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摘   要：【目的】分析鄱阳湖越冬白鹤在人工生境中肠道微生物群落组成和代谢功能特征。【方法】

利用 16S rRNA 基因高通量测序技术比较藕田和稻田 2 种不同人工生境鄱阳湖越冬白鹤肠道微生

物群落组成和重建未观察到的状态(phylogenetic investigation of communities by reconstruction of 
unobserved states, PICRUSt)进行功能预测。【结果】稻田白鹤肠道微生物 α 多样性(Ace、Chao1、
Shannon 和 Simpson 指数)高于藕田白鹤，但未达到显著水平(P>0.05)。基于 Binary-Jaccard 距离矩

阵的 β 多样性分析发现 2 种人工生境的白鹤肠道微生物群落结构差异显著(R2=0.312, P<0.05)。不

同人工生境鄱阳湖越冬白鹤肠道微生物组成存在差异，藕田白鹤肠道微生物的优势菌属是土孢杆

菌属、罗布西亚属和苏黎世杆菌属；稻田白鹤肠道微生物的优势菌属是乳酸杆菌属、里氏杆菌属

和球菌属。线性判别分析[line discriminant analysis (LDA) effect size, LEfSe]分析发现乳杆菌科、乳

酸杆菌属、苏黎世杆菌属等具有较强发酵代谢碳水化合物能力的微生物在 2 种人工生境下差异显

著。PICRUSt 功能预测表明鄱阳湖越冬白鹤肠道微生物与新陈代谢、基因信息处理、环境信息处

理和人类疾病等功能相关，在 level 1 水平上，有 5 类代谢通路具有显著性差异(P<0.001)。【结论】
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两种人工生境中鄱阳湖越冬白鹤肠道微生物组成和群落特征差异较大，可能是由于同域觅食鸟类

的种类、数量以及食物来源的不同。同时，PICRUSt 功能预测揭示了不同人工生境中鄱阳湖越冬

白鹤肠道微生物功能基因丰度的显著差异，表明白鹤可以通过调整自身肠道微生物组成来适应不

同人工生境食物资源的变化带来的挑战。本研究对不同人工生境下白鹤肠道微生物的组成和功能

潜力的研究结果可以为鄱阳湖越冬白鹤肠道微生物的研究提供一定依据，对于白鹤的保护和制定

管理策略具有一定的参考价值和现实意义。  

关键词：白鹤；肠道微生物；高通量测序；功能预测；鄱阳湖 
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Abstract: [Objective] To analyze the composition and metabolic characteristics of gut 
microbiota in Siberian crane (Grus leucogeranus) overwintering in the Poyang Lake. 
[Methods] The 16S rRNA gene high-throughput sequencing was employed to reveal the gut 
microbiota composition and PICRUSt to predict the function of Siberian crane overwintering in 
two artificial habitats (lotus field and paddy field) in the Poyang Lake. [Results] The alpha 
diversity indexes (Ace, Chao1, Shannon, and Simpson) showed that the gut microbiota 
diversity of Siberian crane in the paddy field were higher than those in the lotus field (P>0.05). 
The beta diversity based on Binary-Jaccard distance matrix revealed significant differences in 
the gut microbiota structure between the two artificial habitats (R2=0.312, P<0.05). The 
Siberian crane overwintering in different artificial habitats of the Poyang Lake showed varied 
gut microbiota composition. Terrisporobacter, Romboutsia, and Turicibacter were dominant 
genera in the gut of Siberian cranes in the lotus field, while Lactobacillus, Riemerella, and 
Catellicoccus in the paddy field. Line discriminant analysis effect size (LEfSe) analysis showed 
that the microorganisms like Lactobacillaceae, Lactobacillus, and Turicibacter with a strong 
ability to metabolize carbohydrates had significantly different relative abundance between the 
two artificial habitats. Functional prediction of PICRUSt showed that the intestinal 
microorganisms were mainly involved in metabolism, gene information processing, 
environmental information processing, and human diseases. At level 1, there were 5 types of 
metabolic pathways with significant differences (P<0.001). [Conclusion] Different species and 
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number of birds and different food sources of the two artificial habitats resulted in significant 
differences in gut microbiota composition and characteristics of Siberian cranes overwintering 
in the Poyang Lake. PICRUSt functional prediction showed that there were significant 
differences in the abundance of functional genes of gut microbiota in the Siberian cranes 
overwintering in different artificial habitats, suggesting that Siberian cranes could adapt to the 
changes of food resources in artificial habitats by adjusting their gut microbiota. We 
preliminarily studied the composition and function of gut microbiota in the Siberian cranes 
overwintering in Poyang Lake. The findings underpin the relevant research and provide 
references for the conservation of overwintering Siberian cranes and the formulation of 
management measures. 
Keywords: Siberian crane; intestinal microorganisms; high-throughput sequencing; function 
prediction; Poyang Lake 
 
