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姜黄素对氟暴露蛋鸡回肠微环境的影响

王晓盼， 赵源， 张思雨， 李俊洁， 周变华， 王宏伟∗

（河南科技大学动物科技学院， 河南 洛阳　 ４７１０２３）

摘要： 旨在探讨氟暴露对蛋鸡回肠微环境的影响以及姜黄素的保护作用。 选取 ７ 日龄雌性海兰褐蛋鸡， 通过在基础日粮中添加不同剂量氟化钠

（４００、 ８００、 １ ２００ ｍｇ ／ ｋｇ） 和姜黄素 （２００ ｍｇ ／ ｋｇ） 建立氟暴露与姜黄素干预试验动物模型， 随机分为 ８ 组， 分别为对照组、 氟 ４００ 组、 氟 ８００ 组、 氟

１ ２００ 组、 姜黄素 ２００ 组、 姜黄素 ２００＋氟 ４００ 组、 姜黄素 ２００＋氟 ８００ 组及姜黄素 ２００＋氟 １ ２００ 组， 每组 ８ 只， 试验期 １５０ ｄ， 记录各组蛋鸡体重增长情

况， 并通过 ＨＥ 染色观察蛋鸡回肠组织病理变化， 采用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序法检测回肠内容物菌群结构。 结果： 与对照组相比， 氟暴露 （氟 ４００ 组、 氟

８００ 组和氟１ ２００ 组） 降低了蛋鸡的体增重， 损伤了回肠组织结构且降低回肠绒毛高度和隐窝深度 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 与氟暴露组相比， 补充姜黄素 （姜黄

素 ２００＋氟 ８００、 姜黄素 ２００＋氟 １ ２００ 组） 缓解了氟暴露对蛋鸡体增重的影响和回肠组织形态学的损伤 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 进一步采用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序发现，
在属水平上， 与对照组相比， 氟暴露蛋鸡回肠乳酸杆菌属 （Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ） 丰度升高至 ７６􀆰 １２％， 潜在致病菌也显著增加； 线性判别分析效应量

（ＬＥｆＳｅ） 分析显示， 氟暴露显著上调了蛋鸡回肠脱硫弧菌属 （Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ）、 拟杆菌属 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ） 等潜在有害菌丰度 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 与氟暴露组相

比， 补充姜黄素提高了氟暴露蛋鸡回肠乳酸杆菌属丰度， 并降低了有害菌比例 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 综上所述， 氟暴露诱导蛋鸡回肠组织形态损伤并引起回

肠微环境的变化， 抑制了蛋鸡体增重， 姜黄素有效缓解了氟暴露对蛋鸡回肠菌群结构的影响， 为畜禽氟中毒的防治提供理论依据。
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　 　 氟作为畜禽生长发育必需的微量元素之一， 对促

