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摘要：【目的】试验旨在探究禁食前后蛋鸡血清代谢物和肠道菌群结构变化的规律，以揭示蛋鸡应对能量匮乏的

策略，从而为改善家禽饲喂方式、制定科学日粮配方等提供理论基础。【方法】以 252日龄海兰褐蛋鸡为研究对

象，将 90只蛋鸡随机分为 3组：对照（C）组、禁食 1 d（F1）组和禁食 3 d（F3）组，每组 6个重复，每个重复 5只鸡，试

验结束后从每组每个重复中随机挑选 1只鸡进行屠宰，采集血液和盲肠内容物进行血清非靶向代谢组和 16S 
rDNA测序分析。【结果】（1）血清非靶向代谢组结果显示：禁食后，蛋鸡血清差异代谢物水平主要呈上升趋势，主

要差异代谢物有 1-甲基组氨酸（1-methylhistidine）、哌啶酸（pipecolic acid）、L-赖氨酸（L-lysine）、泛酸

（pantothenic acid）、吡哆胺（pyridoxamine）、脱氧胆酸（deoxycholic acid）、半乳糖醇（dulcitol）及乙酰左旋肉碱

（acetyl-L-carnitine），表明禁食后肌肉蛋白质分解加强、生酮反应增加，以维持机体能量需求；（2）肠道菌群 16S 
rDNA测序结果显示：禁食后，蛋鸡肠道菌群多样性呈下降趋势，且菌群结构发生显著变化，属水平上的差异优

势菌群包括Rikenellaceae_RC9_gut_group、Bacteroides、Ruminococcus_torques_group和Desulfovibrio等，均与能量代

谢相关；（3）差异优势菌群与差异代谢物关联分析发现：菌群丰度与脱氧胆酸和半乳糖醇水平呈负相关，与其他

筛选出的差异代谢物水平呈正相关。【结论】禁食 1 d和 3 d后，蛋鸡血清代谢物水平和肠道菌群均发生显著变

化，且主要差异代谢物改变可能与肠道菌群变化有关，二者共同维持蛋鸡的代谢稳态。
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Abstract：［Objective］This study aims to explore the changes of serum metabolites and intestinal flora 
structure of laying hens before and after fasting，thus revealing the strategies of laying hens to cope with energy 
deficiency，and providing a theoretical basis for improving the feeding method of poultry and formulating 
scientific dietary formulations.［Method］A total of 90 252-day-old Hyline brown laying hens were randomly 
divided into three groups：control group（C），fasting group for 1 day（F1）and fasting group for 3 days（F3）with 6 
replicates in each group and 5 chickens in each replicate. After the experiment，1 chicken was randomly 
selected from each replicate for slaughter. Blood and cecum contents were collected for serum non-targeted 
metabolome and 16S rDNA sequencing analysis.［Result］（1）The results of serum non-targeted metabolomics 
showed that after fasting，the levels of serum differential metabolites of laying hens increased，and the main 
differential metabolites were 1-methylhistidine，pipecolic acid，L-lysine，pantothenic acid，pyridoxamine，
deoxycholic acid，dulcitol and acetyl-L-carnitine. That indicated that muscle protein decomposition and 
ketogenic reaction were enhanced after fasting in order to maintain the energy demand of the body.（2）The 
results of 16S rDNA sequencing of intestinal flora showed that after fasting，the intestinal flora diversity of 
laying hens showed a decreasing trend，and the flora structure changed significantly.The differentially dominant 
bacterial groups at the genus level included Rikenellaceae_RC9_gut_group，Bacteroides，Ruminococcus_torques_
group and Desulfovibrio，etc.，all of which were related to energy metabolism.（3）Correlation analysis between 
differential dominant bacteria and differential metabolites showed that the abundance of bacteria was negatively 
correlated with the levels of deoxycholic acid and dulcitol，and positively correlated with the levels of other 
screened differential metabolites.［Conclusion］After fasting for 1 and 3 days，serum metabolites levels and 
intestinal microbes of laying hens change significantly，and the changes of different metabolites may be related 
to the changes of intestinal flora，and they jointly maintain metabolic homeostasis of laying hens.

