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摘 要

作为宿主的“第二套基因组”，消化道微生物与宿主的营养吸收和免疫抵御等功

能紧密相关。与陆生哺乳动物相比，海洋哺乳动物鲸类的消化道微生物是目前国内

外关注较少的研究领域。已有研究表明，鲸类消化道微生物极易受到食物和栖息地

环境等因素的影响，然而现阶段研究手段以基于粪便样品进行高通量测序为主。本

文对鲸类消化道微生物的研究手段、群落结构、功能特征和调控策略等方面的进展

进行总结和分析，并对未来发展方向提出展望和建议。
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Abstract： The microbiome residing in the gastrointestinal tract， serving as the host’s 

second genome， is closely linked to the intake of nutrient and the immune system’s de⁃

fense mechanism of hosts.  Compared to terrestrial mammals， the gastrointestinal microbi⁃

ome of marine mammal cetacean has received less attention.  Several studies have dem-
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onstrated that the cetacean gastrointestinal microbiome is highly affected by factors such as diet and habitat environment.  

Currently， the primary approaches for these studies are high-throughput sequencing based on fecal samples.  This review 

paper summarized and analyzed the research methodologies， community structure， functional characteristics， and regula⁃

tory strategies of the cetacean gastrointestinal microbiome， and several potential avenues for future development were also 

proposed.

鲸类隶属于鲸偶蹄目（Cetartiodactyla），是一类

完全水栖的哺乳动物类群。目前全世界范围内现存

的鲸类约 96 种，其中齿鲸（Odontoceti）81 种，包括极

度濒危（CR）的淡水鲸类白鱀豚（Lipotes vexillifer）［1］，

须 鲸（Mysticeti）15 种（https：//www. marinespecies.
org/）。作为世界上最大的发展中国家，我国是一个

海洋大国，拥有漫长的海岸线和丰富的海洋资源［2］。

据史料记载，中国海域鲸类物种多样性较为丰富，至

少有 30 余个物种，约占全球鲸类物种数量的三分之

一［3］。作为海洋生态系统的顶级或次级消费者，鲸

类是评估海洋生态系统健康状况与完整性的重要旗

舰物种和指示物种。由于人类活动的强烈干扰和全

球气候变化，鲸类正遭受严重威胁。全球所有鲸类

均 被 列 入《濒 危 野 生 动 植 物 种 国 际 贸 易 公 约》

（CITES）附录Ⅰ或附录Ⅱ，并且大约 30 种鲸类被世

界自然保护联盟濒危物种红色名录列为濒危（EN）

或者以上等级［4］。因此，加强鲸类的研究和保护工

作对于维持全球海洋生物多样性和生态系统稳定至

关重要。

消化道是哺乳动物应对外界环境变化的重要保

护屏障之一。消化道内定植的微生物群落不仅可为

宿主提供非特异性生物保护屏障，还能促进宿主的

消化吸收和免疫抵御功能，并形成消化道微生物群

系（microbiome）［5］。“Microbiome”由前缀词 micro-和

biome 两个单词组成，意指一个特定生境内所有微生

物的总和。自 2008 年国际人类微生物组协会（Inter⁃
national Human Microbiome Consortium，IHMC）成 立

至 今 ，“microbiome”正 式 翻 译 为“ 微 生 物 组 ”已 逾     
15 年。最近我国学者提出“microbiome”是一个生态

学 词 汇 ，应 该 译 为“ 微 生 物 群 系 ”，而 非“ 微 生 物

组”［6］。因此，本文将“microbiome”翻译为“微生物群

系”。目前开展消化道微生物群系研究已成为保护

生物学的研究热点，能够为濒危动物的保护管理提

供新的思路和方向。例如，由于肠道微生物对外界

环境的扰动比较敏感，肠道微生物的动态变化有望

作为监测宿主栖息地质量变化的重要指标［7］。此

外，对动物进行成本较低的微生物调控（如投喂益生

元或益生菌）可能会改善动物的胃肠道健康状况，进

而提高保护管理的成功率［8］。因此，早在 2011 年，我

国学者就率先将消化道微生物群系引入到濒危野生

动物的保护生物学研究中，并先后提出保护生物学

的两大新兴分支学科：保护宏基因组学（conserva⁃
tion metagenomics）和保护演化生物学（conservation 
evolutionary biology）［9−12］。目前，濒危动物的消化道   
 微生物群系研究主要集中在易于观察和取样的陆  
生哺乳动物，如大熊猫（Ailuropoda melanoleuca）［12］和