 

动物具有动态而复杂的肠道菌群，肠道微

生物群落与动物健康密切相关。肠道菌群与宿

主共同作用，在长期的进化过程中形成一种协

同进化且复杂的共生关系[1]。肠道微生物群落

在地理、营养、免疫等多方面因素影响下，通

过代谢功能的改变来影响动物宿主的健康[2-3]。

随着肠道微生物研究的不断深入，人们通过研

究动物肠道微生物菌群结构及其代谢功能来评

估动物生活状况[4]。 
已有研究证明，鸟类肠道微生物菌群容易受

到多方面因素的影响而处于一个相对动态变化

的状态，如鸟的种类、越冬期的不同、食性等多

重因素[5-7]。野生鸟类有复杂的生活史，且具有

飞翔能力，可以进行大范围的领地跨越，这导致

其肠道微生态环境更加复杂[8]。同时，因野外采

样困难、DNA 提取量低等因素，导致人们对于

野生鸟类肠道微生物的研究较少并具挑战性[9]。

随着分子生物学技术的发展，高通量测序技术的

16S rRNA基因V3–V4区扩增片段测序给肠道微

生物研究带来了巨大变化，推动了野生鸟类肠道微

生物群落以及与之相关病原菌等领域的研究[10]。 
在世界 15 种鹤类中，白鹤是唯一被世界自

然保护联盟列入极危等级的物种，是我国一级重

点保护野生动物[11]，是江西省的“省鸟”。近年来，

作为世界上白鹤越冬重要栖息地的鄱阳湖受人

为因素干扰影响严重[12]，白鹤栖息地不断退化，

适宜的天然觅食生境不断丧失，大量白鹤离开自

然生境，前往稻田和藕田觅食，人工生境已成为

白鹤的重要觅食地[13]。但鄱阳湖越冬白鹤能否

更好地适应人工生境尚不清楚，亟需加强白鹤

对人工生境的适应性研究。以往的研究主要集

中于鸟类的食物食性[14]、觅食地特征[15]、时间

分配与行为节律[16]和取食行为[17]等外部环境来

评估白鹤在人工生境的生存现状，但缺乏对白

鹤内部环境的探讨。鉴于此，本研究通过 16S 
rRNA 基因高通量测序技术对鄱阳湖越冬白鹤

肠道微生物群落组成和功能进行分析，揭示鄱

阳湖越冬白鹤肠道微生物群落组成和代谢功

能，以期了解鄱阳湖越冬白鹤种群生存现状并

开展种群保护研究，为鄱阳湖候鸟保护政策的

制定和白鹤的保护提供科学依据。 

1  材料与方法 
1.1  研究区概况 

鄱阳湖(28°11′–29°51′N、115°49′–116°46′E)
位于长江中游和下游交界处，长江南岸，江西北

部，是中国第一大淡水湖。鄱阳湖区光照充足，

多年平均气温为 16.5–17.8 ℃，夏季高温多雨，冬
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季寒冷干燥，雨量充沛，年平均降水量达 1 450–  
1 550 mm，发达的水系和丰富的食物资源，为越

