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实验动物肠道菌群特征分析及性别差异性的研究
进展
沈黄奕, 黄宇飞, 杨云鹏

[扬州大学兽医学院(比较医学研究院),  扬州 225009]

[摘要] 实验动物是生命科学研究的基石，其作为人类生理、病理及疾病治疗的替代模型，在基础研究、药物开发
和转化医学中具有不可替代的作用。肠道菌群是由细菌、真菌、病毒以及单细胞生物等构成的复杂微生物类群，其
定植于宿主肠道内，与宿主正常生理代谢功能的维持和生命健康密切相关。有研究表明，肠道菌群组成结构的紊乱
可引发肥胖、糖尿病、高血压、炎症性肠病以及阿尔茨海默病等多种疾病。因此，针对实验动物开展肠道菌群的特
征性分析不仅有助于提升实验结果的可靠性，而且将有助于动物实验结果的转化应用。性别差异是生物学研究中的
重要变量，其对实验动物的生理功能、代谢特征及肠道菌群组成均具有显著影响。然而，研究人员在较多生物学研
究中存在明显的实验动物性别偏好性，这极大地限制了研究结果的普适性。本文对小鼠、大鼠、豚鼠、仓鼠、兔、
犬、猫、非人灵长类动物、小型猪和鸡这 10 种生命科学实验中常用的实验动物的肠道菌群组成结构特征进行归纳
总结，并对部分实验动物肠道菌群的性别差异进行分析。此外，针对实验动物与人类肠道菌群的对比分析，还为基
于实验动物的比较医学研究提供了新视角。综上，相关研究成果在加深科研人员对不同实验动物肠道菌群特征及其
性别差异性认识的同时，也将为科学研究中实验动物的选用、性别特异性疾病动物模型的构建和结果分析提供指导
和借鉴。
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[ABSTRACT] Laboratory animals serve as the cornerstone in life science research, acting as surrogate 
models for human physiology, pathology, and disease treatment. They play an irreplaceable role in basic 
research, drug development, and translational medicine. Gut microbiota, a complex microbial community 
comprising bacteria, fungi, viruses, and unicellular organisms, colonizes the host's intestinal tract and is 
closely associated with the maintenance of normal physiological metabolism and overall health. Studies 
have shown that dysbiosis of the gut microbiota can lead to various diseases, including obesity, diabetes, 
hypertension, inflammatory bowel disease, and Alzheimer's disease. Therefore, conducting characteristic 
analyses of the gut microbial composition of laboratory animals can not only enhance the reliability of 
experimental outcomes but also facilitate their translational application. Sex differences represent a 
critical variable in biological research, significantly influencing the physiological functions, metabolic traits, 
and gut microbial composition of laboratory animals. However, a pronounced sex bias has been widely 
observed in many biological studies, thereby limiting the generalizability of results. This study focused on 
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ten commonly used laboratory animals in life sciences, including mice, rats, guinea pigs, hamsters, rabbits, 
dogs, cats, non-human primates, miniature pigs, and chickens. Their gut microbial composition was 
summarized and related sex-specific differences of certain species were analyzed. Furthermore, by 
comparing the gut microbiota of laboratory animals with that of humans, this study offers novel 
perspectives for comparative medical research. In summary, this study not only deepens researchers' 
understanding of gut microbiota characteristics and sex-dependent variations across laboratory animal 
species but also provides practical guidance for selecting appropriate laboratory animals, constructing 
sex-specific disease models, and interpreting experimental results in scientific studies.
[Key words]  Gut microbiota; Laboratory animals; Sex difference