小熊猫（Ailurus fulgens）［13］等，而对于终生生活在水

中的海洋哺乳动物鲸类的消化道微生物研究相对

滞后。

由于鲸类不经过咀嚼而直接吞咽食物，因此鲸

类食物的消化和吸收高度依赖胃肠的消化和吸收功

能，消化道微生物所构成的生物屏障也是鲸类消化

道健康的重要保护伞。本文从鲸类消化道微生物群

系的研究手段、群落结构、功能特征和调控策略等方

面对相关研究进展进行综述，并对未来发展趋势和

研究方向进行展望。

1　鲸类消化道微生物的研究方法

1. 1　采样方法

鲸类的消化道主要包括胃和肠道。鲸类的胃与

其近缘物种反刍动物类似，通常具多室，分为前胃、

主胃和幽门胃（图 1）。前胃是非腺体胃，可暂时存储

食物，并利用厚实的肌肉壁对食物进行物理磨碎。

主胃是腺体胃，能分泌胃蛋白酶以及脂肪酶。幽门

胃同样能分泌消化酶来帮助食物的消化。鲸类的肠

道通常很长，肠长是体长的 10 倍左右，大肠和小肠
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的界限不明显［14］。鲸类消化道微生物采样面临的挑

战主要有 3 个：一是人类很难接近生活在水中的鲸

类；二是在采样过程中要尽可能减小对鲸类的伤害；

三是在采样过程中要避免水体等外源污染。目前绝

大多数活体鲸类消化道微生物群系的研究主要是基

于豢养或者搁浅个体的粪便样品。由于消化道不同

部位的生理状态不同，如酸碱度和含氧量等均有所

差异，因此消化道不同部位定植的微生物种类、丰度

和功能也不尽相同［15］。Wan 等［16］通过对东亚江豚

（Neophocaena asiaeorientalis sunameri）胃肠道不同部

位（主胃、前肠、后肠和直肠）内容物的微生物群落组

成特征和变化规律进行系统分析发现，直肠粪便微

生物（细菌和真菌）的多样性较高，并且能够检测出

一些潜在致病菌（幽门螺杆菌 Helicobacter spp. 和弧

菌 Vibrio spp.），因此提出直肠粪便样品能够较好地

反映东亚江豚胃肠道微生物的群落组成特征。该研

究为通过非损伤性采样技术收集粪便样品用于研究

活体鲸类的消化道微生物提供了方法参考。

在豢养条件下，鲸类能够在训练员的操作指令

下翻转身体，把肛门露出水面。在此过程中，训练员

可以用酒精棉或者酒精纱布对动物肛门周围皮肤消

毒，并采用无菌采样勺或者一次性胃管收集粪便样

品［19−22］。对于在野外意外搁浅的鲸类，研究人员可

以在救护过程中使用一次性胃管采集直肠粪便样

品［23］，或者在尸检过程中对胃肠道不同部位的内容

物以及黏膜进行取样［16，24−25］。然而，豢养鲸类以及

搁浅鲸类都不能完全代表野外的自然种群。因此，

基于非损伤性采样技术对野外鲸类种群的消化道微

生物群系开展研究极为重要和迫切。对于野生的小

型鲸类来讲，如鼠海豚科（Phocoenidae）和瓶鼻海豚

属（Tursiops）的鲸豚类，其性情较温和，应激反应不

是很强烈，人类可以在安全距离内接近它们，并通过

非损伤性采样技术收集粪便等生物样品用于消化道

微生物群系研究。以野外长江江豚（Neophocaena 

asiaeorientalis asiaeorientalis）为例，借助农业农村部

实施长江江豚迁地保护工程的契机，研究人员在对

图 1　鲸类消化道的结构示意图及微生物群系的研究进展框架（消化道结构示意图以须鲸为例，改自 Miller 等［17］，齿鲸的肠道缺

失结肠上端（C4）这一构造［18］）
Fig. 1　The sketch of the cetacean gastrointestinal tract and the framework of the research advances of their microbiome （adapted from the baleen 

whales［17］， C4 is not present in the toothed whales［18］）
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野外的长江江豚进行种群健康普查的同时，采用了

一次性胃管收集粪便样品，并成功应用于肠道微生

物研究中［26］。该体检过程在确保江豚安全的前提下

进行，操作时间可控制在 15 min 以内。与小型鲸类

相比，大型野生鲸类的粪便采样非常困难［27］。这主

要是大型鲸类大多生活在远离近海的水域，在水面

活动时间较短，人类很难近距离观察并接触到这些

巨型动物。另一方面，大型鲸类体型大，应激反应较

强，在“捕捉-释放”过程中很容易“人鲸两伤”。在以

往的研究中，研究人员通常通过跟踪来收集大型鲸

类排泄的粪便样品，如科研人员利用船只跟踪北大

西 洋 露 脊 鲸（Eubalaena glacialis）［28］和 蓝 鲸（Balae⁃
noptera musculus）［29］，并用样品采集网收集漂浮在水

