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相同养殖条件下不同育肥效果狮头鹅胸腿肌、
肠道结构和微生物组成的差异分析

罗永全，韩远豪，许坤杰，刘  博，谢泽婷，伍仲平，李秀金，田允波，张续勐 *，黄运茂 *

（仲恺农业工程学院动物科技学院，广东广州 510225）

摘 要：为探索狮头鹅育肥效果差异的影响机制，本试验选用相同饲养条件下育肥效果不同的 100 日龄雄性狮

头鹅共 1 000 只，分体型较大组（H 组）和体型较小组（L 组）。每组随机选取 6 只雄性狮头鹅，采集其胸腿

肌和空肠组织进行 H&E 染色和相关基因表达分析。结果表明：1）H 组胸肌纤维直径大于 L 组（P<0.05）。2）
与 L 组相比，H 组绒毛长度增长（P<0.05），隐窝深度降低（P<0.05），绒窝比提高（P<0.05）。3）在门水平上，

H 组疣菌门和变形菌门的相对含量高于 L 组（P<0.05）；在属水平上，H 组拟杆菌属和脱硫弧菌属的相对丰度

高于 L 组（P<0.05）。4）革兰氏阴性菌嗜粘蛋白 - 阿克曼氏菌属与成肌分化基因 MyoD、促生长因子 Igf-1，
以及肠道紧密连接蛋白 Zo-1 呈正相关（r>0.83，P<0.05）。本文从骨骼肌发育与肠道结构及微生物组成层面，

揭示了造成狮头鹅个体差异的影响因素，为优化狮头鹅规模化养殖管理提供了参考。
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狮头鹅是我国特有的超大型鹅种，原产于广东饶

平，因额部有发达肉瘤，形似“狮头”而得名 [1]。狮头

鹅品种体型大、生长快、肉质优良，是极具开发价值的

地方畜禽资源 [2]，然而其规模化养殖面临两大瓶颈：

一是性成熟晚，繁殖能力低 [3]；二是缺乏统一的饲养

标准，群体内普遍存在体型差异大的现象。特别是后

者严重影响商品鹅的整齐度和养殖效益，但相关致因

至今尚未阐明。

禽类体型差异是遗传 - 营养 - 环境互作的综合结果。

在遗传层面，IGF2BP1 基因的持续表达可使鸭体型增

大 15%[4]，MyoD 和 Myf5 等成肌基因的表观调控影响

骨骼肌发育 [5]；营养代谢方面，肠道菌群通过调节营养

吸收效率间接影响生长性能 [6-7]；环境因素中，水体污染

导致的内毒素积累会导致疾病发生，抑制家禽生长 [8-9]。

值得注意的是，肌纤维特性（直径、密度）与产肉性能

直接相关 [10]，而运动干预可促进肌纤维发育 [11]。然而

上述研究多集中在鸡、鸭等禽类，针对狮头鹅的体型分

化机制研究仍属空白。当前产业实践中，狮头鹅同环境

饲养仍存显著体型分化。本研究整合肌纤维特性、成肌

基因表达、肠道形态及菌群组成四维度，通过比较体型

差异个体生物学特征，系统揭示狮头鹅体型分化的内在

机制，旨在为建立精准饲养方案、提升群体整齐度提供

理论支撑。

1 材料与方法

1.1 试验动物及组织取样    在相同环境下饲养的狮头鹅

1 000 只，由广东省汕尾市绿丰源农业有限公司提供，

试验期间，狮头鹅基础饲粮组成及营养水平见表 1。饲

养到 100 日龄时，从体型差异较大的鹅群中随机选择雄
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性狮头鹅，分为体重较轻组（L 组，n=6）和体重较重