冬水鸟提供了良好的栖息环境。采样地点位于南

昌五星白鹤小区和康山垦殖场。两个采样地点与

鄱阳湖仅一堤之隔，距离越冬白鹤栖息的自然生

境较近，气候、地理特征比较一致，白鹤白天在

藕田或稻田觅食，夜晚飞回湖区休息。南昌五星

白鹤小区地处南昌市东郊鲤鱼洲，濒临鄱阳湖，

地理位置为 28°43′–28°48′N、116°11′–16°19′E，小

区地势平坦，属鄱阳湖冲积平原带，土壤肥沃，

有机质含量丰富，pH 为 5.8–6.5。境内气候温和，

日照充足，雨量充沛，属亚热带季风气候，年平

均气温 17.5 ℃，全年日照时数 1 700–2 000 h，无

霜期 276 d，年平均降雨量为 1 520 mm。康山垦殖

场位于余干县西北部，鄱阳湖南岸，康山大堤内，

地理位置为 28°51′–28°54′N、115°22′–115°35′E。

属亚热带季风气候，温和湿润，四季分明，阳光

充足，雨量充沛，土壤肥沃。场区环境优美，空

气清新，沿鄱阳湖洲滩，冬季有数以万计的白天

鹅、白鹤、大雁等珍禽候鸟觅食栖息。 

1.2  样品采集 
根据长期野外观测，在鄱阳湖越冬的白鹤，

每年的 10 月下旬飞来，11 月中旬已全部到达，

12 月至翌年 1 月成小群活动，2 月下旬到 3 月初，

逐渐集成大群北返，至 3 月底全部北迁，越冬期

达 150 d 左右。在鄱阳湖越冬期间，停留在稻田

或藕田人工生境取食的白鹤，直至稻田或藕田食

物耗尽方才离开。根据白鹤越冬习性，利用非损

伤采样技术，于 2021 年 12 月 20 日和 2021 年

12 月 23 日分别在江西省上饶市余干县康山垦殖

场稻田和江西南昌高新区鲤鱼洲五星白鹤小区

藕田采集白鹤粪便样品。为确保样本具有代表

性，在采集之前，用双筒望远镜观察白鹤集中取

食区域，在稻田和藕田分别选择集群较大的群体

3 个，确保采样地点为白鹤觅食时段周围 50 m

范围内没有其他鸟类物种存在及活动，待白鹤取

食结束离开取食地后，立即前往觅食地点进行采

集。根据白鹤留下的足迹或取食坑，确定为白鹤

觅食地点。每集群采取 3 份样本，每样地各采取

9份样本，共 18份样本，样本编号分别为 KSD1a、
KSD1b、KSD1c、KSD2a、KSD2b、KSD2c、
KSD3a、KSD3b、KSD3c 和 WXO1a、WXO1b、
WXO1c、WXO2a、WXO2b、WXO2c、WXO3a、
WXO3b 和 WXO3c。佩戴消毒手套并用镊子采

集白鹤新鲜粪便样品，去除接触地面的部分后，

迅速将样品放入 10 mL 的无菌 EP 管中，置于

–80 °C 超低温冰箱保存备用。 

1.3  白鹤食物来源分析 
在康山垦殖场稻田和五星白鹤小区藕田采

集白鹤粪便样品时，根据白鹤留下的取食坑，采

集白鹤觅食地周围的植物，分析白鹤在稻田和藕

田的食物来源。结果发现白鹤在稻田以散落的稻

谷为食，在藕田则以莲藕的块茎为食。 
1.4  DNA 提取和 PCR 扩增 

本研究采用粪便微生物基因组DNA提取试剂

盒(Solarbio)提取粪便样品中的细菌基因组 DNA，

提取方法严格按照试剂盒制造商的具体操作步骤

进行，1%琼脂糖凝胶电泳检验粪便样品总 DNA
的提取质量，–20 ℃冷冻保存备用。利用通用引物

338F (5ʹ-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3ʹ) 和

806R (5ʹ-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3ʹ)[18] 作

为本研究的扩增引物，PCR 反应条件为：95 ℃预

变性 4 min；95 ℃变性 30 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃
延伸 30 s，共循环 32 次；72 ℃延伸 10 min；4 ℃
保存。同一样本 PCR 产物经回收、纯化后等量混

