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背景

(FAO, 2022; Kers et al, 2018, Front Microbiol; Stewart et al, 2018, Nature) 

鸡肉已成为全世界消费最多的肉类。

鸡肠道微生物影响着宿主免疫、营养物质消化和饲料转化率。

大多数研究主要精力集中在鸡肠道内细菌，对真菌关注较少。

肠道微生物在生命早期的发育对宿主健康有着深远影响。



背景

(Vandeputte, 2017, Nature; Rao, et al., 2021, Nature) 



结果



结果

图 1. 鸡肠道微生物绝对丰度和多样性的变化。
（A）细菌和真菌在肉鸡四个肠段的绝对丰度动态变化；
肉鸡肠道内细菌（B）和真菌（C）属水平上的组成，*代
表torques group；（D）样本在42日龄内香农指数；（E）
相邻时间点样本的Bray-Curtis距离比较。



结果

图 2. 定量微生物组和相对定量微生物组方法在解析鸡肠
道微生物的差异。
（A）主要的门（厚壁菌门和子囊菌门）和主要的属（乳
酸菌属和念珠菌属）的绝对丰度和相对丰度的变化。（ B）
细菌和真菌的绝对丰度和相对丰度之间的相关性的普氏分
析。 （C）由个体、肠段和日龄等因素解释的肠道微生物
群变异百分比。基于绝对丰度和相对丰度的细菌（D）和
真菌（E）物种间相关性结果的一致性分析。



结果

图 3. 细菌和真菌菌群的聚类与肠段和选择压力有关。
细菌菌群（A）和真菌菌群（B）的DMM聚类。不同颜色代表不同的DMM类型。（C）前面的肠微生物对邻近
的后面的肠微生物的相对贡献。（D）不同的生态过程的重要性。



结果

图 4. 四个肠段中微生物属水平发育模式和变化。
（A）四个肠段中发育模式总结成三个分类（核心、消失和定植）。UpSetR图展示定植（B）、消失（C）和
核心（D）分类的交集。



结果

图 5. 四个肠段肠道微生物共现网络。
（ A）基于微生物绝对丰度推断出的微生物共现网络的拓扑学
特性。（ B）四个微生物共现网络中共有边和特异边的比例。
四个微生物共现网络中共有边和特异边的比例。（ C）四个肠
道段中的前10个关键微生物。每个点的颜色代表每个微生物的
平均度。空白位置表示该微生物不是一个关键微生物。（ D）
负相关关系数量和正相关关系数量比例的对数转换 （ log10 ）
与微生物度的值的散点图。



结果

图 6. 肉鸡生长过程中血清代谢物的变化。
（A）不同时间点鸡血清代谢谱的OPLS-DA图。（B）不同时间点的OPLS-DA结果的P1值。（C）按VIP值排列的代谢
物重要性。（D）随时间显著改变的代谢物丰度热图（一般线性模型，FDR < 0.05）。根据分层聚类，将代谢物分为六
个簇。（E）六个簇的代谢物丰度随时间变化趋势。（F）每个簇代谢通路分析总结。（G）根据一般线性模型结果，前
30随着时间的推移显著变化的代谢物。



结果

图 7. 微生物-代谢物的相互关联。
（A）绝对丰度下不同肠段微生物-代谢物关联残差的差异。（B）所有微生物-代谢物相互关联中前1%共现可能性的比
率。红色单元格代表代谢物和微生物之间存在更多的相互关联；蓝色单元格代表代谢物和微生物之间存在较少的相互
关联。（C）使用mmvec从四个肠段发现的微生物-代谢物相互关联共现网络。
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