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摘  要 

鸟类拥有特殊的肠道结构，由于其复杂的环境和生活方式，肠道微生物群不稳定，可塑性较强。宿主的

外部和内部环境的变化都会影响肠道微生物群的组成。鸟类复杂的生活史和多样化的进食习惯使肠道微

生物群的变化更加复杂。因此，本文从鸟类肠道微生物与食性关系、影响鸟类肠道微生物的因素、鸟类

肠道菌群的生态适应和高通量测序在鸟类肠道微生物的应用四个方面来进行综述。 
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Abstract 
Birds have a special intestinal structure, and due to their complex environment and lifestyle, the 
gut microbiota is unstable and malleable. Changes in both the external and internal environment 
of the host can affect the composition of the gut microbiota. The complex life history and diverse 
feeding habits of birds further complicate the changes in the gut microbiota. Therefore, this paper 
reviews four aspects of the relationship between avian gut microbiota and feeding habits, factors 
influencing gut microbial establishment in birds, ecological adaptation of avian gut flora and the 
application of high-throughput sequencing in avian gut microbiota. 
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1. 引言 

鸟类的肠道微生物群长期与动物宿主共存和进化，在宿主防御、免疫调节、消化和吸收、维生素合

成和其他重要活动中发挥着重要的作用。鸟类飞行和远距离传播分散的微生物的能力，增加了其肠道微

生物组成的复杂性和多样性。 
肠道微生物与宿主的健康密切相关，肠道微生物的构造会受宿主的外部或内部环境的影响。鸟类具

有复杂的生活史和多样化的饮食习惯，此外，鸟类的飞行生活使其面临生理活动的选择压力，这导致了

肠道微生物群更复杂的变化[1]。鉴于此，本文从鸟类肠道微生物群与饮食习惯的关系、影响鸟类肠道微

生物群建立的因素、鸟类肠道微生物群的生态适应性以及鸟类肠道微生物群高通量测序的应用四个方面

进行了概括。 

2. 鸟类肠道微生物与食性关系 

2.1. 植食性鸟类 

植食性鸟类具有统一的饮食组成和相对较低的肠道微生物群多样性，其中以高浓度的变形杆菌门

Proteobacteria 和厚壁菌门 Firmicutes 为主。饮食组成对植食性鸟类的肠道微生物群有重要影响，众所周

知，外源性增加北非橙簇花蜜鸟饮食中尼古丁和新烟碱等有毒物质的浓度，会明显增加肠道菌群中尼古

丁和新烟碱降解菌的数量[2]。麝香雉的前肠具有类似反刍动物的发酵结构，它们的肠道形成了一个与食

物消化有关的微生物群落。前肠以拟杆菌门 Bacteroidetes 和螺旋体门 Spirochaetes 为主，用于纤维素的消

化，后肠以消化蛋白质的变形菌门 Proteobacteria 与厚壁菌门 Firmicutes 为主，用于蛋白质的消化[3]。 

2.2. 肉食性鸟类 

肉食性鸟类的肠道微生物组成中，主要细菌集中在厚壁菌门 Firmicutes 和变形菌门 Proteobacteria。
在黑头鹫、红头鹫、小企鹅和红颈滨鹬 Calidris ruficollis 等肉食性鸟类的肠道中发现了高浓度的梭杆菌

Fusobacteria。以腐肉为食的黑头秃鹰和美洲秃鹰肠道的微生物组成和结构异常稳定，梭菌 Clostridia 和

梭杆菌 Fusobacteria 代表主要的分类群。另外，在肠道中还发现了有益微生物的基因，如斯特菌抗性细

菌以及吞噬体和蛭型轮虫的基因，反映了肠道微生物群对极端饮食的适应性[1]。 

2.3. 杂食性鸟类 

杂食性鸟类的饮食组成是多样化的，有些种类的饮食是季节性变化的，其肠道微生物组成也相对复

杂，其中以厚壁菌门 Firmicutes、变形菌门 Proteobacteria、拟杆菌门 Bacteroidetes、放线菌门 Actinobacteria
为主[4]。野生家雀雏鸟肠道的微生物组成随年龄的增长而变化，从 9 月龄左右开始，肠腔内变形菌门

