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摘 要：【目的】鸟类具有独特的生活史特征，是研究肠道微生物的理想模型。野鸟与家禽生态

位重叠，增加了病原菌交互传播的风险。本研究重点关注巢湖野鸟(八哥、小天鹅、白骨顶鸡)与

同域家禽 (家鸭和家鸡)肠道真菌及病原菌的群落特征。【方法】采用高通量测序技术 (Illumina 

MiSeq)对中国巢湖流域野鸟及同域家禽肠道真菌群落进行分析，并着重关注各物种肠道病原菌的

特征。【结果】家鸭与白骨顶鸡肠道真菌多样性显著高于家鸡、八哥和小天鹅。不同物种肠道真

菌群落组成存在显著差异。家禽因投喂谷物饲料，其肠道中显著富集子囊菌门(Ascomycota)、被

孢霉门(Mortierellomycota)及哈萨克斯坦酵母属(Kazachstania)等与谷物降解相关的真菌类群。小天

鹅作为植食性水鸟，其肠道中高效降解植物的真菌枝孢霉属(Cladosporium)在群落中占据主导地

位，维持了很高的腐生真菌相对丰度。与家禽相比，野鸟肠道真菌群落构建以确定性过程为主

导，表明野鸟具有更强的肠道过滤能力。此外，野鸟携带的病原菌多样性与相对丰度更低。【结

论】野鸟和家禽肠道真菌群落特征呈现出显著的宿主特异性。家禽因投喂谷物饲料，其肠道中显

著富集与谷物降解相关的真菌类群。野鸟肠道呈现更强的过滤能力，降低了病原真菌的多样性与

相对丰度。
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Abstract: [Objective] Birds, with unique life history characteristics, are ideal models for studying 
gut microorganisms. The niche overlap between wild birds and poultry increased the risk of 
interactive transmission of pathogens. This study focused on the community characteristics of gut 
fungi and pathogens in wild birds (crested myna, tundra swan, and common coot) and sympatric 
poultry (domestic duck and domestic chicken) in Chaohu Lake. [Methods] High-throughput 
sequencing (Illumina MiSeq) was employed to analyze the fungal communities in guts of wild 
birds and sympatric poultry in Chaohu Lake of China, and the characteristics of gut pathogens of 
each species were particularly studied. [Results] The gut fungal diversity of domestic duck and 
common coot was significantly higher than that of domestic chicken, crested myna, and tundra 
swan. There were significant differences in gut fungal community composition among different 
species. Due to grain-based diets, the guts of poultry were significantly enriched with the fungal 
taxa related to grain degradation, such as Ascomycota, Mortierellomycota, and Kazachstania. 
Tundra swan is herbivorous waterfowl. The genus Cladosporium, efficient plant-degrading fungi, 
dominated in the gut of tundra swan. The gut of tundra swan maintained higher relative abundance 
of plant saprotroph. The fungal community assembly in guts of wild birds was dominated by 
deterministic processes, which indicated that wild birds had a stronger gut filtering capacity. In 
addition, wild birds had lower diversity and relative abundance of pathogens. [Conclusion] The 
characteristics of gut fungal communities in wild birds and domestic poultry showed significant 
host specificity. Due to grain-based diets, the guts of poultry were significantly enriched with 
fungal groups related to grain degradation. The guts of wild birds had a stronger filtering capacity, 
which reduced the diversity and relative abundance of pathogens.
Keywords: gut fungi; pathogen; wild birds in Chaohu Lake; poultry

动物肠道微生物群落是宿主的重要组成部

分，可影响宿主的营养吸收、免疫状态和行为

认知等[1-2]。肠道微生物群落与宿主之间长期进

行双向互作，形成了协同进化且结构复杂的共

生关系[3]。因此，对动物肠道微生物群落结构和

功能的研究至关重要[4]。肠道微生物群落在不同

物种间、同一物种不同个体间以及同一个体的

不同生长时期均表现出显著差异[5-6]。研究表明

宿主的遗传背景、饮食结构及环境因子共同驱

动着肠道微生物群落的动态变化[7]，其中食性对

宿主肠道微生物群落的影响最为显著[8]。有研究

表明从食肉性动物到杂食性、草食性动物，其
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肠道微生物多样性呈梯度递增趋势[9]。肠道微生

