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不同食性野生鸟类肠道微生物研究进展
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摘要：肠道微生物是庞大而多样的微生物群落，通过促进营养摄取、宿主防御、免疫调节等，在维持机体健康方面起着至关重要

的作用。 宿主外部或内部环境的任何变化都会影响肠道微生物的组成，鸟类具有复杂的生活史和多样化的食性，飞翔生活使它

们的生理活动面临更大的选择性压力，导致肠道微生物菌群的变化更加复杂。 近年来，随着基因测序技术的发展以及对鸟类肠

道微生物研究的日益重视，导致了鸟类肠道微生物研究呈指数增长。 但目前的研究主要以家禽为主，野生鸟类肠道微生物报道

则相对较少。 野生鸟类肠道微生物结构变化及其维持机制等的研究仍处于起步阶段，有较大的研究空间。 从植食性、肉食性、
杂食性三种食性的鸟类肠道微生物组成及特点、影响因素等方面对前人的文献进行了全面梳理，以期为野生鸟类肠道微生物研

究提供参考。 总的来说，植食性鸟类肠道微生物多样性最低，以高丰度的变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）为主；
而杂食性鸟类肠道微生物多样性最高。 遗传、生活史特征、人类活动、城市化、圈养行为等对鸟类肠道微生物的组成具有显著性

的影响。
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肠道微生物是动物机体内最重要的“微生物器官”，参与个体的营养吸收、代谢调节及免疫功能，在维持

生物体健康和适应性进化等方面均发挥着至关重要的作用［１⁃３］。 鸟类是生态系统重要的指示生物，具有丰富

的物种多样性和遗传多样性。 近年来，随着分子生物学技术的发展以及对鸟类种群的日益重视，对于鸟类肠

道微生物组成及功能等的研究也呈指数增长［４⁃５］。 然而，受到野外条件下取样困难、ＤＮＡ 提取量低等因素的

限制，研究主要以家禽的研究为主，对于野生鸟类肠道微生物的研究报道则相对较少［３，６⁃７］。
复杂的生活史特征、多样化的食性、交配系统、生理特征、飞翔生活、长距离迁徙等使鸟类的生理活动面临

更强的选择性压力，使其肠道微生物菌群的变化更加复杂。 鸟类肠道微生物组成及多样性受物种、环境、生活

史阶段、消化道区域等多种因素的影响［１，４，７⁃８］，特别是食物组成对鸟类肠道微生物的形成具有极其重要的作

用［９］。 鸟类的食性复杂，如森林鸟类根据食性可分为食果鸟、食蜜鸟、食谷鸟、食虫鸟、食肉鸟、杂食鸟等类

群［１０］。 其中，食果鸟、食谷鸟、食蜜鸟等均以植物性食物为食；食虫鸟、食肉鸟、食腐鸟等均以肉食性食物为主

要食物来源。 而海洋及湿地中的鸟类多为肉食性或杂食性饮食［１１］。 复杂的食物组成导致鸟类肠道微生物更

加复杂多样。
为了更好的了解不同食性野生鸟类肠道微生物特点，在本研究中，将分别从植食性鸟类、肉食性鸟类和杂

食性鸟类的角度出发，对前人的文献进行全面梳理，分析不同食性的鸟类肠道微生物的组成、特点、影响因素

及鸟类肠道微生物研究方法，以期为野生鸟类肠道微生物研究提供参考。

１　 野生鸟类肠道微生物与食性关系

１．１　 植食性鸟类的肠道微生物研究现状

目前，关于植食性鸟类肠道微生物研究主要集中于鸮面鹦鹉（Ｓｔｒｉｇｏｐｓ ｈａｂｒｏｐｔｉｌｕｓ） ［１２］、北非橙簇花蜜鸟

（Ｃｉｎｎｙｒｉｓ ｏｓｅａ） ［１３］、麝雉（Ｏｐｉｓｔｈｏｃｏｍｕｓ ｈｏａｚｉｎ） ［１４］、安氏蜂鸟（Ｃａｌｙｐｔｅ ａｎｎａ） ［１５］等种群。
植食性鸟类食物组成较为单一，肠道微生物多样性相对较低，以高丰富度的变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和

厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）为主。 此外，在以烟草花蜜为食的北非橙簇花蜜鸟［１３］和安氏蜂鸟［１５］粪便样品中均发现

了低丰度的放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）细菌。
食物组成对植食性鸟类肠道微生物菌群具有重要影响，外源性增加北非橙簇花蜜鸟食物中尼古丁和新烟