面或者即将坠入水中的排泄物。此外，嗅探犬也可

助力野外大型鲸类粪便样品的采集。据报道，嗅探

犬可对野外鲸类进行定位，它发现粪便样品的概率

比人类的视觉搜索要高出 4 倍，并且嗅探犬还能够

发现约 1. 8 km 之外的粪便样品［30］。虽然对活体大

型鲸类采集粪便样品面临诸多挑战，如对野生鲸类

进行追踪非常困难、样品容易受到水体污染等，但是

在其他方法都不可取的情况下，该采样方法依然能

够为了解野外鲸类的消化道微生物提供丰富的、有

价值的信息。总体来讲，目前采样技术严重制约了

野生鲸类消化道微生物的研究。

1. 2　研究方法

消化道内定植的微生物类群纷繁复杂，包括细

菌、真菌、古菌、病毒和原生生物等。早期对鲸类消

化道微生物的研究主要依赖于微生物培养手段，从

而进一步从生理、生化、遗传、致病性和毒力因子等

层面开展微生物研究［31−34］。由于培养条件受限，在

实验室能够培养的微生物占比很低，难以对不可培

养的微生物进行深入研究。随着测序技术的发展，

研究人员尝试利用 16S rDNA 克隆文库测序方法开

展鲸类消化道微生物群落的多样性研究［19，26］。虽然

该方法能够克服培养技术的限制，直观反映样品中

微生物群落的结构和多样性，但是利用该方法获得

的微生物群落覆盖度较小、耗时长、成本高，无法全

面、客观地反映微生物菌群的组成结构。随着高通

量测序技术的发展和广泛应用，人们对鲸类消化道

微生物的发现和认知从单个菌的细胞和生化等生物

学特性层面进入到菌群的生态学特性层面。基于

16S rDNA 或 ITS 的扩增子高通量测序能够获得样品

中绝大部分微生物类群的组成结构，包括很多无法

分离培养的微生物（附表 1）。然而，扩增子测序的片

段（16S rDNA 或 ITS）通常为几百个碱基，主要得到

微生物的群落组成结构和多样性信息，无法获得微

生物的功能信息。宏基因组测序直接对微生物基因

组 DNA 进行高通量测序，能够尽可能全面地捕捉到

完整的微生物基因组信息，在对微生物组成和多样

性进行鉴定的同时，还可以得到微生物的基因和功

能信息［35］。通过对须鲸肠道微生物的宏基因组测序

数据进行基因集构建和微生物代谢功能解析，发现

须鲸肠道菌群的功能和组成与陆生植食性动物高度

一致，二者拥有部分相同的多糖发酵相关基因［36］。

宏基因组测序有助于揭示鲸类肠道微生物群系的代

谢功能。由于采集样品非常困难，并且收集到的样

品质量和总量受限，目前鲸类消化道微生物的主要

研究方法是对细菌进行扩增子测序，其次为对真菌

进行扩增子测序，仅有极少数研究采用宏基因组和

宏病毒组手段探究除细菌和真菌之外的其他微生物

类群（附表 1）。除细菌之外，真菌、古菌、病毒和原生

生物等微生物类群与宿主的生理过程以及疾病的发

生和发展密切相关［37−38］。但是目前，这些微生物类

群在鲸类消化道微生物中的研究极为有限。

当前在消化道微生物研究中，高通量测序技术

发展成熟并应用广泛，虽然传统的微生物培养方法

已经无法满足人们对微生物群落深入研究的迫切需

要，但也不应该被摒弃。目前结合传统微生物纯化

培养技术与高通量测序技术的培养组学方法能够对

未培养微生物的功能进行挖掘［39］，可为丰富鲸类消

化道菌株资源库以及益生菌的开发与利用提供重要

的种质资源。此外，多组学联用可弥补扩增子测序

的局限性。应用多组学，包括扩增子、宏基因组、宏

转录组、代谢组学和培养组学等方法，能够为解析鲸

类消化道微生物群落结构、功能、微生物与宿主的相

互作用及其作用机制提供重要见解。

2　鲸类消化道微生物群落结构

2. 1　来源与定植

鲸类分为齿鲸和须鲸两大类。齿鲸具有牙齿，

能够捕食鱼类、头足类、甲壳类以及海狮和海豹等水

生哺乳动物。须鲸没有牙齿，主要滤食浮游生物，食

物中含有较多的多糖几丁质（甲壳类外骨骼）。由于

齿鲸和须鲸的捕食方式和食物不同，二者的消化道
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微生物具有各自的组成特点。齿鲸粪便样品中占主