进动物骨骼生长和牙釉质的发育有重要作用， 但摄入

过量的氟可对骨骼、 神经、 肠道、 肝脏以及肾脏等组

织产生毒性作用［１－３］。 研究证实， 氟主要通过消化系

统进入机体［４－７］， 因此， 肠道首当其冲受到氟的毒性

作用。 在家禽生产中， 为满足机体对矿物质元素的需

求， 常需要添加矿物质饲料， 而其中过量的含氟磷灰

石正对家禽生产造成潜在威胁。
回肠作为蛋鸡小肠消化道的末端组织， 不仅是营

养物质吸收的关键场所， 也是肠道微生物定植与代谢

活动的重要区域， 其独特的解剖特征和功能结构共同

维持了肠道内环境的稳态。 研究表明， 氟暴露可显著

降低细胞间紧密连接相关分子， 如闭锁小带蛋白－１
（ＺＯ－１）、 紧密连接蛋白－１ （Ｃｌａｕｄｉｎ－１） 和紧密连

接蛋白－４ （Ｃｌａｕｄｉｎ－４） 的表达水平， 并诱导肠道炎

症， 导致白细胞介素－１β （ ＩＬ－１β）、 白细胞介素－６
（ＩＬ－６） 和肿瘤坏死因子－α （ＴＮＦ－α） 等表达异常

升高［７］。 紧密连接蛋白表达的下调势必对肠道组织

结构及微生态环境造成影响， 这一机制值得进一步深

入研究。
姜黄素是一种天然多酚类化合物， 具有抗炎、 抗

氧化及调节菌群的多重功能。 研究表明， 姜黄素可通

过清除自由基， 上调超氧化物歧化酶和过氧化氢酶活

性， 减轻氧化应激损伤， 提高家禽免疫力， 改善生产

性能［８－１０］。 此外， 姜黄素还可通过调节紧密连接蛋白

ＺＯ－１ 和 Ｏｃｃｌｕｄｉｎ 的表达， 修复肠道屏障功能， 减少

内毒素易位［１１－１３］。 目前， 氟引起机体抗氧化能力下

降被认为是氟致软组织损伤的主要毒性机制， 姜黄素

能否通过重塑蛋鸡肠道菌群稳态来减轻氟的毒性作

用， 尚不清楚。 本研究通过建立氟暴露与姜黄素共处

理的蛋鸡模型， 探究了氟暴露对蛋鸡回肠微环境的不

良影响及姜黄素对氟暴露蛋鸡回肠菌群稳态失衡的重

塑作用。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 主要试剂

氟化钠和姜黄素， 为南京化学试剂股份有限公司

产品， 货号分别为 ７６８１－４９－４ 和 ４５８－３７－７； ４％多聚

甲醛溶液、 苏木精和伊红， 为武汉赛维尔生物科技有

限公 司 产 品， 货 号 分 别 为 Ｇ１１０１、 ＧＣ３０７０２０ 和

ＧＣ３０７０２２。 　
１􀆰 ２　 试验动物

雌性海兰褐蛋鸡 （１ 日龄）， 置于标准动物房饲

喂， 温度为 ３５ ℃， 饲喂期间， 所有雏鸡给予自由采

食和饮水， 光照时间为每天 １６ ｈ。
１􀆰 ３　 试验设计

将雏鸡适应性喂养 ７ ｄ 后， 通过在基础日粮中分

别添加氟化钠 （４００、 ８００、 １ ２００ ｍｇ ／ ｋｇ） 和姜黄素

（２００ ｍｇ ／ ｋｇ） 将试验动物随机分为 ８ 组， 每组 ８ 只，
分别为对照组、 氟 ４００ 组、 氟 ８００ 组、 氟 １ ２００ 组、
姜黄素 ２００ 组、 姜黄素 ２００＋氟 ４００ 组、 姜黄素 ２００＋
氟 ８００ 组及姜黄素 ２００＋氟 １ ２００ 组。 饲喂期间， 所有

蛋鸡给予自由采食和饮水， 光照时间为每天 １６ ｈ。 蛋

鸡氟暴露时间为 １５０ ｄ， 从氟暴露处理蛋鸡第 １ 天起，
每隔 ７ ｄ 称量各组蛋鸡体重。
１􀆰 ４　 样品采集

在氟暴露和姜黄素处理蛋鸡第 １５０ 天时， 处死蛋

鸡， 采集回肠组织， 固定于 ４％多聚甲醛溶液中， 用

于组织病理形态学结构观察； 采集回肠内容物， 置于

－８０ ℃超低温冰箱中保存。 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｎｅｘｔｓｅｑ ２０００ 高

通量测序由上海美吉生物医药科技有限公司完成。
１􀆰 ５　 回肠组织形态观察

将固定的回肠组织进行脱水和透明， 经石蜡包埋

后进行连续性切片 （５ μｍ）。 将回肠组织石蜡切片分

别置于二甲苯和不同浓度酒精溶液中进行脱蜡和脱

水， 随后经 ＨＥ 染液进行染色。 经中性树胶封片后，
在光学显微镜下进行观察回肠组织黏膜层、 肌层、 浆

膜层、 绒毛高度与隐窝深度变化。
１􀆰 ６　 样品 ＤＮＡ 抽提

根据 Ｅ􀆰 Ｚ􀆰 Ｎ􀆰 Ａ􀆰 ® ｓｏｉｌ ＤＮＡ ｋｉｔ （Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ － ｔｅｋ，
Ｎｏｒｃｒｏｓｓ， ＧＡ， Ｕ􀆰 Ｓ􀆰 ） 说明书进行微生物群落总基因

组 ＤＮＡ 抽提， 使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ 测定 ＤＮＡ 浓度，
使用 １％的琼脂糖凝胶电泳检测抽提的基因组 ＤＮＡ 的

质量。
１􀆰 ７　 ＰＣＲ 扩增和测序文库构建

以上述提取的 ＤＮＡ 为模板， 使用携带 Ｂａｒｃｏｄｅ
序列的上游引物 ３３８Ｆ （５′－ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧ⁃
ＣＡＧ－３′） 和下游引物 ８０６Ｒ （５′－ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴ⁃
ＷＴＣＴＡＡＴ－３′） 对 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３ ～ Ｖ４ 可变区进

行 ＰＣＲ 扩增， ＰＣＲ 反应体系为： ５ ×Ｔｒａｎｓ Ｓｔａｒｔ Ｆａｓｔ
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Ｐｆｕ 缓冲液 ４ μＬ， ２􀆰 ５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰｓ ２ μＬ， 上游引物

（５ μｍｏｌ ／ Ｌ） ０􀆰 ８ μＬ， 下游引物（５ μｍｏｌ ／ Ｌ）０􀆰 ８ μＬ，
Ｔｒａｎｓ Ｓｔａｒｔ Ｆａｓｔ Ｐｆｕ ＤＮＡ 聚合酶 ０􀆰 ４ μＬ， 模板 ＤＮＡ
１０ ｎｇ， 补足至 ２０ μＬ。 扩增程序如下： ９５ ℃预变性

３ ｍｉｎ； ９５ ℃变性 ３０ ｓ， ５５ ℃ 退火 ３０ ｓ， ７２ ℃ 延伸

３０ ｓ， ２７ 个循环； ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ。 产物 ４ ℃保存。
使用 ２％琼脂糖凝胶回收 ＰＣＲ 产物， 进行回收产物纯

化及定量检测。
使用 ＮＥＸＴＦＬＥＸ Ｒａｐｉｄ ＤＮＡ－Ｓｅｑ Ｋｉｔ 对纯化后的

ＰＣＲ 产物进行建库： 接头链接， 使用磁珠筛选去除

接头自连片段， 利用 ＰＣＲ 扩增进行文库模板的富集，
磁珠回收 ＰＣＲ 产物得到最终的文库。 利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
Ｎｅｘｔｓｅｑ ２０００ 平台进行测序 （上海美吉生物医药科技

有限公司）。
１􀆰 ８　 高通量测序数据分析

使用 ＦＬＡＳＨ 软件对双端测序序列进行质控，
ＦＬＡＳＨ 软件进行拼接， 使用 ＵＰＡＲＳＥｖ７􀆰 １ 软件根据

９７％的相似度对质控拼接后的序列进行操作分类单元

（ＯＴＵ） 聚类并剔除嵌合体。 为减少测序深度对后续

多样性数据分析的影响， 将所有样本序列数进行抽

平。 利用 ＲＤＰｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 比对 Ｓｉｌｖａ １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因数据

