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Å ỠᶁᾴԄⱢ₯ ⱳҒј┌ ᶼᶁ

Å 水禽总产值已超过1000亿，是我国农业及农村经济发展的支柱产业之一

Å 其中，鸭养殖产量占全球的74.3%，中国肉鸭出栏量占全球肉鸭出栏量的85%，占比最大

Å 蛋鸭为我国优势特色产业，饲养量约占全球80%

Å Ғᵜ₇ởѬ ѭ∫┌

Å 全球范围内，禽肉占比43.2%。其中，鸭产肉量位于猪肉、鸡肉之后，是我国第三大肉类产业，为保障我

国优质动物性蛋白质的有效供给做出了巨大贡献



Ҟ

Å

Å 鸭胃肠道中寄居有大量微生物，这些微生物与宿主免疫、营养以及其他生命活动紧密相关，在

维持鸭健康和生产中扮演着重要角色

Å 微生物组的研究不仅有助于优化饲养管理策略，更为家禽疾病的预防和治疗策略设计提供了重

要参考



ü整合来自11ѥּהүַ375ײѥ ԒḲ◓

ü黑龙江、浙江、江西、河南、上海、贵州、山东、

江苏、安徽、福建、河北



ü包括
ˍ 4ѥᵜ （野鸭、麻鸭、北京鸭、番鸭）；
ˎ 5ѥ ₡（十二指肠、空肠、回肠、结肠、盲肠）；
ˏ 5ѥїᵂⱳ ₡（3d、7d、14d、42d、70d）；
ː 2 їᵂַײ ⁴ẩ (水养和旱养)



כֿ ᾛ←

① 鸭肠道菌群参考基因集构建；
② 鸭肠道菌群基因组整合分析



Ỉⱳ◓ ᶡᵻ ᴢᶡᵻ ῶẤ
Å̱ ῶẤ҂ 2460ѓѥ ԝӍᶡᵻַײGITỈⱳ◓ᴟ ᶡᵻ

Åˎ Ệ҂ 14,000ѥ ‐₯ẇַײᴟ ᶡᵻ ε ◓1458ѥשׁ



їᵂGITשᶞѦỈⱳ◓ ởᴢה ṭẦ

ˍ їᵂ ₡ ῶṭẦᴩצ

ˎ ◓ ṭẦ

ˏ Ṇ ₡σLactobacillus

ː ᶼ ₡σAlistipes

Å ׀ ᴾ ӇַײỈⱳ◓ᶹ‒ Ӆεגּ ἷ҆ױ ᵺ ᵑ♪ Ỉᶬ τם

Å ◕ḦַײỈⱳ◓ ᶇ◕Ḧַײ ᶞԒש₡ ♪֦ᾶ Ḹ ⁴ẩ



їᵂGITשᶞѦỈⱳ◓ ởᴢה ṭẦ

הײᶞַש Ầ

Ỉⱳ◓שᶞṭẦ

ה ṭẦ

Å Ṇ Ỉⱳ◓ה ѭ Ḹ ᵻḑ ⱳ ᴢ ᶡ ҥײַ ה τ

Å ᶼ Ỉⱳ◓ְ ҥ ҧᴢ יִ Ἆᴫ ֪ ᵘ ה ΉѬᾶ



Ỉⱳ◓ Ѧ ∟◓ᴿצ₯ ᶞ◕Ềשײַ

Åᶇїᵂַײ ₡Ѧεїᵂַײ CAZymesײӅַג҂ּבֿ

ü Firmicutes, Bacteroidetes, Proteobacteria

和Actinobacteria，分别展示了最大和
最多样化的编码CAZymes的能力



Ỉⱳ◓ ᴦײַ ᵘở▫

ÅỈⱳ◓ᶹ‒ ᵑᶬו εᶇם 14ʑ ָ ṣε₈ᵄӟἵ Ḧỡꜝῑі

Å PCoAᾌ ᶂ—Ὂїᵂⱳ ₡ᾭᾶ

ÅᴈѭḿᶉӇַײ ᶍѬFirmicutes Proteobacteria Bacteroidetes



Ỉⱳ◓ ᴦײַ ᵘở▫

Å在生命早期的时候，鉴定出的主要属包括致病菌
KlebsiellaLactobacillus、Escherichia和Enterobacter，ᴥ
ẓ҂ Ỉⱳ◓ Ӌ♩ᶪּתῙὓ חῙֳײַ ；

Å在中后期生长阶段，Blautia、 Butyrivibrio和
Bifidobacterium的数量逐渐丰富， ᾭ҂ ᵆΉו Ḧ
ӯẛ ở▫ַײᾛᵆ ᴩτ



Ỉⱳ◓ ᴦײַ ᵘở▫

Å Day 3ððј ⱱ ᵘ ҥ Ԋגּ ề
Å Day 7ðð ᾁᵘ ҥ α ᵘABC ִי ềβ
Å Day 14 ðð ᴿ◓ҥצ₯ ềα├ ᵘ ҥ β
Å Day 42 70ðð ᶡ ҥ ᵘ ҥ



їᵂ ⁴ẩіỈⱳ◓ ởᴢה ᴩצ

Å A. muciniphila ᶇ
⁴ẩіѧẘ

ÅWOWῪҬі ᶡ ⱳ◓ᴿởҧᴢ├ ᵘ ҥײַ ᶬו
ÅWWῪҬіεḸ ҂┐ᴢ ᶹ ⱳ◓ᴿởεTCAệ♩εᶹ ᵘἍⱳ ⱳ◓ᴿởַײ ה



їᵂ ⁴ẩіỈⱳ◓ ởᴢה ᴩצ

ÅᶇWOWῪҬіε Ḻָ ᶡᵻαscrAβַ֞ײṇεᵂᾩ ᶡᵻαsacAβᵘ -6-

Ầῶ αGPIβַײѧẘᶬו
ÅWW ⁴ẩіεlpx ⱳ◓ᴿở αlpxA lpxB lpxC ᵘ lpxDβѧẘ



їᵂ ⁴ẩі ᶡᵻᴩצ

ÅWW ⁴ẩі ARGsᶇɓ-ᶹ‒ ѕ֦♪ᾶ ṭẦεњARGsַײShannonʋ ‒ ꜝῑᶬו
ÅΆ₫֪ῷὡ ҂ јARGs ởѲ ᾶײַ Ԋגּ τActinobacteria Bacteroidota Firmicutesᵘ

Proteobacteria ѭ CARD בֿ
ÅWW ⁴ẩі Ḹ MAGsѭײַ ṝ҇BacterioidotaᵘProteobacteria εѭ בֿ ᶼ♩Ԓ

ᵘᵹ♩ Ἅⱳ
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iMeta: ᾐᴿḢ Ḙ ᾚ ⱳᵗᵘ♩ᶪ Ḙ

“iMeta” 由威立、肠菌分会和华人科学家出版的开放获取期刊，主编由中科院微生物所刘双江和荷兰格罗宁
根大学傅静远教授共同担任。目的是发表原创研究、方法和综述以促进宏基因组学、微生物组和生物信息
学发展。目标是发表前10%(IF>20)的高影响力论文。期刊特色包括视频投稿、可重复分析、图片打磨、青
年编委、中英双语、50万用户的社交媒体宣传等。2022年2月发行，相继被ESCI、Google Scholar、DOAJ、
Scopus等数据库收录，发文161篇，被引2316次(Dimension, 2024/2/19)！

主页: http://www.imeta.science  

出版社: https://wileyonlinelibrary.com/journal/imeta 

投稿: https://wiley.atyponrex.com/journal/IMT2 
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