碱等毒性物质浓度后，其肠道微生物中尼古丁及新烟碱降解菌属的细菌丰度显著升高［１３］。 麝雉具有与反刍

动物相似的前肠发酵结构，其肠道内形成与食物消化作用相关的微生物群落，前肠以拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）
和螺旋体门（Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ）为主，用于消化纤维素类食物，后肠中以消化蛋白质的变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）与厚

壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）为主［１４］。
作为新西兰特有的濒临灭绝的植食性鸟类，鸮面鹦鹉肠道微生物组成受到广泛关注，研究发现，鸮面鹦鹉

肠道微生物以费格森埃希菌（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｆｅｒｇｕｓｏｎｉｉ）为主，其分离株具有广泛的碳水化合物代谢基因，能够代

谢肠道内多种营养物质；该菌株与其他肠道微生物间几乎无关联，在不同的环境条件下，均保持鸮面鹦鹉稳定

的肠道生态系统［１２，１６⁃１７］。 为了降低人工喂养的雏鸟的死亡率，养护人员将冷冻的健康成年鸮面鹦鹉粪便悬浮

液喂养给圈养的雏鸟。 然而，测定发现，冷冻减少了粪便悬浮液中 ９９．８６％的菌群丰富，采用冷冻成鸟粪便补

充雏鸟肠道微生物丰度的方法是需要进一步考虑的［１８］。
１．２　 肉食性鸟类的肠道微生物研究现状

关于肉食性鸟类肠道微生物的研究目前主要集中于王企鹅 （ Ａｐｔｅｎｏｄｙｔｅｓ ｐａｔａｇｏｎｉｃｕｓ） ［１９］、纹颊企鹅

（Ｐｙｇｏｓｃｅｌｉｓ ａｎｔａｒｃｔｉｃａ）、 白 眉 企 鹅 （ Ｐｙｇｏｓｃｅｌｉｓ ｐａｐｕａ ） ［２０⁃２１］、 小 企 鹅 （ Ｅｕｄｙｐｔｕｌａ ｍｉｎｏｒ ）、 短 尾 鸌 （ Ａｒｄｅｎｎａ
ｔｅｎｕｉｒｏｓｔｒｉｓ） ［２２］、家燕（Ｈｉｒｕｎｄｏ ｒｕｓｔｉｃａ） ［２３⁃２４］、黑头美洲鹫（Ｃｏｒａｇｙｐｓ ａｔｒａｔｕｓ）、红头美洲鹫（Ｃａｔｈａｒｔｅｓ ａｕｒａ） ［２５⁃２６］

及部分水鸟［２７⁃２８］。
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肉食性鸟类肠道微生物组成中优势菌集中于厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）和变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）。 此外，在
黑头美洲鹫、红头美洲鹫、小企鹅、王企鹅、红颈滨鹬（Ｃａｌｉｄｒｉｓ ｒｕｆｉｃｏｌｌｉｓ）等肉食性鸟类肠道内发现较高含量的

梭杆菌（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）。
目前，肉食性鸟类肠道微生物的研究集中在两方面内容。 一是关于肠道微生物的组成与功效的研究。 以

腐肉为食的黑头美洲鹫和红头美洲鹫肠道微生物组成和结构异常稳定，以梭菌 （Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ） 和梭杆菌

（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）为主要类群，此外，其肠道内也发现了斯特菌抗性细菌等有益微生物基因以及噬菌体、蛭型轮

虫等基因，体现了其肠道微生物对极端饮食的适应［２５⁃２６］。 与以野生猎物为食的种群相比，采食牲畜腐肉的赤

鸢（Ｍｉｌｖｕｓ ｍｉｌｖｕｓ）种群肠道微生物中沙门氏菌（Ｓａｌｍｏｎｅｌｌａ ｓｐ．）感染率升高［２９］。 家燕是重要的食虫益鸟，在家

燕种群中，同巢雏鸟之间、配偶对之间肠道微生物相似性较高，且雏鸟的微生物多样性高于成鸟［２４］；肠道微生

物组成与种群“平均肠道微生物”差异较大的成年个体往往具有较低的生存率［２３］；种群水平上，具有相似肠

道微生物组成的个体，对植物血凝素诱导的免疫反应的相似度较高［３０］。
另一方面研究主要集中于生长、发育、换羽、迁徙等生活史过程对鸟类肠道微生物结构的影响［７］。 黑腹