库 （ｖ１３８） 并进行 ＯＴＵ 物种分类学注释， 置信度阈

值为 ７０％， 并在不同物种分类水平下统计每个样本

的群落组成。
１􀆰 ９　 数据统计与分析

所有的数据分析均在美吉生物云平台 （ ｈｔｔｐｓ：
／ ／ ｃｌｏｕｄ．ｍａｊｏｒｂｉｏ．ｃｏｍ）上进行。 采用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件计算

α 多样性指数 （如 Ｃｈａｏ１、 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数等）， 并采用

Ｗｉｌｃｏｘｏｎ 秩和检验进行组间差异分析； 使用基于

ｂｒａｙ－ｃｕｒｔｉｓ 距离算法的 ＰＣｏＡ 分析 （主坐标分析） 检

验样本间微生物群落结构的相似性； 线性判别分析效

应量 （ＬＥｆＳｅ） 分析 （ＬＤＡ＞２， Ｐ＜０􀆰 ０５） 确定不同组

间从门到属水平丰度显著差异的细菌类群。 利用

Ｋｒｕｓｋａｌ－Ｗａｌｌｉｓ 秩和检验分析不同组间菌群差异显著

性， Ｐ＜０􀆰 ０５ 具有统计学意义。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 补充姜黄素对氟暴露蛋鸡体重的影响

如图 １ 所示， 随着蛋鸡饲养周期的延长， 对照组

蛋鸡体重逐渐增加。 虽然氟暴露组 （氟 ４００ 组、 氟

８００ 组和氟 １ ２００ 组） 蛋鸡的体重也随饲养时间的增

加呈现升高的趋势， 但均低于对照组蛋鸡体重。 此

外， 随着氟暴露剂量的增加， 蛋鸡体重增加缓慢， 氟

１ ２００ 组最为明显。 与氟暴露组相比， 补充姜黄素促

进了氟暴露蛋鸡的生长， 缓解了氟暴露导致蛋鸡体重

增加缓慢的趋势。

图 １　 蛋鸡体重变化分析

２􀆰 ２　 补充姜黄素对氟暴露蛋鸡回肠病理形态学结构

的影响

　 　 如图 ２ 所示， 在对照组中， 蛋鸡回肠组织形态结

构清晰， 黏膜层、 肌层、 浆膜层清晰可见， 肠绒毛丰

富， 排列紧密。 与对照组相比， 氟暴露组蛋鸡回肠绒

毛发生断裂， 排列疏松， 绒毛高度降低， 隐窝深度增

加， 绒毛高度与隐窝深度比值降低， 且依剂量加大而

加重 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 与氟暴露组相比， 补充姜黄素抑制

回肠绒毛高度的降低和隐窝深度的增加， 缓解了氟暴

露诱导的蛋鸡回肠组织形态学结构损伤 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

２􀆰 ３　 补充姜黄素对氟暴露蛋鸡回肠菌群多样性的

影响

　 　 基于组织病理形态结果， 本研究选择氟 ８００ 处理

组进行菌群多样性分析， 以评估补充姜黄素对氟暴露

蛋鸡回肠菌群的影响。 α 多样性指数分析显示， 氟

８００ 组的 Ｃｈａｏ 指数 （图 ３Ａ） 和 Ｓｏｂｓ 指数 （图 ３Ｃ）
显著高于对照组 （Ｐ＜ ０􀆰 ０５）， 而 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 （图
３Ｂ） 显著低于对照组 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 表明氟暴露后蛋

鸡回肠内菌群丰度增加， 但微生物多样性降低。 与对

照组相比， 姜黄素 ２００ 组蛋鸡回肠菌群多样性及丰度

未发生明显变化。 与氟 ８００ 组相比， 姜黄素 ２００＋氟
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８００ 组的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数极显著升高 （Ｐ＜０􀆰 ０１）， 但姜

黄素 ２００＋氟 ８００ 组的 Ｃｈａｏ 指数和 Ｓｏｂｓ 指数呈现下降

的趋势， 但二者之间并无显著性差异。
通过 β 多样性分析姜黄素对氟暴露蛋鸡回肠菌

群结构的影响。 ＰＣＡ 分析结果显示 （图 ３Ｄ）， 对照

组、 姜黄素 ２００ 组和姜黄素 ２００＋氟 ８００ 组距离较近，

与氟 ８００ 组距离较远， 表明氟暴露改变了蛋鸡回肠菌

群结构。 ＰＣｏＡ （图 ３Ｅ） 和 ＮＭＤＳ （图 ３Ｆ） 分析结

果显示， 对照组、 氟 ８００ 组、 姜黄素 ２００ 组和姜黄素

２００＋氟 ８００ 组样本分别聚类成簇， 表明氟暴露以及添

加姜黄素均可对蛋鸡回肠菌群结构产生影响。

∗或∗∗表示与各自对应的对照组比较。 ∗或＃表示 Ｐ＜０􀆰 ０５， ∗∗或＃＃表示 Ｐ＜０􀆰 ０１， 下同。

图 ２　 蛋鸡回肠组织病理形态观察

Ａ． Ｃｈａｏ 指数； Ｂ． Ｓｈａｎｎｏｎ 指数； Ｃ． Ｓｏｂｓ 指数； Ｄ． ＯＴＵ 水平的 ＰＣＡ （Ｒ ＝ ０􀆰 ７５１ ３， Ｐ ＝ ０􀆰 ００１）； Ｅ． ＯＴＵ 水平的 ＰＣｏＡ （Ｒ ＝ ０􀆰 ７９１ ３， Ｐ ＝

０􀆰 ００１）； Ｆ． ＯＴＵ 水平的 ＮＭＤＳ （Ｒ＝ ０􀆰 ７９１ ３， Ｐ＝ ０􀆰 ００１）。

图 ３　 蛋鸡回肠菌群 α多样性和 β多样性分析
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　 　 对蛋鸡回肠菌群组成分析结果显示， 在门水平，
合并丰度小于 １％的菌门， 在蛋鸡回肠中观察到 ３ 个