样，通过百迈客生物科技有限公司进行建库，利用

MiSeq PE250 平台(Illumina 公司)进行测序。 

1.5  测序数据分析 
利用 Trimmomatic v0.33 对原始 DNA 序列

进行过滤处理，去除嵌合体，得到优化序列；使
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用 Usearch 软件对 Tags 在 97%的相似度水平下

进行聚类、获得分类操作单元数 (operational 
taxonomic units, OTUs)；使用 R 语言工具绘制主

坐标分析(principal coordinates analysis, PCoA)和
线性判别效果分析 [line discriminant analysis 
(LDA) effect size, LEfSe]图；使用 SPSS 20.0 软

件进行统计分析。 

2  结果与分析 
2.1  样品测序信息概况 

通过提取白鹤粪便样品并发现微生物总

DNA 经过 1%凝胶电泳检测质量较好，PCR 扩

增后得到 16S rRNA 基因 V3–V4 可变区的基因

片段均约为 300 bp，回收扩增产物后进行高通量

测序，18 个样品测序共获得肠道细菌 2 001 502
对 reads，双端 reads 质控、拼接后产生 1 663 870
条 clean reads，每个样品至少产生 15 737 条 clean 
reads，平均产生 92 437 条 clean reads。 

2.2  肠道微生物群落的 α 多样性分析 
根据人工生境(藕田和稻田)中白鹤肠道微

生物 OTU 数量，对其进行 α 多样性指数分析。

Ace 指数和 Chao1 指数用以表征群落丰富度，

Shannon 指数和 Simpson 指数则用来衡量群落的

多样性。如表 1 所示，每组样品的 Coverage 均

达到 99.9%以上，表明检测结果可靠。比较藕田

和稻田白鹤肠道微生物群落 α 多样性指数发现，

处于稻田的白鹤肠道细菌 Ace、Chao1、Shannon
和 Simpson 指数的平均值均高于藕田，但 4 种指

数在两者间均无显著性差异。 

2.3  肠道微生物的 β 多样性 
2.3.1  层级聚类分析 

通 过 使 用 不 加 权 算 术 平 均 组 对 法

(unweighted pair-group method with arithmetic 
means, UPGMA)算法构建的层级聚类分析 2 种

不同人工生境下鄱阳湖越冬白鹤肠道微生物群

落组成的差异性。由图 1A 可知，同一人工生境

的白鹤粪便样品微生物细菌群落较好聚在一起，

表明样品重复性较好。 
2.3.2  主坐标分析 

通过使用主坐标分析(principal co-ordinates 

analysis, PCoA)进一步探讨人工生境白鹤肠道微

生物群落组成的差异性(图 1B)。PCoA 分析解释

了白鹤肠道细菌群落总变异的 67.84%，其中PC1

解释了细菌群落总变异的 58.07%，PC2 解释了

细菌群落总变异的 9.77%。2 种人工生境的白鹤

肠道细菌群落组间差异显著(R2=0.312, P<0.05)。 

2.4  肠道微生物群落组成 
2.4.1  门水平分类分析 

对 2 种不同人工生境 18 份白鹤粪便样品进行

细菌分类鉴定(图 2)，检测的细菌分属于 13 个门。

其中，藕田白鹤粪便样品中共检测出 13 个门。其

优势菌门为厚壁菌门 (Firmicutes)、变形菌门

(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)和拟

杆菌门(Bacteroidota)，相对丰度从高到低依次为

91.83%、5.37%、1.20%和 0.95%；稻田白鹤粪便样

品中共检测出 13 个门。优势菌门为厚壁菌门、拟

杆菌门、变形菌门和放线菌门，其相对丰度从高到

低依次为 85.53%、4.49%、4.38%和 2.48% (图 2A)。 
 
表 1  人工生境白鹤粪便样品细菌的序列信息和多样性指数 
Table 1  Sequence information and diversity indices of bacteria from fecal samples of Siberian cranes in 