物多样性特征不仅是维持肠道生态系统稳定的

基础，还能通过代谢产物互作网络为宿主提供

多重生理益处[10]。

大量研究结果证明肠道细菌群落结构与鸟

类食性高度关联。例如，水禽肠道中富集的梭

菌属(Clostridium)和拟杆菌属(Bacteroides)细菌可

高效降解湿地植物中的纤维素，而陆禽肠道中

的优势细菌类群为乳杆菌属(Lactobacillus)和肠

球菌属(Enterococcus)，能够消化陆生植物种子

和昆虫[11-12]。白鹤从湿地转向农田觅食时乳杆

菌科(Lactobacillaceae)的丰度增加 2 倍以适应高

碳水化合物饮食[13]。近年来，鸟类肠道真菌群

落的研究逐渐受到关注，其群落结构呈现出显

著的宿主特异性。水禽肠道中水生真菌，如壶

菌门(Chytridiomycota)的定殖与湿地生境密切相

关，而陆禽则富含土壤来源的真菌类群(如子

囊菌门)[14]。候鸟群体因迁徙行为面临低温环

境和病原体感染等生态挑战[15]。对欧洲柳莺

(Phylloscopus trochilus)的研究发现，越冬期其肠

道中耐低温酵母菌(Rhodotorula)的丰度显著升

高，该酵母菌可通过合成不饱和脂肪酸维持肠

道黏膜的低温适应性[16]。Wu 等[17]研究发现，白

头鹤可调节其肠道真菌群落的构建过程，增强

肠道过滤能力，通过定向选择或排除特定微生

物类群降低病原菌丰度。

野鸟偏好湿地环境作为栖息地，但湿地周

围存在居民区，且饲养着很多家禽。野鸟与家

禽的生态位重叠为病原菌的跨物种传播创造了

条件[18-19]。宏基因组学研究显示，越冬水鸟肠

道 中 常 携 带 致 病 性 真 菌 ， 如 新 型 隐 球 菌

(Cryptococcus neoformans)、烟曲霉 (Aspergillus 

fumigatus)及念珠菌(Candida albicans)等，其孢

子可通过粪便在湿地环境中长期存活[20]。家禽

与野鸟的密切接触可能导致病原真菌双向传播。

在鄱阳湖湿地的案例中，从家鸭分离的曲霉菌

株与白鹤(Grus leucogeranus)粪便中的菌株具有

高度遗传同源性[21]，这提示野鸟与家禽之间存

在持续的病原菌交换与感染。这类人畜共患真

菌不仅威胁家禽，甚至会导致禽类从业人员

患病。

巢湖作为长江中下游典型的通江湖泊湿地，

是中国五大淡水湖之一[22]。其广阔的浅水滩涂

与水生植被为野鸟提供了良好的栖息地，每年

可支撑超过 5 万只水鸟越冬[23]。巢湖周边家禽

养殖密集，年存栏量超 200 万只，导致野鸟与

家禽在湖滨带形成显著的生态位重叠，增加了

野鸟和家禽之间病原体的交叉传播风险[24]。鉴

于此，本研究采用高通量测序方法探究巢湖野

鸟与同域家禽肠道真菌和病原菌群落结构特征，

研究结果在野鸟种群保护和家禽流行性疾病防

疫等方面具有重要的科学意义。

1　材料与方法　材料与方法

1.1　研究区域概况

巢湖(31°16′−32°00′N，117°25′-117°58′E)位

于安徽省合肥市境内，是我国长江中下游迁徙

水鸟重要的聚集区域。每年，大量迁徙水鸟于

10 月下旬迁入长江中下游越冬地，次年 4 月初

迁离，在越冬地停留时间约 5 个月。环巢湖湿

地共有 3 条候鸟迁徙通道，其中 1 条为水鸟迁

徙路线，2 条为林鸟迁徙路线。途经巢湖的水鸟

主要来自黄河三角洲和江苏盐城等沿海地区。

近年来，迁徙至巢湖的候鸟数量和种类逐年增

加，环巢湖十大湿地已成为珍稀候鸟重要的补

给地和越冬地。此外，巢湖湿地存在大量留鸟

种类，因此选择该湖泊作为研究地点。

1.2　样品采集

本研究于 2023 年 1 月 2 日在巢湖的三沙河

段进行采样。采集越冬期 2 种候鸟小天鹅

(Cygnus columbianus)及白骨顶鸡 (Fulica atra)、

1 种留鸟八哥(Acridotheres cristatellus)和 2 种家

禽鸡及鸭的粪便样本，用于研究野鸟与同域家
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禽肠道真菌及病原菌群落特征。本研究严格界

定同域采样标准，即家禽采样位点与野鸟主要

活动位点的直线距离≤1 km，且家禽和野鸟生境

类型高度一致，以排除空间距离过远或生境异

质性对宿主菌群组成的影响。在野鸟集群觅食

地，采用体外粪便采样法(非损伤取样)采集野鸟

新鲜粪便样本，每种野鸟粪便样本采集不少于

10 份。采集样本前通过双筒望远镜观察觅食野

鸟至少 1 h，确认觅食野鸟的分布地点。采样时

仔细辨别并采集新鲜的野鸟粪便样本，每个样

本不少于 2 g，放入事先准备好的无菌管中，做

好样本标签后置于放有冰袋的保温箱中进行野

外保存和运输，回实验室后立刻冻存于−20 ℃冰

箱中备用。与野鸟粪便样本采集时间同步，采

集同域家禽(鸡及鸭)新鲜粪便样本，选取无临床

症状的成年个体，每种家禽粪便样本不少于

10 份。

利用粪便 DNA 提取试剂盒(Qiagen QIAamp

公司)提取粪便样本中的 DNA，通过线粒体分子

标记技术确认粪便样本的宿主类型。本研究最

终采集样本数 93 个，包括家鸭样本 20 个、家

鸡样本 19 个、八哥样本 20 个、小天鹅样本 14 个

以及白骨顶鸡样本 20 个。采用真菌专用引物

ITS1F (5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′ )

和 ITS2R (5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′)对

野鸟及同域家禽粪便样本 DNA 进行扩增。PCR 反

应体系(50 µL)：DNA 聚合酶(2 U，TaKaRa 公

司) 25 µL；DNA 模板 (200 μmol/L) 1 µL；正、

反向引物(0.4 μmol/L)各 0.5 µL；ddH2O 23 µL。

PCR 扩增程序：95 ℃ 5 min；94 ℃ 45 s，55 ℃ 

45 s，72 ℃ 45 s，共 35 个循环；72 ℃ 10 min。

扩增产物经 2% 琼脂糖凝胶电泳检测，将扩增合

格的 PCR 产物送往上海美吉生物公司测序。测

序原始数据采用 QIIME (v1.9)软件进行生物信息

学分析。首先删除低质量(Q<30)和较短(<250 bp)

的序列，高质量的序列通过 97% 相似性聚类得

到 操 作 分 类 单 元 (operational taxonomic unit, 

OTU)。进一步去除嵌合体后采用核糖体数据库

项目(ribosomal database project, RDP)方法将序列

与 ITS 真菌数据库(UNITE Database)进行比对注

释，获得真菌分类信息。由于测序得到的每个

样本序列数不同，本研究对每个样本统一抽取

17 563 条序列数以研究肠道真菌群落组成和多

样性特征。

1.3　数据分析

本研究使用单因素方差分析 (analysis of 

variance, ANOVA)方法评估野鸟和同域家禽肠道

真菌 α 多样性及优势菌门类相对丰度的差异。通

过非度量多维度分析(non-metric multidimensional 

scaling, NMDS) [25] 和 相 似 性 分 析 (analysis of 

similarities, ANOSIM)[26]比较野鸟和同域家禽肠

道真菌群落组成的差异。通过 β 零模型评估肠

道真菌群落构建模式，以估计随机性过程和确

定性过程对群落构建影响的相对重要性。通过

共现网络推断不同宿主肠道真菌之间的相互作

用，计算肠道真菌的拓扑特征。运用 FUNGuild

功能预测软件对所有真菌物种进行分析，预测

肠道真菌的潜在功能。通过 FUNGuild 预测的动

物致病菌物种进一步作为关键词在 Web of 

Science 进行检索，确定其感染宿主类型。

2　结果与分析　结果与分析

2.1　肠道真菌 α多样性分析

本研究采用肠道真菌的 Chao1 指数和 ASV 

richness 来表征肠道真菌的多样性。如图 1 所

示，家鸭与白骨顶鸡肠道真菌的 Chao1 指数及

ASV richness 显著高于其他物种；家鸡、八哥及

小天鹅肠道真菌的 Chao1 指数及 ASV richness

较低，且差异不显著。

2.2　肠道真菌群落结构

基于非度量多维度分析(NMDS)研究野生鸟

类与同域饲养家禽肠道真菌群落组成，结果显

示不同物种间肠道真菌群落组成存在显著差异

(P<0.05；图 2A 和表 1)。本研究采用基于相对

丰度的 β 零模型方法，通过计算 β 零偏差值定
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图1　不同野鸟和家禽肠道真菌α多样性。A：Chao1指数；B：ASV丰富度。JY：家鸭；JJ：家鸡；BG：

八哥；XT：小天鹅；BD：白骨顶鸡。不同小写字母表示在0.05水平上差异显著。下同。

Figure 1　Intestinal fungal alpha diversity in different wild birds and poultry. A: Chao1 index; B: ASV richness. 