Keywords：fasting；laying hens；metabolomics；intestinal flora

【研究意义】代谢包括能量代谢与物质代谢，是生命活动的基本特征之一，能量代谢伴随物质代谢进

行，是动物机体与外界环境之间能量交换和动物机体内能量转移的过程。动物在进化过程中会产生独

特的代谢反应系统，以适应能量匮乏期间（如冬眠、迁徙等）的代谢变化[1]。自研究[2]表明，动物禁食后因

体内碳水化合物减少，从而增加机体对脂肪作为能量供应物质的依赖。同时，禁食会影响动物肠道微生

物群的种群动态和活动，这种相互作用也会使宿主代谢发生改变[3]。此外，能量匮乏可能提高机体某些

机能，如限饲可提高鸡的饲料转化率和抗病性[4]。因此，探究能量剥夺后家禽代谢和肠道菌群变化规律，

以揭示家禽应对能量缺乏的策略，最终可为改善家禽的饲喂方式、科学日粮营养配方及防治能量代谢疾

病等提供理论参考。【前人研究进展】对于禁食诱导哺乳动物的代谢变化机制已有广泛研究。研究表明

延长禁食时间结合降低能量摄入改变了雌性小鼠的代谢特征并对其健康有益[5]，短期禁食触发小鼠大脑

和肝脏中N-酰基乙醇胺（一类神经保护脂质）的显著升高[6]。史萃菡等[7]通过对比持续禁食与恢复采食

情况下小鼠中枢不同核团兴奋性变化，发现除经典的食欲调控下丘脑关键核团神经元兴奋性发生显著

变化外，还存在多个核团有明显的 c-Fos 表达差异包括分泌催产素和抗利尿激素的视上核（supraoptic 
nucleus，SO），与抗应激相关的前缘皮层核（prelimbic cortex，PrL），以及可以抑制棕色脂肪产生的下丘脑

后区核团（posterior hypothalamic area，PH）。Li等[8]研究阐明猪在禁食后肝脏脂肪代谢发生显著变化，且

不饱和脂肪酸在肝脏脂肪中的比例增加。也有研究[9]表明，禁食 8 d后健康男性血清中 3-羟基-L-犬尿

氨酸、吡啶甲酸、苯丙氨酸和酪氨酸等代谢物水平升高，表明肌肉蛋白的蛋白水解增加。间歇性禁食与

人类肠道微生物菌群相关，其 16个菌属丰度因间歇性禁食而改变[10]。短期（5 h）禁食显著上调参与线粒

体和过氧化物酶体脂肪酸氧化途径的基因，且白色脂肪组织中的脂肪酸氧化受禽类机体营养状况动态
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调控[11]。也有研究[12]发现禁食和复喂增加了鸡肝脏的脂肪含量和下丘脑中蛋白激酶 AMP 激活的催化亚

基 Alpha（protein kinase AMP-activated catalytic subunit alpha，AMPKα）、蛋白激酶 AMP 激活的催化亚基