artificial habitats 
Samples OTUs Ace Chao1 Shannon Simpson Coverage 

WXO 163.11±29.17 173.87±26.63 179.95±29.55 2.99±0.29 0.74±0.05 0.999 4±0.000 40 

KSD 169.44±20.91 178.82±19.71 182.66±19.62 3.17±0.42 0.78±0.05 0.999 9±0.000 03 
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图 1  白鹤肠道微生物群落结构层级聚类(A)和 PCoA 聚类分析(B) 
Figure 1  Hierarchical clustering of the gut microbial community structure of Siberian cranes by UPGMA (A) 
and PCoA clustering analysis (B). 

 

 
 

图 2  白鹤肠道细菌的门(A)和属(B)组成 
Figure 2  Composition of the phylum (A) and genera (B) of gut bacteria of Siberian cranes. 
 
2.4.2  属水平分类分析 

18 份白鹤粪便样品共检测到 126 个属。其

中，藕田白鹤粪便样品中共检测出 125 个属，相

对丰度高于 1%的属有 6 个，均为已知属，分别

为土孢杆菌属 (Terrisporobacter)、罗布西亚属

(Romboutsia)、苏黎世杆菌属(Turicibacter)、乳酸
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杆菌属(Ligilactobacillus)、球菌属(Catellicoccus)和
梭菌属(Clostridium_sensu_stricto_1)，相对丰度从

高到低依次为 29.64%、26.94%、21.63%、4.87%、

3.25%和 1.11%。稻田白鹤粪便样品中共检测出

126 个属，相对丰度高于 1%的属有 8 个，包括

7 个已知属和 1 个未知属。已知属分别为乳酸杆

菌属、里氏杆菌属(Riemerella)、球菌属、弯曲杆

菌 属 (Campylobacter) 、 埃 希 氏 - 志 贺 菌 属

(Escherichia_Shigella)、土孢杆菌属和梭菌属，

其相对丰度从高到低依次为 71.26%、4.38%、

2.18%、2.05%、1.63%、1.51%和 1.27% (图 2B)。 

2.5  肠道微生物群落差异菌种分析 
通过从门水平到属水平上应用 LEfSe 分析

比较藕田和稻田白鹤肠道微生物群落差异类群，

结果显示(图 3)，稻田白鹤肠道微生物相对丰度

显著高于藕田白鹤的有 1 个门 [弯曲杆菌门

(Campylobacterota)]，2 个纲[杆菌纲(Bacilli)和弯

曲杆菌纲[(Campylobacteria)]，2 个目[乳杆菌目

(Lactobacillale) 和 弯 曲 杆 菌 目

(Campylobacterales)] ， 2 个 科 [ 乳 杆 菌 科

(Lactobacillaceae) 和 弯 曲 杆 菌 科

(Campylobacteraceae)]和 4 个属 [里氏杆菌属

(Riemerella)、乳酸杆菌属(Ligilactobacillus)、弯

曲 杆 菌 属 (Campylobacter) 和 unclassified 
Lactobacillaceae]。藕田白鹤肠道细菌相对丰度显

著高于稻田白鹤的有 1 个纲[梭菌纲(Clostridia)]，
2 个目[丹毒丝菌目(Erysipelotrichales)和消化链

球菌目(Peptostreptococcales_tissierellales)]，2 个

科[丹毒丝菌科(Erysipelotrichaceae)和消化链球

菌科(Peptostreptococcaceae)]和 3 个属[苏黎世杆

菌属(Turicibacter)、罗布西亚属(Romboutsia)和土

孢杆菌属(Terrisporobacter)]。 

 