组（H 组，n=6），禁食 12 h，采集胸肌、腿肌和空肠

组织，快速液氮冷冻，然后用 4% 多聚甲醛溶液固定，

进行 H&E 染色。采用翅根静脉采血，采血管加凝血剂

保存，离心分离血清，采用鲎试剂测定狮头鹅血清内毒

素浓度。收集盲肠内容物，对肠道菌群进行 16S rDNA

测序。2 组狮头鹅的养殖环境相同，先在网床平养 20 d，

再进行半干旱养殖 80 d，每 2 d 更换 1 次养殖水体，均

完成相同的免疫程序，虽然体型不同，但健康状况无异。

1.2 苏木素 - 伊红（H&E）染色    所有胸腿肌和空肠标

本均采用石蜡包埋处理。在所有样品的同一位置切割切

片，并用苏木素 - 伊红染色，将切片置于苏木素染液中

浸染 3~5 min，随后依次以自来水冲洗，分化液处理，

自来水冲洗，返蓝液进行返蓝处理，最后用流水彻底冲

洗。随后进行伊红染色，切片依次入 85%、95% 的梯

度酒精脱水各 5 min，入伊红染液中染色 5 min 后脱水

封片。处理好的组织切片用 PANNORAMIC（V2.0）全

景切片扫描仪上传到计算机。使用 CaseViewer 2.4 扫

描查看软件选择组织的目标区域进行 200 倍成像。使用

Image-Pro Plus 6.0 分析软件统一以 mm 为标准单位，

分别测量每张切片中 6 个肌纤维的直径，并计算平均值。

分别计数每张切片中肌纤维数量并测量对应的组织面

积，并计算出肌纤维密度 = 肌纤维数量 / 组织面积。测

量每张切片 6 个完整绒毛的长度。计算 6 个凹陷的深度

并计算其平均值。绒隐比计算 = 绒毛长度 / 隐窝深度。

1.3 微生物组测序和分析    微生物多样性测序是利用高

通量测序技术对 PCR 扩增的 16S 微生物物种特征序列

进行检测的一种方法。在本试验中，从样品中提取基因

组 DNA 后，用带条形码的特异性引物扩增 rDNA 的保

守区域（表 2）。然后将 PCR 产物凝胶化并回收，用

荧光定量仪进行定量。将纯化的扩增产物等量混合，连

接测序接头，构建测序文库，在 Illumina PE250 测序仪

上进行测序。

微生物多样性的研究可分为 α 多样性、β 多样性、

物种分析、功能研究和环境关系。测序获得原始 reads 后，

进行过滤，得到 Clean 标签，再去除嵌合标签，即为有

效标签。基于基于有效标签进行 OTU 丰度统计，根据

分析过程，进行物种注释、PCoA 分析、α 多样性分析、

β 多样性分析、群落功能预测等，最后，结合其他因素（如

环境因素），进行相关性分析，以明确微生物与环境的

关系。

1.4 RNA 提取和反转录    RNA 提取采用 Trizol 法，将

提取得到的组织 RNA 先进行 RNA 质量检测，使用微

孔板分光光度计（Epoch，北京质研科技有限公司）

测 量 RNA 样 品 在 260 nm 和 280 nm 的 吸 光 度，计 算

A260/A280 比值，取比值范围在 1.8~2.0 的 RNA。在

65℃下热变性 5 min，然后立即置于冰上。配制如下

反应溶液（10 μL 体系，在冰上操作）：4×DN Master 

Mix（ 确 保 加 入 gDNA Remover） 2 μL RNA 0.5 μg，

加入 Nuclease-free Water 至 8 μL，将反应液涡旋混合

离心，在 37℃金属浴中加热 5 min；然后加入 5×RT 

Master Mix II 2 μL，涡 旋 混 合 并 离 心；在 PCR 仪 上

按以下程序进行反应：37℃，15 min；50℃，5 min；

cDNA 在 98℃下保存 5 min，-20℃保存。

1.5 实时荧光定量 PCR（RT-qPCR）    采用 LightCycler 480

系统（Roche，USA）进行 RT-qPCR 实验，检测鹅肌肉

发育有重要作用的成肌相关基因 Myogenic differentiation 

antigen（MyoD）、Myosin heavy chain 1（Myh1）、

表 2  扩增 rDNA 的保守区域对应引物

表 1  试验期间狮头鹅基础饲粮组成及营养水平

注：①预混料为每千克饲粮提供；维生素 A 120 000 IU，维生素 D3 25 000 IU，维生

素 E 20 IU，维生素 B1 100 mg，维生素 B2 800 mg，维生素 B6 200 mg，维生素 B12 

1 mg，维生素 K3 200 mg，生物素 15 mg，叶酸 200 mg，烟酸 5000 mg，泛酸 1500 mg，

锰 8 g，锌 12 g，铁 10 g，铜 0.5 g，碘 0.1 g，硒 30 mg；②代谢能为计算值，其余

为实测值。

日粮组成 比例 , % 营养水平 含量

玉米 34.00 粗蛋白质 , % 15.00

米糠 18.00 代谢能 , MJ/kg 10.30

玉米麸皮 13.00 粗纤维 , % 4.72

木薯粉 10.00 赖氨酸 , % 0.92

酒糟蛋白饲料 9.20 精氨酸 , % 0.89

莱籽粉 5.40 钙 , % 0.61

豆粕 4.40 苏氨酸 , % 0.56

石灰 1.60 有效磷 , % 0.42

DL- 蛋氨酸 1.40 蛋氨酸 , % 0.39

碳酸钙 0.70 半胱氨酸 , % 0.24

氯化钠 0.50 色氨酸 , % 0.17

预混料 1.80

类型 测序区间 F/R 引物序列 序列长度 ,bp

16S bacteria V3-V4
341F CCTACGGGNGGCWGCAG

466
806R GGACTACHVGGGTATCTAAT
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Insulin-like growth factor-1（Igf-1） 和 Desmin， 紧 密