JY: Domestic duck; JJ: Domestic chicken; BG: Crested myna; XT: Tundra swan; BD: Common coot. Different 

lowercase letters indicate significant differences at 0.05 level. The same below.

图2　野鸟与家禽肠道真菌群落组成和群落构建过程。A：真菌群落组成；B：群落构建过程。

Figure 2　The gut fungal community composition and community assembly processes in wild birds and poultry. 

A: Gut fungal community composition; B: Community assembly processes. 

表1　相似性分析显示不同野鸟与家禽肠道真菌群落组成之间的差异

Table 1　The analysis of similarity showing the differences in gut fungal community composition among wild 

birds and poultry

Treatment

JY vs. JJ

JY vs. BG

JY vs. XT

JY vs. BD

JJ vs. BG

ANOSIM

r

0.198

0.195

0.436

0.439

0.723

P

0.001

0.003

0.001

0.001

0.001

Treatment

JJ vs. XT

JJ vs. BD

BG vs. XT

BG vs. BD

XT vs. BD

ANOSIM

r

0.947

0.897

0.133

0.171

0.095

P

0.001

0.001

0.025

0.001

0.046

 r: Dissimilarity index; P: Significance.
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量评估确定性过程和随机性过程对野鸟和家禽

肠道真菌群落构建的相对贡献度。其中，β 零偏

差值趋近于 0 表征随机性过程起主导作用，趋

近于 1 则表明确定性过程占据优势地位。研究

结果显示，相较于同域分布的家禽，野鸟肠道

真菌群落构建表现出更强的确定性过程(图 2B)。

野鸟与同域家禽肠道真菌优势门类为子囊

菌门 (Ascomycota)、担子菌门 (Basidiomycota)、

壶 菌 门 (Chytridiomycota) 和 被 孢 霉 门

(Mortierellomycota)。研究表明，家禽肠道中子

囊菌门相对丰度高于野鸟，其中家鸡样本呈现

出最高值。家鸡肠道中担子菌门相对丰度最低，

白骨顶鸡肠道中壶菌门相对丰度最高。小天鹅

和白骨顶鸡肠道中被孢霉门相对丰度低于其他

物种(图 3)。本研究共鉴定出 228 个真菌属，其

中 真 菌 优 势 属 主 要 为 哈 萨 克 斯 坦 酵 母 属

(Kazachstania)、链格孢属(Alternaria)、枝孢霉属

(Cladosporium)和寡囊盘菌属(Thelebolus)。与野

鸟相比，家禽以哈萨克斯坦酵母属为绝对优势

属，其相对丰度显著高于野鸟。野鸟肠道中枝

图3　不同野鸟与家禽肠道真菌优势门相对丰度差异分析。A：子囊菌门；B：担子菌门；C：壶菌门；D：

被孢霉门。

Figure 3　The differences in relative abundance of dominant fungal phyla in different wild birds and poultry. A: 

Ascomycota; B: Basidiomycota; C: Chytridiomycota; D: Mortierellomycota. 
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孢霉属相对丰度显著高于家禽。八哥和小天鹅

肠道中链格孢属相对丰度高于其他物种。小天

鹅肠道中寡囊盘菌属的相对丰度最高(图 4)。

指示菌是能特异性反映特定宿主肠道中显

著富集的微生物类群，可作为区分不同宿主肠

道真菌群落差异的关键标志。基于属水平的指

示物种分析表明，5 类宿主肠道真菌群落呈现显

著的特异性富集特征(表 2)。家鸭肠道内显著富

集的真菌属主要有念珠菌属(Candida)、头梗霉

属 (Cephaliophora)、 多 臂 菌 属 (Trichomerium)、

节菌属(Wallemia)等 15 种；家鸡肠道内显著富集

的 真 菌 属 主 要 有 哈 萨 克 斯 坦 酵 母 属

(Kazachstania)、链状念珠菌属(Diutina)、得巴利

酵母菌属 (Debaryomyces) 和球孢毛葡孢霉属

(Botryotrichum) 4 种；八哥肠道内显著富集的真

菌属主要有交链孢霉属 (Alternaria)、地霉属

(Geotrichum)、短梗霉属 (Aureobasidium)、月痣

菌属(Selenophoma)等 8 种；小天鹅肠道内显著

富集的真菌属主要有枝孢霉属(Cladosporium)、

囊担菌属(Cystobasidium)、光黑壳属(Preussia)、

图4　不同野鸟与家禽肠道真菌优势属相对丰度差异分析。A：哈萨克斯坦酵母属；B：链格孢属；C：枝

孢霉属；D：寡囊盘菌属。

Figure 4　The differences in relative abundance of dominant fungal genera in different wild birds and poultry. A: 

Kazachstania; B: Alternaria; C: Cladosporium; D: Thelebolus. 
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新刚毛座菌属(Neosetophoma)等 9 种；白骨顶鸡

肠 道 内 显 著 富 集 的 真 菌 属 主 要 有 弯 孢 属

(Curvularia)、葡萄孢属 (Amphobotrys)、白毛菌

属(Albifimbria)、淡紫紫孢霉属(Purpureocillium)

等 17 种。

SIMPER 分析结果显示，家禽类群(家鸭、

家鸡)与野生鸟类 (八哥、小天鹅、白骨顶鸡)

的肠道真菌群落差异主要由 3 类核心属驱动，

其中哈萨克斯坦酵母属(Kazachstania)在家禽与

野鸟肠道真菌群落组成的差异贡献率最高；

其 次 是 链 格 孢 属 (Alternaria) 和 枝 孢 霉 属

(Cladosporium)。在家禽之间，哈萨克斯坦酵母

属(Kazachstania)和链格孢属(Alternaria)是导致家

鸭与家鸡肠道真菌群落组成差异的主要菌属。

野 鸟 之 间 的 分 析 表 明 ， Alternaria 和

Cladosporium 是引起八哥与小天鹅肠道真菌群

落组成差异的主要菌属；Alternaria 是引起八哥

与白骨顶鸡肠道真菌群落组成差异的主要菌属；

表2　不同物种肠道中的指示菌属

Table 2　Indicator genera in guts of different hosts

Group

JY

JJ

BG

Taxonomy

Candida

Cephaliophora

Trichomerium

Wallemia

Moesziomyces

Strelitziana

Neoroussoella

Keratinophyton

Ustilaginoidea

Cutaneotrichosporon

Tilletia

Gaertneriomyces

Paraconiothyrium

Trichosporon

Epichloe

Kazachstania

Diutina

Debaryomyces

Botryotrichum

Alternaria

Geotrichum

Aureobasidium

Selenophoma

Meyerozyma

Mucor

Buckleyzyma

Coprinopsis

Indicator 
value

0.402

0.596

0.912

0.567

0.464

0.495

0.307

0.270

0.358

0.372

0.595

0.288

0.350

0.310

0.284

0.604

0.584

0.712

0.578

0.339

0.342

0.484

0.392

0.337

0.349

0.348

0.200

P

0.011

0.004

0.001

0.001

0.007

0.001

0.029

0.009

0.048

0.001

0.001

0.001

0.003

0.007

0.009

0.001

0.001

0.001

0.001

0.026

0.024

0.043

0.045

0.008

0.017

0.031

0.015

Relative 
abundance
(%)