优势菌门， 分别为厚壁菌门 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、 变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） 和放线菌门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ） （图
４Ａ）。 在对照组中， 厚壁菌门占比最高为 ９７􀆰 １２％，
变形菌门占比 １􀆰 ６２％， 放线菌门仅占比 ０􀆰 ６６％； 在

氟 ８００ 组中， 厚壁菌门占比 ９８􀆰 ７１％， 变形菌门占比

０􀆰 ８１％， 放线菌门占比 ０􀆰 ２１％； 在姜黄素 ２００ 组中，
厚壁菌门占比为 ９８􀆰 ８７％， 变形菌门占比 ０􀆰 ７２％， 而

放线菌门占比 ０􀆰 ３３％； 在姜黄素 ２００ ＋氟 ８００ 组中，
厚壁菌门， 变形菌门和放线菌门的丰度占比分别

９７􀆰 ４４％， １􀆰 ２１％和 １􀆰 ２２％。
在属水平上， 选择丰度排名前 １０ 的菌群进行分

析 （图 ４Ｂ）。 对照组、 氟 ８００ 组、 姜黄素 ２００ 组和姜

黄素 ２００＋氟 ８００ 组的优势菌均为乳杆菌属 （Ｌａｃｔｏｂａ⁃
ｃｉｌｌｕｓ）。 在对照组中， 丰度占比前 １０ 的菌属为乳杆

菌 属 （ ５３􀆰 ５４％）， 魏 斯 氏 菌 属 （ Ｗｅｉｓｓｅｌｌａ，
２４􀆰 ４０％）， 罗氏菌属 （Ｒｏｍｂｏｕｔｓｉａ， ５􀆰 ０１％）， 候选门

节丝菌 （Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ａｒｔｈｒｏｍｉｔｕｓ， ３􀆰 ７３％）， 葡萄球菌

属 （Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ， ３􀆰 ５４％）， 乳球菌属 （Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ，
１􀆰 ８０％）， 消化链球菌科未分类菌属 （ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿＿
Ｐｅｐｔｏｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ， １􀆰 ７３％）， 肠球菌属 （ Ｅｎｔｅｒｏ⁃
ｃｏｃｃｕｓ， １􀆰 ５２％）， 埃希菌 －志贺菌属 （ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ －
Ｓｈｉｇｅｌｌａ， １􀆰 ０２％）， 苏 黎 世 杆 菌 属 （ Ｔｕｒｉｃｉｂａｃｔｅｒ，

０􀆰 ２１％）。 在氟 ８００ 组的排名前 １０ 菌属中， 优势菌属

分 别 为 乳 酸 杆 菌 属 （ ７６􀆰 １２％）、 罗 氏 菌 属

（１３􀆰 １８％）、 苏黎世杆菌属 （６􀆰 ２５％）、 消化链球菌

科未分类菌属 （１􀆰 ２２％）、 葡萄球菌属 （１􀆰 ０５％） 和

肠球菌 （０􀆰 １６％）， 而乳酸球菌属 （０􀆰 ０１％）、 魏斯

氏菌属和埃希菌－志贺菌属 （＜０􀆰 ００１％） 丰度明显低

于对照组。 在姜黄素 ２００ 组中， 乳酸杆菌属丰度占比

达 ８７􀆰 ４６％， 其次为肠球菌属 （７􀆰 ８３％）、 罗氏杆菌

属 （１􀆰 ９９％）、 葡萄球菌属 （０􀆰 ６４％）、 埃希菌－志贺

菌属 （０􀆰 ３９％）， 而苏黎世杆菌属 （０􀆰 ０８％）、 魏斯

氏菌属 （０􀆰 ０４％）、 乳酸球菌属 （０􀆰 ０３％） 和消化链

球菌科未分类菌属 （ ０􀆰 ０１％） 丰度较低。 姜黄素

２００＋氟 ８００ 组中优势菌属以乳酸球菌属 （４９􀆰 ０５％）、
苏黎世杆菌属 （ １９􀆰 ３８％）、 罗氏菌属 （ １２􀆰 ０３％）、
消化链球菌科未分类菌属 （ ９􀆰 ５７％）、 葡萄球菌属

（６􀆰 ２２％） 为主， 其余菌属包括肠球菌属 （０􀆰 ２５％）、
魏斯氏菌属 （０􀆰 ０４％）、 乳球菌属 （０􀆰 ０９％） 和埃希

菌－志贺菌属 （ ＜０􀆰 ００１％） 丰度占比较低。 由此可

知， 氟暴露扰乱了蛋鸡回肠菌群的组成， 虽然仅添加

姜黄素同样引起了蛋鸡回肠菌群的改变， 但主要引起

益生菌乳酸杆菌属丰度的增加和潜在致病菌葡萄球菌

属丰度降低。 以上结果表明氟暴露干扰蛋鸡肠道的菌

群组成稳态， 添加姜黄素在一定程度上可重塑回肠菌

群从而缓解氟引起的菌群失调。

图 ４　 蛋鸡回肠菌群门水平和属水平分析

２􀆰 ４　 补充姜黄素对氟暴露蛋鸡回肠特征菌群的影响

为了探究在氟暴露诱导的蛋鸡回肠菌群变化以及

姜黄素重塑菌群稳态过程中的关键菌群， 采用 ＬＥｆＳｅ
多级物种差异判别分析， 设置 ＬＤＡ 阈值为 ２， 分析各

组蛋鸡回肠菌群从门水平到属水平的高丰度差异菌

群。 如图 ５ 和图 ６ 所示， 选择属水平上的特征菌群，

去除未分类菌群， 在对照组中获得 ９ 个差异菌属， 分

别为魏斯氏菌属、 乳球菌属、 棒状杆菌属 （Ｃｏｒｙｎｅ⁃
ｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、 库尔特氏菌属 （ Ｋｕｒｔｈｉａ ）、 螺杆菌属