连接蛋白相关基因 Tumor Necrosis Factor-α（Tnf-α）、

Heme oxygenase-1 （Ho-1）、Claudin2 （Cldn2）、

Zonula occludens-1（Zo-1）和 Occludin（Ocln）的表达量，

进行 3 次重复。PrimeScriptTM RT Master Mix 试剂盒

（TaKaRa，大连，中国）使用寡核苷酸（dT）和随机

六聚体引物合成 cDNA。RT-qPCR 使用标准 SYBR® 预

混 Ex TaqTM II（TaKaRa，大连，中国），Bio-Rad CFX96

实时 PCR 检测系统（Bio-Rad，Hercules，CA，USA），

按照制造商的说明进行。RT-qPCR 所用引物序列见表 3。

数据归一化为内参基因 Gapdh 数据的几何平均值。本

研究使用 2-∆∆Ct 法计算目标 mRNA 的相对表达水平。

1.6 统计分析    本试验数据经 Excel 2019 初步处理，采

用统计学软件 IBM SPSS Statistics 26.0 作相关性分析，

用 GraphPad Prism 6.0 软件作单因素方差分析、制图。

采 用 Adobe Photoshop 2020、Adobe Illustrator 2020 软

件优化图像。除特别标注，试验结果均采用平均数 ± 标

准差表示，P<0.05 表示差异显著，P<0.01 表示差异极

显著，P>0.05 表示差异不显著。

2 结  果

2.1 不同育肥效果狮头鹅活体、胸腿肌重量分析    表 4

结果表明，H 组的活重、胸肌重高于 L 组（P<0.05），

但腿肌重无显著差异。

2.2 不同育肥效果狮头鹅血清内毒素浓度分析    图 1 显

示，2 组血清内毒素水平无显著差异。 

2.3 不同育肥效果狮头鹅胸腿肌纤维密度和直径差异分

析    图 2、表 5 结果显示，H 组与 L 组胸肌纤维密度无

显著差异。H 组胸肌纤维直径大于 L 组（P<0.05）。H

组和 L 组腿部肌纤维的密度和直径没有显著差异。

2.4 不同育肥效果狮头鹅空肠形态分析    如图 3 和表 6

所示，H 组空肠绒毛长度长于 L 组（P<0.05）。空肠组

织隐窝深度，L 组高于 H 组（P<0.05）。H 组的绒隐比

高于 L 组（P<0.05）。

2.5 成肌相关基因与肠道屏障基因的表达情况    结果显

示，所有胸腿肌增殖分化、肠道屏障相关基因在两组间

均无显著差异（表 7）。

2.6 OTU 分析    结果显示，L 组和 H 组总 OTU 数分别

为 10 779、10 675，两组总 OTU 数为 21 454（图 4）。

2.7 盲肠内容物微生物菌群    在门水平上进行相对定量

分析。结果表明，狮头鹅盲肠食糜的优势菌种为拟杆菌

图 1  L 组和 H 组血清内毒素浓度

表 4  不同育肥效果狮头鹅的活重、胸肌重和腿肌重分析

注：n=6，字母相同或未标注字母表示差异不显著（P>0.05），字母不同表示差异显

著（P<0.05）。

表 3  RT-qPCR 所用引物序列

引物 引物序列（5'→3'）

MyoD 
F：AAGGCGTGCAAGAGGAAGAC

R： TGGTTGGGGTTGGTGGA

Myh1
F：CTCCTCACGCTTTGGTAAAT

R：GCTCTGGCTTCTTGTTGGAC

Igf-1 

F：AGGTCGTCCATCGTAGTCCTTGCACTTTTAAGAA
GCAATGGA

R：ACAGCGTCGTTATCGTTCCTGCAAACACAGGCC
