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摘   要：海洋哺乳动物主要包括生活在水里的鲸类、基本生活在水里的海牛类以及水陆两栖的鳍

足类，均为珍稀的国家二级及以上保护动物。微生物在哺乳动物体内起到营养吸收、辅助消化过

程以及增强免疫功能的作用，是宿主体内不可或缺的一部分，而作为适应海洋环境的特殊哺乳动

物类群，海洋哺乳动物的生存环境和食性的特殊性导致其体内微生物群落与陆生哺乳动物有显著

差异。正是这种差异性导致我们对研究较多的陆地哺乳动物微生物的很多认识无法简单地套入海

洋哺乳动物中。因此，深入了解海洋哺乳动物的微生物群落结构和功能对于了解海洋哺乳动物与

环境的互作关系以及提高其保育工作的水平至关重要。本文对近年来海洋哺乳动物微生物组研究

的进展进行了总结，并探讨了相关技术方法以及未来研究中值得关注的科学问题。 
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Abstract: Marine mammals mainly include Cetacea living in the water, Sirenia primarily 
inhabiting water, and Pinnipedia which are amphibious. All these animals are rare and included 
in the list of national second-class or higher protected animals. Microorganisms play crucial 
roles in nutrient absorption, assisting the digestive process, and enhancing immune function of 
mammals, being an indispensable component of the host. The unique living conditions and diets 
of marine mammals result in significant differences in their microbiomes compared with 
terrestrial mammals. As a result, our knowledge about the microbiomes derived from terrestrial 
mammals is not applicable to marine mammals. Therefore, understanding the structures and 
functions of marine mammal microbiomes is essential for comprehending the interactions 
between marine mammals and their living environment and enhancing conservation efforts. This 
paper summarizes the recent advances in research on the microbiomes of marine mammals, 
discusses relevant technical methods, and highlights worthy scientific issues in future research. 
Keywords: marine mammals; microorganisms; influencing factors 
 

海洋哺乳动物又被称为海兽，它们是一类

栖息在海洋水生环境中的哺乳动物。海洋哺乳

动物主要包括鲸下目(Cetacea)、海牛目(Sirenia)
以及鳍脚亚目(Pinnipedia)的动物。此外食肉目

熊科中的北极熊(Ursus maritimus)和鼬科的海

獭(Enhydra lutris)等也通常会被认作是海洋哺

乳动物。系统发育树显示，不同的哺乳动物类

群在适应海洋环境过程中独立演化出相似的

特征(图 1)。目前，全球现存 132 种海洋哺乳动

物 (https://marinemammalscience.org/science-and- 
publications/list-marine-mammal-species-subspecies/)，
而在我国的水域中，已观察到约有 46 种海洋哺

乳动物分布[1-2]。海洋哺乳动物是海洋生物多样

性中极为独特的类群，它们的祖先栖息于陆地，

但是又分别独立地由陆地重返海洋，并依赖海

洋资源生存或完全生活在海洋中[3]。大部分的海

洋哺乳动物以捕食性为主，以鱼虾、贝壳或头

足类动物为食，位于海洋生态系统的顶端[4]。然

而，有一部分海洋哺乳动物如海牛目的海牛和

儒艮，它们以植食性为主，主要食物来源为海

底的各种藻类和水草[5-6]。 
根据先前的研究，在哺乳动物体内和体表

存在着大量的微生物，其数量超过哺乳动物细

胞的 10 倍之多，并编码超过宿主本身基因数量

100 倍的独特基因[7]。这些微生物对宿主的生理

和营养有着深刻的影响[8-9]，它们可以通过帮助

宿主消化食物以及为宿主提供营养来影响宿主

的能量平衡[10]。此外，研究还揭示了微生物群

落及其代谢产物对免疫稳态的关键作用，它们

不仅对维持免疫功能至关重要，还会影响宿主

对多种免疫介导性疾病和紊乱的易感性；因此，

哺乳动物的适应性免疫系统深受肠道细菌的定 
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图 1  由 35 种海洋哺乳动物和 16 种外群哺乳动物构建的最大似然法系统发育树(改自文献[3]) 
Figure 1  A maximum likelihood phylogenetic tree of 35 marine mammal species and 16 outgroup mammal 
species[3]. Legend: Three lineages of marine mammals are distinguished by different colors: Cetaceans (blue), 
Pinnipeds (green), and Sirenians (red). The red stars represent the key species differentiation nodes of marine 
mammals. 
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殖影响，当菌群失调时，适应性免疫细胞的功

能也会受到影响，这可能是炎症性肠病等疾病

发生的原因之一[11-13]。此外，有报道发现肠道

菌群的定殖会影响哺乳动物的大脑发育以及

成年之后的行为，微生物的定殖过程启动了涉

及运动控制和焦虑行为的神经元回路的信号机

制[14]。因此，揭示海洋哺乳动物体内和体表的

微生物群落组成，对于全面了解海洋哺乳动物

自身的生理和健康状况至关重要。然而，目前

相关菌群的研究绝大部分都集中于陆生哺乳

动物，海洋哺乳动物因为采样困难等原因的限

制，其研究的相对数量和深度都不如它们陆生

的同胞[15]。 
正因为海洋哺乳动物在海洋生态系统中的

特殊地位，它们可以作为反映沿海和海洋栖息地

健康状况的前哨物种[16-18]。它们对环境变化和受

威胁状态很敏感，通常作为“生态系统哨兵”[19]，

也被当作环境变化和海洋健康的指示器[20]。因

此针对海洋哺乳动物的研究对调查海洋生态系

统的疾病传播、食物网的变化、气候变化以及

人为污染物积累的影响有着重要意义[21-23]。然

而，人类活动的加剧导致了全球温度上升和海

洋环境污染以及栖息地的破坏，海洋哺乳动物

不仅出现了数量迅速下降的情况(图 2)，还出现

了物种功能性灭绝的事件[24]。因此，在环境很

难短时间内改变的情况下，迁地保护就成为了对

海洋哺乳动物进行保护的一个重要手段[25-26]。

在这种情况下，研究圈养状态下海洋哺乳动物

体内微生物群落的变化就与研究野生类群一样

变得越来越重要。 
 

 
 