Beta（AMPKβ）和蛋白激酶AMP激活的催化亚基Gamma（AMPKγ）等脂解相关基因的表达，但降低了肝脏

中硬脂酰辅酶A去饱和酶（stearoyl-CoA desaturase，SCD）、糖皮质激素受体（glucocorticoid receptor，GR）和

Fas细胞表面死亡受体（fas cell surface death receptor，FAS），脂肪中 SCD、GR和下丘脑中GR等脂肪合成相

关基因的表达。与未禁食的鸡相比，禁食 4.5 h和 9 h鸡的肠道通透性增加，肠道细胞屏障完整性丧失[13]。

Liu等[14]研究发现，禁食25 h后，雏鸡体质量、大腿和腹部脂肪质量下降，且雏鸡空腹产热随禁食时间的延

长呈极显著下降。同时，禁食后，鸡体内的葡萄糖碳循环会增强[15]。

【本研究切入点】尽管已有一定研究揭示了短期或长期禁食前后动物组织内基因、代谢物等变化，但

大多针对一种或几种基因或代谢物，未系统阐述持续多天禁食前后动物机体的代谢变化，且禁食前后家

禽血清代谢物和肠道菌群改变及其关系的研究尚未见报道。【拟解决的关键问题】研究采集自由采食、禁

食 1 d和禁食 3 d蛋鸡的血液样本和盲肠内容物，分别分析其血清代谢物和盲肠微生物，揭示禁食前后蛋

鸡血清代谢物和肠道菌群变化规律，以期阐明蛋鸡应对能量缺乏挑战的代谢变化，为之后家禽日粮配方

及代谢相关疾病等提供理论参考。

1 材料与方法

1.1　试验动物及样品采集

试验在江西农业大学动物试验基地进行。90只 252日龄的海兰褐蛋鸡从江西省进贤恒容生态农业

发展有限公司（已完成马立克氏、新城疫和传染性法氏囊病毒免疫程序）购入。将购入的鸡放在A型笼

适应性饲养13 d后随机分成3组，每组6个重复，每个重复5只鸡：（1）自由采食对照组（Control，C）；（2）禁

食 1 d组（Fasting for 1 day，F1）；（3）禁食 3 d组（Fasting for 3 days，F3）。试验期间，对照组饲喂基础饲粮，

饲粮配方参考国家研究委员会（NRC，1994）进行制定（表 1）。3 组分别在试验结束后于同 1 天从每个

表1　基础饲粮组成及营养水平（风干基础）

Tab.1　Composition and nutrient levels of basal diets（air-dry basis）

基础饲粮组成

Composition of diet
玉米 Corn
豆粕 Soybean meal
鱼粉 Fish meal
磷酸氢钙 CaHPO4

石粉 CaCO3

食盐 Nacl
赖氨酸 L-lysine
饲料级蛋氨酸 Feed grade Lys
氯化胆碱 Choline chloride
预混料 Premixa）

合计 Total

含量/%
Content
64.5
23.50

1.50
1.50
8.00
0.30
0.10
0.20
0.10
0.30
100

营养水平

Nutrient level
代谢能 ME/（MJ·kg-1）b）

粗蛋白质/% CP
粗脂肪/% EE
粗灰分/% Ash
钙/% Ca
总磷/% TP
有效磷/% AP
赖氨酸/% Lys
蛋氨酸/% Met
苏氨酸/% Thr

含量

Content
11.56
16.35

3.08
3.16
3.49
0.58
0.39
0.91
0.51
0.57

a）预混料为每千克饲粮提供：维生素A（VA）12 000 IU，维生素B1（VB1）4 mg，维生素B2（VB2）15 mg，维生素B3（VB3）
65 mg，维生素B5（VB5）21 mg，维生素B6（VB6）7 mg，维生素B12（VB12）0.035 mg，维生素D3（VD3）4 400 IU，维生素E（VE）
85 mg，维生素K3（VK3）5 mg，生物素（biotin）0.35 mg，叶酸（folic acid）3 mg，铜（Cu）2.5 mg，铁（Fe）75 mg，猛（Mn）25 mg，锌
（Zn）115 mg，碘（I）1.0 mg，硒（Se）0.35 mg，铬（Cr）0.2 mg，钴（Co）0.48 mg；b）代谢能为计算值，其余为实测值。

a）The premix provided the following per Kg of diets：VA 12 000 IU，VB1 4 mg，VB2 15 mg，VB3 65 mg，VB5 21 mg，VB6 7 mg，
VB12 0.035 mg，VD3 4 400 IU，VE 85 mg，VK3 5 mg，biotin 0.35 mg，folic acid 3 mg，Cu 2.5 mg，Fe 75 mg，Mn 25 mg，Zn 115 mg，
I 1.0 mg，Se 0.35 mg，Cr 0.2 mg，Co 0.48 mg；b）ME was a calculated value，while the others were measured values.

·· 1565



江 西 农 业 大 学 学 报 第 46 卷

重复中随机挑选 1 只鸡即共 6 只鸡进行屠宰，并采集翅静脉血液 2 000 μL，将血液室温静置 15 min 后

4 ℃ 3 000 r/min离心 10 min收集血清，存放于-80 ℃冰箱备用[15]。蛋鸡处死后，采集其盲肠内容物，液氮

速冻后置于-80 ℃冰箱备用[16]。

1.2　血清代谢物测定

血清代谢物检测参考楚玉婷[17]的方法进行。在 100 μL血清中加入 400 μL 80%甲醇水溶液，混合均

匀后冰浴静置 5 min，15 000 r/min、4 ℃离心 20 min 后取一定量的上清，加质谱级水稀释至甲醇含量为

53%，15 000 r/min、4 ℃离心 20 min后收集上清。之后采用Vanquish UHPLC系统（赛默飞世尔科技公司）

结合 Orbitrap Q ExactiveTM HF-X 质谱仪（赛默飞世尔科技公司）对上清进行 UHPLC-MS/MS 分析，正

极性模式的洗脱液为洗脱液 A（0.1% 水溶性甲酸）和洗脱液 B（甲醇），负极性模式的洗脱液为洗脱液

A（5 mM乙酸铵）和洗脱液B（甲醇）。对下机原始数据文件进行质控，对不同样品根据保留时间偏差0.2 min
和质量偏差 5×10-6对齐，使鉴定更准确，随后对信息进行峰提取并定量，整合目标离子后与 mzCloud、
mzVault和Masslist数据库进行比对，用 blank样本去除背景离子，并对定量结果进行归一化，最后得到数