 
 

图 3  白鹤肠道微生物群落的 LEfSe 分析 
Figure 3  LEfSe analysis of gut microbial community of Siberian cranes. From the inside to the outside, it is 
phylum, class, order, family, and genera; The size of the small circle represents the relative abundance of the 
species under the classification level; Species with no significant differences are marked in yellow, and species 
with significant differences are marked with coloring. 



 

 

 

赖政等 | 微生物学报, 2023, 63(11) 4309 

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

 

2.6  基于 OTU 的白鹤肠道菌群相关性网络

分析 
为评估 2 组微生物群落种间的关系，根据秩

和检验得到基于 OTU 水平的差异物种绘制种间

相关性网络图(图 4)。藕田和稻田的白鹤肠道微

生物群落均形成了各自独特的微生物网络。稻田

白鹤肠道微生物网络中包含 35 个节点和 311 条

边，其中正相关 83.54%，负相关 16.46%，其网

络中的节点主要属于厚壁菌门和变形菌门，占所

有节点的 71.73%，也是细菌群落的优势菌门。

藕田白鹤肠道微生物网络包含 36 个节点和 168
条边，其中正相关 86.02%，负相关 13.98%，其

网络中的节点主要属于厚壁菌门和变形菌门，占

所有节点的 72.22%，亦是细菌群落的优势菌门。

表明稻田白鹤肠道微生物网络比藕田更为复杂，

微生物间的联系更加紧密。 
2.7  PICRUSt 功能预测 

PICRUSt 可以根据 16S rRNA 基因 V3–V4 区

扩增片段测序数据对样品中的微生物功能类别相

对丰度进行基于数据库的功能预测。通过京都基

因与基因组百科全书(Kyoto encyclopedia of genes 
and genomes, KEGG)代谢途径的组成及差异分

析，可以观测不同分组的样品之间微生物群落的

功能基因在代谢途径上的差异和变化，是研究群

落样本为适应环境变化发生的代谢功能改变的有

效手段，KEGG 代谢途径将生物代谢通路分为   
3 个 level，分别是 level 1、level 2 和 level 3，level 1
和 level 2 的结果如图 5 所示。 

 

 
 

图 4  白鹤肠道微生物群落的相关性网络图 
Figure 4  Correlation network analysis of gut microbial community of Siberian cranes. A: Gut microbial 
community of Siberian cranes in Kangshan reclamation farm. B: Gut microbial community of Siberian cranes 
in Wuxing farm. The node size is proportional to the relative abundance of each OTU; Links between nodes 
present a strong correlation between the source and the target OTU (Spearman’s correlation>0.8 or ≤0.8); 
Different node colors indicate different phylum to which the OTU belongs; Line color indicates direction, as 
shown in the legend. 
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图 5  KEGG 代谢途径差异分析柱状图 
Figure 5  Histogram for differential analysis of gut microbial genes of KEGG metabolic pathways at level 1 (A) 
and level 2 (B). *: P<0.05, **: P<0.01, ***: P<0.001. 
 

在 level 1 水平上，2 组白鹤肠道菌群基因与

6 类代谢通路相关，其中有 5 类代谢通路具有显

著性差异。稻田白鹤中的基因信息处理(genetic 
information processing) 和 人 类 疾 病 (human 
diseases)的功能基因丰度显著高于藕田白鹤，而