图 2  海洋哺乳动物体内积累的陆地和海洋微型污染物来源(改自文献[4]) 
Figure 2  Land- and ocean-based sources of micropollutants that accumulate in marine mammals[4]. 
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近年来，高通量测序技术的快速发展为微

生物的相关研究带来了技术上的革命，极大地

提升了我们对海洋哺乳动物微生物群落认识的

深度和广度[27-28]。因此，本文综述了近 10 年来

海洋哺乳动物各个类群与微生物群落相关的研

究进展，总结了海洋哺乳动物体内微生物群落

结构变化的影响因素，以期为我国海洋哺乳动

物的保护研究提供参考，同时也为利用微生物

来改善重点保护海洋哺乳动物的保育工作提供

科学依据，并对我国今后海洋哺乳动物微生物

领域的研究方向提供参考。 

1  鲸下目动物微生物研究 
鲸类的形体构造和生活习性与其他哺乳动

物有显著区别，早期将其划分为一个单独的目，

但是现代分子分类学的结果表明鲸类与河马类

形成姐妹群关系并位于偶蹄目端部，因此分类

学家将鲸目并入偶蹄目并降级为鲸下目[29]。与

其他哺乳动物的微生物研究集中于肠道、表皮

和口腔不同，鲸下目动物包括鲸类和海豚类都有

相当一部分研究集中于动物的呼吸孔上[21,30-31]。

鉴于鲸鱼的栖息地和体型特点，目前对鲸类微

生物群落的研究在很大程度上依赖搁浅或死亡

个体的样本[32]。这种采样方法可能导致我们对

健康鲸鱼体内外微生物的认识出现偏差。例如，

搁浅或死亡的鲸鱼可能由于疾病或其他环境压

力而具有不同的微生物组成，这可能与健康鲸

鱼的微生物群落存在显著差异[32]。因此，在分

析这些样本时，研究者应该意识到这种潜在偏

差，并采取相应的措施来减少其对研究结果的

影响。例如，研究者可以通过严格的样本筛选

过程，排除那些明显受到疾病影响的个体，以

及对样本进行详细的环境和生理参数记录，以

便在分析中考虑这些因素。这些方法可能仍然

具有一定的局限性，建议未来的研究应考虑采

用非侵入性采样技术，如远程采样或无人机技

术，以获取更多健康鲸鱼的微生物样本。 

1.1  鲸类动物微生物研究 
鲸类通常所指的是指鲸下目中除了海豚科

以外的其他物种，通常分为须鲸小目(Mysticeti)
和齿鲸小目(Odontoceti)[33]。须鲸以滤食性为主，

它们体内肠道微生物的组成以芽孢杆菌门

(Bacillota)为优势类群，具体来说是以芽孢杆菌

门的梭菌属(Clostridium)为主，另外假单胞菌门

(Pseudomonadota)的微生物在须鲸肠道中所占

比例也相对较高[34-35]。在鲸鱼表皮微生物纯培

养的研究中发现，须鲸的表皮与肠道的微生物

类群差别较大，表皮的微生物是主要以假单胞

菌门为优势的类群[36]。在一项综合性研究中，

Sanders 等[37]研究了加拿大地区的 3 种须鲸粪便

样品的微生物群落组成和功能，并将其与陆地

植食性和肉食性哺乳动物的粪便菌群进行比

较，发现须鲸拥有独特的肠道微生物群落，其

发酵代谢功能和高级分类单元与陆生食草哺乳

动物惊人的相似，区别在于发酵的代谢通路从

陆地植食性哺乳动物的以纤维素为主要碳源转

变为以海洋动物来源的几丁质为主要碳源；然

而须鲸肠道微生物群落的蛋白质分解代谢和必

需氨基酸合成途径却更接近陆生食肉动物。 
在一些报道中，齿鲸的肠道微生物群落组

成与须鲸有所不同。在几项对抹香鲸(Physeter 
macrocephalus)和小抹香鲸(Kogia breviceps)的
肠道微生物研究中，属于拟杆菌门(Bacteroidota)
中黄杆菌属(Flavobacterium)的微生物比例相较

须鲸有明显上升，这可能跟齿鲸和须鲸的不同食

性有关[38-39]。然而在一项放养于相同水域的不同

须鲸和齿鲸的微生物研究中发现，须鲸和齿鲸

的微生物群落具有高度的同源性，都是以芽孢

杆菌门为主，只是在较低级阶元才有明显的差

别[40]。然而也有研究得到了完全不一样的结果，
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Erwin 等[32]通过对搁浅的 2 种小抹香鲸个体的

