烷古

菌，这些古细菌对移除发酵产生过量的氢离子起

重要作用[31]。鸡的盲肠中也会寄居着某些病原性

和传染性细菌如空肠弯曲杆菌[32]。 

粪的微生物菌群组成是由来自胃肠道不同分

隔段的微生物混合组成。在粪中有四个占优势的

微生物系统群，其中两个系统群(Clostridiaceae、

Unclassified Clostridiales)与梭菌有关，另外两个与

乳酸菌(Lactobacillus)和大肠杆菌/志贺菌有关[33]。

粪样分析可以获得盲肠中大部分微生物的多样

性，粪样和盲肠内容物样本共有 88.55%的操作分

类学单元(OTUs)，每一种样本类型的唯一 OTUs

非常少[34]。鸡的粪样和盲肠内容物微生物菌群组

成在性质上类似但数量不同，盲肠内容物能反映

鸡的盲肠微生物，而粪样不能[35]。 
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表 1.  鸡肠道中最常见、最丰富细菌类群(门、目(o)、科(f)、属)的空间分布，不计年龄、饮食和技术的差异 

Table 1.  Spatial distribution of the most common and abundant bacterial taxa (phylum, order (o.), family (f.), 
genus) in the gastro-intestinal tract (GIT) of chickens irrespective of age, diet and technique differences 
GIT location  
(per g of content) 

Bacterial phyla Bacteria genera Techniques used References

Crop  
(108−109 CFU/g) 

Firmicutes Lactobacillus Culture; 16S rDNA 
sequencing and cloning 

[19–23] 

 Actinobacteria Bifidobacterium   

 Proteobacteria Enterobacter   

Gizzard 
(107−108 CFU/g) 

Firmicutes Lactobacillus, Enterococcus 16S rDNA sequencing  
and cloning 

[19] 

 Proteobacteria Enterobacter   

Duodenum Firmicutes Lactobacillus, Streptococcus, Staphylococcus Culture; 16S rDNA 
sequencing and cloning 

[13,15,24]

 Proteobacteria Enterobacter   

Jejunum, Ileum  
(most of the studies 
are conducted in 
ileum;  
108−109 CFU/g) 

Firmicutes Lactobacillacae (f.) Lactobacillus, Clostridiaceae (f.), 
Clostridium, Enterococcaceae (f.), Enterococcus, 
Candidatus Arthomitus, Weisella, Ruminococcus, 
Eubacterium, Bacillus, Stapylococcaceae (f.), 
Staphylococcus, Streptococcus, Turicibacter, 
Methylobacterium 

Finger printing: T-RFLP, 
qPCR, 16S rRNA cloning 
and sequencing and Next 
Generation Sequencing 

[13,15,18,
24–25] 

 Bacteroides/ 
Cytophaga/ 
Flexibacter/  

Bacteroidaceae (f.), Bacteroidetes, Flavibacterium, 
Fusobacterium, Bifidobacterium 

  

 Protobacteria Ochrobaterium, Alcaligenes, Escherichia, 
Campylobacter, Hafnia, Shigella 

  

 Actinobacteria/
Cyanobacteria

Corynebacterium   

Caeca 
(1010−1011 CFU/g) 

Firmicutes/ 
(44%−56%) 

Clostridium, Lactobacillus, Anaerotruncus, 
Ruminococcaceae (f) Ruminoccoccus, Faecalibacterium, 
Lachnospirceae, Bacillus, Streptococcus, Clostridiales 
(o), Megamonas, Enterococcus, Weisella, Eubacterium, 
Staphylococcus, Streptococcus 

Finger printing: T-RFLP, 
qPCR, 16S rRNA cloning 
and sequencing and Next 
Generation Sequencing 

[13,15, 
24–31] 

 Bacteroides/ 
Cytophaga/ 
Flexibacter/ 
(23%−46%) 

Rikenellaceae (f), Fusobacterium, Bacteroidetes, 
Alistipes, Bifidobacterium, Flavibacterium, Odoribacter

 

 Proteobacteria 
(1%−16%) 

Ochrobaterium, Alcaligenes, Escherichia, 
Campylobacter  

 

 Actinobacteria Corynebacterium  

 Methanogenic 
Archaea  
(0.81%) 

Methanobrevibacter, Methanobacterium, 
Methanothermobacter, Methanosphaera, Methanopyrus, 
Methanothermus, Methanococc 

 

Colorectum/Faeces Firmicutes Lactobacillus, Clostridium, Fusobacterium, 
Lachnospiraceae  
Ruminococcus, Bacillus, Eubacterium Coprococcus, 
Blautia 

16S rDNA cloning and 
sequencing  

[34–35] 