据鉴定及定量结果。

1.3　盲肠内容物菌群测定

盲肠内容物菌群测定试验参考Beckers等[18]的方法进行。首先，对样品进行DNA提取，并使用Nano⁃
rop微量分光光度计（NanoDrop 2000，赛默飞世尔科技公司）进行DNA样品质量检测。根据所选测序区

域，用带有 barcode的特异引物扩增 16s rDNA的目标区域，使用AMPure XP Beads对扩增产物进行纯化，

用 ABI StepOnePlusReal-Time PCR System（Life Technologies）进行定量，根据 Novaseq6000 的 PE250 模式

pooling上机测序。

1.4　数据统计分析

试验数据均用平均值±标准误表示，所有数据均采用 SPSS 26.0 软件的单因素方差分析（one-way 
ANOVA），以Tukey’s HSD multiple range test事后比较确定各组间的差异。*代表P<0.05，**代表P<0.01。
结果图1~7、图9、图10A、图10C和图11利用基迪奥生物在线平台（OmicShare）绘制，图8、图10B和图10D
使用GraphPad Prism 8软件进行绘制。

2 结果与分析

2.1　蛋鸡禁食前后血清非靶向代谢组结果

2.1.1　蛋鸡禁食前后代谢物PCA分析　

为观察组内样本重复性及组间样本分离趋势，本研究对各组血清样本代谢物进行PCA分析。结果

如图 1 所示，第一主成分（PC1）可解释原始数据集 39.5% 的特征，第二主成分（PC2）可解释原始数据集

21.6%的特征。且 3组样本数据离散点均在

各组内聚集，说明组内样本稳定性和重复性

较好，而离散点在各组间分离并存在显著差

异，表明3组间血清代谢谱发生显著变化。

2.1.2　蛋鸡禁食前后代谢物PLS-DA分析　

为进一步研究 3 组间血清代谢物差异，

在PCA分析的基础上进行PLS-DA分析。由

PLS-DA 分析图（图 2A）可知，各组样本分离

明显，无重叠，表示各组血清代谢物差异显

著。之后通过置换检验评估PLS-DA模型的

可靠性。如图 2B 所示，Q2的 Y 轴截距-0.82
小于 0，R2 的 Y 轴截距均高于 Q2 的 Y 轴截

距，说明 PLS-DA 模型较可靠，无过拟合现

象，可用于后续分析。

图1　蛋鸡禁食前后血清代谢物主成分（PCA）分析

Fig.1　Principal component Analysis（PCA）of serum metabolism 
of laying hens before and after fasting
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2.1.3　蛋鸡禁食前后差异代谢物统计分析　

使用 t检验P值及差异倍数（fold-change，FC）比较分析对照组、禁食 1 d组和禁食 3 d组之间的差异

代谢物。设置FC上调≥2和FC下调≤2、VIP≥1及P<0.05作为条件筛选显著差异代谢物。韦恩图（图 3）和

差异代谢物火山图（图 4）结果显示，对照组和禁食 1 d组筛选到 31个显著差异代谢物，与对照组相比，禁

食1 d组上调的差异代谢物15个，下调的16个；对照组和禁食3 d组有36个显著差异代谢物，相比于对照

组，禁食3 d组差异代谢物上调的20个，下调的16个；禁食1 d组和禁食3 d组找到19个显著差异代谢物，

与禁食 1 d组相比，禁食 3 d组差异代谢物有 11个上调，8个下调。差异代谢物种类包括有机酸类，脂质，

有机杂环化合物，核苷、核苷酸和类似物，有机氧化合物和苯类化合物。

图3　蛋鸡禁食前后差异代谢物韦恩分析

Fig.3　Venn diagram of the metabolites of laying hens before and after fasting

图2　蛋鸡禁食前后血清代谢物PLS-DA（A）与PLS-DA模型置换检验（B）分析

Fig.2　PLS-DA model analysis of the serum metabolites of laying hens before and after fasting
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为更好地分析对照组（C）、禁食 1 d 组（F1）和禁食 3 d 组（F3）差异代谢物变化规律，将任意两组间