肠道微生物研究发现，这 2 头鲸鱼肠道的微生

物组成以放线菌门(Actinomycetota)和假单胞菌

门为主，与其他须鲸的肠道微生物组成差别较

大；不过，这 2 头搁浅鲸鱼的微生物群落组成

出现这种情况，可能是由于健康状况恶化导致

了肠道菌群失调。总的来说，鲸鱼因为其庞大

的体型导致其肠道含氧量较低，所以其肠道微

生物普遍以厌氧菌或者兼性厌氧菌为主。 
除了肠道以外，皮肤和呼吸孔也是鲸类微

生物研究的重点。鲸鱼皮肤与海水直接接触，

不仅如此，鲸类是唯一全球分布的水生哺乳动

物且会进行广泛地迁移[41-42]，而且鲸类动物对

环境变化的反应高度敏感，这使得鲸类皮肤微

生物成为研究海洋环境健康的经典模型。

Apprill 等[21]首次使用扩增子测序的方法描述了

北半球座头鲸(Megaptera novaeangliae)的皮肤

微生物区系，此研究提出一个鲸鱼的核心皮肤

细菌群落，主要由黏着杆菌属(Tenacibaculum)和
嗜冷杆菌属(Psychrobacter)的细菌组成，这 2 种细

菌分别与抵御病原体的免疫防御功能和适应极

端环境条件有关。还有研究表明，鲸鱼的皮肤

微生物会随着季节交替导致的海洋环境的改变

而发生变化[43]。另外，2021 年，Toro 等[44]研究

发现，生活在同一水域的 3 种不同鲸类的皮肤

细菌群落不仅与海水有着显著的不同，其皮肤

微生物群落之间的聚类关系也与鲸鱼的系统发

育关系一致，说明系统发育关系不仅影响肠道

微生物，还会影响鲸鱼的皮肤微生物。此外，

另一项研究通过对来自海洋哺乳动物 4 个科 9 个

物种的 75 份皮肤样本进行 SSU rRNA 基因测序

分析，也观察到了微生物群落与宿主遗传差异

的正相关性[45]。这些结果表明，海洋哺乳动物

的皮肤微生物群落可能与其进化背景相关，并

可能对它们的健康和海洋生态系统的适应性发

挥关键作用[45]。 
鲸类具有独特的呼吸解剖结构，它们的鼻

咽独立于口腔，因此可能含有稀有微生物[30]。

此外，鲸类动物因其呼吸系统在呼吸时直接暴

露于海水和空气微生物群落中，所以它们呼吸

系统的微生物群落组成既受外界因素的影响，

又受宿主生物因素的影响，这种外部环境和内

部环境的交集构成了一个研究契机[30]。Apprill
等[30]在温哥华和马萨诸塞州海岸附近座头鲸的

吹沫样本中确定了座头鲸呼吸系统的 25 个核

心 类 群 ( 宿 主 特 异 性 ) ， 包 括 棒 状 杆 菌 属

(Corynebacterium)、黏着杆菌属、莫拉氏菌属

(Moraxella)和嗜冷杆菌属等。然而，Vendl 等[31]

却发现，澳大利亚海岸附近的座头鲸的呼吸孔

样品的微生物群落丰富度较差，核心微生物群

落规模较小。由此作者推测，核心微生物组的

缺失可能与取样时动物的生理状态有关，因此

研究鲸类呼吸系统的微生物群落可能对有效监

控鲸类的健康状况具有重要意义。 

1.2  海豚类动物微生物研究 
海豚一般指的是鲸下目海豚科的物种。在

我国，白鱀豚(Lipotes vexillifer)作为世界上最稀

少的海豚已经被宣布功能性灭绝[24]，所以截至

目前无白鱀豚的相关微生物研究被报道。另外

2 类在我国非常珍稀的海豚分别是生活在长江的

长江江豚(Neophocaena asiaeorientalis)以及生活

在南海地区的中华白海豚 (Sousa chinensis)。
McLaughlin 等[46]通过 16S rRNA 基因克隆文库

的方法鉴定出了 12 个长江江豚粪便样品的 39 个

分类单元，发现江豚肠道微生物以芽孢菌门的

梭菌属为主。Wan 等[47]第一次使用高通量测序

方法，通过 16S rRNA 基因 V3–V4 区域的扩增

子测序，比较了野生江豚和圈养江豚肠道微生

物的区别，发现圈养江豚与野生江豚的肠道微

生物组成有较大差别，圈养江豚的肠道微生物
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以芽孢菌门为主，而野生江豚的肠道微生物却