1.744

1.582

0.918

0.504

0.388

0.233

0.095

0.057

0.056

0.030

0.028

0.025

0.014

0.014

0.011

27.100

2.855

0.669

0.026

18.230

0.460

0.455

0.348

0.147

0.118

0.057

0.044

Group

XT

BD

Taxonomy

Cladosporium

Cystobasidium

Preussia

Neosetophoma

Papiliotrema

Coniothyrium

Naganishia

Inopinatum

Arxiella

Curvularia

Amphobotrys

Albifimbria

Purpureocillium

Rhizophlyctis

Acremonium

Talaromyces

Pseudopithomyces

Neopestalotiopsis

Cryptococcus

Sarocladium

Moesziomyces

Paramyrothecium

Betamyces

Ustilago

Robillarda

Emericellopsis

Indicator 
value

0.379

0.569

0.410

0.495

0.305

0.449

0.314

0.222

0.336

0.605

0.400

0.510

0.458

0.352

0.345

0.441

0.320

0.293

0.342

0.361

0.150

0.307

0.246

0.332

0.155

0.230

P

0.003

0.002

0.002

0.009

0.036

0.011

0.021

0.012

0.003

0.001

0.002

0.006

0.019

0.009

0.018

0.002

0.019

0.006

0.014

0.001

0.038

0.047

0.032

0.010

0.047

0.009

Relative 
abundance
(%)

11.620

0.611

0.224

0.118

0.112

0.067

0.038

0.030

0.021

2.658

0.950

0.645

0.551

0.163

0.141

0.134

0.133

0.102

0.100

0.050

0.043

0.039

0.030

0.020

0.016

0.013
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小天鹅与白骨顶鸡肠道真菌群落组成差异主要

由 Alternaria、 Cladosporium 及 Thelebolus 导

致(表 3)。

2.3　野鸟与同域家禽肠道真菌网络分析

为研究野鸟与同域家禽肠道真菌种间关系，

本研究绘制了种间相关性 Co-occurrence 共现网

络图(图 5)。野鸟与家禽肠道真菌网络节点主要

属于子囊菌门和担子菌门。家鸭肠道真菌网络

复杂度最高，包含 313 个节点和 5 368 条边。八

哥和白骨顶鸡肠道真菌网络复杂度较高，分别

包含 303 个和 307 个节点，4 536 条和 4 944 条

边。家鸡肠道真菌网络复杂度较低，包含 261 个

节点和 3 856 条边。小天鹅肠道真菌网络节点与

边数最少，仅有 208 个节点和 3 710 条边，且模

块化程度最低(表 4)。

2.4　肠道真菌功能预测

基于肠道微生物功能预测分析，本研究对

野鸟肠道真菌中植物腐生菌、动物病原菌及鸟

类病原菌的特征进行了深入分析(表 5)。植物腐

生菌多样性在野鸟与同域家禽之间未观察到显

著差异，但小天鹅肠道中植物腐生菌的相对丰

度显著高于家禽及其他鸟类(P<0.05)。本研究进

表3　SIMPER分析显示真菌属对真菌群落组成差异的贡献度

Table 3　SIMPER analysis showing the contribution of fungal genera to the differences of fungal community 

composition

Group

JY vs. JJ

JY vs. BG

JY vs. XT

JY vs. BD

JJ vs. BG

Taxonomy

Kazachstania

Alternaria

Diutina

Cephaliophora

Thelebolus

Kazachstania

Alternaria

Cladosporium

Cephaliophora

Diutina

Kazachstania

Alternaria

Cladosporium

Thelebolus

Iodophanus

Kazachstania

Alternaria

Cladosporium

Thelebolus

Curvularia

Kazachstania

Alternaria

Cladosporium

Diutina

Aspergillus

Contribution (%)

35.30

13.70

5.90

3.70

3.40

22.10

17.00

7.00

2.80

2.70

21.30

13.80

10.90

7.70

4.00

21.00

10.70

6.90

5.20

3.10

36.40

16.20

6.90

4.50

1.80

Group

JJ vs. XT

JJ vs. BD

BG vs. XT

BG vs. BD

XT vs. BD

Taxonomy

Kazachstania

Alternaria

Cladosporium

Thelebolus

Diutina

Kazachstania

Cladosporium

Alternaria

Thelebolus

Diutina

Alternaria

Cladosporium

Thelebolus

Kazachstania

Iodophanus

Alternaria

Cladosporium

Kazachstania

Thelebolus

Curvularia

Alternaria

Cladosporium

Thelebolus

Iodophanus

Curvularia

Contribution (%)

36.90

12.00

10.50

7.00

3.80

37.40

7.10

6.70

4.90

3.80

17.40

11.60

7.90

5.90

4.50

15.40

7.70

5.70

4.90

3.50

13.50

11.00

10.80

5.40

3.70
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一步鉴定出 10 种具有潜在致病特征的动物病

原菌(表 6)。野鸟肠道动物病原菌的多样性显

著低于家禽(P<0.05)。进一步对动物病原菌深

入分析得到 5 种鸟类病原菌，包括土曲霉菌

(Aspergillus terreus)、 黄 曲 霉 菌 (Aspergillus 

flavus)、限制马拉色菌(Malassezia restricta)、球

表4　野鸟与同域家禽肠道真菌共现网络拓扑特征统计

Table 4　Gut fungal Co-occurrence network topological features statistics in wild birds and poultry

Group

Nodes

Edges

Density

Modularity

Degree (average)

Network diameter

Clustering coefficient

Path length (average)

Betweenness centrality (average)

Eigenvector centrality (average)

JY

313

5 368

0.055

0.821

17.150

14

0.814

4.262

513.170

1.000

JJ

261

3 856

0.057

0.807

14.774

13

0.877

5.252

568.050

1.000

BG

303

4 536

0.050

0.864

14.970

14

0.842

4.946

525.840

0.714

XT

208

3 710

0.086

0.728

17.837

9

0.923

3.656

116.465

0.016

BD

307

4 944

0.053

0.847

16.104

11

0.808

4.513

548.570

1.000

图5　野鸟与同域家禽肠道真菌Co-occurrence网络分析。A：家鸭；B：家鸡；C：八哥；D：小天鹅；E：

白骨顶鸡。

Figure 5　The Co-occurrence network analysis of gut fungal communities in wild birds and poultry. A: Domestic 

duck; B: Domestic chicken; C: Crested myna; D: Tundra swan; E: Common coot.
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形马拉色菌(Malassezia globosa)及耐盐枝孢霉菌