（Ｈｅｌｉｃｏｂａｃｔｅｒ）、 芽胞杆菌属 （ Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、 肠杆菌属

（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ）、 巨型球菌属 （Ｍａｃｒｏｃｏｃｃｕｓ） 和气球菌

属 （Ａｅｒｏｃｏｃｃｕｓ）， 其中库尔特氏菌属和螺杆菌属为对
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照组特有特征菌群。 在氟 ８００ 组中有 ８ 个菌属被鉴定

为特征菌群， 包括罗氏菌属、 脱硫弧菌属 （Ｄｅｓｕｌｆｏ⁃
ｖｉｂｒｉｏ）、 理肯氏菌科 ＲＣ９ 肠道群 （Ｒｉｋｅｎｌｌａｃｅａｅ＿ＲＣ９＿
ｇｕｔ＿ｇｒｏｕｐ）、 狭义梭菌属 １ （Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿ｓｔｒｉｃｔｏ＿
１）、 克里斯滕森菌科 Ｒ－７ 群 （Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ＿Ｒ＿
７＿ｇｒｏｕｐ）、 考拉杆菌属 （Ｐｈａｓｃｏｌａｒｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、 拟

杆菌属 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ） 和口腔杆菌属 （Ｏｒｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ）。
乳酸杆菌属、 肠球菌属和链球菌属 （ Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ）

是姜黄素 ２００ 组的特征菌群。 姜黄素 ２００＋氟 ８００ 组

则鉴 定 到 １２ 个 特 征 菌 群， 分 别 为 短 状 杆 菌 属

（Ｂｒａｃｈｙｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、 微杆菌属 （Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、 短

杆菌属 （Ｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、 罗氏菌属 （Ｒｏｔｈｉａ）、 考克

氏菌属 （Ｋｏｃｕｒｉａ）、 亮杆菌属 （Ｌｅｕｃｏｂａｃｔｅｒ）、 苏黎世

杆菌属、 葡萄球菌属、 泰泽氏菌属 （Ｔｙｚｚｅｒｅｌｌａ）、 嗜

冷杆菌属 （Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｅｔｅｒ）、 假苍白杆菌属 （Ｐｓｅｕｄｏ⁃
ｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍ） 和不动杆菌属 （Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ）。

图 ５　 蛋鸡回肠菌群 ＬＥｆＳｅ 多级物种层级树分析

图 ６　 蛋鸡回肠菌群 ＬＤＡ 判别柱状图分析
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　 　 通过组间差异性检验对特征菌属进行分析， 筛选

到 ６ 个差异菌属在姜黄素重塑氟诱导的蛋鸡回肠菌群

紊乱中起到关键作用 （图 ７）。 与对照组相比， 氟

８００ 组中考拉杆菌属、 狭义梭菌属 １、 拟杆菌属、 脱

硫弧菌属、 理肯氏菌科 ＲＣ９ 肠道群的丰度极显著上

调 （Ｐ＜０􀆰 ０１）。 与氟 ８００ 组相比， 姜黄素 ２００＋氟 ８００

组短状杆菌属显著上调 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 而考拉杆菌属、
狭义梭菌属 １、 拟杆菌属、 脱硫弧菌属、 理肯氏菌科

ＲＣ９ 肠道群极显著下调 （Ｐ＜０􀆰 ０１）。 以上结果表明姜

黄素在一定程度上可缓解因氟暴露引起的回肠菌群

失调。

∗∗∗表示 Ｐ＜０􀆰 ００１。

图 ７　 蛋鸡回肠特征菌群组间差异性分析

３　 讨论

目前， 肠道微生物因其在肠道发育和代谢稳态中

的重要作用而受到越来越多的关注［１４－１６］。 肠道菌群

通过介导营养底物代谢［１７］、 免疫稳态调控［１８］ 及脂质

代谢［１９］网络调节等途径， 在维持宿主黏膜屏障完整
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性及系统代谢平衡中发挥关键作用。 在家禽肠道生态