肠道菌群是定植在宿主肠道中数量众多的微生物

类群，主要包括细菌、真菌、病毒以及其他单细胞生

物等。研究表明，肠道微生物与结肠炎、非酒精性脂

肪肝、尿毒症、动脉粥样硬化、神经退行性疾病以及

肿瘤等疾病的发生、发展进程密切相关［1-6］。随着肠

道微生物与宿主生理代谢关系的解析，肠道微生物作

为影响宿主健康的关键因子受到越来越多研究者的广

泛关注。

生命科学研究中常用的实验动物包括：小鼠、大

鼠、豚鼠、仓鼠、兔、犬、猫、非人灵长类、小型猪

和鸡等。近些年，科研人员开展了一系列肠道菌群测

序工作，已较为清楚地了解了上述实验动物的肠道菌

群特征。其中，性别差异是影响实验动物肠道菌群组

成结构的重要因素。然而，在当前的实验动物相关科

学研究中，部分科研工作者对实验动物肠道菌群特征

及性别差异的重视程度仍较为欠缺。因此，本文聚焦

生命科学实验中常用的实验动物，对其肠道微生物的

组成结构特征及性别差异性进行归纳总结。在此基础

上，本文对比分析了不同实验动物间及实验动物与人

类之间肠道微生物的差异，从肠道微生物角度深化了

研究人员对实验动物在比较医学研究中应用的认识。

最终，本文将加深科研人员对不同实验动物肠道菌群

特征的认识，并从肠道菌群和性别差异的角度，为科

学实验中实验动物的选用和结果分析提供新思路。

1　实验动物研究中存在性别偏好

加州大学伯克利分校的Beery和 Zucker于 2011年
在 Neuroscience and Biobehavioral Reviews 上针对生物医

学研究中所使用实验动物的性别发表了一篇统计分析

文章［7］。该研究结果显示，在 2009年发表的 34种生

物医学期刊中，涉及神经生物学、免疫学、生殖生物

学等十个学科的论文中，只有 28%的动物实验同时使

用雌性和雄性实验动物开展研究，余下的较多动物实

验都偏好于使用雄性动物。近些年，虽然科研人员发

表的论文中包含2种性别的动物实验的比例有所上升，

但学术界对于实验动物性别差异的重视程度仍需加强，

部分科研人员仍未重视实验动物的性别差异。因此，

在实验动物学课程中强化实验动物性别差异对科学研

究的重要性是十分必要的。

研究表明，雌性和雄性动物不仅在生理和心理上

存在着显著差异，其肠道微生物的组成结构也具有明

显差异。因此，性别因素也成为影响动物肠道微生物

的十大因素之一［8］。鉴于此，本文针对不同实验动物

肠道微生物的特征及性别差异性进行归纳总结。

2　实验动物肠道菌群特征及其性别差异性对
比分析

2.1　常用实验动物的肠道菌群特征
2.1.1　小鼠肠道微生物特征

小鼠作为用量最大，应用最广泛的哺乳类实验动

物，在神经科学、遗传学和营养学等科学研究中发挥

了重要作用。鉴于小鼠作为实验动物的重要性，黄树

武等［9］对KM、C57BL/6J、BALB/c和NIH的 4个品种

SPF级小鼠开展了肠道微生物组测序分析，结果显示，

上述 4个品种小鼠的肠道微生物在门水平主要分布于

拟杆菌门（Bacteroidetes）、厚壁菌门（Firmicutes）、变

形菌门（Proteobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）和

疣微菌门（Verrucomicrobia）。其中，隶属于拟杆菌门、

厚壁菌门和变形菌门的微生物占总肠道微生物的 90%
以上。在属水平，小鼠肠道微生物主要分布于未分类

的Muribaculaceae属、毛螺菌属（Lachnospira）、另枝菌

属（Alistipes）、拟普雷沃氏菌属（Paraprevotella）、拟

杆菌属 （Bacteroides）、Muribaculum 属和乳杆菌属

（Lactobacillus）。进一步针对NIH小鼠不同肠道部位的
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肠道微生物分析结果显示，其肠道微生物在十二指肠、

空肠和回肠部位的含量相对较少，这些微生物主要隶

属于乳杆菌属和未分类的Muribaculaceae属。小鼠盲肠

和结肠中的肠道微生物数量较多，主要分布于未分类

Muribaculaceae属、乳杆菌属、螺杆菌属（Helicobacter）、
Muribaculum 属、拟普雷沃氏菌属、杜氏杆菌属

（Duganella）、 Lachnospiraceae_NK4A136_group 和另枝

菌属。小鼠直肠中的肠道微生物主要以螺杆菌属为主。

Liang等［10］针对C57BL/6J小鼠肠道微生物的昼夜节律

波动特征进行分析，发现其肠道微生物中拟杆菌门微

生物的相对丰度和绝对丰度均呈现明显的昼夜节律性

波动。与之不同的是，小鼠肠道中隶属于厚壁菌门微

生物的相对丰度呈现明显的昼夜节律性波动，而其绝

对丰度则丧失节律性。Chen等［11］通过解析不同年龄

段C57BL/6J小鼠肠道微生物的组成结构，发现老年小

鼠（20～22月龄）肠道微生物的丰富度和多样性均高

于年轻小鼠（2～3月龄）。在门水平，年轻小鼠中拟杆

菌门和变形菌门微生物的丰度高于老年小鼠，而未鉴

定的细菌门和脱硫弧菌门（Desulfobacterota）微生物的

丰度低于老年小鼠；在属水平，年轻小鼠中乳杆菌属

微生物丰度高于老年小鼠，而Lachnospiraceae_NK4A1
36、苏黎世杆菌属（Turicibacter）和另枝菌属微生物

丰度低于老年小鼠［11］。
在小鼠肠道微生物的性别差异上，Wu等［12］通过

聚焦不同性别的KM小鼠，对其肠腔内容物和黏液层

中肠道微生物的特征进行分析，结果显示KM小鼠黏

液肠道微生物的丰富度和多样性均明显高于肠腔内容

物中的肠道微生物。在门水平，雄性小鼠肠道内容物

和黏液中厚壁菌门微生物丰度高于雌性小鼠，而拟杆

菌门微生物丰度则低于雌性小鼠。在属水平，雌性小

鼠肠道内容物和黏液层不可培养的Muribaculaceae和苏

黎世杆菌属的丰度高于雄性小鼠；雄性小鼠黏液层中

双 歧 杆 菌 属 （Bifidobacterium）、 链 球 菌 属

（Streptococcus）和肠球菌属（Enterococcus）微生物的丰

度高于雌性小鼠，而副萨特氏菌属（Parasutterella）和

粪杆菌属（Faecalibacterium）微生物的丰度低于雌性

小鼠［12］。针对 IL-10敲除的肠炎模型小鼠的肠道微生

物 分 析 结 果 显 示 ， 雌 性 小 鼠 中 理 研 菌 科

（Rikenellaceae）和嗜黏蛋白阿克曼氏菌（Akkermansia 
muciniphila）的丰度高于雄性小鼠［13］。此外，研究人

员通过对C57BL/6J和BALB/c这2个品种的雌性小鼠和

雄性小鼠进行肠道微生物组成结构分析，发现上述

2个品种小鼠肠道微生物存在明显的性别差异。其中，

C57BL/6J 雌 性 小 鼠 肠 道 微 生 物 中 狄 氏 拟 杆 菌

（Bacteroides distasonis）、 艰 难 梭 菌 （Clostridium 
difficile）、柔嫩梭菌（Clostridium leptum）、产气荚膜梭

菌 （Clostridium perfringens）、共生梭菌 （Clostridium 
symbiosum）、肠球菌属、嗜酸乳杆菌 （Lactobacillus 
acidophilus）、植物乳杆菌（Lactobacillus plantarum）以