是以假单胞菌门为主。在另外 2 项长江江豚健

康状态和非健康状态肠道微生物群落的对比

中，Liu 等 [48]通过对比感染了维氏气单胞菌

(Aeromonas veronii)和健康的长江江豚的肠道微

生物，认为维氏气单胞菌感染可以通过影响有

益菌和有害菌的数量来改变长江江豚肠道菌

群。You 等[49]发现，在对江豚皮肤溃疡使用抗

生素治疗后，其肠道微生物群落组成发生改变，

假单胞菌门和放线菌门的比例上升，而芽孢杆

菌门的丰度显著下降，大多数潜在的病原体消

失。上述研究说明江豚在亚健康状态普遍会出

现肠道菌群失调的状况，而随着治疗的进行，

肠道菌群会逐步恢复正常。相比于长江江豚，受

限于材料获得的难度，目前仅有一例中华白海豚

的微生物相关研究。Wan 等[50]研究了一头搁浅

的中华白海豚，通过解剖其肠道并通过 16S 
rRNA 基因 V3–V4 区域的扩增子测序发现，搁

浅的中华白海豚肠道的主要微生物与其他鲸豚

类似，都是以芽孢菌门的梭菌属为主，并通过

对肠道菌群功能的预测发现了菌群可能在海豚

体内起到帮助食物降解等功能。 
另外一类研究较多的海豚是水族馆里饲养

较多的宽吻海豚(Tursiops truncatus)。Soverini
等[51]通过对 10只饲养的宽吻海豚的粪便微生物

进行研究后发现，其肠道菌群与肉食性海鱼的

肠道菌群高度相似，表明了海豚对海洋环境以

及鱼食性的适应。Suzuki 等[52]调查了日本 3 个

水族馆的 16 头宽吻海豚的粪便微生物组成，发

现相同水族馆的海豚粪便微生物组成是相似

的，但是不同水族馆的海豚粪便里最优势细菌

门的种类是不同的，与之相对应的是各个水族

馆设施之间的微生物群落组成也存在显著差

异，表明了圈养环境条件的不同可能会导致海

豚肠道菌群的差异。另外也有研究发现了宽吻

海豚不同身体部位的微生物群落组成有明显差

异，并且与它们生活的水环境也有明显区别[53]。

在一项大规模研究中，Bik 等[54]调查了 48 只健

康海豚以及 18 只健康海狮不同部位的 337 个样

品，发现这些海洋哺乳动物微生物群落组成高

度多样化，而且与陆生哺乳动物以及它们所食

用的海鱼和生活的水域的微生物都有显著性差

别，并随着不同的身体部位和不同的宿主而变

化。综上所述，可以发现宿主栖息地、食性和

系统发育都是影响海豚肠道微生物组成的重要

因素，海豚肠道菌群由海洋塑造，但又与海洋

截然不同。 

2  鳍脚亚目动物微生物研究 
鳍脚亚目动物分为海豹科、海狮科和海象

科，分子生物学的证据表明它们是食肉目中的

一个单系群，因此被系统学家从一个单独的目

划归到了食肉目下的一个亚目[55]。鳍脚类为两

栖生活方式，通常以鱼为食，因此它们的饮食

中含有大量的蛋白质和多不饱和脂肪酸[56]。这

些特征导致鳍脚类动物的肠道微生物群与其他

海洋哺乳动物和陆生食肉动物不同[57]。因此，

深入理解肠道菌群对了解鳍脚类动物的进化、

食性和保护具有重要意义 

2.1  海豹微生物研究 
目前我国有分布的海豹主要为斑海豹

(Phoca largha)、髯海豹(Erignathus barbatus)以
及环海豹(Histriophoca fasciata)，其中斑海豹是

国家一级保护动物，也是唯一能在中国海域繁

殖的鳍足类动物[58]。Tian 等[59]在辽东湾救助了

一只与母亲分开的斑海豹幼崽，并在救治过程

中每 3 d 对幼崽的粪便样品进行微生物群落的

检测，研究发现在救治前，斑海豹幼崽的肠道

菌群均以芽孢杆菌门为主，但是在救治过程中，

幼崽出现了腹泻的状况，此时它的肠道菌群紊
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乱，变成以梭杆菌门的梭杆菌属为主，在恢复