 Proteobacteria Escherichia, Shigella   
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3  鸡肠道微生物菌群的生理学意义 

鸡肠道微生物菌群参与宿主的饲料消化、免

疫调节和生长发育等生理过程[5]。它们在促进宿

主营养消化、抑制病原体和肠相关免疫系统相互

作用方面发挥着重要作用。很多食物单凭机体自

身不能被消化吸收，需要肠道微生物来降解，或

合成维生素和其他必需营养元素来帮助消化吸

收。非病原性的肠道正常微生物能保护肠道免受

有害微生物的侵染，宿主和微生物菌群的共生可

调节先天性和获得性免疫系统发育，保护宿主避

免感染和免疫紊乱，促进机体的健康，提高其生

产力。此外，鸡肠道微生物菌群还能分解药物和

毒素[8]。 

3.1  对宿主的营养作用 

鸡肠道中栖居着大量和复杂的细菌种群，这

些菌群通过提高消化酶的代谢功能潜质而有利

于宿主对营养素的利用，进而为宿主提供高能代

谢物。非培养法技术已经表明肠道微生物菌群远

比之前认识到的多样得多。通过给孵化在无菌环

境中的小鸡进行营养性添加微生物，可以揭示鸡

微生物特定的营养作用。肠道微生物系统与宿主

营养利用和发育之间的相互作用非常复杂并依

赖于肠道菌群的组成和活动，它能对鸡的生长和

健康产生积极或消极的影响[36]。鸡肠道微生物菌

群与饲料利用效率有关[37]。也有学者认为肠道菌

群对快速增长的肉鸡是一个营养上的负担，因为

一个活跃的微生物区系组分可能为维持其自身

存活需要增加能量而降低营养物质的利用效率。

生长在无病原体环境的鸡比常规暴露在细菌和

病毒环境下的鸡生长快，而无菌鸡的研究则表明

微生物定植降低了总葡萄糖和维生素的吸收[38]。 

鸡的肠道微生物只是分解糖类碳水化合物而

不分解纤维素[39]，然而其他一些禽类如麝雉[40]和

鸵鸟[41]拥有发酵纤维素肠道微生物。在鸡[42]和火

鸡 [43]嗉囊中检测到具有淀粉酶活性的肠道微生

物，这些微生物可能发酵淀粉质多糖、非淀粉性

多糖和糖，发酵产物给宿主提供少量的能量。鸡

盲肠微生物宏基因组中有编码多种发酵通路的基

因，导致产生短链脂肪酸(SCFA，Short chain fatty 

acids)，比如编码氢化酶基因，这些酶在肠道微生

物菌群中提供主要的氢还原[29]。盲肠微生物菌群

在发酵过程和 SCFA 的生成中发挥着重要作用。

肠道微生物发酵的主要产物是 SCFA、乳酸和氨，

SCFA 涉及到宿主和微生物菌群相关的许多活动

如抗菌作用、调节胆汁和胰腺的分泌、为上皮细

胞繁殖提供能量、粘液产生和基因表达。在体外

鸡盲肠微生物菌群比人肠道微生物菌群能产生更

高水平的挥发性脂肪酸，鸡盲肠微生物菌群也比

人粪样微生物菌群具有更高的多样性[44]。  

在鸡肠道中能降解尿酸的微生物比分解糖

的微生物更丰富[29]。已经从鸡、火鸡、珍珠鸡、

鸭、野鸡和蜂鸟中分离到尿素/尿酸代谢的微生 

物[13,45]。尿酸是禽类含氮物代谢的主要产物，通

过泄殖腔排泄。鸡盲肠微生物在其尿酸分解代谢

中发挥重要作用。孵出后 3–6 h 的小鸡盲肠细菌就

能够在厌氧条件下分解尿酸，随后多种不同类型

的盲肠厌氧菌包括消化链球菌属、拟杆菌属、梭

状芽胞杆菌属的一些株都具有这种能力[13]。在氮

有限的条件下，鸡肠道表现出逆行蠕动将尿酸向

上转运到前一点的肠道和盲肠，在那里尿酸被发

酵成短链脂肪酸和氨，然后它们被化能微生物合

成氨基酸并进一步合成谷氨酰胺被宿主盲肠重吸

收[46]。微生物所进行的尿酸代谢过程被认为对宿
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主保存和节约氮源尤其重要，特别是在以低蛋白