滨鹬（Ｃａｌｉｄｒｉｓ ａｌｐｉｎａ）、半蹼滨鹬（Ｃａｌｉｄｒｉｓ ｐｕｓｉｌｌａ）雏鸟出雏前胚胎中微生物数量极少，出雏后肠道微生物发生

快速定植，推断胚胎的内脏很可能没有微生物存在，肠道微生物很可能是通过环境接种而建立的［３１］。 短尾鸌

发育过程中，肠道微生物群相对较稳定，而小企鹅肠道微生物组成存在显著的波动，厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）和
拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）细菌丰度呈显著上升趋势，这两种海鸟的成鸟与雏鸟间肠道微生物区系相似性均较

低［２２］。 换羽禁食期间，王企鹅肠道微生物中梭杆菌门（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）丰富度增加，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和
拟杆菌门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ） 的丰富度下降；小企鹅肠道中厚壁菌门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ） 丰富度下降， 拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）丰富度增加［１９］；白眉企鹅细菌多样性显著增加，不同种群形成不同的细菌群落，肠道微生物的

变化受鸟种的影响较大［２０］。 通过细胞培养法培养隐鹮（Ｇｅｒｏｎｔｉｃｕｓ ｅｒｅｍｉｔａ）微生物样本，显示微生物的定植具

有明显的组织趋向性，不同组织间微生物群落差异显著［３２］。 对红颈滨鹬和弯嘴滨鹬（Ｃａｌｉｄｒｉｓ ｆｅｒｒｕｇｉｎｅａ）等迁

徙水鸟的研究发现，迁徙个体肠道内放线菌（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）丰度始终高于未迁徙个体，特别是棒状杆菌属

（Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ）细菌，其在迁徙个体肠道内丰富度显著提高［３３］。
１．３　 杂食性鸟类的肠道微生物研究现状

目前，对杂食性鸟类肠道微生物的研究多集中于雀形目鸟类［７，３４⁃３５］、雁形目鸟类［３６⁃３７］ 以及红嘴山鸦

（Ｐｙｒｒｈｏｃｏｒａｘ ｐｙｒｒｈｏｃｏｒａｘ） ［３８］，翻石鹬（Ａｒｅｎａｒｉａ ｉｎｔｅｒｐｒｅｓ） ［２７］等种群。
杂食性鸟类的食物组成多样，部分种群食性随季节发生改变，其肠道微生物组成也相对复杂，以厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）细菌为主［７］。 在大

山雀（Ｐａｒｕｓ ｍａｊｏｒ） ［３９］、加拿大黑雁（Ｂｒａｎｔａ ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ） ［４０］、白冠带鹀（Ｚｏｎｏｔｒｉｃｈｉａ ｌｅｕｃｏｐｈｒｙｓ） ［４１］、针尾鸭（Ａｎａｓ
ａｃｕｔａ）、绿眉鸭（Ａ． ａｍｅｒｉｃａｎａ）、琵嘴鸭（Ａ． ｃｌｙｐｅａｔａ）、绿头鸭（Ａ． ｐｌａｔｙｒｈｙｎｃｈｏｓ） ［４２］ 等的肠道内发现了丰富度大

于 １％的软壁菌门（Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ）。 在斑头雁（Ａｎｓｅｒ ｉｎｄｉｃｕｓ） ［４３］、白头鹤（Ｇｒｕｓ ｍｏｎａｃｈａｃ） ［４４］、针尾鸭［４２］中发现了

丰富度大于 １％的梭杆菌门（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）细菌。
杂食性鸟类肠道微生物的研究主要集中于三方面内容。 首先是人类活动对鸟类肠道微生物的影响。 在

加拉帕戈斯群岛达尔文雀的研究中发现，人类活动地点内的中地雀（Ｇｅｏｓｐｉｚａ ｆｏｒｔｉｓ）肠道微生物多样性降低，
与小地雀（Ｇｅｏｓｐｉｚａ ｆｕｌｉｇｉｎｏｓａ）之间微生物多样性差异增加［４５］。 白冠带鹀肠道微生物多样性与城市环境中的

树木覆盖度、防水能力等相关，城市环境中雄性白冠带鹀肠道微生物多样性显著增加［４１］。 而在家麻雀（Ｐａｓｓｅｒ
ｄｏｍｅｓｔｉｃｕｓ）的研究中发现，城市化显著改变了家麻雀肠道微生物的组成，城市环境中的家麻雀肠道内含有更