(Cladosporium halotolerans) (表 6)。野鸟肠道中

鸟类病原菌多样性和相对丰度显著低于同域家

禽(P<0.05)。小天鹅肠道中鸟类病原菌多样性和

相对丰度最低。

3　讨论　讨论

本研究系统分析了巢湖流域野生鸟类(小天

鹅、白骨顶鸡、八哥)与同域家禽(家鸡、家鸭)

肠道真菌群落及病原菌的组成特征。研究表明

小天鹅肠道中真菌多样性最低，这可能是由于

小天鹅的食性造成的。小天鹅是植食性水鸟，

其他野鸟和家禽是杂食性禽类。食物单一可能

是导致小天鹅肠道真菌多样性下降的重要原

因[27]。与家鸡和八哥相比，家鸭和白骨顶鸡肠

道真菌多样性更高，这可能是由栖息地环境造

成的。家鸡与八哥是陆生禽类，而家鸭与白骨

顶鸡偏爱水生环境。作为长江中下游典型的淡

水湿地，巢湖流域的浅水区及沼泽生境中富集

了大量腐生真菌与寄生真菌[28]。水生栖息地中

多样真菌孢子的摄入是导致家鸭和白骨顶鸡肠

道真菌多样性增加的重要原因[29]。

不同宿主肠道真菌群落组成呈现出显著差

异，说明肠道真菌具有显著的宿主特异性[30]。

进一步研究发现，不同野鸟间肠道真菌群落组

成的差异小于野鸟与家禽间群落组成的差异。

家禽由于涉及食物投喂以及抗生素使用等，导

致其与野鸟肠道真菌群落组成出现更大的差

表6　野鸟与家禽肠道病原菌种类

Table 6　The pathogen species in guts of wild birds and poultry

Pathogenic species

Aspergillus terreus

Aspergillus flavus

Malassezia restricta

Malassezia globosa

Cladosporium halotolerans

Exophiala nishimurae

Exophiala castellanii

Trichosporon asahii

Cyphellophora fusarioides

Cyphellophora suttonii

Symptoms

Respiratory aspergillosis

Invasive aspergillosis

Malassezia infection

Malassezia infection

Respiratory tract infection

Phaeohyphomycosis

Phaeohyphomycosis

Trichosporonosis

Onychomycosis

Skin or nail infection

Infected target

Human, bird, poultry, etc.

Human, bird, poultry, etc.

Human, bird, cattle, etc.

Human, bird, dog, horse, etc.

Human, bird, frog, etc.

Human, fish, amphibian, etc.

Human, fish, etc.

Human, reptile, etc.

Human

Human

表5　野鸟与家禽肠道植物腐生菌、动物病原菌和鸟类病原菌分析

Table 5　The analysis of plant saprotroph, animal pathogen and avian pathogen in guts of wild birds and poultry

Group

JY

JJ

BG

XT

BD

Plant saprotroph

Diversity

0.70±0.05a

0.95±0.62a

0.65±0.74a

0.79±0.80a

0.75±0.72a

Relative 
abundance (%)

0.04±0.04b

0.06±0.07b

0.07±0.08b

0.15±0.18a

0.06±0.06b

Animal pathogen

Diversity

3.70±1.69a

3.53±1.17a

2.61±1.54b

0.79±0.70c

1.95±1.36b

Relative 
abundance (%)

0.40±0.30a

0.39±0.22a

0.32±0.28a

0.03±0.06b

0.10±0.10b

Avian pathogen

Diversity

2.10±0.72a

2.16±0.83a

1.50±0.76b

0.50±0.19c

1.35±0.93b

Relative 
abundance (%)

0.21±0.20b

0.30±0.18a

0.11±0.09c

0.01±0.01d

0.07±0.06cd

不同小写字母表示在0.05水平上差异显著。

Different lowercase letters indicate significant differences at 0.05 level.
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异[31]。进一步基于 β 零偏差模型的群落构建机