导地位的微生物主要来自厚壁菌门（Firmicutes）、变

形菌门（Proteobacteria）、梭杆菌门（Fusobacteria）和

放 线 菌 门（Actinobacteria）；须 鲸 粪 便 中 拟 杆 菌 门

（Bacteroidetes）和厚壁菌门的丰度较高，变形菌门的

丰度极低［36］。目前关于鲸类消化道微生物的早期来

源的研究较少，这主要是因为对鲸类的胚胎以及新

生儿进行采样非常困难，并且很难避免在采样以及

实验操作中不受外源微生物污染。在人类中发现，

胚胎并非无菌，亲代的微生物类群最初可通过胎盘、

羊水和脐带血定植在胎儿的肠道内。鲸类作为胎生

的哺乳动物，母源微生物应该是鲸类消化道早期定

植微生物的重要来源。在分娩过程中与母亲产道的

接触以及分娩之后母乳的喂养［22］都可能是新生儿期

鲸类消化道获得母源微生物的重要传递方式。随着

个体的不断生长与发育，鲸类与外界环境不断接触，

外源微生物在消化道内的定植过程持续贯穿鲸类从

出生到衰老的整个生活史，包括食源和水源微生物、

空气微生物、社群成员微生物、饲养员皮肤微生物以

及益生菌和抗生素的使用等都会对这个过程产生影

响［8，40］。鲸类幼崽需经历由乳汁营养向固体食物转

变的断奶期，今后非常有必要解析鲸类断奶前后消

化道微生物的定植和重建过程，并探索其与消化道

发育的关系，该研究将有助于为鲸类幼崽断奶期消

化道疾病的防治提供解决方案，同时也将为人工乳

的配方研制提供理论依据。

2. 2　影响因素

（1）食物。宿主的食性可影响消化道微生物的

组成和代谢活性［41］。鲸类主要摄食鱼类、头足类和

大型海洋无脊椎动物等高蛋白食物，鲸类肠道菌群

在必需氨基酸代谢和合成有关的通路上与陆生食肉

动物极为相似，这反映出二者相似的高蛋白饮食结

构［36］。鲸类的食性可根据捕食方式大致分为捕食性

和滤食性两种。有研究表明，以富含几丁质桡足类

为主要食物的须鲸肠道微生物中，与动物碳水化合

物 水 解 相 关 的 拟 杆 菌 属（Bacteroides）丰 度 显 著 增

加［36］。以上结果说明消化道微生物能够协助鲸类适

应不同的食性生态位。由于饵料鱼的种类和丰度会

受季节因素的影响，鲸类的食物资源通常呈现季节

性变化［42］。虽然宿主食物资源的季节性变化也可能

影响消化道微生物的组成［43］，但是目前还没有在鲸

类中研究证实。持续纵向监测鲸类消化道微生物的

季节性变化及其与特定微生物类群功能之间的关

系，将有助于解析食物资源变化对鲸类消化道微生

物的影响，能够为阐明鲸类适应不断变化环境的关

键因素提供新的思路。

（2）宿主的演化历史。受宿主系统发育关系的

影响，进化分支相近的鲸类通常拥有相似的消化道

微生物组成、多样性及功能。Glaeser 等［44］比较了     
4 种鲸类肠道微生物组成的差异，发现系统发育关系

相近的蓝鲸、长须鲸（Balaenoptera physalus）和塞鲸

（B.  borealis）拥有相似的肠道微生物组成［44］。但即

使是近缘物种，其消化道菌群的结构和功能也可能

因为宿主不同的遗传背景而表现出显著差异。例

如，对两种同域分布的近缘鲸类——小抹香鲸（Ko⁃
gia breviceps）和侏抹香鲸（K.  sima）的研究发现，即便

是在比较精细的微生物分类水平上，二者的肠道菌

群也显著不同［45］。深入探索个体遗传背景对鲸类消

化道微生物的影响，将有助于推动根据消化道微生

物制定个性化营养和个性化治疗在鲸类救护和人工

饲养繁育过程中的应用。

（3）栖息地。已有研究表明，豢养环境可通过降

低肠道微生物的多样性水平和菌群组成影响鲸类的

肠道微生物［19］。不同的水族馆以及不同的野外环境

对 鲸 类 肠 道 微 生 物 的 组 成 结 构 具 有 重 要 影

响［36，46−47］，可谓“一方水土养一方菌”。这些研究论

证了栖息地环境对鲸类肠道微生物的重要影响。栖

息地环境通常可能通过影响宿主的食物种类和丰

度、抗生素的使用情况、与同伴的社交情况、环境温

度以及疾病状况等来影响鲸类的消化道菌群结构和

代谢。通过了解栖息地环境如何改变鲸类肠道微生

物组成，揭示肠道微生物群落与宿主栖息地环境之

间的关系，对于野外搁浅鲸类的救助以及豢养鲸类

的 野 化 放 归 等 环 境 适 应 过 程 中 的 科 学 管 理 非 常

重要。

（4）年龄和性别。对其他海洋哺乳动物如佛罗

里 达 海 牛（Trichechus manatus latirostris）的 研 究 发

现［48］，不同性别和年龄对肠道菌群的影响可能与营

养和能量摄入的性别差异和季节性波动有关。目前

在鲸类中尚未有研究表明年龄和性别是影响消化道

微生物群系组成的主要因素。相反，有研究发现年

龄（2~51 岁）以及性别对瓶鼻海豚（Tursiops trunca⁃
tus）肠 道 微 生 物 的 多 样 性 和 组 成 结 构 无 显 著 影

响［40］，并且瓶鼻海豚肠道微生物在为期 5~6 个月的
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采样时间内相对稳定［40］。由于鲸类在出生后需要经