AAGGTAG

Desmin
F：AAAGACGCATCGAGTCCCTG

R：GGCAGCGATGCTCTCATACT

Gapdh
F：TCTGTCGTGGACCTGACCTGC

R：GCCAGCACCCGCATCAAA

Tnf-α
F：ACCCCGTTACAGTTCAGACG

R：CTGGTTACAGGAAGGGCAAC

Ho-1
F: ATGCCTACACTCGCTATCTG

R：GCAAGGTCCATCTCAAGG

Cldn2
F：ACCCCGTTACAGTTCAGACG 

R：CTGGTTACAGGAAGGGCAAC

Zo-1
F：GCCTGCCACATTGTGACCC

R：ACGTAAGGTCCATCTCAGTTTCA

Ocln
F：CAGGATGTGGCAGAGGAATACAA

R：CCTTGTCGTAGTCGCTCACCAT

β-actin
F：ATGTCGCCCTGGATTTCG

R：CACAGGACTCCATACCCAAGAA

处理 活体重 , kg 胸肌重 , g 腿肌重 , g

H 组 7.333±0.212a 618.860±2.098a 365.167±27.280

L 组 4.753±1.343b   346.693±36.104b 301.500±49.932

P 值 0.0303 0.0002 0.1247

1.
0,

EU
/m

L

0.3

0.2

0.1

0.0

L H

P=0.3166
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门、厚壁菌门、脱硫菌门、疣菌门、变形菌门和螺旋体

菌门，占食糜中微生物总数的 90% 以上。然后在属水

平上进行相对定量分析，结果表明，狮头鹅盲肠食糜

的优势菌种为拟杆菌、脱硫弧菌、嗜粘蛋白 - 阿克曼氏

菌、栖粪杆菌和丹毒弧菌。在细菌门方面，大约 75%

的细菌被归类为拟杆菌门和厚壁菌门。在门水平上，H

组疣微菌门和变形菌门的相对含量高于 L 组，在属水平

上 H 组拟杆菌属和脱硫弧菌属的相对丰度高于 L 组（图

5A）。

2.8 Alpha 多样性分析    Alpha 多样性分析是对给定区域

内物种多样性的一种统计分析。重点分析了常用的 8 个

alpha 多样性指数，如 observved_species（即 sobs）、

Chao1、ACE、Shannon、Simpson 和 Good's Coverage

及其相关分析结果。其中具有代表性的 Shannon 指数、

Simpson 指数和 Chao 1 指数测量的微生物群多样性如

图 5B 所示。L 组盲肠内容物 Shannon 指数、Simpson

指数、Chao 1 指数与 H 组没有显著差异性。

2.9 Beta 多样性分析    经 PCoA 分析比较，发现 L 组与

H 组之间离散程度较大，说明两组菌群组成差异较大（图

5C）。

2.10 肠道微生物、生长性能、内毒素、肌肉生长和肠道

屏障相关因素的相关性分析    本研究筛选了前 10 个重

要的盲肠菌群，并与相关基因表达水平、生长性能、肠

道屏障、内毒素和肌肉生长情况进行了相关性分析。从

图 6A 可以看出，在门水平上排名前 10 位的细菌与血

表 7  肌生成因子在胸肌和腿肌中及肠道屏障基因在

空肠组织的表达情况

注：胸肌和腿肌相关成肌因子 mRNA 表达情况。MyoD：重组肌原分化；Myh1：
肌凝蛋白重链 1；Igf-1：胰岛素样生长因子 1；Desmin：肌间线蛋白；肠道屏障相