健康后，其肠道菌群又恢复到原来以芽孢杆菌

门为主的状态，此研究说明梭杆菌属在肠道中

的暴发可能与斑海豹幼崽的腹泻紧密相关。此

外，Tian 等[60]还分析了圈养环境下不同年龄段

斑海豹的肠道微生物，发现年龄是影响斑海豹

肠道菌群组成的重要因素，这一结果出现的可

能原因是年龄影响了斑海豹的发育和生理状

态，从而进一步影响了其体内的肠道微生物群

落。在近期的一项研究中，Tian 等[61]研究了辽

东湾野生斑海豹的粪便菌群与它们栖息地的海

水和海冰之间的关系，发现斑海豹粪便中的某

些微生物类群来自于外界环境，但总体上斑海

豹的肠道微生物组成与环境有着明显的不同。 
在其他海豹类群的相关研究中，也证明了

环境和饮食会影响海豹体内的微生物。如 Nelson
等[57]同时对野生和圈养的海豹的肠道微生物进

行研究，认为饮食类型、猎物、肠道形态、肠

道生理和社会行为在决定肠道内群落组成方面

起主要作用；不仅如此，海豹的核心肠道菌群

是通过母子传播的方式建立，并在宿主的整个

生命周期内保持。类似的结果也在其他海豹微

生物相关研究中被展现出来[62-64]。 

2.2  海狮微生物研究 
海狮是指隶属于鳍脚类、海狮科、海狮亚

科的动物，目前在全球范围内共有 6 个现存的

物种。在我国唯一有分布的海狮是北海狮

(Eumetopias jubatus)，可惜目前尚未有关于北海

狮体内微生物群落的研究。目前研究相对较多

的是澳大利亚海狮 (Arctocephalus pusillus)，
Delport 等[65]同时研究了野生的和圈养的澳大利

亚海狮，发现无论是野生的还是圈养的海狮，

它们的肠道微生物群落的组成均以芽孢杆菌门

为主，但是通过组成成分分析仍然能看到这 2 类

海狮肠道微生物之间的差别；可以注意到，野

生澳大利亚海狮体内的梭菌属要明显高于圈养

个体，而圈养个体的肠杆菌科(Enterobacteriaceae)
要明显高于野生个体。也就是说通过与动物园

管理员和公众参与的动物互动项目，圈养的海

洋哺乳动物会接触到各种非环境类微生物，虽

然肠杆菌科的许多成员都是无害的肠道共生

体，但该家族也包括许多知名的致病物种[66]，

所以在对这些动物进行保育时一定要注意这方

面的风险。动物体内这些肠杆菌的大量存在很

可能是人为因素直接造成的，也有可能是人为

因素污染环境从而间接造成的。为此，Fulham
等[67]调查了澳大利亚海狮幼崽体内的大肠杆菌

存在的状况，他们在野生的澳大利亚海狮幼崽

体内发现了大量与人类相关的大肠杆菌亚型，

这些亚型的存在显示出了致病菌从人类种群传播

到海洋野生动物和环境的可能性。在另外一项南

美海狮(Arctocephalus australis)的调查研究中，

Hermosilla 等[68]通过纯培养技术调查了海狮和人

类共患的寄生虫和微生物病菌，共发现了 5 种寄

生虫以及一些可能的病原菌，如梭菌属、埃希

氏菌属(Escherichia)、沙雷氏菌属(Serratia)等，

说明人类活动可能会在海狮和人类种群之间造

成潜在的卫生问题。 

2.3  海狗微生物研究 
海狗与海狮在系统发育关系上较为近缘，

它们同属于海狮科，但是属于不同亚科。海狗

因皮毛较浓密、光滑，所以又被称为“皮毛海

狮”，也因此海狗受到人类的大量捕捉，导致其

处于濒危状态。与其他鳍脚类动物类似，海狗

的肠道微生物的优势类群为芽孢杆菌门的梭杆

菌属，但是它们的肠道微生物又会受到其他各

种因素的影响[69-71]。其中 Smith 等[69]通过焦磷

酸测序技术研究发现，不同年龄段海狗的肠道

微生物有着明显的区别。Medeiros 等[70]研究发

现，同在巴西海岸的南美海狗 (Arctocephalus 
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australis)与亚南极海狗(Arctocephalus tropicalis)
肠道微生物有着明显的不同，说明宿主系统发

育关系也会影响海狗的肠道微生物组成。出乎

意料的是 Toro-Valdivieso 等[71]的研究却发现，不

同的地理位置并不是海狗肠道微生物组成改变

的主要原因。 
另外还有一些研究关注了海狗身体其他部

位的微生物群落组成。Emami-Khoyi 等[72]通过

对新西兰海狗(Arctocephalus forsteri)幼崽的口

腔微生物的研究，确认了新西兰海狗幼崽的口

腔微生物主要是由拟杆菌门(28.28%)、芽孢杆菌

门(23.23%)以及假单胞菌门(19.95%)组成，其组

成结构与肠道有着显著区别。Grosser 等[73]研究

了 2 个相邻的南极海狗群体，这 2 个群体的社

会密度高低不同，研究结果发现虽然宿主种群

本身在基因上未分化，但是 2 个海豹群体的皮

肤菌落之间有很大的差异，具体来说就是高密

度海豹群体中皮肤微生物群落的 α 多样性显著

降低；此外还发现了母亲和它们的子代之间共

享了相似的微生物群落，这个发现支持微生物

可能促进了母子之间识别的观点。Canova 等[74]

使用宏基因组学技术，研究了死亡的南美海狗

脾和肺中存在的病毒，宏基因组的分箱结果显

示，死亡南美海狮里存在着环状病毒科和异色

病毒科的病毒，此研究可以更好地帮助我们了

解鳍脚类动物体内可能存在的病毒，从而能够

监测新病毒的出现。 

2.4  海象微生物研究 
海象是一类属于海象科的大规模群居动

物，主要生活在北极地区。海象是北极生境底

栖生物的关键生物调节器，因为它们消耗大量

双壳类、贝类和其他无脊椎动物，它们与其他

鳍脚类动物有所区别的是，野生海象很少以鱼

类为食[75]。这种特殊的饮食导致海象与其他鳍

脚类动物的肠道微生物群落结构有所区别，海

象的肠道微生物以梭杆菌门(Fusobacteriota)为
主要优势类群，区别于其他鳍脚类的通常以芽

孢杆菌门为主要优势类群[76]。为了对海象的肠

道微生物进行研究，Couch 等[76]直接从 37 头太

平洋海象(Odobenus rosmarus)的小肠中获得粪

便样品，他们通过碳和氮的稳定同位素来推断

海象的食物来源以及栖息地，并分别通过 16S 
rRNA 基因和 18S rRNA 基因的扩增子测序来推

算海象肠道里存在的细菌和寄生虫，最终分析

结果发现海象的细菌群落结构与饮食相关，饮

食对海象这种具有重要文化和生态意义的物种

的寄生虫和微生物群落的构建至关重要。此外，

Rothenberg 等[77]检测了汞这种重要重金属污染

物在海象体内的富集情况以及与甲基汞富集相

关的海象肠道微生物类群，结果显示在粪便样

本中，甲基汞与拟杆菌属(Bacteroides)呈负相关

的关系，而与颤螺菌目(Oscillospirales)成员呈

正相关的关系；在结肠样本中，甲基汞与罗姆

布 斯 氏 菌 属 (Romboutsia) 和 索 氏 梭 菌 属

(Paeniclostridium)两属成员呈负相关。Podar 等[78]