Proteobacteria 的丰富度下降，厚壁菌门 Firmicutes 丰富度增加。在野生西部松鸡 Tetrao urogallus 肠道微

生物中，互养菌门 Synergistetes、放线菌门 Actinobacteria 及梭菌目 Clostridiales 占主导地位，而在人工饲

养中则以 γ-变形菌纲 Gammaproteobacteria 为主[1]。 

3. 影响鸟类肠道微生物的因素 

野生鸟类的肠道菌群以变形菌门 Proteobacteria、厚壁菌门 Firmicutes、拟杆菌门 Bacteroidetes、放线
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菌门 Actinobacteria 为主，其次还包括软壁菌门 Tenericutes、蓝细菌门 Cyanobacteria 等[5]。鸟类的肠道

细菌可以通过遗传或从环境中获得。鸟类肠道菌群的建立是由宿主的内部和外部环境因素共同决定的。 

3.1. 宿主内部因素 

野生鸟类本身的因素对其肠道微生物也会有很大的影响，尤其是食物，被认为是最重要的影响因素。

鸟类对其肠道菌群建成的影响因素包括食性因素、遗传因素、性别和繁殖因素、年龄因素和居留方式因

素等。 

3.1.1. 食性因素 
食物被认为是影响肠道菌群结构的最重要的内部因素。植食性和杂食性鸟类的肠道菌群多样性一般

比较丰富，前者以变形杆菌门 Proteobacteria 和厚壁菌门 Firmicutes 为主，后者的肠道菌群组成比较复杂，

有利于消化更多种类的猎物。目前关于肉食性鸟类肠道菌群的研究很少，现有结果显示肠道菌群的多样

性较低，梭菌门占主导地位[4]。 

3.1.2. 遗传因素 
很多鸟类到成熟表现为两性异型。繁殖期间绝大多数种类成对活动。有些种类多年结伴。有的种类

一雄多雌。少数种类一雌多雄。雌性鸟类的肠道微生物可以纵向遗传给其后代，但这种作用是有限的。

尽管环境条件一致，且存在肠道微生物的跨物种传播，但生活在同一地区的不同物种的肠道菌群结构差

异很大。 

3.1.3. 性别和繁殖因素 
个体之间有不同性别和不同繁殖阶段，其肠道菌群也有一定的差异，且与两性在繁殖季节中行为和

饮食的变化相同。鸟类通常在繁殖季节获得新的细菌，并在非繁殖季节失去它们，这可能与繁殖活动需

要大量的能量有关[6]。 

3.1.4. 年龄因素 
野生鸟类肠道中特定微生物的相对丰度随年龄和时间的变化而改变。即使在相同的环境中，不同年

龄个体的核心肠道微生物群，也因身体特定的环境和生理因素的不同而有很大的差异。 

3.1.5. 居留方式因素 
鸟类迁徙，是鸟类遵循大自然环境的一种生存本能反应。鸟类的迁徙往往是结成一定的队形，沿着

一定的路线进行。候鸟在迁徙过程中暴露在各种外部环境中，面临着能量需求、环境压力和疾病免疫等

各个方面的挑战，其肠道菌群的多样性可能高于留鸟[7]。 

3.2. 环境因素 

鸟类的分布很广，它们生活在不同环境条件之中，自然而然地形成了各个生态类群，在结构、生理、

习性方面，有着各自的特点。环境对野生鸟类肠道菌群建成的影响因素包括生物和非生物因素的差异，

即食物因素、人为因素和环境微生物因素等。 

3.2.1. 食物因素 
当鸟类的食物组成发生变化，肠道微生物群落的 Alpha 多样性不会发生明显变化，而 Beta 多样性则

会发生明显变化，这可能是因为尽管食物组成不同，但个体的食物习惯仍然保持一致[8]。类似栖息地的

食物资源是相似的，因此鸟类的肠道菌群结构也比较相似[9]。在食物来源丰富的栖息地，鸟类肠道微生

物的丰度和多样性通常更高。 
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3.2.2. 人为因素 
人类活动频繁再加上噪音污染等人为干扰，被认为会增加野生鸟类的生存压力，导致免疫和体温调