为日粮的禽类品种。 

3.2  对宿主免疫功能的效应 

鸡法氏囊所定植的微生物，可能充当其自身

的抗原，诱导细胞因子产生，增强法氏囊 B 细胞

的增殖和成熟[47]。法氏囊 B 淋巴细胞负担着机体

的体液免疫功能，在孵化之后将法氏囊实验性结

扎，结果鸡产生的自然抗体水平较低，这意味着

法氏囊微生物通过法氏囊这一结构对免疫有系统

效应。同样将杀死的细菌抗原灌输到结扎的法氏

囊引流管，则实验组鸡比对照组鸡恢复了较高的

自然抗体水平[48]。鸡的法氏囊微生物是否在禽类

B 细胞发育中发挥着一个比哺乳动物更强的作用，

还需要进一步确定。 

肠道正常微生物定植通过上调许多交叉-支

撑蛋白从而降低被病原微生物的入侵和内毒素的

吸收，也极大地提高了肠上皮壁的完整性[49]。比

如肠道组织产生的黏蛋白是糖基化蛋白，为共生

微生物提供营养和附着场所[50–51]，鸡黏蛋白而不

是人黏蛋白能够缓减弯曲杆菌的毒性，使得它在

鸡肠道中担任一个共生的角色[52]。此外，肠道环

境中的其他组分也被认为是先天的免疫保护，如

肠上皮组织所产生的聚糖和寡糖(如岩藻糖)被认

为依赖其多样性和结构特异性来调节肠道微生物

菌群[49]。 

3.3  促进宿主生长发育 

肠道正常菌群和宿主的共生作用可促进机体

的健康，提高其生产力，在将来很可能会通过选

择优良肠道微生物菌群来选择高产和健康的鸡。

已经发现鸡肠道微生物菌群具有解毒作用，能代

谢多种霉菌毒素[8]，麝雉中已经发现了降解皂苷的

细菌[53]。一些植物源的饲料添加剂通过调整鸡肠

道微生物菌群结构组成向着健康方向发展而提高

其 生 长 性 能 。 用 植 物 源 性 的 苄 基 异 喹 啉

(Benzylisoquinoline) 生 物 碱 ( 博 落 回 提 取 物 ，

Macleaya cordata extract)替代抗生素喂养鸡能提

高其生长性能，占优势的乳酸菌作用提高，氨基

酸、维生素、次级胆汁酸生物合成途径上调[3]。从

鉴定菌体蛋白的分类水平看，在补充无机磷(P)和

微生物植酸酶(MP, Microbial phytase)的情况下，

微生物菌群生长旺盛，而在不补充 P 和 MP 的情

况下，微生物菌群则处于低迷状态，但优杆菌科

(Eubacteriaceae)和 乳 杆 菌 科 (Lactobacillaceae)含

量较高[54]。这些研究表明一些植物源或微生物酶

类的添加剂可以替代抗生素或其他化学药物通过

调整肠道菌群结构而提高宿主生长性能。 

尽管鸡肠道微生物在宿主的营养、免疫和生

长发育方面发挥作用，然而细菌似乎在这些作用

的每一个领域都会产生正面和负面影响。肠道菌

群对健康有许多益处，但肠道菌群也表现出一些

不利的方面，例如，产生营养物质但降低其吸收，

它们和宿主竞争肠道内营养，它们可能分泌有毒

的和抗营养化合物，一些微生物表达了能使植物

毒素对宿主更具毒性的酶，这些酶能够剪切配糖

体(苷类)和硫配糖体(芥子油甙)释放毒性化合物，

然后这些毒性化合物变得更容易被宿主吸收，致

使宿主吸收了更大量的硫配糖体，增加了日粮毒

素的毒性[55]。不利的肠道菌群还会在肠道中诱发

持续的炎症反应，刺激上皮细胞的快速更新而使

鸡的生长性能下降，诱导有助的但耗费能量的免

疫反应。因此提高宿主肠道菌群多样性时必须明

确涉及该微生物定植的利弊，特别是在个体适应

性方面哪一项功能作用是最重要的。 
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4  讨论和展望 

目前缺乏对中国境内地方品种鸡的肠道微生

物菌群研究，包括小规模饲养的具有特殊遗传性

状的地方品种鸡和濒危品种鸡。宿主和环境因素

均会影响鸡的肠道微生物群组成[56]，已取得的研

究成果主要为规模化养殖肉鸡(Broiler chickens)的

肠道微生物菌群结构和功能。中国鸡的地方品种

数量庞大，几乎每一个地方品种的鸡都具有其突

出的性状，比如抗逆性、低腹脂率、耐低温、耐

紫外线、耐低氧、体型或体重大小等，这些特殊

性状应该与其肠道微生物组成和功能有关联。中

国藏鸡生长在高海拔的藏区，为蛋肉兼用型鸡品

种，耐低氧耐低温耐紫外线，并具有低腹脂率、

抗病性强的优良特性，将散养的藏鸡与内地规模

化饲养的罗曼褐壳蛋鸡、大恒肉鸡的盲肠肠道微

生物菌群相比较，结果显示藏鸡盲肠微生物中具

有较丰富的 Christensenellaceae、Subdoligranulum、

Spirochaeta、Treponema，而在罗曼蛋鸡和大恒肉

鸡 中 具 有 较 丰 富 的 Phascolarctobacterium 、

Faecalibacterium、Megamonas 和 Desulfovibrio，

这种差异可能源于宿主品种、生活地域和饲养模

式环境等[57]。因此，未来可加强对中国地方品种

鸡肠道微生物菌群的调查研究，以期能够丰富和

完善各品种鸡肠道微生物菌群组成及功能信息，

另外也可扩大至其他特殊禽类比如食肉的秃鹫、

鹰、隼等，其肠道是否具有较为丰富的降解肌肉

蛋白的微生物类群，就像大熊猫肠道既具有典型