|FC|≥2的差异代谢物进行趋势分析，共得到 8个模块。如图 5所示，每个模块代表一种表达趋势。表 2展

示了几个趋势中的主要差异代谢物。模块 7（profile7）中差异代谢物包括 1-甲基组氨酸、哌啶酸、L-赖氨

酸、泛酸和吡哆胺等，模块 1（profile1）、模块 0（profile0）和模块 6（profile6）中差异代谢物分别包括脱氧胆

酸、半乳糖醇及乙酰左旋肉碱等。

将所有差异代谢物进行KEGG富集分析，发现大部分差异代谢物富集于代谢相关通路，如氨基酸代

谢、脂类代谢及辅助因子和维生素的代谢（图6）。

2.2　蛋鸡禁食前后肠道菌群结果分析

2.2.1　蛋鸡禁食前后样本OTUs分析　

OTUs（Operational Taxonomic Units）是人为设置的便于分析群体遗传学或系统发育的某一个分类

单元的标志。在 16S 全长比对中，97% 相似性能被认定为同一个种的肠道菌群，所以可以初步认为

一个 OTU 都是属于一个种的菌群，而肠道菌群研究主要聚焦于菌群属的层面，所以 97% 相似度划分

OUT能被接受。且OUT分析时进行了抽平处理，排除了测序深度不同导致的偏好性，矫正了因总菌数差

异导致得到的差异菌属不可靠的问题。对照组、禁食 1 d组和禁食 3 d组的OUTs数分别为 1 257、1 171、
1 252个（图 7）。

A.对照组和禁食 1 d组代谢物差异分析；B.对照组和禁食 3 d组代谢物差异分析；C.禁食 1 d组和禁食 3 d组代谢物差

异分析。

A.Analysis of metabolites difference between group C and group F1；B.Analysis of metabolites difference between group C 
and group F3；C.Analysis of metabolites difference between group F1 and group F3.

图4　蛋鸡禁食前后差异代谢物火山分析

Fig.4　Differential metabolite volcano map of laying hens before and after fasting

图5　蛋鸡禁食前后差异代谢物趋势分析

Fig.5　Trend analysis of differential metabolites of laying hens before and after fasting
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2.2.2　肠道菌群α多样性分析　

α 多样性可反映一个特定区域内的物种多样性。如图 8 所示，禁食 3 d 组的肠道菌群丰富度

（Chao1）、多样性（Shannon）均极显著（P<0.01）低于对照组和禁食1 d组。

2.2.3　肠道菌群β多样性分析　

β 多样性为基于样本间距离，进行两组样本间菌群结构、物种组成的差异分析。主坐标分析 PcoA
（principal coordinate analysis）基于OTU分类水平，运用unifrac算法计算样本间距离，反映不同组之间的β
多样性，且样本间距离远近反映样本菌群结构等差异大小。由图 9可知，3组样本的肠道菌群结构差异

显著，表明禁食改变了肠道菌群组成。

表2　蛋鸡禁食前后差异代谢物

Tab.2　Differential metabolites of laying hens before and after fasting

模块

Profile
模块7 Profile7

模块1 Profile1
模块0 Profile0
模块6 Profile6

名称

Name

1-甲基组氨酸

哌啶酸

L-赖氨酸

泛酸

吡哆胺

脱氧胆酸

半乳糖醇

乙酰左旋肉碱

对照组 vs 禁食1 d组

P值

P-value
<0.001
<0.001
<0.001
<0.001
<0.001
<0.001

0.010
<0.001

log2FC
0.470
1.355
1.163
0.581
1.400

-3.968
-1.727

1.524

对照组 vs 禁食3 d组

P值

P-value
<0.001
<0.001
<0.001
<0.001
<0.001
<0.001
<0.001
<0.001

log2FC
1.198
2.467
2.016
1.421
1.985

-3.108
-3.560

1.361

禁食1 d组 vs禁食3 d组

P值

P-value
<0.001
<0.001

0.002
<0.001
<0.001
<0.001

0.335
0.177

log2FC
0.727
1.112
0.852
0.840
0.586
0.225

-1.833
-0.163

图6　蛋鸡禁食前后差异代谢物KEGG富集分析

Fig.6　Analysis of KEGG enrichment of different metabolites of laying hens before and after fasting
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2.2.4　肠道菌群组成结构　