环 境 信 息 处 理 (environmental information 
processing)、细胞过程(cellular processes)和生物

体系统(organismal systems)等 3 类功能基因的丰

度则显著低于藕田白鹤。 
在 level 2 水平上，2 组白鹤肠道菌群基因与

10 类代谢通路相关，其中有 9 类代谢通路具有

显著性差异。稻田白鹤肠道微生物中的碳水化合

物代谢(carbohydrate metabolism)、核苷酸代谢

(nucleotide metabolism)、翻译(translation)、复制

修 复 (replication and repair) 、 脂 代 谢 (lipid 
metabolism)等 5 类功能基因的丰度显著高于藕

田白鹤，而氨基酸代谢(amino acid metabolism)、
膜转运(membrane transport)、能量代谢(energy 
metabolism) 和 辅 助 因 子 和 维 生 素 代 谢

(metabolism of cofactors and vitamins)等 4类功能

基因的丰度则显著低于藕田白鹤。 

3  讨论 
肠道微生物群落多样性的维持对于动物的

生命活动具有十分重要的意义[19]。本研究采用

细菌 16S rRNA 基因高通量测序技术对 2 种不同

人工生境的白鹤肠道微生物结构组成进行了分

析。结果表明，2 种不同人工生境白鹤肠道微生

物的 Ace、Chao1、Shannon 和 Simpson 指数均

无显著性差异。本研究中基于 PCoA 分析不同人

工生境的白鹤肠道微生物结构组成，发现稻田白

鹤和藕田白鹤肠道微生物群落组间差异显著
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(R2=0.312, P<0.05)。迁徙候鸟有着复杂的迁徙

周年生活史，不同种群候鸟在混群觅食时，因

共享环境中的水、空气、土壤等媒介，或者无

意间的粪食促进肠道微生物的转移，导致肠道

微生物的种间交互传播[20]。何文韵等[21]的研究

发现，康山垦殖场人工生境中有养殖水塘、稻

田等类型多样的微生境，候鸟多样性高于五星

白鹤小区。作者在野外采样观察也发现，康山

垦殖场与白鹤同域觅食鸟类数量显著高于五星

白鹤小区藕田白鹤。因此，认为同域的候鸟种

类和数量越多，鸟类肠道微生物进行种间交互

作用的可能性和交互作用的程度可能也越大。

这可能是导致 2 种不同人工生境的白鹤肠道微

生物差异显著的重要原因。 
本研究发现 2 种不同人工生境的白鹤肠道

微生物群落组成主要为厚壁菌门、变形菌门、放

线菌门和拟杆菌门这 4 种类群，以往的研究同样

表明厚壁菌门、变形菌门、放线菌门和拟杆菌门

是大部分鸟类肠道微生物中的优势类群 [5,22]。

Grond 等[23]的研究发现鸟类肠道微生物的核心

类群组成相同。本研究发现 2 种不同人工生境白

鹤肠道在门水平上的优势类群相同，且在共线性

网络中，大多数节点属于厚壁菌门、变形菌门、

放线菌门和拟杆菌门，推测人工生境变化对白鹤

肠道微生物群落主要组成影响不大。4 种类群在

2 种人工生境中所占比例不同，厚壁菌门是 2 种

人工生境中占比最大的类群。厚壁菌门是肠道中

最为主要的一类细菌，能够帮助肠道中的复杂碳

水化合物、脂肪酸和多糖的分解[24]。Zhang 等[25]