历由母乳到固体食物（即饵料鱼）的转变，断奶前后

食物的改变势必会导致其消化道微生物结构和功能

的变化和完善。今后尚需开展深入研究来证实消化

道微生物与鲸类年龄之间的潜在关系，为消化道微

生物在鲸类发育以及衰老过程中发挥的作用提供理

论依据。

3　鲸类消化道微生物的功能

（1）食性适应。在漫长的演化过程中，消化道微

生物与宿主协同进化、互利共生，对宿主的食性适应

过程至关重要。鲸类作为一种植食性到肉食性的二

次入水动物，其肠道结构仍然是典型的植食性反刍

动物的结构（图 1），并没有因为食性改变而形成肉食

动物的结构。鲸类的肠道菌群与陆生食肉动物高度

相似，含有蛋白质水解酶以及必需氨基酸合成酶等

相关的编码基因，能够协助宿主提高食物中蛋白质

的消化效率［36］。

（2）营养代谢。须鲸消化道内的拟杆菌属可参

与动物性多糖水解酶的合成，协助宿主高效利用食

物中的动物几丁质多糖［36，49］。通过对北极露脊鲸

（Balaena mysticetus）消化道不同区段内容物进行脂

质组学分析和 16S rDNA 扩增子高通量测序，发现其

消化道微生物和脂质的丰度变化存在较强关联，推

测北极露脊鲸消化道微生物可能广泛参与了食物中

脂质的消化利用过程，且不同区段的微生物对不同

脂质的消化作用存在显著差异［17］。以上研究还主要

停留在消化道菌群与宿主营养物质消化和吸收的相

关性分析层面，而从因果层面揭示消化道菌群参与

鲸类机体营养代谢的途径和机制将有助于阐释消化

道微生物群落与宿主的相互作用关系，这对豢养鲸

类的健康管理至关重要。

（3）宿主健康。病原微生物是野外及豢养鲸类

健康面临的巨大挑战之一。近年来，消化道微生物

与鲸类健康状况的关系得到广泛关注（附表 2）。通

过对历年野外死亡的长江江豚进行尸检发现，肠道

疾病可能是导致长江江豚死亡的重要原因。有研究

从活体长江江豚的粪便样品中分离鉴定出与胃炎相

关的幽门螺杆菌［33］以及一种可能导致严重腹泻的病

原菌 Robinsoniella peoriensis［50］。搁浅死亡的条纹原

海豚（Stenella coeruleoalba）消化道中革兰氏阴性厌

氧病原菌占比较高［51］。Suzuki 等［46］还发现，与野外

种群相比，一些潜在致病菌属只出现在豢养印太瓶

鼻海豚（Tursiops aduncus）的消化道内。因此，消化

道微生物的变化可作为宿主健康状况的重要指示

物。分离、培养和鉴定潜在的病原菌并构建病原菌

数据库，对于豢养鲸类的疾病防治和健康管理非常

关键。

4　鲸类消化道微生物的调控

（1）益生菌。消化道菌群失调通常会诱发多种

消化道疾病。目前已知可调控哺乳动物消化道微生

物的生物活性物质众多，其中益生菌的研究最为广

泛。益生菌是指对宿主健康有益的活性微生物。目

前研究最多的益生菌主要包括乳酸杆菌和双歧杆菌

的一些菌种。益生菌能够促进肠道营养物质的消化

和吸收，并且增强宿主免疫力。与畜禽相比，应用益

生菌来改善鲸类消化道健康状况的尝试并不多。通

过对海洋馆室内豢养太平洋斑纹海豚（Lagenorhyn⁃
chus obliquidens）分别投喂复合益生菌（以罗伊氏乳

杆菌 Lactobacillus reuteri 和双歧杆菌 Bifidobacterium
为主）和单种益生菌（唾液乳杆菌 Lactobacillus sali⁃
varius），发现与单种益生菌相比，投喂复合益生菌

更能增加宿主肠道微生物群落的稳定性［8］。因此，

当需要通过添加益生菌来改善豢养鲸类的消化道

健康状况时，投喂复合益生菌的效果可能更好。需