多来自变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）的纲级和目级微生物，这些微生物与哺乳动物肠道内多种疾病有关［３５］。
其次，宿主遗传、发育过程、不同肠道区域、食物组成等对鸟类肠道微生物群落结构具有显著性影响。 寄

生于喜鹊（Ｐｉｃａ ｐｉｃａ）巢中的大斑凤头鹃（Ｃｌａｍａｔｏｒ ｇｌａｎｄａｒｉｕｓ）雏鸟肠道微生物结构与巢内喜鹊雏鸟显著不

同，其肠道中含有喜鹊雏鸟与大斑凤头鹃亲鸟的混合微生物种群［４６］。 寄生于其它繁殖巢的斑胸草雀
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（Ｔａｅｎｉｏｐｙｇｉａ ｇｕｔｔａｔａ）雏鸟肠道微生物与养父母肠道微生物群落结构相似度更高，而人工喂养的斑胸草雀雏鸟

肠道微生物的多样性较低，表明了鸟类双亲在塑造雏鸟肠道微生物多样性中的重要性［４７］。 野生家麻雀雏鸟

肠道微生物组成随日龄的增加发生变化，在雏鸟第九天左右，肠腔内变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）的丰富度下降，
厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）丰富度增加［４８］。 采用抗生素处理后，家麻雀雏鸟的生长速度和食物转化效率提高［４９］。
斑头雁成鸟泄殖腔微生物组成及多样性均显著高于雏鸟，成鸟与雏鸟间微生物结构显著不同［５０］。 在加拿大

黑雁的研究中发现，同一个体内不同肠道区域微生物区系在丰富度、组成上显著不同，结肠内微生物丰度最

高；不同个体间结肠微生物群落相似性最高，反映了消化道下游微生物群落的物理混合，这也是肠道内不同微

生物家族共存的主要原因之一［４０］。 长江中下游流域越冬的白额雁（Ａｎｓｅｒ ａｌｂｉｆｒｏｎｓ）、豆雁（Ａｎｓｅｒ ｆａｂａｌｉｓ）、鸿雁

（Ａｎｓｅｒ ｃｙｇｎｏｉｄｅｓ）的肠道微生物多样性、群落结构、微生物分子生态网络的结构等均存在显著差异，但不同个

体肠道微生物中均存在大量参与物质和能量代谢的基因［５１］。
此外，一些驯化鸟类的肠道微生物正在得到越来越多的关注［５２］。 野生西方松鸡（Ｔｅｔｒａｏ ｕｒｏｇａｌｌｕｓ）肠道微

生物以互养菌门（Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｅｔｅｓ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）及梭菌目（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ）为主，但圈养的个体以 γ⁃变
形菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）细菌为主。 人工饲养的斑头雁肠道微生物中拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）丰富度增

加，肠道内与碳水化合物转运和代谢、能量代谢、辅酶转运等功能相关的微生物基因浓度显著升高［４３］。 鸿雁

是一种重要的经济型鸟类，与野生种群相比，养殖鸿雁肠道微生物中梭菌（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ）丰富度降低，ＳＭＢ５３、肠
球菌（Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ）、类芽孢杆菌（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）丰富度升高［５３］；其血液宏基因组和肠道宏基因组在糖酵解 ／糖
异生、丙酸代谢、柠檬酸循环、淀粉和蔗糖代谢等功能基因上存在广泛的富集共享［３］。

２　 研究方法

野外条件下样品获取困难是导致野生鸟类肠道微生物研究较少的主要原因之一［６］。 鸟类肠道微生物样

品获取方法包括致死性采样和非致死性采样两种。 致死性采样是指通过解剖，获取鸟类不同肠道组织内容

物，测定其微生物的组成。 该方法可以准确反映鸟类不同肠道区域微生物的组成。 但基于对鸟类种群保护的

策略，致死性采样仅用于实验室条件下样本的获取。 如在鹌鹑（Ｃｏｔｕｒｎｉｘ ｊａｐｏｎｉｃａ）的研究中，通过解剖获得肠

道内容物，分析其肠道微生物组成，并探究肠道微生物组成与宿主压力应激反应间的关系［５４］。
泄殖腔拭子、粪便等非致死性样本是目前鸟类肠道微生物研究的主要样本来源［１， ４，７，９］。 如 Ｃｏｒｌ 等［５５］ 采