及苏黎世杆菌属的丰度高于雄性小鼠，而C57BL/6J雄
性小鼠中埃格特氏菌属（Eggerthella）的丰度高于雌性

小鼠；BALB/c雌性小鼠肠道微生物中双歧杆菌属的丰

度高于雄性小鼠，而 BALB/c 雄性小鼠中奇异菌属

（Atopobium）、Coprobacillus catenoformis、埃格特氏菌

属、金黄色葡萄球菌（Staphylococcus aureus）、中间链

球菌（Streptococcus intermedius）、未分类的Ⅱ型梭菌以

及未分类的柔膜菌 （Helotiales） 丰度高于雌性小

鼠［14］。研究人员针对不同性别的ApcMin/+肠癌小鼠模型

进行肠道微生物分析，结果显示雄性肠癌小鼠中嗜黏

蛋白阿克曼氏菌、Romboutsia ilealis、厚壁菌门细菌

ASF500、 Fretibacterium fastidiosum、 约 氏 乳 杆 菌

（Lactobacillus johnsonii）和 Alistipes inops的丰度明显增

加，而雌性肠癌小鼠中发酵乳杆菌 （Lactobacillus 
fermentum）、 古 氏 副 拟 杆 菌 （Parabacteroides 
goldsteinii）、台湾乳杆菌（Lactobacillus taiwanensis）和

甲基戊糖梭菌（Clostridium methylpentosum）的丰度降

低［15］。除此之外，由性别差异引发的肠道微生物组成

结构的改变，在其他疾病动物模型中也有报告。例如，

由高脂饮食引发的代谢综合征模型［16-17］、肥胖症相关

的大肠癌小鼠模型［18］和由外科手术引发的败血症小

鼠模型［19］等。

2.1.2　大鼠肠道微生物特征
与小鼠相比，大鼠在生理特征和行为等方面更加

接近人类，其拥有相对较大的身体和器官尺寸便于多

次采样，或进行体内电生理学、神经外科和神经影像

学程序操作。因此，相对于小鼠，大鼠在毒理学、畸

形学、内分泌学、肿瘤学、神经病学、实验老年学、

心血管系统、牙科和实验寄生虫学等领域具有更广泛

的应用。基于此，研究人员对大鼠的肠道微生物特征

也开展了一系列研究。其中，黄树武等［9］聚焦分析

Wistar大鼠在不同生长时期（1、3、7、12、24、56、
111周龄）的肠道微生物特征，发现大鼠肠道微生物多

分布于厚壁菌门、变形菌门、拟杆菌门、放线菌门和

酸杆菌门（Acidobacteria），这些菌门在大鼠总肠道微
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生物中的占比分别为 28%、21%、13%、10%和 8%。
针对不同生长时期大鼠的肠道微生物分析结果显示，

幼年大鼠（1周龄和3周龄）肠道微生物中拟杆菌门微

生物的丰度明显高于厚壁菌门微生物［20］。随着年龄的

增长，大鼠肠道微生物中厚壁菌门微生物的丰度逐渐

增加，拟杆菌门微生物的丰度逐渐下降，二者的丰度

在成年大鼠（12周龄）肠道中趋于稳定［20］。此外，螺

旋体门的肠道微生物丰度随大鼠年龄的增长呈现出与

拟杆菌门类似的变化趋势［20］；Duan 等［21］针对 SD
（Sprague-Dawley）大鼠空肠和粪便样本中肠道微生物

特征进行分析，结果显示大鼠空肠中肠道微生物多分

布于 Rothia 属、链球菌属、乳杆菌属、异杆菌属

（Alcaligenes）、布劳特菌属（Blautia）和双歧杆菌属，

粪 便 中 肠 道 微 生 物 多 分 布 于 普 雷 沃 氏 菌 属

（Prevotella）、 未 分 类 的 假 单 胞 菌 科 （Pseudo-
monadaceae）、 乳 杆 菌 属 、 未 分 类 的 瘤 胃 菌 科

（Ruminococcaceae）、未分类的毛螺菌科和拟杆菌属。

针对SD大鼠肠道微生物性别差异性的分析结果显

示，雄性大鼠空肠部位肠道微生物的丰度和多样性均

高于雌性大鼠，而二者粪便样本中肠道微生物的丰度

和多样性则无明显的性别差异［21］；在肠道微生物丰度

上，雄性大鼠空肠部位毛螺菌科、紫单胞菌科、厌氧

棍菌属（Anaerorhabdus）、布劳特菌属和棒状杆菌属

（Corynebacterium）微生物丰度高于雌性大鼠，而罗斯

氏菌属（Roseburia）和 Rothia属微生物丰度则低于雌

性大鼠；雄性大鼠粪便样本中 Lachnospiracea_incerae_
sedis属丰度高于雌性大鼠，而脱硫弧菌科、拟普雷沃

氏菌属、Eluslmicrobium属和螺杆菌属微生物丰度则低

于雌性大鼠［21］。
2.1.3　豚鼠肠道微生物特征

豚鼠又称天竺鼠、荷兰猪，其性情温顺，对组胺

和结核菌敏感。基于此，研究人员常利用豚鼠来构建

哮喘、组胺过敏和结核病等模型，借此研究平喘药、

抗组胺药以及抗结核药的作用。近年来，研究人员针

对豚鼠肠道微生物开展了较多研究。其中，Hildebrand
等［22］研究结果显示，豚鼠肠道微生物中隶属于厚壁

菌门、拟杆菌门和变形菌门的微生物相对丰度分别为

28.8%、14.6%和 4.9%。Frias等［23］通过研究禁食对 3
种豚鼠 ［安迪纳 （Andina）、因蒂 （Inti） 和秘鲁

（Peru）］盲肠微生物的影响，发现禁食可提升安迪纳

和因蒂豚鼠盲肠微生物的丰度，降低秘鲁豚鼠盲肠微

生物的丰度。其中，安迪纳豚鼠禁食后，其盲肠中富

集 FIzemoplasmatales、Gastranaerophiales、螺杆菌属、

WCHB1-41、UCG-010、消化球菌属 （Peptococcus）、
UCG-004以及Mailhella属微生物；因蒂豚鼠禁食后，

其盲肠中瘤胃球菌属微生物丰度显著增加；秘鲁豚鼠

禁食后，其盲肠中 Prevotellaceae UCG-004、WCHB1-
41、Monoglobus、Eluslmicrobium、拟杆菌属、UCG-
009、Frisingicoccus 和 Lachnospiraceae ND3007 group 属
微生物丰度增加［23］。Al等［24］开展了饮食类型对豚鼠