研究表明，颤螺菌目(Oscillospirales)中无成员含

有甲基化汞的基因，这表明肠道中甲基汞的来

源是饮食，而不是体内甲基化，说明了对海洋

哺乳动物体内污染物的检测对监测海洋污染有

着重要意义。 

3  海牛目动物微生物研究 
海牛目一共有 2 个科 4 个物种(海牛科 3 种，

儒艮科 1 种)。它们在海洋哺乳动物里是非常特

殊的一个类群，几乎其他所有海洋哺乳动物无

论是捕食性还是滤食性都是以动物为食，而海牛

目的动物却是以海草以及其他水生植物为食[79]。

因此，海牛目的物种拥有着富含各种微生物的

庞大的后肠来负责水的再吸收和有机物、脂肪

以及纤维素的消化[79]。 
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3.1  海牛微生物研究 
海牛盲肠和结肠中短链脂肪酸的平均浓度

远远高于胃和十二指肠，这意味着海牛将纤维

素转化为短链脂肪酸的效率很高，有研究指出

这种高消化率被认为是由于食糜传代速度慢以

及后肠中微生物纤维素发酵所致[80-81]。因此，

对海牛肠道微生物的研究对于了解海牛的健康

状况起着重要的作用。冬天的时候佛罗里达海

牛(Trichechus manatus)会迁移到水温较高的越

冬地点，在那里它们会经历饮食的变化，并可

能会遭受寒冷引起的压力。为此，Merson 等[82]

为研究在美国西佛罗里达克里斯特尔里弗越冬

的野生海牛后肠细菌群落的变化，利用焦磷酸

测序技术研究了 36 头海牛的粪便菌群，结果发

现海牛肠道微生物群落的多样性在面对季节性

饮食变化和潜在生理压力时有着明显恢复能

力，造成这种现象的原因可能是一种迁徙物种

的有效适应；此外，在所有 36 只海牛中确定

的 23 个核心操作分类单元(operational taxonomic 
units, OTUs)中，有 44%也是在野生儒艮中的常

见类群[83]，这种现象可能不仅仅与它们之间食

性类似相关，还可能与它们之间较近的亲缘关

系有关。为了对比圈养海牛和野生海牛肠道微

生物的区别，Suzuki 等[84]对圈养的美洲海牛粪

便菌群进行了特征分析，并与野生美洲海牛粪

便菌群进行了比较，结果发现在丰度前 20 的细

菌属中，有 7 个具有水解纤维素和代谢胆汁酸

的潜能，说明了肠道微生物与海牛食性具有紧

密的关系；不仅如此，圈养海牛的微生物群落

组成与野生佛罗里达海牛明显不同，且多样性

高于野生海牛，说明海牛的饮食以及圈养环境

可能对其体内微生物群落造成影响。 
饮食造成的肠道微生物的改变对海洋哺乳

动物的健康非常重要。在美国佛罗里达州的印第

安河泻湖生存有超过 6 000 头海牛，从 2013 年

至今出现了很多例海牛的不明原因死亡，仅仅

2021 年就有接近 1 000 头海牛死亡[85]。Landsberg
等[85]通过长时间对死亡海牛的解剖以及毒理性

调查终于发现了原因，在印第安河泻湖，因为

浮游生物的大量繁殖导致海牛常吃的水草大量

消失，海牛不得不将食谱转换到各种大型藻类，

这种食性的转变导致肠道中梭菌属丰度大量升

高；通过对肠道标本进行微生物学、细胞学、

免疫组化和分子分析，在肠道中发现梭菌毒素 A
以及毒素 A/B 和毒素 A 的基因，不仅如此还发

现了 Clostridioides 致死基因(以及测序菌株的其

他潜在毒力因子)和产气荚膜梭菌 α 和 ε 毒素基

因；因此海牛的大规模死亡原因是海牛从海草转

向以大型藻类为主要食物引起的梭菌属感染。 

3.2  儒艮微生物研究 
儒艮在其巨大的结肠(大于 30 m 长)中通过

后肠发酵来消化海草[86]，这一点与它们的近亲海

牛十分相似。如前文所说，儒艮和海牛共享了许

多的核心微生物类群。Eigeland[83]通过研究对比

发现，以不同食物为食的野生儒艮与圈养儒艮

的肠道微生物有明显的区别，在圈养状态下使

用抗生素药物会使儒艮的肠道微生物群落结构

发生不可逆的转变。总的来说，目前对儒艮的

微生物相关研究仍然十分稀少，亟待加强相关

的工作。 

4  其他海洋哺乳动物微生物研究 
北极熊以及海獭虽然不像上文提到的 3 个大

类群的海洋哺乳动物一样为了适应海洋的生存

环境发生许多身体和生理上的特化，但是因为

其生活栖息地与海洋息息相关，且一生中有很

大一部分时间会呆在海水或者冰面上，所以仍

然被视为海洋哺乳动物。 

4.1  北极熊微生物研究 
北极熊(Ursus maritimus)作为顶级捕食者，是
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被公认的北极生态系统健康的关键指标物种[87]，