用无菌拭子采集获得仓鸮（Ｔｙｔｏ ａｌｂａ）泄殖腔内微生物样本。 Ｔｅｙｓｓｉｅｒ 等采用无菌磷酸盐缓冲液冲洗获得家麻

雀泄殖腔微生物样本［８］。 Ｆｕ 等直接在白头鹤活动地收集新鲜粪便，分析其肠道微生物组成［５６］。 非致死性样

本获取方法简单，对鸟类个体伤害较小，目前被越来越多的用于野生鸟类肠道微生物研究。 但粪便、泄殖腔拭

子只能反映鸟类大肠内微生物组成，对个体不同肠道区域微生物组成的反映较差［９］。
野外条件下，样本的保存同样是限制鸟类肠道微生物研究的重要因素。 为了更准确的反映鸟类肠道微生

物的组成，研究者通常采用－８０℃液氮或－２０℃冰箱保存鸟类粪便或泄殖腔拭子样本［７，５５］。 但液氮或冰箱储

存条件增加了野外条件下的工作难度。 近年来，乙醇保存的方法逐渐兴起，Ｂｏｄａｗａｔｔａ 等通过实验证明，乙醇

保存样本中细菌群落组成与新鲜样品无显著性差异，证明该方法确实可行［５７］。
此外，基因组 ＤＮＡ 的提取和扩增是进行肠道微生物测定的前提。 对于小型鸟类，粪便样品体积较小，

ＤＮＡ 的提取量较低，提高 ＰＣＲ 准确度及深度对于提高测序精确度具有重要意义。 Ｄａｖｉｄｓｏｎ 等采用滤纸片吸

附大山雀新鲜粪便样本中的尿液，降低尿素对 ＤＮＡ 扩增的抑制作用，增加基因扩增深度［５８］；Ｌｕｉｓ Ｖíｑｕｅｚ⁃Ｒ 等

采用 ＰＮＡ⁃ＤＮＡ 夹方法，抑制加岛嘲鸫（Ｍｉｍｕｓ ｐａｒｖｕｌｕｓ）线粒体 ＤＮＡ 或饮食中叶绿体 ＤＮＡ 的 ＰＣＲ 扩增，增加

样品扩增序列的精确度［５９］。
１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序技术是目前常用的肠道微生物多样性分析方法［５，７］。 该方法测定准确度较高，成本相

对较低，被广泛应用于鸟类肠道微生物研究［３，４９，５３］。 宏基因组测序技术通过对样品中的全基因组 ＤＮＡ 进行

高通量测序，分析样本中微生物的群落结构、基因功能、代谢网络等信息。 目前，该技术也被应用于鸟类肠道

２４９７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

微生物分析。 如 Ｗａｎｇ 等通过宏基因组测序技术，分析野生及人工养殖的斑头雁肠道微生物群落结构及基因

功能［４３］。 肠道微生物的培养同样是分析鸟类肠道微生物组成的重要手段，Ｌｏｂａｔｏ 等以无菌拭子收集非洲圣

多美岛的绿棕鸫（Ｔｕｒｄｕｓ ｏｌｉｖａｃｅｏｆｕｓｃｕｓ）及相邻加蓬大陆的非洲鸫（Ｔｕｒｄｕｓ ｏｌｉｖａｃｅｏｆｕｓｃｕｓ）泄殖腔内微生物样本，
采用不同培养基培养后，发现两者在细菌组成上差异较大，鉴别的 １４ 个细菌类群中，仅 ５ 种共享，且绿棕鸫种

群具有更高丰度的格兰仕阴性细菌［６０］。

３　 总结与展望

近年来，随着基因测序技术的发展及肠道微生物研究方法的逐渐完善，野生鸟类肠道微生物相关研究显

著增加，人们对野生鸟类肠道微生物的组成、结构特征及影响因素有了一定的了解，但目前的研究结果多为描

述性研究，缺乏深入作用机制探究。
作为机体内最庞大、最复杂的微生态系统，肠道微生物与动物代谢、免疫防御等息息相关。 Ｈｏｌｏｇｅｎｏｍｅ

理论认为，微生物群落与其宿主生物体一起进化，在环境胁迫时，有助于提高宿主的生存、表型可塑性和生殖

性能等适应参数。 鸟类复杂的生活史、食性、婚配体制、飞翔生活等使其面临较强的选择性压力，在这些压力

条件下，鸟类肠道微生物会发生怎样的调整？ 其调整的策略及生理机制又是怎样？ 在面临全球气候变暖的大

背景下，野生鸟类肠道微生物又会发生怎样的变化，以提高个体的适应能力？ 这些变化对宿主的生存又产生

怎样的影响？ 这都需要人们深入探究。
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