要强调的是，益生菌的功效高度依赖其“菌株的特

定性”，即同种不同的菌株可能具有不同的益生功

能。鲸类益生菌的开发、研究和 应用应在菌株水

平上进行，而利用培养组学技术分离鉴定鲸类肠道

菌，将是鲸源益生菌的重要来源。

（2）粪便移植。粪便移植是直接把供体的粪便

移植给受体，通过引入健康供体中正常的微生物群

落，对受体的肠道菌群进行调控和重建。目前粪便

移植在鲸类中的应用尚处于尝试阶段。在美国圣地

亚哥海洋世界，一头短肢领航鲸（Globicephala macro⁃
rhynchus）患有慢性胃肠疾病，临床症状为间歇性缺

氧、腹泻（大便疏松，呈泡沫状）、嗜睡，粪便中梭菌过

度生长，还存在大肠埃希氏菌（Escherichia coli）和肠

球菌（Enterococcus sp.）等致病菌，在进行长达 1 年的

间歇性抗生素和抗真菌治疗之后，其症状依然未有

改善，Brown 等［52］尝试把健康短肢领航鲸的粪便样

品制成果冻胶囊，分别在第 1 天和第 4 天投喂 1 粒给

患病个体，并对其进行为期 1 个月的粪便微生物监
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测。研究发现，受体粪便微生物的多样性在种水平

上呈现增长趋势，但是受体后来反复出现胃肠道不

适、厌食和嗜睡，仍需要服用抗生素来治疗。此次鲸

类的粪便移植尝试在一定程度上改善了患病个体消

化道微生物的多样性和菌群结构，但并未取得理想

的疗效。在濒危动物的保护实践中，应用粪便移植

进行治疗还存在供体选择、操作规范、有效性、安全

性、耐药菌/疾病传播和动物福利等诸多限制。

5　总结与展望

作为宿主的“第二套基因组”，消化道微生物群

系研究主要解决 3 个方面的问题。（1）是什么：存在

哪些微生物？这些微生物的时空变化规律是什么？

受到哪些因素的影响？（2）干什么：这些微生物可以

行使什么功能？正在行使什么功能？（3）怎么干：这

些微生物通过什么途径和机制发挥相应的功能？这

些问题解决的过程也体现了消化道微生物群系研究

的发展格局变化，从相关性分析到因果分析，从菌群

结构到基因/通路，从基因到转录/代谢，从群体微生

物到个体微生物研究［53］。因此，鲸类消化道微生物

群系研究不应停留在菌群结构及其相关性分析，而

应该纵深发展，才能促进消化道微生物在濒危鲸类

保护和管理上的应用。

尽管目前消化道微生物研究还不能立竿见影地

为拯救濒危动物提供切实可行的保护策略，但是其对

于濒危物种健康状况评估以及存活率的重要意义已

日益凸现。加大力度开展鲸类消化道微生物群系研

究，包括积极开发适用于野生鲸类消化道微生物的非

损伤性采样技术，解析除细菌之外的更多微生物类群

的群落结构和功能特征（包括真菌、古菌、病毒等），应

用多组学技术和大数据分析技术阐释鲸类消化道微

生物与宿主的相互作用及其分子生物学机制，标记与

疾病相关的核心微生物群落，厘清鲸类从乳汁营养向

固体食物过渡过程中消化道微生物的定植、发展规律

及与消化道发育的关系，利用培养组学手段分离培养

消化道内的新属和新种，开发潜在益生菌并构建潜在

病原菌数据库，将为解决长江江豚等濒危鲸类物种保

护管理过程中面临的疾病防控、环境适应问题，以及

豢养条件下新生鲸豚人工护理所面临的人工乳配方

改良等技术瓶颈提供理论支撑和帮助。

附表 1　全球已开展消化道微生物群系研究的鲸类

Appendix 1　Summary of the cetaceans that have been subjected to gastrointestinal studies in the globe