系统高度分化的背景下， 回肠作为营养物质吸收与微

生物－宿主互作的关键位点， 其微生物群落的结构动

态变化可直接调控蛋鸡的生长性能及能量利用效

率［２０］。 本研究通过整合氟暴露模型与姜黄素干预试

验， 系统揭示了氟通过降低体增重、 破坏回肠组织形

态及诱导菌群结构失衡等多途径损害蛋鸡肠道微环境

的作用模式， 并阐明姜黄素通过特异性上调乳酸杆菌

属丰度、 抑制脱硫弧菌属等致病菌增殖， 进而干扰改

善回肠菌群稳态的分子机制。 这一发现为解析氟毒性

作用靶点及开发基于菌群调控的解毒策略提供了新的

理论依据。
鸡肠道内的菌群积极参与机体的饲料消化、 营养

吸收及生长发育等生理过程， 在调节机体免疫力、 生

长性能及病原菌感染等方面发挥重要作用［２１］。 本研

究发现， 氟暴露显著降低蛋鸡体增重， 并诱导回肠菌

群 α 多样性下降 （Ｓｈａｎｎｏｎ 指数降低）， 提示菌群结

构紊乱可能通过削弱营养吸收效率与黏膜免疫功能，
间接抑制蛋鸡生长性能。 值得注意的是， 氟暴露虽提

高了菌群丰度 （ Ｃｈａｏ 指数与 Ｓｏｂｓ 指数升高）， 但

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数降低表明菌群均质化趋势， 这一矛盾现

象可能与氟的离子特性相关。 氟离子通过干扰细菌烯

醇化酶活性抑制糖酵解途径， 选择性抑制革兰阴性菌

的增殖， 而耐酸性的乳酸杆菌属则通过代谢乳酸维持

低 ｐＨ 微环境竞争优势， 导致菌群生态位失衡［２２］。
在门水平上， 对照组回肠菌群以厚壁菌门、 变形菌门

及放线菌门为主， 这与家禽肠道菌群典型组成一

致［２３］。 氟暴露后， 蛋鸡回肠菌群中乳酸菌属、 罗氏

菌属和苏黎世杆菌属的丰度得到上调， 但降低了乳酸

球菌属和魏斯氏菌属水平， 这提示氟暴露破坏了蛋鸡

回肠组织内的菌群结构。 乳酸杆菌属是典型的产乳酸

细菌， 其代谢活动会破坏肠道内容物酸碱环境； 进一

步研究发现， 嗜酸乳杆菌和干酪乳杆菌可促进钙溶解

浓度并产生乳酸和乙酸， 降低肠道内容物 ｐＨ 值［２４］。
钙在酸性条件下更易溶解为肠道容易吸收的形式， 即

游离钙离子。 同时益生菌如唾液乳杆菌可能通过改变

肠上皮细胞膜的通透性或激活钙通道促进肠道钙的摄

取。 此外， 乳酸杆菌属的竞争优势可能抑制其他共生

菌的定植， 减少具有抗炎作用的短链脂肪酸合成， 进

一步削弱肠屏障功能。 本研究中， 氟暴露通过 “抗
菌选择性压力－菌群结构失衡－宿主代谢干扰” 的级

联效应， 破坏蛋鸡回肠微环境稳态。 而乳酸杆菌属的

异常增殖既是氟毒性的结果， 也可能通过加剧钙吸收

障碍与炎症反应， 形成恶性循环。 这一发现为解析氟

致肠道损伤的分子机制提供了新的视角。
姜黄素作为一种多靶点天然活性物质， 可通过抑

制致病菌如肠杆菌、 肠球菌属的群体感应系统干扰其

生物膜形成， 同时通过激活 Ｎｒｆ２ ／ ＡＲＥ 通路促进双歧

杆菌属和乳酸杆菌属等有益菌的定植作用［２５］。 这种

“抑害促益” 的双向调节作用表明， 姜黄素可通过重

塑菌群生态网络增强蛋鸡肠道稳态， 进而改善其生产

性能。 为了进一步揭示姜黄素对氟暴露诱导蛋鸡回肠

菌群紊乱的干预作用， 本研究通过 ＬＥｆＳｅ 分析对各小

组菌群组成差异的菌属进行鉴定。 通过组间差异性分

析， 从各组特征菌群中筛选受到姜黄素直接作用的分

类群， 最终获得 ６ 个菌属， 分别为考拉杆菌属、 狭义

梭菌属 １、 理肯氏菌科 ＲＣ９ 肠道群、 拟杆菌属、 脱硫

弧菌属和短状杆菌属。 结果显示， 姜黄素干预显著下

调氟暴露蛋鸡回肠中的促炎菌属狭义梭菌属 １、 脱硫

弧菌属， 条件致病菌拟杆菌属及抑制其他关键益生菌

定植的理肯氏菌科 ＲＣ９ 肠道群的丰度， 同时上调具

有黏膜修复功能的短状杆菌属丰度。 这表明姜黄素可

以通过调控硫代谢、 短链脂肪酸合成及黏膜屏障相关

菌群， 逆转氟暴露导致的菌群功能偏移， 从而恢复回

肠肠道微生物的稳态。
综上所述， 过量氟摄入可破坏蛋鸡回肠肠道微生

物菌群组成， 而添加姜黄素通过重塑菌群结构、 抑制

有害菌增殖及促进益生菌恢复， 有效缓解了氟暴露引

起的蛋鸡回肠菌群失调。 本研究为家禽氟中毒防控提

供了新的干预策略， 并为天然产物在畜禽健康管理中

的应用提供了理论依据。

参考文献：

［１］ 　 ＳＯＬＡＮＫＩ Ｙ Ｓ， ＡＧＡＲＷＡＬ Ｍ， ＧＵＰＴＡ Ａ Ｂ， ｅｔ ａｌ． Ｆｌｕｏｒｉｄｅ ｏｃ⁃
ｃｕｒｒｅｎｃｅｓ， ｈｅａｌｔｈ ｐｒｏｂｌｅｍｓ， ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ， ａｎｄ ｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ
ｆｏｒ ｄｒｉｎｋｉｎｇ ｗａｔｅｒ： ａ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｒｅｖｉｅｗ ［Ｊ］ ． Ｓｃｉ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎ，
２０２２， ８０７ （Ｐｔ １）： １５０６０１．

［２］ 　 ＫＲＺＥＣＺＫＯＷＳＫＩ Ｊ Ｅ， ＨＡＬＬ Ｍ， ＳＡＩＮＴ－ＡＭＯＵＲ Ｄ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｅ⁃
ｎａｔａｌ ｆｌｕｏｒｉｄｅ ｅｘｐｏｓｕｒｅ， ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ ｖｉｓｕａｌ ａｃｕｉｔｙ ａｎｄ ａｕｔｏｎｏｍｉｃ
ｎｅｒｖｏｕｓ ｓｙｓｔｅｍ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｉｎ ６－ｍｏｎｔｈ－ｏｌｄ ｉｎｆａｎｔｓ ［ Ｊ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｉｎｔ，
２０２４， １８３： １０８３３６．