节系统的重组，并改变肠道微生态。人为干扰的程度越高，对鸟类肠道菌群的影响越大，从而使肠道菌

群的多样性越低，可能产生的致病菌也就越多[10]。 

3.2.3. 环境微生物因素 
环境微生物对候鸟的影响更为明显，即使在短暂停留后，鸟类的肠道菌群也会向环境微生物靠拢。

另外，感染了流感病毒等微生物的鸟类，其肠道菌群也可能发生重大变化。在漫长的迁徙过程中，尽管

环境和饮食发生了重大变化，但候鸟的核心菌群仍然基本稳定，这可能是由于宿主的核心菌群与肠道中

微量的环境微生物的特殊拮抗作用所致[11]。 

4. 鸟类肠道菌群的生态适应 

4.1. 宿主的饮食变化 

肠道菌群对宿主饮食的差异十分敏感，可以对饮食的变化作出迅速反应，从而促进对特定生态位的

适应，同时满足能量和营养需求。当宿主的饮食发生变化时，肠道微生物菌群的结构和功能也会发生

变化。 
杂色山雀 Sittiparus varius 为杂食性鸟类，夏季以肉食为主，春冬季以植物为食，其肠道内厚壁细菌

门的丰度在春季和冬季高于夏季[12]。由于厚壁菌门在降解纤维方面有很大作用，所以这种转变有利于改

善鸟类对营养物质的吸收。 
在越冬的早期，当白头鹤以水稻为主要食物时，参与植物蛋白代谢的普氏菌属 Prevotella 是肠道中的

优势生物；而在越冬的中期和后期，当白头鹤以高纤维植物为主要食物时，肠道中具有降解纤维素作用

的梭菌属 Clostridium 是优势生物[13]。 
与野生和圈养类群相比，半圈养的鹅群有大量的梭菌门，这些梭菌门具有高度的可塑性，能迅速适

应各种生态环境。因此这些肠道微生物群的变化有助于斑头雁适应野外和圈养的不同食物资源，使宿主

肠道能够在不同的能量消化模式之间轻松切换[7]。 

4.2. 候鸟的长途飞行 

候鸟在迁徙飞行过程中面临着能量和免疫方面的生理挑战[14]。候鸟已经进化出各种适应其迁徙习惯

的生理特征，而肠道微生物群的变化是适应长距离飞行的一个潜在机制。 
候鸟在长期飞行过程中处于长期禁食状态，研究表明，在长期飞行过程中，鸟类肠道中厚壁菌门的

丰度增加，或厚壁菌门与镰刀菌门丰度的比例(F/B)会增加[15]。这可能是由于禁食产生的应激信号所引

起，动物对环境应激反应时通常会分泌糖皮质激素，这可能导致鸟类肠道菌群的变化，从而降低了宿主

对机会性病菌的易感性。肠道菌群对宿主应激信号的反应可能是其帮助鸟类适应长期飞行的能力的基础。 

4.3. 生境变化的适应 

由于人类活动的扩大和密集，产生了栖息地破碎化、气候变化、噪音和光污染等一系列环境问题，

给野生鸟类的生存带来了巨大压力[16]。为了缓解生存压力，许多鸟类通过调整其行为或免疫系统，间接

影响了其肠道菌群的组成，从而提高了其生存能力。 
鸟类为应对栖息地的破坏而调整它们的喂养策略，它们的可变肠道微生物群可能是水鸟在面对湿地

损失时的一种适应性机制[8]。随着城市化的发展，栖息地的使用和鸟类饮食的改变，鸟类的肠道微生物群

的组成和多样性发生了巨大的变化。如银鸥、麻雀 Passer domesticus，这可能导致鸟类更容易感染病原菌。 
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5. 高通量测序在鸟类肠道微生物的应用 

高通量测序技术(high-throughput sequencing)又称“下一代测序技术”(“next-generation” sequencing 
technology)，以能一次并行对几十万到几百万条 DNA 分子进行序列测定和一般读长较短等为标志。描述

鸟类肠道微生物的测序方法主要包括 16S rDNA 测序、宏基因组测序和宏转录组测序等。高通量测序方

法在研究鸟类肠道微生物种类中起着很重要的作用，比如发现鸟类携带的病原微生物，揭示鸟类肠道菌

群的多样性。 

5.1. 描述鸟类肠道微生物的测序方法 

5.1.1. 16S rDNA 测序 
16S rDNA 测序主要有两种方法，一种是以 454 焦磷酸盐测序和 Illumina 为代表的第二代测序技术，

但其序列长度有限，往往只能选择 1~3 个可变区域作为扩增片段(目前常用于禽类肠道菌群研究。扩增子

片段在V3~V4区域)，导致分类的准确性和一致性存在问题。另一种技术是三联测序，以PacBIO和Nanopore
为代表，可以提供全长的 16S rDNA 序列。与第二代测序仪相比，检测到的物种多样性和生态结构的复