肠道微生物影响的研究，结果显示对新生豚鼠饲喂高

糖、高脂饮食可明显改变其肠道微生物组成结构，在

高糖、高脂饮食饲喂豚鼠的肠道微生物组成结构中，

巴 恩 斯 氏 菌 属 （Barnesiella）、 甲 烷 短 杆 菌 属

（Methanobrevibacter）以及颤螺旋菌属（Oscillospira）
的丰度明显降低，而丁酸弧菌属（Butyrivibrio）和

Bacteroides spp.属的丰度增加。Wu等［25］分析了形觉剥

夺性近视豚鼠肠道的微生物特征，结果显示形觉剥夺

性近视豚鼠的肠道微生物丰度低于对照组，而其肠道

微生物多样性则无明显变化。在肠道微生物丰度上，

形觉剥夺性近视豚鼠中 α -变形菌纲、红螺菌目

（Rhodospirillales）、紫单胞菌科、罗斯氏菌属、丁酸弧

菌属、副拟杆菌属、副普雷沃氏菌属以及狄氏副拟杆

菌的丰度低于对照组，而瘤胃球菌属以及隶属于该属

的白色瘤胃球菌的丰度则高于对照组［25］。
2.1.4　仓鼠肠道微生物特征

目前，科学研究中常用的仓鼠品种包括叙利亚仓

鼠（Syrian hamster）、中国仓鼠（Chinese hamster）和

欧洲黑腹仓鼠（European hamster）。其中，叙利亚仓鼠

在科学研究中被广泛使用，占所有仓鼠使用量的90%。
Sylvia等［26］通过分析叙利亚仓鼠肠道微生物组成结

构，发现其肠道微生物多分布于厚壁菌门和拟杆菌门，

其中厚壁菌门微生物的丰度高于拟杆菌门。在科水平，

叙利亚仓鼠肠道微生物主要分布于瘤胃球菌科、颤螺

旋菌科、毛螺菌科和Clostridia_UCG-014［27］；在属水

平，叙利亚仓鼠肠道微生物主要分布于瘤胃球菌属、

Lachnospiraceae_NK4A136_group、Lachnospiraceae_UCG_
001 和 Eubacterium_siraeum_group［27］。Fan 等［28］利用

16S rRNA扩增子测序对中国仓鼠的肠道微生物进行分

析，结果显示其肠道微生物可以分为2个明显的类群，

并且 2个类群肠道微生物的丰富度和多样性存在明显

差异。其中，乳杆菌属、螺旋体属以及Pygmaiobacter
属微生物富集于一个类群，而苏黎世杆菌属和瘤胃梭

菌属微生物富集于另一个类群。Sylvia等［26］针对不同
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性别的西伯利亚仓鼠开展肠道微生物特征分析，发现

在门水平雌性仓鼠肠道中拟杆菌门微生物相对丰度高

于雄性，而蓝细菌门微生物相对丰度则低于雄性。

2.1.5　兔肠道微生物特征
实验兔常用于皮肤刺激试验、热原试验、致畸试

验、毒性试验、人工受孕试验、计划生育研究、免疫

学研究、心血管疾病研究、微生物学研究、眼科学研

究、口腔科学研究和制造诊断血清等研究领域。在兔

肠道微生物研究方面，杨睿等［29］通过对 29、45、60
日龄的家兔进行肠道微生物特征分析，结果显示家兔

肠道微生物的丰富度随着日龄的增长逐渐增加，而肠

道微生物的多样性没有显著变化。在门水平上，家兔

肠道微生物主要分布于厚壁菌门、变形菌门、拟杆菌

门、疣微菌门（Verrucomicrobia）和放线菌门，其中拟

杆菌门微生物的丰度随着家兔日龄的增加逐渐升高，

变形菌门微生物的丰度先升后降，而疣微菌门微生物

的丰度先降后升；在属水平，家兔肠道微生物主要隶

属于艾克曼菌属（Akkermansia）、埃希菌属-志贺菌属

（Escherichia-Shigella）、布劳特菌属、拟杆菌属、丁

酸弧菌属、不动杆菌属（Acinetobacter）和瘤胃球菌

属，其中随着家兔日龄的增加，隶属于艾克曼菌属和

拟杆菌属的微生物丰度呈现先降后增的趋势；隶属于

不动杆菌属的微生物丰度呈现降低的趋势；隶属于丛

毛单胞菌属的微生物丰度呈现先增后降的趋势；隶属

于未分类的紫单胞菌科的微生物丰度则持续增加。Fu
等［30］通过分析不同生长时期（0、10、60日龄）天府

黑兔的肠道微生物，结果显示60日龄天府黑兔肠道微

生物的多样性明显高于 0、10日龄天府黑兔，并且不

同日龄天府黑兔的肠道微生物组成存在明显差异。在

门水平，随着天府黑兔日龄的增加，其肠道微生物中

变形菌门微生物的丰度逐渐降低，而厚壁菌门和拟杆

菌门微生物的丰度则逐渐增加；在属水平，Ralstonia
属微生物仅富集于 0日龄的天府黑兔，拟杆菌属、副

拟杆菌属、Clostridium sensu stricto 1和 Epulopiscium仅

富集于10日龄的天府黑兔，而艾克曼菌属的微生物则

同时富集于 10、60日龄的天府黑兔［30］。Abdel-Kafy
等［31］ 利用 16S rRNA 扩增子测序对 Native Middle-
Egypt Breed（NM）和Giant Flanders（GF）兔的空肠和

盲肠微生物进行分析，结果显示，NM兔盲肠中肠球菌

属和埃希菌属-志贺菌属微生物丰度低于空肠，而

uncultured Clostridiales vadinBB60 group、Lachnospiraceae 
NK4A136 group、瘤胃梭菌属 5和另枝菌属微生物的丰

度则高于空肠；GF兔盲肠中芽孢杆菌属、乳杆菌属、

Christensenellaceae R-7 group、Ruminococcaceae NK4A214 
group、 Ruminococcaceae UCG-013、 Ruminococcaceae 
UCG-014、 瘤 胃 球 菌 属 2、 罕 见 小 球 菌 属