的研究发现，肠道中厚壁菌门的相对丰度较高可

能与越冬期白头鹤的植物来源食物有关。本文中

越冬白鹤以莲藕、稻谷等植物来源食物为主，因

而可能对 2 种不同人工生境白鹤肠道微生物群

落中的厚壁菌门的相对丰度影响不大。 
在属水平上，不同人工生境白鹤肠道微生物

群落组成差异较大。本研究表明藕田白鹤肠道微

生物占比最大的是土孢杆菌属(占比达 29.64%)，
罗布西亚属和苏黎世杆菌属紧随其后；稻田白鹤

肠道微生物占比最大的是乳酸杆菌属(占比高达

71.26%)，其次是里氏杆菌属和弯曲杆菌属。本

研究基于 LEfSe 分析亦发现，藕田白鹤肠道微生

物中土孢杆菌属、罗布西亚属和苏黎世杆菌属的

相对丰度显著高于稻田白鹤，而稻田白鹤肠道微

生物中乳酸杆菌属、里氏杆菌属和弯曲杆菌属则

显著高于藕田白鹤。本研究中处于藕田中的白鹤

主要取食残留在底泥中的莲藕块茎，而处于稻田

中的白鹤则以散落的谷物为食，而稻谷中淀粉含

量显著高于莲藕中的淀粉(P<0.05)[26-27]。因而，

食物的改变也可能导致不同人工生境白鹤肠道

微生物群落组间差异显著。以往研究表明，土孢

杆菌属[28]、罗布西亚属[29]和苏黎世杆菌属[30]在

维持宿主健康中扮演着重要角色，其较高的丰度

有利于宿主的生存。因此，本研究结果表明，处

于藕田中的白鹤肠道中含有大量与肠道健康状

况相关的微生物，有利于维持其肠道生态平衡。

里氏杆菌属[31]和弯曲杆菌属[32]是潜在致病菌，

可能导致宿主患病。这表明稻田白鹤可能遭受

致病菌的侵袭，需要给予更多的关注以及保护。

有研究发现白头鹤和同域的家禽之间存在肠道

潜在病原体的交互传播，且两者的距离越近，

肠道潜在病原体交叉传播越容易[33]。本研究在

采样过程中，发现稻田周边有较多家禽养殖，

白鹤与家禽在同一区域觅食，这可能是导致稻

田白鹤肠道里氏杆菌属和弯曲杆菌属显著高于

藕田白鹤的原因。因此，为了更好保护鄱阳湖

越冬白鹤，需要采取更多保护措施减少人类活

动对白鹤的影响。 
PICRUSt 软件广泛用于功能基因研究，并将

菌群多样性与宿主代谢情况联系起来[34]。研究

表明，PICRUSt 软件对肠道菌群功能基因预测的
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准确度为 85%–90%[35]。通过与 KEGG 数据库比

对发现，白鹤肠道微生物编码的大多数基因与代

谢相关。新陈代谢在 level 1 水平上丰度最高，

全球和概览地图(global and overview maps)在
level 2 水平上丰度最高。在 level 2 水平上，2 组

白鹤肠道菌群基因与 10 类代谢通路相关，其中

有 9 类代谢通路具有显著性差异(P<0.05)，表现

出不同人工生境白鹤肠道微生物群落在功能和

代谢途径上的差异性，这可能为鄱阳湖越冬白

鹤维持体内稳态、提高生态适应发挥重要作用。 

4  结论 
利用 16S rRNA基因测序技术对鄱阳湖越冬

白鹤肠道微生物群落结构进行研究发现并确定

了以厚壁菌门、变形菌门和放线菌门和拟杆菌门

为主的核心菌群。藕田白鹤肠道微生物中土孢杆

菌属、罗布西亚属和苏黎世杆菌属的相对丰度显

著高于稻田白鹤，而稻田白鹤肠道中的里氏杆菌

属和弯曲杆菌属的相对丰度显著高于藕田白鹤。

2 种不同人工生境鄱阳湖越冬白鹤肠道微生物

的 多 样 性 指 数 均 无 显 著 性 差 异 ， 但 基 于

Binary-Jaccard 距离矩阵的 β 多样性分析发现  

2 种人工生境的白鹤肠道微生物群落结构差异

显著(R2=0.312, P<0.05)。基于 OTU 的白鹤肠道

菌群相关性网络分析表明，稻田白鹤肠道微生物

网络比藕田更为复杂，微生物间的联系更加紧

密。基于 KEGG 代谢途径的组成及差异分析，

白鹤肠道微生物编码的大多数基因与代谢相关，

不同人工生境白鹤肠道微生物群落在功能和代

谢途径上具有显著差异性(P<0.05)。 
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