制分析显示，野鸟肠道真菌群落构建过程以确

定性过程为主导。这一结果可能与野鸟在自然

环境中面临的病原菌压力而进化出的特异免疫

过滤机制相关。野鸟频繁接触土壤、水体等复

杂生境，长期高强度的病原菌暴露驱使野鸟定

向筛选肠道真菌类群[32]。因此，长期自然选择

压力造成宿主对不适应菌群产生定向淘汰作用，

促使真菌群落结构与宿主生态需求高度匹配[14]。

因此，野鸟宿主免疫筛选和肠道环境过滤等生

态过程在其肠道真菌群落构建过程中起关键作

用[33]。相比之下，家禽肠道真菌群落构建过程

中随机性过程的贡献更高，这可能源于养殖场

均质化环境削弱了生态位限制，或者谷物投喂

降低了菌群间资源竞争强度[31]。此类人为干预

使得家禽菌群定殖更多依赖随机扩散与生态漂

变，从而形成以随机性过程为主导的群落构建

模式[34]。

Zhang 等[35]研究发现，物种基因型显著影响

宿主肠道微生物群落结构，表明 2 个物种亲缘

关系越近其肠道微生物群落组成差异越小。然

而，本研究结果不支持以上结论。家鸭和小天

鹅同属于雁形目，两者亲缘度高，与其他物种

亲缘关系较远，但两者肠道真菌多样性及群落

组成差异较其他物种更大。其他物种间亲缘关

系与肠道微生物群落相似度也未呈现显著关系。

这可能是由于栖息地环境及食性等原因造成的，

说明外部环境或者食性在塑造宿主肠道真菌群

落结构中的贡献可能高于宿主基因型的影响。

野鸟与家禽肠道真菌群落组成在门和属的

水平上呈现显著分异。家禽肠道真菌群落中

子囊菌门和被孢霉门显著富集，这一现象与

家禽投喂谷物密切相关。子囊菌门包含大量

能发酵碳水化合物的酵母菌，可高效降解谷

物多糖[36]；被孢霉门偏好富氮环境(如家禽高蛋

白饲料)，可为宿主累积养分[37]。SIMPER 分析

揭示 Kazachstania 是驱动家禽与野鸟肠道真菌

群落分异的核心菌属，该结果进一步佐证了

宿主驯化过程通过改变饮食结构实现真菌群

落的重塑与转型[38]。作为典型的发酵型酵母

菌，Kazachstania 在家禽高谷物饲料的肠道环境

中占据优势地位[36]。八哥与小天鹅和白骨顶鸡

肠道真菌群落的差异主要源于 Alternaria。该菌

广泛定殖于陆生植物体表，其孢子通过野鸟摄

食果实进入肠道，而八哥作为典型陆生鸟类进

而具有更高的相对丰度[39]。

基于共现网络的微生物互作分析进一步佐

证了宿主类型对肠道菌群内部关系的调控作用。

研究表明小天鹅肠道真菌网络复杂度较其他野

鸟或家禽最低，这与其特化的植食性摄食策略

密切相关。植食性导致 Cladosporium 在群落中

占据主导地位，该菌能够高效降解植物细胞壁，

这种功能专一化的群落结构显著降低了种间互

作需求，体现出特化食性对菌群互作的简化效

应[13]。小天鹅食性简单，其通过食性特化使菌

群功能定向优化，从而提升环境适应性[40]。基

于肠道真菌功能预测结果进一步证实以上结论。

小天鹅肠道中植物腐生菌的相对丰度显著高于

其他鸟类。研究表明小天鹅通过摄食菹草

(Potamogeton crispus)等沉水植物，选择性富集

具有纤维素降解能力的真菌类群，协助宿主降

解植物细胞壁[41-42]。基于上述结果揭示植食性

小天鹅肠道的高纤维环境通过正向选择维持了

高丰度的腐生真菌[43]。

动物病原菌的群落结构在野鸟与家禽间呈

现显著分异。野鸟肠道中动物病原菌和鸟类病

原菌的多样性和相对丰度均显著低于家禽，该

现象可通过双重机制解释：一方面，野鸟承受

极强自然选择作用，通过频繁接触病原体增强

自身免疫耐受性，如野鸟肠道通过分泌黏多糖

和抗菌肽等物质阻断病原菌定殖[44]，或靶向破

坏病原菌结构抑制病原菌生长[45]。对抗病原菌

能力较弱的野鸟会被自然淘汰，长期过程中野

生鸟进化出高强度的肠道过滤作用，筛选特定

肠道微生物类群，抑制病原菌定殖[14]；另一方

面养殖场高密度养殖环境导致病原菌暴露强度
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和交互感染程度显著高于自然生境[46]。巢湖流

域作为我国重要的水产养殖基地与候鸟迁徙通

道，家禽粪便中的病原菌可通过水体或气溶胶

扩散，威胁濒危水鸟。Wang 等[47]研究发现，

IUCN 濒危物种鸿雁在养殖密集区因频繁接触养

殖废水，其肠道潜在病原菌如黄曲霉等的丰度

显著高于自然保护区中的鸟类。此外，野鸟也

可以把病原菌传播给家禽甚至人类，造成养殖

场家禽大规模死亡和人类流行性疾病暴发[48]。

鉴于此，亟需关注野鸟与家禽病原菌交互传播

研究，通过建立病原过滤屏障(如粪污厌氧发酵

处理)和候鸟栖息地隔离带切断家禽-野鸟间的病

原传播链，维护流域生态安全与公共卫生安全。

4　结论　结论

本研究系统分析了巢湖流域野鸟与同域家

禽肠道真菌及潜在病原菌的群落特征，发现食

性和栖息地环境在塑造宿主肠道真菌群落结构

中的作用显著高于宿主基因型的影响。家禽由

于投喂谷物饲料，肠道中显著富集与谷物降解

相关的真菌类群。野鸟肠道具有更强的过滤作

用，可降低病原菌定殖，增强环境适应性。野

鸟和同域家禽肠道中检测出多种潜在病原菌，

暗示亟需关注野鸟与家禽病原菌交互传播研究，

进而为评估巢湖流域疾病传播风险及公共卫生

安全提供理论依据。

致谢

感谢安徽大学吴远诺和崔蓉协助野外样本采集

工作。

作者贡献声明

王凌怡：资料收集、数据分析、撰写论文；黄浩

园：数据收集；水酷：资料收集；项兴佳：研究设

计、研究指导、论文修改。

作者利益冲突公开声明

作者声明不存在任何可能会影响本文所报告工作

的已知经济利益或个人关系。

参考文献

[1] BONHAM KS, BOTTINO GF, McCANN SH, 
BEAUCHEMIN J, WEISSE E, BARRY F, LORENTE 
RC, CONSORTIUM R, HUTTENHOWER C, 
BRUCHHAGE M, DEONI S, KLEPAC-CERAJ V. Gut-
resident microorganisms and their genes are associated 
with cognition and neuroanatomy in children[J]. Science 
Advances, 2023, 9(51): eadi0497.

[2] DAVIDSON GL, COOKE AC, JOHNSON CN, QUINN 
JL. The gut microbiome as a driver of individual 
variation in cognition and functional behaviour[J]. 
Philosophical Transactions of the Royal Society of 
London, Series B, Biological Sciences, 2018, 373(1756): 
20170286.

[3] 皮宇, 高侃, 朱伟云 . 动物宿主: 肠道微生物代谢轴研究
进展[J]. 微生物学报, 2017, 57(2): 161-169.
PI Y, GAO K, ZHU WY. Advances in host-microbe 
metabolic axis[J]. Acta Microbiologica Sinica, 2017, 
57(2): 161-169 (in Chinese).

[4] CUSICK JA, WELLMAN CL, DEMAS GE. The call of 
the wild: using non-model systems to investigate 
microbiome-behaviour relationships[J]. Journal of 
Experimental Biology, 2021, 224(10): jeb224485.

[5] WANG Y, XU B, CHEN H, YANG F, HUANG JL, JIAO 
XA, ZHANG YZ. Environmental factors and gut 
microbiota: toward better conservation of deer species[J]. 
Frontiers in Microbiology, 2023, 14: 1136413.

[6] 赖政, 盛颖, 肖力婷, 杨慧林, 阳文静, 简敏菲 . 鄱阳湖越
冬白鹤肠道微生物群落结构及功能预测分析[J]. 微生
物学报, 2023, 63(11): 4302-4314.
LAI Z, SHENG Y, XIAO LT, YANG HL, YANG WJ, 
JIAN MF. Gut microbiota structure and function of 
Siberian crane (Grus leucogeranus) overwintering in 
Poyang Lake[J]. Acta Microbiologica Sinica, 2023, 
63(11): 4302-4314 (in Chinese).

[7] 王明宇, 孙敬春, 赵昕, 杨公社, 于太永 . 宿主遗传背景
与肠道微生物互作研究进展 [J]. 微生物学报 , 2024, 
64(1): 76-97.
WANG MY, SUN JC, ZHAO X, YANG GS, YU TY. 
Research progress in the interaction between host genetic 
background and gut microbiota[J]. Acta Microbiologica 
Sinica, 2024, 64(1): 76-97 (in Chinese).

[8] DEGREGORI S, SCHIETTEKATTE NMD, CASEY JM, 
BRANDL SJ, MERCIÈRE A, AMATO KR, MAZEL F, 
PARRAVICINI V, BARBER PH. Host diet drives gut 
microbiome convergence between coral reef fishes and 
mammals[J]. Molecular Ecology, 2024, 33(19): e17520.