杂性更高，准确性更高，但测序成本相对较高，且存在一定的测序误差[17]。 

5.1.2. 宏基因组测序 
宏基因组测序是对环境样本中所有微生物的 DNA 进行高通量测序，以研究微生物种群的结构、功能

基因活动、微生物的相互作用以及微生物与环境的相互作用。在宏观基因组测序中，微生物基因组 DNA
被随机分割成 500 bp 长的小片段，并在片段的两端加入通用 PCR 扩增和测序引物，将小片段组装成较长

的序列。宏观基因组测序研究将微生物从分离和纯培养的限制中解放出来，加强了微生物资源的利用，

为研究环境中的微生物群落提供了一个有效的工具。 

5.1.3. 宏转录组测序 
宏转录组测序是在转录水平上分析微生物群落中活跃菌株的组成和活跃基因的表达，以特定样品中

微生物群落的总 RNA 作为研究对象。除了物种鉴定，宏转录组可以揭示活跃菌株的组成和高表达的基因，

并可以揭示在特定环境因素影响下菌株适应和基因表达调节的可能机制[17]。此外，宏转录组分析可以省

去分离和培养微生物的过程，从而提高微生物资源的利用率，为研究微生物转录提供高效工具。 

5.2. 高通量测序在鸟类肠道微生物的应用 

5.2.1. 发现鸟类携带的病原微生物 
鸟类是许多新出现的传染病和人畜共患病病原体的宿主，并经常在体外藏匿一些病原微生物，包括

禽流感病毒、沙门氏菌、弯曲杆菌和西尼罗河病毒等。高通量测序可以快速识别存在于特定样本中的致

病细菌和病毒，是为了更好地了解致病微生物的多样性和进化，并估计对家禽和人类的潜在风险，识别

病原体，诊断人类传染病。 
高通量测序在识别未知病原体方面具有明显的优势。孟祥莉等人利用 PacBio RS II 三代高通量测序

技术获得近似 16S rRNA 基因全长序列，分析得到青藏高原秃鹫肠道中已知种的 102 个 OPUs，有 45 个

OPUs 为人临床样本中分离的病原菌或者引起过人类疾病暴发的病原菌[18]。另外，高通量测序的发展也

促进了传统简单的单宿主、单病毒研究向多宿主、多病毒研究的演变，使研究决定野生鸟类病毒群落结

构的因素成为可能。 

5.2.2. 揭示鸟类肠道菌群的多样性 
随着高通量技术的发展，已经发现了许多影响鸟类肠道细菌组成和多样性的因素。例如，Dong 等人
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通过 16S rDNA 的高变区 V3~V4 测序，发现白头鹤肠道细菌群落的结构和多样性在不同的采样地点和越

冬季节有明显的差异，表明环境因素可能是影响肠道菌群组成的一个重要因素[19]。 
最近一项研究包括了 315 种哺乳动物和 491 种鸟类，分析表明鸟类和蝙蝠的肠道微生物群组成具有

高度的相似性。在不飞行的哺乳动物中，饮食和短期的进化亲缘关系决定了肠道微生物群组成的变化，

但鸟类和蝙蝠打破了这一模式，表明对飞行的适应和对宿主和微生物之间长期共进化关系的破坏[20]。因

此，鸟类物种丰富，具有多样化的生活史特征，必须包括更多更广泛的个体来评估环境、宿主和飞行因

素对鸟类肠道微生物群的影响。 

6. 总结展望 

与人类和哺乳动物不同，鸟类更适合研究动物肠道复合体的协同和适应性进化。鸟类是适应性最强

的放射型脊椎动物群体之一，物种众多，流动性强，生态位极其复杂多样。然而对鸟类，特别是家禽的

肠道微生物群的研究相对不足。由于鸟类的生活史、饮食多样性、生理特征和发育过程的复杂性，以及

由于鸟类的飞行生活对生理活动产生的强大选择压力，鸟类具有复杂的肠道微生物群。因此，对鸟类肠

道微生物群的研究需要更加广泛和深入。 
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