也是研究北极气候和其他人为压力影响的模式

物种[88-89]，同时还是研究环境变化的旗舰物种[90]。

Watson 等[91]研究了一个因气候变化而分化为在

海冰上生活(海上熊)和在沿海陆地生活的(陆地

熊)的一个北极熊种群的肠道微生物，发现与海

上熊相比，陆地熊的肠道细菌群落的多样性明

显更高；不仅如此，从群落组成上来看，陆地

熊肠道中丰度最高的是假单胞菌门，而海上熊

肠道中丰度最高的是芽孢菌门。因此可以得出

结论，为了应对气候变化而改变栖息地选择的

熊，将表现出独特的肠道菌群多样性和组成，

这可能最终对它们的健康产生重要影响。Franz
等[92]则选择了不同地点的 2 个北极熊种群为研

究对象，这 2 个种群的北极熊因为栖息地的不

同而导致食物来源不同，结果证明了肠道微生

物组的组成在 2 个亚群之间以及不同性别和年

龄阶层之间存在显著差异，其中利用脂肪酸特

征对北极熊进行膳食示踪分析表明，与其他测

试变量(即性别/年龄类别、身体状况和捕获年份)
相比，膳食更能解释种群内肠道微生物组组成

和多样性的变化。与这 2 项研究相对应，

Espinosa-Gongora 等[93]同时研究了野生北极熊

以及在动物园里圈养了 2–4 代的北极熊，发现

无论是野生的还是圈养的北极熊，它们体内都

存在巴斯德氏菌科(Pasteurellaceae)的微生物，

通过泛基因组分析发现，这类微生物非常保守，

并且巴斯德氏菌科物种的系统发育很可能会反

映出宿主的系统发育；通过这项研究可以发现，

利用圈养动物研究野生动物微生物群落的生物

多样性、自然历史、系统发育和宿主微生物适

应是可能的，并可以为相关动物类群对环境的

适应水平提供有价值的知识。 

4.2  海獭微生物研究 
海獭(Enhydra lutris)是最小的一类海洋哺

乳动物，但是因为栖息地的破坏和人为的捕杀，

海獭的种群数量在快速地下降，已经被世界自

然保护联盟在 2015 年列为濒危物种[94]。微生物

组中许多有益的特性，包括病原体定植抵抗、

免疫系统调节和促进食物消化，可能会减轻对海

獭健康的许多主要威胁，因此研究海獭体内的微

生物对海獭的保护起着重要作用[95-97]。2022 年，

Dudek 等[98]研究了 158 只野生海獭的口腔和肠

道微生物，并将其结果与 12 只圈养的海獭相比

较来研究圈养是否显著改变了海獭的微生物群

落；扩增子测序结果发现，人工饲养不会显著

改变海獭牙龈和远端肠道微生物区系的群落结

构。这说明在海獭体内存在着一个能够稳定存

在的微生物群落。 

5  总结与展望 
目前海洋哺乳动物微生物相关研究主要集

中于北极熊、鲸类、海豚以及海豹等影响力较

大的类群[99-100]，而海牛目的海牛和儒艮以及鳍

脚类的海象可能因为样品获取困难而相对研究

较少(表 1)。 
在海洋哺乳动物的保护中，微生物组分析

是一种新兴无创的健康评估技术[104-106]。相比于陆

地哺乳动物，直到近些年来，微生物组研究才被

大规模地纳入海洋哺乳动物保护工作中[27-28]。使

用无创采样研究微生物群落是海洋哺乳动物研

究的关键，因为许多海洋哺乳动物或是难以寻

找到踪迹，或者个体太大而无法捕获。然而，

通常海洋哺乳动物都受到法律和法规的保护而

导致样品获取的难度增加[65,106]。目前，海洋哺

乳动物微生物组的研究通常是使用扩增子或纯

培养技术来获得不同海洋哺乳动物微生物群落

特征的数据基础，这些研究的目的是希望通过对

海洋哺乳动物体内微生物的本底调查来寻找动

物健康的微生物标志物[43,52,65,84-85,101,104,106]。通过 
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表 1  海洋哺乳动物体内外微生物代表性研究 
Table 1  Representative studies on internal and external microorganisms of marine mammals 
Classification 
of research 
objects 

Species of research objects Research 
method 

Sample type Reporting year Reference 

Cetacea Physeter catodon ○ Blood, muscle, and feces 2019 [38] 
Baleen whale ○● Feces, intestinal contents 2015 [37] 
Sousa chinensis ○ Intestine 2021 [50] 
Tursiops truncatus,  
Stenella coeruleoalba, 
Lagenorhynchus acutus 

○ Mouth 2019 [101] 

Balaenoptera physalus, 
Physeter macrocephalus 

○ Feces 2021 [102] 

Pinnipedia Halichoerus grypus ○ Rectal swab, feces 2022 [64] 
Phoca vitulina ○ Feces 2020/2023/2024 [58-61,103] 
Antarctic seal ○ Feces 2013 [57] 
Neophoca cinerea ○● Feces 2018 [67] 
South American sea lion ○● Feces 2018 [68] 
Arctocephalus forsteri ○ Mouth 2019 [72] 
Arctocephalus australis ○ Lungs, spleen 2021 [74] 
Pacific walrus ○ Feces 2021/2022 [76-77] 

Sirenia Trichechus manatus ○ Feces 2019 [84] 
Florida manatees ○● Gastrointestinal mucosa, feces 2022 [85] 
Dugong dugon ○ Feces 2012 [83] 

Other marine 
organisms 

Polar bear ○ Intestine, feces 2022 [92] 
Enhydra lutris nereis ○ Mouth, rectum, feces, watery 

stool 
2022 [98] 

○ represents the culture-independent method; ● represents the culture-dependent method. 
 