关基因的表达情况。Tnf-α：肿瘤坏死因子 -α；Ho-1：血红素加氧酶 -1；Cldn2：
Claudin2，紧密连接蛋白；Zo-1：闭塞带 -1；Ocln：Occludin，紧密连接蛋白。结果

以 mean±SD（n=6）表示，字母不同表示差异显著（P<0.05）。

表 6  L 组和 H 组表 6 空肠绒毛长度、隐窝深度及绒隐比分析

图 3  L 组和 H 组空肠 H&E 染色结果

表 5  L 组和 H 组胸腿肌肌纤维密度和直径分析

A：L 和 H 组胸肌 H&E 染色结果；B：L 和 H 组腿肌 H&E 染色结果。

比例尺 =50 µm。

图 2  L 组和 H 组胸腿肌 H&E 染色结果

A

B

L H
L H

L H

处理 胸肌肌纤维密度 , n/mm2 腿肌肌纤维密度 , n/mm2 胸肌肌纤维直径 , mm 腿肌肌纤维直径 , mm

L 组 1520.00±306.20 245.30±47.38 0.0328±0.0044b 0.0868±0.0028

H 组 1470.00±164.30 252.40±41.19 0.0466±0.0080a 0.0819±0.0065

P 值 0.6669 0.7371 0.0180 0.6920

50 µm

50 µm
200 µm 200 µm

50 µm

50 µm

处理 绒毛长度 , mm 隐窝深度 , mm 绒隐比

L 组 0.92±0.043b 0.40±0.026a 2.31±0.185b

H 组 1.39±0.023a 0.28±0.009b 5.01±0.246a

P 值 <0.0001 0.0015 0.0001

指标 L 组 H 组 P 值

胸肌

MyoD 0.78±0.15 0.81±0.21 0.8537

Myh1 0.75±0.06 0.79±0.18 0.7303

Igf-1 0.76±0.06 0.79±0.17 0.8370

Desmin 0.81±0.21 0.77±0.07 0.8204

腿肌

MyoD 0.79±0.12 0.78±0.15 0.9590

Myh1 0.78±0.18 0.77±0.09 0.9144

Igf-1 0.88±0.39 0.77±0.10 0.7258

Desmin 0.96±0.59 0.76±0.05 0.6192

空肠

Tnf-α 0.76±0.10 0.81±0.21 0.7598

Ho-1 0.76±0.08 0.83±0.22 0.6623

Cldn2 0.78±0.16 0.79±0.14 0.9593

Zo-1 0.77±0.06 0.90±0.31 0.5836

Ocln 0.81±0.19 0.90±0.31 0.6729
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清内毒素，生长性能，肠道与肌肉相关基因相对表达量

和肠道切片数据存在相关性。厚壁菌门和微生物暗物质

与狮头鹅血清内毒素，空肠隐窝深度和 Myh1 表达呈正

相关（P<0.05），但和活体重、绒隐比、腿肌重、空肠

图 4  Tags and OTUs 数量统计图
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绒毛长度呈负相关（P<0.05）。疣微菌门、螺旋体门和