［３］ 　 ＡＬＫＵＲＤＩ Ｓ Ｓ Ａ， ＡＬ－ ＪＵＢＯＯＲＩ Ｒ Ａ， ＢＵＮＤＳＣＨＵＨ Ｊ， ｅｔ ａｌ．
Ｂｏｎｅ ｃｈａｒ ａｓ ａ ｇｒｅｅｎ ｓｏｒｂｅｎｔ ｆｏｒ ｒｅｍｏｖｉｎｇ ｈｅａｌｔｈ ｔｈｒｅａｔｅｎｉｎｇ ｆｌｕｏｒｉｄｅ
ｆｒｏｍ ｄｒｉｎｋｉｎｇ ｗａｔｅｒ ［Ｊ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｉｎｔ， ２０１９， １２７： ７０４－７１９．

［４］ 　 ＬＩＵ Ｊ， ＷＡＮＧ Ｈ Ｗ， ＬＩＮ Ｌ， ｅｔ ａｌ． Ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｒｒｉｅｒ ｄａｍａｇｅ ｉｎ⁃
ｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｆｌｕｏｒｉｄｅ － ｉｎｄｕｃｅｄ ｍｉｃｅ
［Ｊ］ ． Ｃｈｅｍｏｓｐｈｅｒｅ， ２０１９， ２３４： ４０９－４１８．

［５］ 　 ＦＵ Ｒ， ＮＩＵ Ｒ， ＺＨＡＯ Ｆ， ｅｔ ａｌ． Ｅｘｅｒｃｉｓｅ ａｌｌｅｖｉａｔｅｄ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｄａｍ⁃
ａｇｅ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｓｔｕｒｂａｎｃｅｓ ｉｎ ｍｉｃｅ ｅｘｐｏｓｅｄ ｔｏ ｆｌｕｏｒｉｄｅ ［ Ｊ］ ．
Ｃｈｅｍｏｓｐｈｅｒｅ， ２０２２， ２８８： １３２６５８．

［６］ 　 ＺＨＡＮＧ Ｓ， ＺＨＡＯ Ｔ， ＷＡＮＧ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｒｅｇｕ⁃
ｌａｔｅｓ ｃｏｌｏｎｉｃ ｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｆｌｕｏｒｏｓｉｓ ｍｉｃｅ ｂｙ ＴＬＲ ／ ＮＦ－κＢ ｐａｔｈｗａｙ
ｔｈｒｏｕｇｈ ｓｈｏｒｔ－ ｃｈａｉｎ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ［ Ｊ］ ． Ｆｏｏｄ Ｃｈｅｍ Ｔｏｘｉｃｏｌ， ２０２３，
１７８： １１３８６６．

·２４· Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ　 ２０２６　 Ｖｏｌ􀆰 ５８　 Ｎｏ􀆰 ５



［７］ 　 苗丽萍． 日粮氟水平对蛋鸡肠屏障功能和蛋壳质量的影响及其

机理研究 ［Ｄ］． 杭州： 浙江大学， ２０２０．
［８］ 　 代学凯， 姜梦招， 贺智曼， 等． 姜黄对黄羽肉鸡肠道组织抗氧

化能力、 免疫调节、 消化吸收功能及微生物菌群的影响 ［ Ｊ］ ．
应用与环境生物学报， ２０２４， ３０ （４）： ８１８－８２８．

［９］ 　 陈鑫宇． 日粮添加姜黄素通过肠道菌群代谢重塑改善肉鸡生长

和免疫的研究 ［Ｄ］． 扬州： 扬州大学， ２０２４．
［１０］ 杨铭宣， 刘梦杰， 王晋， 等． 基于 ＴＭＴ 蛋白组学分析姜黄素对

热应激蛋鸡肝脏抗氧化性能的影响 ［ Ｊ］ ． 南京农业大学学报，
２０２４， ４７ （１）： ９６－１０４．

［１１］ ＬＵＯ Ｍ， ＨＡＮ Ｙ， ＳＵＮ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｌａｃｔｉｃ ａｃｉｄ ｂａｃｔｅｒｉａ
ｉｎ ｃｕｒｃｕｍｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｎｄ ｉｔｓ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ［Ｊ］ ． Ｊ Ａｇｒｉｃ
Ｆｏｏｄ Ｃｈｅｍ， ２０２５， ７３ （１５）： ８９３５－８９４３．

［１２］ ＷＡＮＧ Ｊ， ＧＨＯＳＨ Ｓ Ｓ， ＧＨＯＳＨ Ｓ． Ｃｕｒｃｕｍｉｎ ｉｍｐｒｏｖｅｓ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ
ｂａｒｒｉｅｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ： ｍｏｄｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ， ａｎｄ ｏｒｇａｎｉ⁃
ｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｉｇｈｔ ｊｕｎｃｔｉｏｎｓ ［Ｊ］ ． Ａｍ Ｊ ＰｈｙｓｉｏｌＣｅｌｌ Ｐｈｙｓｉｏｌ， ２０１７， ３１２
（４）： Ｃ４３８－Ｃ４４５．

［１３］ ＬＩＵ Ｆ， ＬＩ Ｊ， ＺＨＡＮＧ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｃｕｒｃｕｍｉｎ ａｌｌｅｖｉａｔｅｓ ｆｌｕｏｒｉｄｅ －

ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｏｎｅ ｄａｍａｇｅ ｂｙ ｉｎｈｉｂｉｔｉｎｇ ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｓｔｒｅｓｓ ａｎｄ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ
ａｐｏｐｔｏｓｉｓ ｉｎ ｒａｔｓ ［Ｊ］ ． Ｊ Ｈａｚａｒｄ Ｍａｔｅｒ， ２０２１， ４１６： １２５７９０．