（Subdoligranulum）、候选单胞生糖菌属（Candidatus 
Saccharimonas）和艾克曼菌属微生物丰度高于空肠，

而肠球菌属、八叠球菌属（Sarcina）、未培养的真杆菌

科、杜氏杆菌属（Dubosiella）和埃希菌属-志贺菌属

微生物丰度低于空肠。对比分析NM和GF兔肠道微生

物发现，在空肠中 Christensenellaceae R-7 group 和
uncultured Eubacteriaceae属微生物富集于GF兔，而拟

杆 菌 属 微 生 物 富 集 于 NM 兔 ； 在 盲 肠 中

Ruminococcaceae UCG-014属微生物富集于GF兔，而瘤

胃梭菌属 5微生物富集于NM兔［31］。Li等［32］分析饲

养温度和湿度对伊拉兔肠道微生物的影响，结果显示，

低温度和低湿度饲养组兔肠道中布劳特氏菌属微生物

丰度增加；而高温度和高湿度饲养可以增加兔肠道中

Lachnospiraceae NK4A136属微生物的丰度，并降低微生

物间的相互作用。

2.1.6　犬肠道微生物特征
犬具有鼻灵敏、智力发达、易驯养、环境适应力

强、记忆力强和情感丰富等特点，因此常被用于基础

医学实验、临床实验、慢性实验、药理学和毒理学实

验等研究。为了对比不同犬肠道微生物的差异性，You
等［33］分析 96份来源于格力犬（Greyhound）、达克斯

猎犬（Dachshund）、马尔济斯犬（Maltese）、比熊犬

（Bichon）、约克夏梗犬（YorkshireTerrier）、吉娃娃犬

（Chihuahua）、博美犬（Pomeranian）、贵宾犬（Poodle）
和斗牛犬（Bulldog）的犬粪便样本的肠道微生物，结

果显示上述粪便样本中肠道微生物多分布于厚壁菌门

（44.8%）、拟杆菌门（27.7%）、梭杆菌门（14.2%）、
变形菌门（8.8%）和放线菌门（3.4%）。在属水平，犬

肠道微生物中相对丰度由高到低的前 10个属分别为：

梭杆菌属（11.0%）、Mediterranea （7.8%）、拟杆菌属

（7.5%）、普雷沃氏菌属（4.6%）、乳杆菌属（3.5%）、
布劳特菌属 （3.3%）、罗姆布茨菌属 （Romboutsia）
（3.1%）、 萨 特 氏 菌 属 （Sutterella） （2.5%）、

Peptacetobacter （2.2%）和粪杆菌属（2.1%）；在种水

平，犬肠道中优势菌株为 Fusobacterium perfoeten、
Mediterranea massiliensis、 粪 便 普 雷 沃 氏 菌 和

Romboutsia timonensis［33］。Fernández-Pinteño 等［34］通
过对不同品种来源的犬按年龄段划分为幼年犬（小于2
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年）、成年犬（2～7年）和老年犬（7年以上）后，对

其肠道微生物开展特征性分析，结果显示不同年龄段

犬肠道微生物的丰富度和多样性无明显差别。在肠道

微生物组成结构上，相较于幼年和成年犬，老年犬肠

道中拟杆菌门、假单胞菌门、瘤胃球菌科、韦荣氏球

菌科（Veillonellaceae）、普雷沃氏菌科、琥珀酸弧菌科

（Succinivibrionaceae）和粪杆菌属来源的微生物丰度

增加［34］。Hu等［35］通过对比分析昆明犬、德国牧羊犬

和比利时马里诺斯犬的肠道微生物特征，发现这 3种
犬的肠道微生物隶属于10个门、15个纲、35个目、60
个科、146个属，其中在门水平3种犬的肠道微生物主

要分布于厚壁菌门（57.44%）、梭杆菌门（28.86%）和

拟杆菌门（7.63%）；在属水平，上述 3种犬的肠道微

生物多分布于消化链球菌属（21.08%）、梭杆菌属

（18.50%）、 乳 杆 菌 属 （12.37%） 和 鲸 杆 菌 属

（Cetobacterium）（10.29%）。差异性微生物分析结果显

示：梭杆菌属微生物富集于德国牧羊犬和比利时马里

诺斯犬，Peptoclostridium属微生物富集于比利时马里诺

斯犬，乳杆菌属微生物富集于昆明犬。此外，比利时

马里诺斯犬肠道中梭杆菌属、消化链球菌属、拟杆菌

属和鲸杆菌属微生物的丰度高于德国牧羊犬，而乳杆

菌属、鲸杆菌属和Romboutsia属微生物丰度低于昆明

犬［35］。Rojas等［36］通过对286只饲养于北美的家犬进

行16S rRNA全长测序，结果显示在种水平有23种菌株

［汉森氏布氏菌 （Blautia hansenii）、活泼瘤胃球菌

（Ruminococcus gnavus） 、 Faecalimonas umbilicata、
unclassified Blautia、unclassified Fusobacterium、肠道柯

林 斯 菌 （Collinsella intestinalis）、 单 形 巨 单 胞 菌

（Megamonas funiformis）、 unclassified Fusobacterium、
Peptacetobacter hiranonis、Blautia marasmi、unclassified 
Lachnoclostridium、Blautia caecimuris、产气荚膜梭菌

（Clostridium perfringens） 、 unclassified Romboutsia、
Blautia glucerasea、 Turicibacter sanguinis、 Romboutsia 
ilealis、unclassified Bacteroides、大肠杆菌（Escherichia 
coli）、Holdemanella biformis、Allobaculum stercoricanis、
粪便普雷沃氏菌 （Prevotella copri） 和 Streptococcus 
lutetiensis］构成北美家犬肠道的核心微生物群，它们