互养菌门与狮头鹅 MyoD、Igf-1、Zo-1 表达呈正相关

（P<0.05）。然后在属水平上进一步分析情况。同样，

从图 6B 可以看出脱硫弧菌属和厚壁菌属与鹅腿肌重，

绒毛长度呈负相关（P<0.05）；副拟杆菌属与肠道紧密

连接蛋白 Ho-1 表达呈负相关（P<0.05）；另枝菌属与

肠道紧密连接蛋白 Cldn2 表达呈负相关（P<0.05），

但 与 调 节 肌 肉 快 肌 纤 维 基 因 Myh1 表 达 呈 正 相 关

（P<0.05）。另外，革兰氏阴性菌嗜粘蛋白 - 阿克曼氏

菌属与 MyoD、Igf-1 以及 Zo-1 表达呈正相关（P<0.05）。

3 讨  论

3.1 体型较大的狮头鹅活体重、胸肌重较优    体重是评

估家禽生长性能高低的重要指标，能够反映家禽的生长

发育状况。本试验结果表明，体型较大的组别（H 组）

活体重和胸肌重相较体型较小的组别（L 组）明显要高。

骨骼肌是动物体重最主要的组成部分，胸肌本身占狮头

鹅骨骼肌的比重较大，故胸肌重量很大程度上决定了狮

头鹅的产肉量 [12]。另有研究表明，在相同饲养条件下，

体重较大的扬州鹅的屠体重、体全长和头颈长均高于体

重较小组，产肉率更高 [13]。Okoh 等 [14] 在观测同一地区

土鸡群体时，发现在同一饲养条件下，土鸡依旧出现了

体重差异显著的现象。这些研究结果与本试验结果相似。

3.2 不同育肥效果的狮头鹅体内血清内毒素差异    本试

验结果表明，相同饲养环境下育肥效果不同的狮头鹅体

内血清内毒素浓度积累无显著差异。有研究显示，肠道

菌群可通过代谢产物（如短链脂肪酸）激活宿主免疫调

控通路（如 PPARγ），抑制内毒素诱导的炎症反应，从

而减少内毒素对生理功能的直接影响。这种肠道 - 菌群

互作可掩盖内毒素代谢能力的个体差异，导致血清内毒

素浓度未出现显著变化 [15]。虽然血清内毒素含量差异

不大，但是不同育肥效果的鹅可能对内毒素的耐受性表

现不同。据报道，不同鹅个体间肝脏代谢酶的活性差

异可达 35%（如 CYP450 家族酶），这种差异可通过

加速内毒素的解毒与排泄，维持血清内毒素浓度的稳

态 [16]。此外，江丹莉等 [9] 研究发现养殖水体污染会降

低鹅血液中的白细胞数量，导致鹅的免疫机能下降，从

而影响其健康状况。课题组过往研究表明，高浓度的外

源性 LPS 体外注射可能通过降低血液中生长激素（GH）

和白介素 -6（IL-6）损伤山麻鸭的肝脏与脾脏组织 [17]。

故相同饲养条件下不同育肥效果的狮头鹅可能受到体内

内毒素的影响，从而导致生长性能和免疫功能受到影响，

可进一步探究。

3.3 不同育肥效果的狮头鹅肠道菌群组成差异    动物肠

道内栖息着数量庞大、种类繁多的微生物，通过其代谢

产物参与宿主的消化分解、能量代谢、免疫等过程。研

究表明，在饮食和饲养环境相同的条件下，四川白鹅的

肠道微生物仍存在较大差异 [18]，这与本试验结果一致。

 A：肠道微生物在门（左）和属（右）水平上的分布。B：L 组和 H 组的 alpha 多样性。Shannon 指数衡量生物群落中物种多样性，Simpson 指数描述从一个群落种连续两次抽

样所得到的个体数属于同一种的概率，Chao 1 指数代表物种丰富度。横坐标为群体，纵坐标为 alpha 多样性指数具体值。C：以 PCoA 表达的微生物群落 beta 多样性，左图为

基于加权 UniFrac 距离的 PCoA 分析，右图为基于未加权 UniFrac 距离的 PCoA 分析。

图 5  盲肠内容物微生物区系差异分析
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本试验结果表明，在门水平上，H 组疣菌门和变形菌门

的相对含量高于 L 组；在属水平上，H 组拟杆菌属和脱

硫弧菌属的相对丰度高于 L 组。且 2 组在 PCoA 分析中，

菌群组成差异较大。研究表明，疣微菌门和变形菌门为

鹅粪便中的优势菌门，五龙鹅高产蛋组盲肠中变形菌门

中脱硫弧菌属、变形菌门显著富集 [19]，说明其可能对

产蛋调控其一定作用。据报道，在门水平上，体重较

大组的扬州鹅厚壁菌门 / 拟杆菌门比值比小体重组高

A：门水平上的肠道微生物与生长性能、内毒素、肌肉和肠道屏障相关参数的相关热图；B：属水平上的肠道微生物与生长性能、内毒素、肌肉和肠道屏障相关参数的相关热图。

不同颜色深浅代表不同的 P 值（-1~1）。

图 6  肠道微生物、生长性能、内毒素、肌肉和肠道屏障相关参数的相关热图
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约 20%，且初生体重与门水平上的铁杆菌群呈显著正