这些研究，可以了解到饮食是决定海洋哺乳动物

的微生物组成的主要因素[32,37,107]。此外，环境条

件的改变以及地理位置的变更都有可能导致海洋

哺乳动物种群之间肠道微生物群的差异[65,91-92]。

海洋哺乳动物中，除了在宿主外部环境和内部

环境变化过程中改变的微生物类群外，还有一部

分微生物类群在世代之间是稳定存在的，很少

会受外来因素的影响[83,93]。除扩增子外，也有少

部分研究使用了宏基因组学技术研究海洋哺乳

动物，并且明确了部分微生物在海洋哺乳动物体

内起到的功能作用[98,108]。通过调查研究发现，梭

菌是引起海洋哺乳动物死亡的关键微生物[85]，也

有研究在海洋哺乳动物体内发现了能够产生抗生

素来抵抗梭菌等病原菌的微生物类群[109]。 
微生物在海洋哺乳动物体内发挥着不可或

缺的作用，截至目前，相比陆生哺乳动物，海

洋哺乳动物的微生物相关研究不仅在数量上要

远少于陆生哺乳动物，在研究深度以及研究方

法的新颖性上也因为样品获取的困难程度以及

相对应的经济价值而低于陆生哺乳动物。相比

于野生的海洋哺乳动物，圈养的动物因为食物

和生长环境等区别，可能会具有明显区别于野

生类群的微生物群落[57,110]。在被人类活动破坏

的自然环境短时间内无法修复的现状下，迁地保
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护就成为了提高这些保护动物种群数量的一个有

效方法，因此研究这些受保护的海洋哺乳动物的

微生物对它们的保育工作有着重要意义，同时研

究圈养的、经过训练的动物可以保护野生种群免

受获取样本带来的压力。 
海洋哺乳动物微生物值得进一步研究和

突破。 
(1) 技术结合研究方向有待突破。在海洋哺

乳动物微生物组研究的未来方向中，技术的综

合应用是实现研究突破的关键。纯培养技术为

研究特定微生物提供了基础，而扩增子测序技

术能够快速揭示微生物群落的多样性和结构。

宏基因组和宏转录组技术则进一步深入到微生

物群落的功能层面，揭示微生物与宿主之间的

相互作用和代谢活动。此外，基于显微镜的可

视化技术，如共聚焦显微镜和荧光原位杂交

(fluorescence in situ hybridization, FISH)[111]，为

识别宿主与微生物组之间的物理关系提供了直

观的图像。结合同位素探测技术，例如纳米二次

离子质谱(nano-secondary ion mass spectrometry, 
Nano-SIMS)[112]和纳米稳定同位素探测(nano-stable 
isotope probing, Nano-SIP)[113]，可以精确追踪宿

主和微生物之间以及微生物内部特定分子的转

移过程。这种多技术融合的方法不仅能够增强

我们对海洋哺乳动物微生物组复杂性的理解，

而且有助于揭示宿主健康、疾病发生与微生物

组之间的深层联系，为海洋哺乳动物的保护和

管理提供更为精准的科学依据。 
(2) 关键微生物鉴定。通过分子生态网络图

的构建以及统计学分析，明确在疾病或其他节

律周期内，在海洋哺乳动物体内发挥作用的关

键微生物(有益微生物、有害微生物以及疾病标

志性微生物)。 
(3) 海洋哺乳动物微生物功能和作用研究。

海洋哺乳动物的生命周期中，微生物群落的功

能和作用会因生长发育、繁殖、季节性迁徙、

捕食习性、环境应激、疾病状态、恢复过程以

及衰老等不同周期阶段而发生变化。通过宏基

因组、宏转录组技术，深入探究这些周期性变

化对微生物群落组成的影响，明确微生物群落

在动物体内发挥的功能和作用，以及它们如何

参与宿主的免疫调节、营养吸收、环境适应和

健康维持等关键生理过程，从而为海洋哺乳动

物的保护和健康管理提供重要的科学见解。 
(4) 关键微生物纯培养与特性研究。同时通

过对动物体内微生物群落的纯培养分离工作，

获得分子网络图中的关键微生物的纯培养菌

株，并检测这些微生物类群的生物学特性。推

断在海洋哺乳动物的生物周期中，关键微生物

所发挥的作用和机制。 
针对以上问题，本课题组还对海洋哺乳动

物微生物进行了更深入的研究。我们以珠海长

隆圈养的鳍足类动物为研究对象，对动物的口

腔、皮肤和粪便微生物进行免培养与纯培养的

深入研究，发现粪便微生物群落的变化会先于

动物本身明显的性状改变，使得研究鳍足类动

物肠道微生物群落的变化对其疾病诊断有重要

意义[114]。不仅如此，我们还通过培养组学方法

在鳍足类动物皮肤、口腔和粪便样品中挖掘出

了一大批潜在的新类群，其中包括了来自于北

海狮消化系统的代表着放线菌门下一个新目的

2 株细菌[114]。在此次研究中，我们着力于使用

多种培养方式，将免培养技术与纯培养充分结

合，分离到许多新的分类单元以及关键类群。

后续，也将继续对关键菌株进行深入研究并对

海洋哺乳动物体内外微生物群落的动态变化进

行监测与分析。 
总的来说，我们期望相关微生物研究能够

在疾病的预测、预防和治疗方面对这些重点保

护海洋哺乳动物的保育工作起到帮助。 
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