鼠海豚科
Phocoenidae

海豚科
Delphinidae

长江江豚
Neophocaena asiaeorienta⁃
lis asiaeorientalis

东亚江豚
N.  a.  sunameri

印太江豚
N.  phocaenoides

中华白海豚
Sousa chinensis

瓶鼻海豚
Tursiops truncatus

印太瓶鼻海豚
T.  aduncus

大西洋斑纹海豚
Lagenorhynchus acutus

里氏海豚
Grampus griseus

中国湖北省［19，26，54］、安徽省［55−56］

中国山东省［16］

中国广东省［57］

中国广东省［24］、广西壮族自治区［20］

美国加利福尼亚州［36，40］，意大利部里
米尼省和托斯卡纳区［22，58］，日本冲绳、
神 奈 川 、大 分［47］，中 国 广 西 壮 族 自
治区［20］

日本东京及冲绳［46］

加拿大新不伦瑞克省［36］

中国广东省［59］，韩国济州岛［60］

室内和网箱豢养（活体）、迁地
保护区（活体）

室 内 豢 养 和 野 外 的 死 亡
个体（2）

野外搁浅（2）

野外搁浅（2）、室内豢养（活体）

室内豢养（活体）、野外搁
浅（2，3，4）

野外（活体）、豢养（活体）

野外搁浅死亡（尸体腐烂程度
未知）

野外搁浅（2）

粪便、肛拭子

胃肠道不同部位的内容物

肠道不同部位的内容物

肠道不同部位的内容物及
黏膜、粪便

粪便

粪便

粪便

肠道不同部位的内容物、
粪便

16S、
宏病毒组

16S、ITS

16S

16S

16S、
宏基因组

16S

16S

16S

科
Family

物种
Species

采样地点
Sampling location

样品来源（尸体的降解等级①）
Sample source（the stage of 
decomposition of carcasses）

采样部位
Sampling site

研究手段
Research 
methods
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小抹香鲸科
Kogiidae