相关 [20]。上述研究说明肠道菌群差异可能是导致狮头

鹅育肥效果差异的影响因素。

3.4 盲肠菌群结构与生长性能、内毒素、肌肉和肠道屏

障基因表达的相关性    本研究基于 16S rDNA 序列的组

间动态相关性分析，揭示了狮头鹅肠道菌群与生长性能、

肌肉生长及肠道屏障功能之间的复杂关联，主要可归纳

为以下 3 个层面的相互作用机制：

1）厚壁菌门的双重调控作用。本研究发现厚壁菌

门丰度与血清内毒素水平呈显著正相关，赵彩娇等 [21]

提出的厚壁菌门通过脂多糖释放破坏肠道屏障的机制相

印证。值得注意的是，该菌门与活体重、腿肌重等生长

指标呈负相关，Li 等 [22] 在肉鸡研究中观察到的类似现

象，可能源于其产生的内毒素诱导的慢性炎症反应：一

方面，内毒素通过 TLR4/NF-KB 通路激活肌肉蛋白降

解系统；另一方面，炎症因子分泌增加导致能量向免疫

应答倾斜，抑制生长性能。这种“代谢代价”机制或可

解释 H 组和 L 组育肥效果差异。

2）菌群 - 肌肉发育的协同网络。疣微菌门、螺

旋体门与 MyoD、Igf-1 表达的正相关性揭示了微生

物调控肌肉发育的新途径。结合 Xu 等 [23] 关于另枝菌

属改善代谢的研究，本研究推测这些菌属可能通过以

下机制发挥作用：产生支链氨基酸（如亮氨酸）激活

mTORC1 信号通路，促进成肌细胞增殖；调控 IGF-1/

PI3K-Akt 通路增强肌纤维分化 [24]；代谢产生的丁酸盐

通过 HDAC 抑制维持 MyoD 表达稳定性。而嗜粘蛋白 -

阿克曼氏菌属与 MyoD、Zo-1 表达的正相关，提示其

可能通过增强肠道屏障功能来维持肌肉发育所需的营养

吸收稳态。

3）菌群 - 肠道屏障的动态平衡。在属水平上，脱

硫弧菌属与绒毛长度的负相关可能与其产生的硫化氢损

伤肠上皮细胞有关，而副拟杆菌属与 HO-1 的负相关则

反映该菌属可能通过激活 Nrf2 通路影响抗氧化防御系

统。值得注意的是，嗜粘蛋白 - 阿克曼氏菌属与 Zo-1

的正相关表明其可能通过分泌 P9 蛋白等效应分子，直

接增强紧密连接蛋白的组装稳定性，这与兰连成等 [25]

报道的菌群调控肠道屏障机制形成补充。

本研究的实践启示主要体现在：1）通过调控厚壁

菌门 / 嗜粘蛋白 - 阿克曼氏菌属的比例平衡，可能实现

生长性能与抗炎效应的最优化；2）开发包含疣微菌门、

螺旋体门的益生菌制剂，或可成为促进鹅肌肉发育的新

策略。后续研究应结合代谢组学，重点解析关键菌属的

特征代谢产物（如 SCFAs、色氨酸代谢物）在菌群 - 宿

主对话中的介导作用 [26]。

4 结  论

本研究对相同养殖条件下不同育肥效果狮头鹅胸腿

肌、肠道结构和微生物组成差异进行了系统分析，发现

体型较大的狮头鹅活体重、胸肌重较优，且空肠绒隐比

较高，肠道微生物多样性较为丰富。此外，肠道菌群的

优势可能是体型较大狮头鹅育肥效果优于体型较小狮头

鹅的原因。
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