占犬肠道微生物的比例高达75%。
2.1.7　猫肠道微生物特征

猫具有诱导性排卵、平衡感和反射功能发达、呕

吐反射灵敏、心搏力强、血压恒定、药物反应灵敏和

对吗啡表现为中枢兴奋等特点。针对猫的肠道微生物

研究结果显示，拟杆菌门和厚壁菌门是猫肠道微生物

的主要门类，其中拟杆菌门微生物的相对丰度远高于

厚壁菌门［37］。猫肠道微生物中隶属于拟杆菌门、厚壁

菌门和放线菌门的肠道微生物在粪便样本中的检出率

为100%，而隶属于梭杆菌门和螺旋体门的肠道微生物

在所有样本中均未检测到。在属水平，猫肠道微生物

多分布于普雷沃氏菌属（66.7%）、拟杆菌属（7.8%）、
柯林斯菌属 （Collinsella）（4.0%）、布劳特菌属

（3.6%）、巨球型菌属（Megasphaera）（3.6%）和双歧

杆菌属（1.7%）［37］。Kilburn-Kappeler等［38］通过研究

饮食对猫肠道微生物的影响，发现与饲喂正常饮食的

对照组相比，在饮食中添加玉米发酵蛋白可以影响猫

肠道微生物的组成结构。其中，饲喂添加玉米发酵蛋

白饮食的猫肠道微生物中，隶属于氨基酸球菌属

（Acidaminococcus）、 双 歧 杆 菌 属 、 巨 单 胞 菌 属

（Megamonas）、罕见小球菌属和链球菌属的微生物丰

度降低，而隶属于阿里松氏菌属 （Allisonella）、
Catenibacterium、戴阿利斯特杆菌属（Dialister）、丹毒

杆菌属 （Erysipelatoclostridium）、霍尔德曼氏菌属

（Holdemania） 、 Peptoclostridium 和 莫 雷 梭 菌

（Solobacterium）的微生物丰度增加。Drut等［39］研究

结果显示，与健康猫相比，患有炎症性肠病的猫肠道

中双歧杆菌属和拟杆菌属微生物丰度降低，而脱硫弧

菌属微生物丰度增加；患有肠道T细胞淋巴瘤的猫肠

道中梭杆菌属微生物的丰度增加。

2.1.8　非人灵长类动物肠道微生物特征
非人灵长类实验动物在生理、解剖、行为和生物

医学特性上更接近于人类，是医学和生命科学研究中

的高级实验动物。目前，科学研究中常用的非人灵长

类实验动物包括食蟹猴（Macaca fascicularis）和恒河

猴（Macaca mulatta）。中国科学院脑科学与智能技术

卓越创新中心“非人灵长类研究平台”孙强课题组将

雌性食蟹猴按年龄分为仔猴（小于 3 月）、青年猴

（2～5年）、成年猴（7～10年）和中年猴（12～15年）

后对其生长和发育成熟过程中肠道微生物的变化规律

开展研究［40］。结果显示，仔猴的肠道微生物组成结构

与青年猴、成年猴和中年猴存在明显不同。青年猴、

成年猴和中年猴肠道微生物的丰富度和多样性维持在

相对稳定的水平并且明显高于仔猴。在属水平上，仔

猴体内含有大量未鉴定的普雷沃氏菌属和双歧杆菌属

的微生物，而较多链球菌属和未鉴定的瘤胃球菌属的

微生物则在青年猴、成年猴和中年猴体内富集。重要

的是，仔猴肠道微生物的功能与青年猴、成年猴和中
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年猴也存在较大差异。此外，该课题组针对食蟹猴不

同肠段（回肠、盲肠和结肠）的肠道细菌和真菌［41］

的组成结构开展分析，结果显示肠道细菌和真菌的丰

富度和多样性自回肠至结肠逐渐增加；回肠部位肠道

细菌和真菌的组成结构与结肠明显不同，其中肠道细

菌中隶属于拟杆菌纲和螺旋体纲的微生物在盲肠和结

肠部位显著富集，而隶属于放线菌纲和蓝细菌纲的微

生物则富集于回肠；肠道真菌中隶属于曲霉属和节担

菌属的微生物富集于结肠，而镰刀菌属的微生物则富

集于盲肠。相应地，回肠中肠道细菌和真菌的功能也

与盲肠和结肠存在明显差异。针对雄性食蟹猴肠

道微生物昼夜节律性波动分析结果显示，肠道细

菌中厚壁菌门、拟杆菌门、普雷沃氏菌属 、

norank_f_Eubacterium_coprostanoligenes_group、消化球

菌属、未分类的普雷沃氏菌属、未培养的消化球菌属

和unclassified_g_norank_f_Eubacterium_coprostanoligenes_
group的丰度呈现明显的昼夜节律性波动，其中隶属于