的食肉动物肠道微生物菌群，还有低水平分解纤

维素微生物一样[58]，需要进一步验证。 

对鸡肠道微生物组成、活动信息以及作用的

研究应旨在控制外源微生物对肠道菌群组成的影

响，开发可调控肠道微生物菌群的饲养策略，鸡

的肠道微生物菌群研究应借鉴人的肠道微生物菌

群研究方法，其研究目的应与鸡的饲养策略相结

合。由于鸡群体和人群体的发病类型有所不同，

人类群体中除了病原体感染还会发生大量的代谢

疾病，人的肠道菌群研究集中在病理(如炎症性肠

病、前糖尿病等)状态下其结构组成变化及功能失

调[59–60]，以期能够通过调整肠道微生物菌群来使

病人恢复健康，而鸡的病原微生物感染频发，其

肠道微生物研究集中在常见病原菌感染对肠道菌

群造成的影响，以期能够更好地控制病原微生物。

弯曲杆菌(Campylobacter jejuni)定植肉鸡盲肠，会

导致其中乳酸菌科和梭菌群中 XIVa 的相对丰度

迅速降低，尤其是拉氏藻科(Lachnospiraceae)和瘤

胃球菌科(Ruminococcaceae)的特定成员[61]。产气

荚膜梭菌(Clostridium perfringens)感染肉鸡，其空

肠和回肠中的微生物在属水平上有 24 个类群(如

亚硝基单胞菌 Nitrosamonas、Coxiella、Ruegeria、

Thauera 等)明显丰富，而加氏乳杆菌(Lactobacillus 

gasseri) 的 水 平 降 低 [62] 。 减 毒 的 伤 寒 沙 门 氏 菌

(Salmonella enterica Serovar Typhimurium)能通过

增 加 Alistipes 、 未 定 名 的 Lactobacillus 和

Christensenellaceae、Lactobacillus reuteri 而改变

肠道微生物菌群来加速清除沙门氏菌[63]。这些研

究表明病原微生物感染会影响鸡肠道正常菌群结

构组成，饲养过程应严格控制环境质量从而维持

鸡的正常菌群平衡。然而，这些研究成果还处于

起步阶段，鸡肠道微生物菌群的研究方法仍依赖

于传统的培养法和基于 16S rRNA 基因序列的测

序法[16]，而人的肠道微生物菌群研究已经采用了

宏基因组、转录组、代谢组和蛋白质组的多组学

方法[60]。因此，鸡肠道微生物的研究不应该只是
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去知道微生物的物种名称和分类，而是要理解微

生物之间和微生物与宿主之间复杂多变的生态关

系和演化关系，利用多组学方法，结合其他学科

如生态学、微生物学、生物医学、计算机生物学、

免疫学和生理学等跨领域的合作，才有可能阐明

鸡“健康”肠道微生物菌群的功能和意义，才会有

助于我们进一步调控肠道菌群和找到恰当的干预

措施[64]。 
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Establishment, distribution and physiological significance of the 
intestinal microbiota in chicken 
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Abstract: The chicken gastrointestinal tract (GIT) harbors a complex microbial community. The intestinal 

microbiota is closely related to both the intestinal and overall health of the host. In order to get insights into the 

composition and function of chicken gut microbiota (intestinal microbiome) we provide an overview of the chicken 

gastrointestinal microbiota by focusing on the establishment and development, spatial distribution in all intestinal 

compartments and physiological significance. We foresee advances in strategies to isolate and effectively utilize the 

functional bacteria in chicken intestinal tract and reasonably manage/modulate the intestinal microbe-host 

interactions to enhance feed efficiency and improve gut health. 
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