抹香鲸科
Physeteridae

一角鲸科
Monodontidae

须鲸科
Balaenopteridae

露脊鲸科
Balaenidae

短肢领航鲸
Globicephala macrorhynchus

瓜头鲸
Peponocephala electra

太平洋斑纹海豚
Lagenorhynchus obliquidens

条纹原海豚
Stenella coeruleoalba

小抹香鲸
Kogia breviceps

侏抹香鲸
K.  sima

抹香鲸
Physeter macrocephalus

白鲸
Delphinapterus leucas

大翅鲸
Megaptera novaeangliae

塞鲸
Balaenoptera borealis

小须鲸
B.  acutorostrata

长须鲸
B.  physalus

蓝鲸
B.  musculus

北大西洋露脊鲸
Eubalaena glacialis

北极露脊鲸
Balaena mysticetus

中国海南岛［21］，美国加利福尼亚州［52］

中国浙江省及海南岛［23］

中国海南省［61］，美国芝加哥［8］

意 大 利 托 斯 卡 纳 区［58］，葡 萄 牙 阿 尔
加维［51］

美国北卡罗来纳州［45，62］，中国海
南岛［21］

美国北卡罗来纳州［45，62］

中国广东省［63］

美国康涅狄格州［36］，中国海南省［61］

阿拉斯加东南部［36］

阿 拉 斯 加 东 南 部［36］，葡 萄 牙 亚 速 尔
群岛［44］

中国辽宁省［25］

葡萄牙亚速尔群岛［44］

葡 萄 牙 亚 速 尔 群 岛［44］，美 国 加 利 福
尼亚［29］

加拿大新斯科舍及新不伦瑞克［36］

美国阿拉斯加［17］

野外搁浅（2）、室内豢养（活体）

野外搁浅（1，2）

室内豢养（活体）

野外搁浅（2，3，4）

野外搁浅（2，3）

野外搁浅（2，3）

野外搁浅死亡（2）

室内豢养（活体）

野外（活体）

野外（活体）

野外搁浅（2）

野外（活体）

野外（活体）

野外（活体）

野外（2）

胃 肠 道 不 同 部 位 的 内 容
物、粪便

粪便

粪便

粪便、胃肠道不同部位的
内容物

粪便、胃肠道不同部位的
内容物

粪便

粪便

粪便

粪便

粪便

肠道不同部位的内容物和
黏膜

粪便

粪便

粪便

胃肠道不同部位的内容物

16S、ITS

16S

16S

16S

16S

16S

16S、
宏基因组

16S、
宏基因组

16S、
宏基因组

16S

16S

16S

16S

16S、
宏基因组

16S

海豚科
Delphinidae

续附表 1
科

Family
物种

Species
采样地点

Sampling location
样品来源（尸体的降解等级①）

Sample source（the stage of 
decomposition of carcasses）

采样部位
Sampling site

研究手段
Research 
methods

注： ①搁浅鲸类的尸体降解等级可划分为 1~5 个等级［64］，具体辨别特征如下。等级 1.  活体； 等级 2.  外观正常、无肿胀，无臭味，皮肤、眼睛

和黏膜极少缺水和褶皱，眼睛正常，舌头及阴茎无突出； 等级 3.  中度降解，尸体有明显的肿胀，舌头及阴茎外突，皮肤开始脱落，散发微弱的臭

味，黏膜处干燥，眼球稍微凹陷； 等级 4.  严重降解，虽然尸体外观还比较完整，但是已收缩塌陷，皮肤几乎完全脱落，发出刺鼻的臭味，眼球凹陷

或缺失；等级 5.  皮肤严重脱水，几乎无器官，仅剩骨骼。

Note： Decomposition levels of stranded cetaceans can be classified into 1 to 5 levels.  CODE 1.  Living body； CODE 2.  Normal appearance， carcass 
not bloated， fresh smell， minimal drying and wrinkling of skin， eyes and mucous membranes， eyes clear， tongue and penis not protruded； CODE 3.  Fair 
decomposed， bloating evident （tongue and penis protruded） and skin cracked and sloughing， characteristic mild odor， mucous membranes dry， eyes 
sunken； CODE 4.  Advanced decomposition， carcass may be intact， but collapsed， skin sloughing， strong odor， eyes sunken or missing； CODE 5.  Mummified 
or skeletal remains， skin may be draped over skeletal remains.
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附表 2　全球已报道的鲸类消化道感染病原菌案例

Appendix 2　Case reports of the cetaceans in the globe
病原菌

Pathogens

Helicobacter sp.

Helicobacter cetorum

Clostridium perfringens

Helicobacter sp.
H.  cetorum

Robinsoniella peoriensis

宿主物种
Host species

大西洋斑纹海豚 Lagenorhynchus acutus

短吻真海豚 Delphinus delphis

条纹原海豚 Stenella coeruleoalba

大西洋斑纹海豚

短吻真海豚

大西洋斑纹海豚

太平洋斑纹海豚 Lagenorhynchus obliquidens

瓶鼻海豚 Tursiops truncatus

白鲸 Delphinapterus leucas

长江江豚
Neophocaena asiaeorientalis asiaeorientalis

样品来源
Sample source

野外搁浅死亡（美国马萨诸塞州）［65］

野外搁浅死亡（英格兰西南部）［66］

野外搁浅死亡（美国马萨诸塞州）［67］

豢养活体（美国芝加哥）［67］

豢养活体（美国夏威夷）［67］

豢养活体（美国康涅狄格州）［67］

豢养活体（中国湖北省）［68］

野外及豢养活体（中国江西省和湖
北省）［33］

从湖北省洪湖市救护转移到武汉白
鱀豚馆内，2 周后死亡［50］

部位
Body site

前胃、主胃、
幽门胃

主胃、幽门胃

主胃

粪便

粪便

粪便

粪便

病理症状
Pathological symptoms

胃炎和胃溃疡；前胃及主胃黏膜有病
灶，消化性溃疡病

饥饿，胃肠道有肉眼可见的病灶

饥饿，胃肠道有肉眼可见的病灶、寰
枕关节处有 Brucella ceti 感染有关的
脑膜脑炎和关节炎

无明显临床症状

慢性食管反流、体重下降，内窥镜检
查食管黏膜有线性溃疡

内窥镜检查可见食管及前胃有溃疡

间断性食欲下降、嗜睡；内窥镜检查
可见食管及前胃有溃疡

食欲下降，出生 27 d 之后死亡

无明显临床症状

呕吐、腹泻后死亡
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