厚壁菌门的微生物丰度于时间点 ZT12 （光照周期的

第 12 h）降至最低，而隶属于拟杆菌门的微生物丰度

于该时间点升至最高［42］。与肠道细菌组不同的是，肠

道真菌组分析结果显示雄性食蟹猴肠道中除了曲霉属

真菌呈现微弱的昼夜节律性波动外，大部分真菌丰度

无明显的昼夜节律变化［42］。
针对非人灵长类实验动物不同性别肠道微生物差

异性的研究结果显示，雌性恒河猴肠道微生物的α-多
样性明显高于雄性。其中，隶属于变形菌门、柔壁菌

门、蓝细菌门以及疣微菌门的微生物，在雌性恒河猴

肠道中的相对丰度明显高于雄性［43］。
2.1.9　小型猪肠道微生物特征

中国小型猪种类资源丰富，其中具有明确的遗传

背景和遗传稳定性的小型猪品种包括：西藏小型猪、

版纳小型猪、巴马小型猪、五指山小型猪、剑白小型

猪和蕨麻小型猪。田威龙等［44］对广西巴马小型猪的

肠道微生物开展分析，结果显示肠道微生物在门水平

多分布于厚壁菌门、拟杆菌门和螺旋体门，且隶属于

上述3个门的微生物占总肠道微生物的比例超过95%。
在属水平，广西巴马小型猪的优势菌属为Clostridium_

sensu_stricto_1、密螺旋体菌属（Treponema）、乳杆菌属、

土孢杆菌属（Terrisporobacter）、norank_f_Muribaculaceae
和未分类的毛螺菌科。沈利叶等［45］通过对五指山小

型猪开展肠道微生物分析，结果显示其肠道微生物在

门水平的分布与巴马小型猪类似，主要集中于厚壁菌

门、拟杆菌门和螺旋体门。在属水平，五指山小型猪

肠道微生物多分布于普雷沃氏菌属、瘤胃球菌属、粪

球菌属、考拉杆菌属（Phascolarctobacterium）和埃希

氏菌属。Jiang等［46］通过对 4个年龄段（7、28、56、
180日龄）的西藏小型猪开展肠道微生物特征性分析，

结果显示在门水平拟杆菌门和螺旋体门微生物的丰度

随着猪日龄的增加而增加，而厚壁菌门、变形菌门和

疣微菌门微生物的丰度则随着猪日龄的增加而降低；

在属水平，普雷沃氏菌属和密螺旋体属微生物丰度随

猪日龄的增加而增加，拟杆菌属、艾克曼菌属和Dorea
属微生物的丰度则随着猪日龄的增加而降低。Yosi
等［47］针对母猪产后及新生仔猪的盲肠微生物特征进

行分析，结果显示，母猪产后 27 d内肠道细菌中乳杆

菌属和HT002属微生物丰度增加，而链球菌属、UCG-
005、Rikenellaceae RC9 gut group以及拟杆菌属微生物

丰 度 降 低 ； 肠 道 真 菌 中 哈 萨 克 斯 坦 酵 母 属

（Kazachstania）、地霉属 （Geotrichum） 和毛霉属

（Mucor）微生物的丰度逐渐增加，而Tausonia和Fungi 
genus Incertae sedis属微生物的丰度则逐渐降低。新生

仔猪（3～35 d）盲肠微生物分析结果显示，其肠道细

菌中乳杆菌属、普雷沃氏菌属和弯曲杆菌属微生物丰

度逐渐增加，而梭杆菌属、拟杆菌属和埃希菌属-志贺

菌属微生物丰度逐渐降低；肠道真菌中 Fungi genus 
Incertae sedis属微生物的丰度先增加后降低，而哈萨克

斯坦酵母属微生物的丰度则先降低后增加［47］。
针对猪肠道微生物影响因素的分析结果显示，饲

喂方式、生长周期和性别因素是影响其肠道微生物组

成结构的重要因素。性别因素单独对猪肠道微生物改

变的贡献为0.81%［48］。其中，隶属于梭杆菌科的微生

物在雄性猪肠道中明显富集。

2.1.10　鸡肠道微生物特征
鸡常被用于疫苗生产、药物评价、传染病、激素

代谢、营养学以及高脂血症和动脉粥样硬化的研究领

域。Yang等［49］对白来航鸡肠道微生物组成结构特征

进行分析，结果显示其肠道微生物主要隶属于拟杆菌

门和厚壁菌门，并且拟杆菌门肠道微生物的相对丰度

高于厚壁菌门。在科水平，白来航鸡肠道微生物多分

布于拟杆菌科、瘤胃球菌科、普雷沃氏菌科、紫单胞

菌科、韦荣氏球菌科（Veillonellaceae）、帕拉普氏菌

科（Paraprevotellaceae）、乳杆菌科和丹毒丝菌科；在

属水平，拟杆菌属微生物丰度在白来航鸡肠道微生物

中占据绝对优势，紧邻其后的为颤螺旋菌属、普雷沃
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氏菌属、粪杆菌属、副拟杆菌属、考拉杆菌属和乳杆