[9] 荣华, 谢雨晴, 赵涛, 殷红, 袁莉芸, 刘襄河, 杨子寒, 石
宇, 李修峰, 张雷 . 四种不同食性鱼类肠道微生物群落
组成及多样性比较分析[J]. 渔业科学进展, 2024, 45(4): 
75-85.
RONG H, XIE YQ, ZHAO T, YIN H, YUAN LY, LIU 
XH, YANG ZH, SHI Y, LI XF, ZHANG L. Comparative 
analysis of the composition and diversity of the intestinal 
microflora of four fishes with different feeding habits[J]. 
Progress in Fishery Sciences, 2024, 45(4): 75-85 (in 
Chinese).

[10] OLSON CA, VUONG HE, YANO JM, LIANG QY, 

440



王凌怡 等 || 微生物学报, 2026, 66(1)

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

NUSBAUM DJ, HSIAO EY. The gut microbiota 
mediates the anti-seizure effects of the ketogenic diet[J]. 
Cell, 2018, 173(7): 1728-1741.e13.

[11] WU YN, YANG YZ, CAO L, YIN HQ, XU MY, WANG 
ZJ, LIU YY, WANG X, DENG Y. Habitat environments 
impacted the gut microbiome of long-distance migratory 
swan geese but central species conserved[J]. Scientific 
Reports, 2018, 8: 13314.

[12] 王娟, 高泽中, 蒋一婷, 万冬梅 . 不同食性野生鸟类肠道
微生物研究进展[J]. 生态学报, 2021, 41(20): 7939-7945.
WANG J, GAO ZZ, JIANG YT, WAN DM. Research 
advances in the intestinal microbes in wild birds with 
different feeding habits[J]. Acta Ecologica Sinica, 2021, 
41(20): 7939-7945 (in Chinese).

[13] WANG WJ, WANG YF, CHEN Q, DING HF. Effects of 
diet shift on the gut microbiota of the critically 
endangered Siberian Crane[J]. Avian Research, 2023, 14: 
100108.

[14] GROND K, SANDERCOCK BK, JUMPPONEN A, 
ZEGLIN LH. The avian gut microbiota: community, 
physiology and function in wild birds[J]. Journal of Avian 
Biology, 2018, 49(11): e01788.

[15] WOJCIECHOWSKI MS, PINSHOW B. Heterothermy in 
small, migrating passerine birds during stopover: use of 
hypothermia at rest accelerates fuel accumulation[J]. 
Journal of Experimental Biology, 2009, 212(19): 
3068-3075.

[16] SCHMIEDOVÁ L, KREISINGER J, KUBOVČIAK J, 
TĚŠICKÝ M, MARTIN JF, TOMÁŠEK O, 
KAUZÁLOVÁ T, SEDLÁČEK O, ALBRECHT T. Gut 
microbiota variation between climatic zones and due to 
migration strategy in passerine birds[J]. Frontiers in 
Microbiology, 2023, 14: 1080017.

[17] WU YN, LI ZH, ZHAO JR, CHEN Z, XIANG XJ. 
Significant differences in intestinal fungal community of 
hooded cranes along the wintering periods[J]. Frontiers in 
Microbiology, 2022, 13: 991998.

[18] AYALA AJ, YABSLEY MJ, HERNANDEZ SM. A 
review of pathogen transmission at the backyard chicken-
wild bird interface[J]. Frontiers in Veterinary Science, 
2020, 7: 539925.

[19] YANG QQ, WANG B, LEMEY P, DONG L, MU T, 
WIEBE RA, GUO FY, TROVÃO NS, PARK SW, 
LEWIS N, TSUI JLH, BAJAJ S, CHENG YC, YANG LJ, 
HABA Y, LI BY, ZHANG GG, PYBUS OG, TIAN HY, 
GRENFELL B. Synchrony of bird migration with global 
dispersal of avian influenza reveals exposed bird 
orders[J]. Nature Communications, 2024, 15: 1126.

[20] DYNOWSKA M, MEISSNER W, PACYŃSKA J. 
Mallard duck (Anas platyrhynchos) as a potential link in 
the epidemiological chain mycoses originating from 
water reservoirs[J]. Bulletin of the Veterinary Institute in 
Pulawy, 2013, 57(3): 323-328.

[21] PROSSER DJ, PALM EC, TAKEKAWA JY, ZHAO DL, 
XIAO XM, LI P, LIU Y, NEWMAN SH. Movement 
analysis of free-grazing domestic ducks in Poyang Lake, 
China: a disease connection[J]. International Journal of 
Geographical Information Science, 2016, 30(5): 869-880.

[22] XU FL, TAO S, XU ZR. The restoration of riparian 

wetlands and macrophytes in Lake Chao, an eutrophic 
Chinese lake: possibilities and effects[J]. Hydrobiologia, 
1999, 405: 169-178.

[23] WANG GY, PAN CR, YU SL, XU S, DAI SH, DING JJ, 
SONG XR, LI CL, ZHANG Y, de BOER WF. 
Overlooked importance: The supporting roles of satellite 
wetlands for waterbirds around the Yangtze-connected 
lakes, China[J]. Journal of Environmental Management, 
2025, 376: 124499.

[24] 方维鑫, 武慧君, 朱慧敏, 梅威, 苏畅 . 巢湖流域禽类规
模养殖碳氮足迹时空特征研究[J]. 生态与农村环境学
报, 2025, 41(4): 473-482.
FANG WX, WU HJ, ZHU HM, MEI W, SU C. Spatio-
temporal characterizations of carbon and nitrogen 
footprints of poultry scale-breeding in Chaohu Lake 
basin[J]. Journal of Ecology and Rural Environment, 
2025, 41(4): 473-482 (in Chinese).

[25] BENNETT LT, KASEL S, TIBBITS J. Non-parametric 
multivariate comparisons of soil fungal composition: 
sensitivity to thresholds and indications of structural 
redundancy in T-RFLP data[J]. Soil Biology and 
Biochemistry, 2008, 40(7): 1601-1611.

[26] KEENUM I, WILLIAMS RK, RAY P, GARNER ED, 
KNOWLTON KF, PRUDEN A. Combined effects of 
composting and antibiotic administration on cattle 
manure-borne antibiotic resistance genes[J]. Microbiome, 
2021, 9(1): 81.

[27] WANG CY, ZHANG C, CAI H, ZHU YL, SUN JW, LIU 
W, WANG ZY, LI YK. Extreme drought shapes the gut 
microbiota composition and function of common cranes 
(Grus grus) wintering in Poyang Lake[J]. Frontiers in 
Microbiology, 2024, 15: 1489906.

[28] LIU CQ, SHI XL, WU F, ZHANG M, GAO G, WU QL. 
Temporal patterns in the interaction between 
photosynthetic picoeukaryotes and their attached fungi in 
Lake Chaohu[J]. FEMS Microbiology Ecology, 2020, 
96(7): fiaa123.