［１４］ ＤＡＩ Ｈ， ＹＡＮＧ Ｈ， ＷＡＮＧ Ｒ， ｅｔ ａｌ． Ｍｏｄｕｌａｔｉｎｇ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ
ｗｉｔｈ ｄｉｅｔａｒｙ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ： ａ ｎｏｖｅｌ ｓｔｒａｔｅｇｙ ｆｏｒ ｃａｎｃｅｒ－ｄｅｐｒｅｓｓｉｏｎ ｃｏ⁃
ｍｏｒｂｉｄｉｔｙ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ［Ｊ］ ． Ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ， ２０２５， １７ （９）： １５０５．

［１５］ ＭＡ Ｙ， ＪＩＮＧ Ｊ， ＧＡＯ Ｙ， ｅｔ ａｌ． ＭＬＩＦ ｉｎｈｉｂｉｔｓ ｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｍａｉｎｔａｉｎｓ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｆｌｏｒａ ｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓ ｉｎ ａ ｄｅｘｔｒａｎ ｓｕｌｆａｔｅ ｓｏｄｉｕｍ
（ＤＳＳ） － ｉｎｄｕｃｅｄ ｃｏｌｉｔｉｓ ｍｏｕｓｅ ｍｏｄｅｌ ［ Ｊ］ ． Ｆｏｏｄ Ｃｈｅｍ Ｔｏｘｉｃｏｌ，
２０２５， ２０２： １１５５４５．

［１６］ ＬＵ Ｊ， ＷＡＮＧ Ｙ， ＷＵ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｌｉｎｋｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｔｏ
ｒｈｅｕｍａｔｏｉｄ ａｒｔｈｒｉｔｉｓ： ｆｏｃｕｓ ｏｎ ｇｕｔ， ｏｒａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｅｘｔｒａ⁃

ｃｅｌｌｕｌａｒ ｖｅｓｉｃｌｅｓ ［Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔ Ｉｍｍｕｎｏｌ， ２０２５， １６： １５０３４７４．
［１７］ ＷＵ Ｆ， ＧＵＯ Ｙ， ＷＡＮＧ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｏｎｇ－ｔｅｒｍ ｆａｓｔｉｎｇ ｏｎ

ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ， ｓｅｒｕｍ ｍｅｔａｂｏｌｏｍｅ， ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｍａｌｅ
ａｄｕｌｔｓ ［Ｊ］ ． Ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ， ２０２４， １７ （１）： ３５．

［１８］ 刘干， 陶春卫， 苏皓瑀， 等． 植物精油对蛋鸡生产性能、 免疫

功能及肠道菌群的影响 ［ Ｊ］ ． 饲料研究， ２０２４， ４７ （ ４）：
５２－５５．

［１９］ 付强， 郭时金， 王建军， 等． 枯草芽孢杆菌复合制剂对蛋鸡生

产性能和肠道菌群的影响 ［ Ｊ］ ． 饲料研究， ２０２４， ４７ （１５）：
３４－３９．

［２０］ 张帅， 付康， 杨蕾， 等． 自拟中药增蛋散对蛋鸡生产性能、 抗

氧化功能与回肠菌群的影响 ［Ｊ］ ． 饲料工业， ２０２３， ４４ （１１）：
４１－４７．

［２１］ ＸＩＡＯ Ｙ， ＸＩＡＮＧ Ｙ， ＺＨＯＵ Ｗ， ｅｔ ａｌ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｍａｐ⁃
ｐｉｎｇ ｉｎ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｔｒａｃｔ ｏｆ ｂｒｏｉｌｅｒ ｃｈｉｃｋｅｎ ［Ｊ］ ． Ｐｏｕｌｔ Ｓｃｉ， ２０１７， ９６
（５）： １３８７－１３９３．

［２２］ ＬＵＯ Ｑ， ＣＵＩ Ｈ， ＰＥＮＧ Ｘ， ｅｔ ａｌ． Ｄｉｅｔａｒｙ ｈｉｇｈ ｆｌｕｏｒｉｎｅ ａｌｔｅｒｓ ｉｎｔｅｓ⁃
ｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｎ ｂｒｏｉｌｅｒ ｃｈｉｃｋｅｎｓ ［ Ｊ］ ． Ｂｉｏｌ Ｔｒａｃｅ Ｅｌｅｍ Ｒｅｓ，
２０１６， １７３ （２）： ４８３－４９１．

［２３］ 周雪雁， 李琼毅， 丁功涛， 等． 鸡肠道微生物菌群的建立发育、
分布和生理学意义 ［ Ｊ］ ． 微生物学报， ２０２０， ６０ （４）： ６４１－

６５２． 　
［２４］ ＰＡＵＬ Ａ Ｋ， ＰＡＵＬ Ａ， ＪＡＨＡＮ Ｒ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ ａｎｄ ａｍｅｌｉｏｒａ⁃

ｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｅｕｍａｔｏｉｄ ａｒｔｈｒｉｔｉｓ： ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｒｏｌｅｓ ｏｆ Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｃａｓｅｉ
ａｎｄ Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ ａｃｉｄｏｐｈｉｌｕｓ ［ Ｊ ］ ． Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ， ２０２１， ９
（５）： １０７０． 　

［２５］ ＺＨＥＮＧ Ｄ， ＨＵＡＮＧ Ｃ， ＨＵＡＮＧ Ｈ， ｅｔ ａｌ． Ａｎｔｉｂａｃｔｅｒｉａｌ ｍｅｃｈａｎ⁃
ｉｓｍ ｏｆ ｃｕｒｃｕｍｉｎ： ａ ｒｅｖｉｅｗ ［Ｊ］ ． Ｃｈｅｍ Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓ， ２０２０， １７ （８）：
ｅ２０００１７１． 　

·３４·畜牧与兽医　 ２０２６ 年　 第 ５８ 卷　 第 ５ 期