菌属［49］。研究人员针对海兰褐鸡产蛋早期和产蛋峰值

期的肠道微生物开展研究，结果显示处于不同产蛋期

的海兰褐鸡肠道微生物多分布于厚壁菌门、拟杆菌门、

变形菌门和梭杆菌门［50］。此外，相较于产蛋早期的海

兰褐鸡，处于产蛋峰值期鸡的拟杆菌门微生物丰度降

低，而梭杆菌门微生物丰度明显增加［50］。在属水平，

产蛋峰值期海兰褐鸡肠道微生物中乳杆菌属和梭杆菌

属微生物的丰度明显高于处于产蛋早期的海兰褐鸡，

而拟杆菌属微生物则表现出相反的趋势［50］。Wang
等［51］针对耳垂颜色为黑色、蓝色和绿色的江山乌骨

鸡开展肠道微生物的特征性分析，结果显示与黑色和

蓝色耳垂的乌骨鸡相比，绿耳垂鸡肠道中螺旋体属和

未分类的乳杆菌目丰度降低，而肠球菌属、未分类的

毛螺菌科和 norank_f_norank_o_RF39 的丰度增加；

Mucispirillum属微生物特异性富集于蓝耳垂的乌骨鸡肠

道，而埃希菌属-志贺菌属微生物特异性富集于黑耳垂

的乌骨鸡肠道。Wang等［52］通过对比西藏鸡和Arbor 
Acres肉鸡（AA肉鸡）的盲肠微生物，发现西藏鸡的

肠道微生物丰度和多样性均显著高于AA肉鸡。在门水

平，西藏鸡肠道中拟杆菌门、脱铁杆菌门 、

Deferrisomatota、 脱 硫 弧 菌 门 、 广 古 菌 门

（Euryarchaeota）、Modulibacteria和 Patescibacteria的丰

度高于 AA 肉鸡，而盐厌氧菌门 （Chloroflexota）、
Aenigmarchaeota和Synergistota丰度低于AA肉鸡；在属

水平，相较于 AA肉鸡，Actinospica、Caenimonas、粪

球菌属、Hamadaea以及Hellea特异性富集于西藏鸡盲

肠中［52］。
2.2　不同实验动物间肠道微生物的对比分析

研究人员除了研究特定实验动物的肠道微生物特

征外，也通过对比分析报告了不同实验动物间肠道微

生物的差异性。其中，Böswald等［53］对比分析叙利亚

仓鼠与C57BL/6J小鼠的肠道微生物，发现二者在不同

肠道部位存在明显的微生物差异。其中，仓鼠回肠中

特异性富集乳杆菌科的微生物，而小鼠回肠以

Muribaculaceae微生物为主；在盲肠和结肠部位，小鼠

特异性富集Muribaculaceae的微生物，而仓鼠富集乳杆

菌科和韦荣球菌科微生物。Crowley等［54］通过对豚鼠

和兔的肠道微生物进行对比分析，发现在门水平，豚

鼠中拟杆菌门微生物的丰度远高于兔，而厚壁菌门微

生物则呈现相反的趋势。此外，研究结果显示将食蟹

猴、巴马小型猪、比格犬和C57BL/6J小鼠来源的肠道

微生物定植于无菌小鼠肠道后可有效缓解其结肠炎的

疾病表型［55］，这表明虽然不同实验动物的肠道微生物

存在差异性，但其在宿主健康的维持上发挥类似的

作用。

3　实验动物与人类肠道微生物的对比分析

鉴于实验动物常被用来构建人类疾病相关的动物

模型，而人类与实验动物间肠道微生物的差异性可能

对实验结果产生影响，因此本文也对不同实验动物与

人类肠道微生物的差异性进行了归纳汇总。其中，

Hildebrand等［22］通过对比豚鼠和人类的肠道微生物，

发现人类的肠道微生物丰度低于豚鼠，其中在门水平

人类肠道中厚壁菌门、拟杆菌门、放线菌门和异常球

菌-栖热菌门微生物的丰度高于豚鼠，而变形菌门、广

古菌门、螺旋菌门、绿菌门（Chlorophyta）、疣微菌

门、蓝菌门（Cyanobacteria）、梭杆菌门、酸杆菌门、

衣原体门（Chlamydiae）、软壁菌门（Tenericutes）、
热 袍 菌 门 （Thermotogae） 、 脱 铁 杆 菌 门

（Deferribacteres）、纤维杆菌门（Fibrobacteres）、互养

菌门（Synergistetes）和绿弯菌门（Chloroflexi）微生

物的丰度低于豚鼠；在属水平，豚鼠肠道中具备黏蛋

白降解能力的艾克曼菌属和可产甲烷的甲烷短杆菌属

微生物的丰度远高于人类。Bai等［56］通过对比分析人

类、鸡和猪的肠道微生物，发现三者肠道中厚壁菌门

微生物的丰度基本一致，而人类肠道中放线菌门微生

物的丰度高于鸡和猪；在属水平，鸡肠道中乳杆菌属

微生物的丰度远高于人类和猪，而人类肠道中双歧杆

菌属微生物的丰度高于鸡和猪。Beretta等［57］对比分

析人类和犬的肠道微生物，发现在门水平幼年和成年

犬肠道中厚壁菌门微生物的丰度均高于人类，而幼年

人类肠道中放线菌门微生物的丰度高于幼年犬。Ito
等［58］对比分析同居状态下的犬和人类的肠道微生物，

发现人类肠道中厌氧棒状菌属（Anaerorhabdus）、罕见

小球菌属、 Dorea、 Fusicatenibacter 和 Eubacterium_
hallii_group 属 微 生 物 的 丰 度 远 高 于 犬 ， 而

Peptoclostridium属微生物的丰度远低于犬。虽然犬和人

类的肠道微生物间存在较大差异，但随着同居时间的

延长，二者部分肠道微生物（活泼瘤胃球菌、普雷沃

氏菌属 9、布劳特氏菌属、Erysipelactoclostridium、粪

杆菌属、梭杆菌属、链球菌属和萨特氏菌属）会发生

水平转移，并且这些在人类和犬肠道微生物中共存的

微生物均具有较高的丰度［58］。此外，Du等［59］通过对
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比分析养猫和不养猫女性的肠道微生物，发现养猫女

性肠道中产碱杆菌科和巴斯德氏菌科微生物的丰度显

著降低，而肠杆菌科和假单胞杆菌科微生物的丰度明

显增加，这进一步表明，伴侣动物（猫和犬）可能通

过肠道微生物的水平转移对人类的健康产生一定影响。

4　总结与展望
肠道微生物与宿主较多生理代谢活动间存在互作，

与宿主健康密切相关。近些年，随着肠道微生物在不

同疾病发生、发展中的作用机制的阐明及其在不同疾

病治疗中的应用，肠道微生物受到越来越多研究人员

的关注，已成为生命科学研究领域的热点。基于此，

本文聚焦生命科学研究中常用的实验动物，一方面对

其肠道微生物的组成结构特征进行了汇总整理，该部

分内容不仅能加深实验动物从业人员对不同实验动物

肠道微生物特征的认识，也能使其在日常工作和科研

中充分考虑肠道微生物对动物健康或实验结果的影响；

另一方面，鉴于科学研究中普遍存在实验动物选取的

性别偏好性，而性别是影响肠道微生物组成结构的重

要因素，其可以使得特定疾病的治疗呈现性别二态性。

因此，本文汇总整理了不同实验动物肠道微生物的性

别差异，希望这部分内容能引起广大科研人员对实验

动物性别差异的重视，进而结合自己的研究目的在实

验动物选取、实验设计、实验结果分析等方面开展性

别差异性分析。

比较医学是实验动物学领域的重要研究内容，因

此本文通过对比实验动物与人类的肠道微生物特征差

异，发现不同实验动物与人类在肠道微生物组成结构

上既存在共性也具有明显的差异性，这提示研究者在

利用实验动物模型模拟或研究人类疾病时，需要充分

考虑二者间的肠道微生物差异，尤其是明显影响肠道

微生物组成结构的实验类型，以便获得更加准确、可

靠的实验结果或结论。

综上，本文不仅可以加深科研人员对不同实验动

物肠道菌群特征的认识，而且从肠道菌群和性别差异

的角度，为科研人员在科学实验中的实验动物选用和

结果分析提供新思路。
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