[29] ZHENG H, QIAO M, XU JP, YU ZF. Culture-based and 
culture-independent assessments of endophytic fungal 
diversity in aquatic plants in southwest China[J]. 
Frontiers in Fungal Biology, 2021, 2: 692549.

[30] WANG W, LIU YB, YANG YS, WANG AZ, 
SHARSHOV K, LI Y, CAO MY, MAO PZ, LI LX. 
Comparative analyses of the gut microbiota among three 
different wild geese species in the genus Anser[J]. Journal 
of Basic Microbiology, 2018, 58(6): 543-553.

[31] ZHOU Y, LI Y, ZHANG L, WU ZW, HUANG Y, YAN H, 
ZHONG J, WANG LJ, ABDULLAH HM, WANG HH. 
Antibiotic administration routes and oral exposure to 
antibiotic resistant bacteria as key drivers for gut 
microbiota disruption and resistome in poultry[J]. 
Frontiers in Microbiology, 2020, 11: 1319.

[32] LOFGREN LA, LORCH JM, CRAMER RA, BLEHERT 
DS, BERLOWSKI-ZIER BM, WINZELER ME, 
GUTIERREZ-PEREZ C, KORDANA NE, STAJICH JE. 
Avian-associated Aspergillus fumigatus displays broad 
phylogenetic distribution, no evidence for host 
specificity, and multiple genotypes within epizootic 
events[J]. G3, 2022, 12(5): jkac075.

441



 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516

WANG Lingyi et al. || Acta Microbiologica Sinica, 2026, 66(1)

[33] SHETA B, WAHEED O, AYAD E, HABBAK L, HYDER 
A. Constitutive immunity is influenced by avian 
influenza virus-induced modification of gut microbiota in 
Eurasian teal (Anas crecca)[J]. Comparative Biochemistry 
and Physiology Part C: Toxicology & Pharmacology, 
2024, 278: 109867.

[34] FENG YQ, ZHANG MH, LIU Y, YANG XY, WEI FX, 
JIN XL, LIU D, GUO YM, HU YF. Quantitative 
microbiome profiling reveals the developmental 
trajectory of the chicken gut microbiota and its 
connection to host metabolism[J]. iMeta, 2023, 2(2): 
e105.

[35] ZHANG XY, KHAKISAHNEH S, LIU W, ZHANG XY, 
ZHAI WW, CHENG JL, SPEAKMAN JR, WANG DH. 
Phylogenetic signal in gut microbial community rather 
than in rodent metabolic[J]. National Science Review, 
2023, 10(10): nwad209.

[36] HABERECHT S, BAJAGAI YS, MOORE RJ, HAO 
VAN TT, STANLEY D. Poultry feeds carry diverse 
microbial communities that influence chicken intestinal 
microbiota colonisation and maturation[J]. AMB Express, 
2020, 10(1): 143.

[37] HUANG P, ZHANG Y, XIAO KP, JIANG F, WANG HC, 
TANG DZ, LIU D, LIU B, LIU YS, HE X, LIU H, LIU 
XB, QING ZX, LIU CH, HUANG JL, REN YW, YUN L, 
YIN LJ, LIN Q, ZENG C, et al. The chicken gut 
metagenome and the modulatory effects of plant-derived 
benzylisoquinoline alkaloids[J]. Microbiome, 2018, 
6(1): 211.

[38] WAITE DW, TAYLOR MW. Exploring the avian gut 
microbiota: current trends and future directions[J]. 
Frontiers in Microbiology, 2015, 6: 673.

[39] AICHINGER G, Del FAVERO G, WARTH B, MARKO 
D. Alternaria toxins: still emerging? [J]. Comprehensive 
Reviews in Food Science and Food Safety, 2021, 20(5): 
4390-4406.

[40] MI JX, LIU KL, DING WL, ZHANG MH, WANG XF, 
SHAUKAT A, REHMAN MU, JIAO XL, HUANG SC. 
Comparative analysis of the gut microbiota of wild 
wintering whooper swans (Cygnus cygnus), captive black 
swans (Cygnus atratus), and mute swans (Cygnus olor) in 
Sanmenxia Swan National Wetland Park of China[J]. 
Environmental Science and Pollution Research, 2023, 
30(41): 93731-93743.

[41] 张梅清, 赵运林, 徐正刚, 廖嘉欣, 李立, 黄田, 段酬苍 . 
洞庭湖越冬小天鹅食性研究[J]. 西南林业大学学报 , 
2016, 36(4): 121-125.
ZHANG MQ, ZHAO YL, XU ZG, LIAO JX, LI L, 
HUANG T, DUAN CC. Study on food habit of wintering 
Cygnus columbianus in Dongting Lake[J]. Journal of 
Southwest Forestry University, 2016, 36(4): 121-125 (in 
Chinese).

[42] VELIČKOVIĆ M, WU RN, GAO YQ, THAIRU MW, 
VELIČKOVIĆ D, MUNOZ N, CLENDINEN CS, 
BILBAO A, CHU RK, LALLI PM, ZEMAITIS K, 
NICORA CD, KYLE JE, ORTON D, WILLIAMS S, 
ZHU Y, ZHAO R, MONROE ME, MOORE RJ, WEBB-
ROBERTSON BM, et al. Mapping microhabitats of 
lignocellulose decomposition by a microbial 
consortium[J]. Nature Chemical Biology, 2024, 20(8): 
1033-1043.

[43] KOHL KD, WEISS R, COX JE, DALE C, DEARING M. 
Gut microbes of mammalian herbivores facilitate intake 
of plant toxins[J]. Ecology Letters, 2014, 17(10): 
1238-1246.

[44] HELLGREN O, EKBLOM R. Evolution of a cluster of 
innate immune genes (beta-defensins) along the ancestral 
lines of chicken and zebra finch[J]. Immunome Research, 
2010, 6: 3.

[45] SCHMITT C, GARANT D, BÉLISLE M, PELLETIER F. 
Linking innate immunogenetic variation with phenotypic 
traits in a wild population of tree swallows, Tachycineta 
bicolor[J]. Biological Journal of the Linnean Society, 
2017, 121(3): 685-697.

[46] LI ZG, WANG Y, ZHENG WC, WANG HN, LI BM, LIU 
C, WANG YX, LEI CW. Effect of inlet-outlet 
configurations on the cross-transmission of airborne 
bacteria between animal production buildings[J]. Journal 
of Hazardous Materials, 2022, 429: 128372.

[47] WANG W, ZHENG SS, SHARSHOV K, CAO J, SUN H, 
YANG F, WANG XL, LI LX. Distinctive gut microbial 
community structure in both the wild and farmed 
Swan goose (Anser cygnoides)[J]. Journal of Basic 
Microbiology, 2016, 56(11): 1299-1307.

[48] LY H. Highly pathogenic avian influenza H5N1 virus 
infections of dairy cattle and livestock handlers in the 
United States of America[J]. Virulence, 2024, 15(1): 
2343931.

442