图 10 展示了不同组之间肠道菌群结构的差异。在门水平上，3 组的优势菌门为拟杆菌门（Bacte⁃
roidota）和厚壁菌门（Firmicutes）。对菌群结构占比最高的几个菌门进行比较，禁食 3 d后，Firmicutes相
对丰度比对照组极显著（P<0.01）降低，脱硫菌门（Desulfobacterota）和变形菌门（Proteobacteria）相对丰

度比对照组极显著（P<0.01）升高。而Bacteroidota禁食 1 d后极显著（P<0.01）升高，禁食 3 d后与对照组

无显著差异。

在属水平上，与对照组相比，优势菌群拟杆菌属（Bacteroides）、瘤胃球菌属（Ruminococcus_torques_ 

group）和脱硫弧菌属（Desulfovibrio）在禁食 3 d 后均极显著（P<0.01）升高。而理研菌科 RC9 肠道群属

（Rikenellaceae_RC9_gut_group）禁食1 d后与对照组相比极显著（P<0.01）升高，禁食3 d后则无显著差异。

图7　蛋鸡禁食前后肠道微生物OTU数目韦恩分析

Fig.7　VENN plot of the number of OTUs of intestinal microbiota of laying hens before and after fasting

图8　蛋鸡禁食前后肠道菌群α多样性Chao1（A）和Shannon（B）指数分析

Fig.8　Chao1（A）and Shannon（B）index analysis of alpha diversity of intestinal microbiota of 
laying hens before and after fasting
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2.3　蛋鸡禁食前后代谢组学与肠道菌群联合分析

为进一步探索肠道菌群和代谢物之间可能存在的功能关系，对属水平上存在组间差异的优势菌群

与趋势分析中筛选出的差异代谢物进行关联分析。如图 11所示，除脱氧胆酸和半乳糖醇水平与优势菌

群呈负相关外，几乎所有的优势菌属与差异代谢物水平都呈正相关。

图9　基于未加权unifrac距离（A）与加权unifrac距离PCoA（B）蛋鸡禁食前后肠道菌群β多样性分析

Fig.9　β diversity analysis of intestinal microbiota of laying hens before and after fasting based on unweighted（A）
and weighted（B）unifrac PCoA

图10　蛋鸡禁食前后肠道菌群在门水平（A、B）和属水平（C、D）上的相对丰度

Fig.10　Relative abundance of gut microbiota at the phylum level（A，B）and genus level（C，D）
in intestinal microbiota of laying hens before and after fasting
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3 讨 论

3.1　蛋鸡禁食前后代谢组变化

已有大量研究[19-20]证明，禁食会影响人类和动物的血清代谢物水平。本试验中，禁食同样改变了高

产蛋鸡的血清代谢物水平，其中禁食前后蛋鸡血清主要差异显著代谢物包括：1-甲基组氨酸、哌啶酸、L-
赖氨酸、泛酸、吡哆胺、脱氧胆酸、半乳糖醇及乙酰左旋肉碱。1-甲基组氨酸、哌啶酸、L-赖氨酸、泛酸和

吡哆胺均为 profile7中富集的代谢物。1-甲基组氨酸是由 S-腺苷酰甲硫氨酸的甲基转移到组氨酸上生

成的，且作为鹅肌肽（anserine，β-丙氨酰-1-甲基组氨酸）的前体物质大量存在于肌肉中，它能反映动物

机体肌肉蛋白质的分解速率[21-22]。在以往研究中，1-甲基组氨酸常被描述为不同蛋白质饮食中特定氨基

酸供应过多或过少的敏感指标[23]。与先前的研究[19-20]结果一致，本试验中 1-甲基组氨酸水平呈上升规

律，表明蛋鸡的肌肉蛋白质发生分解，且随着禁食天数增加，蛋白质分解随之增加。

哌啶酸是赖氨酸分解代谢的非蛋白质产物，参与动物机体多种代谢活动[24]。禁食后，血清中哌啶酸

的浓度不断升高，说明赖氨酸代谢水平升高[25-26]。但在哌啶酸水平升高的同时，赖氨酸水平也呈上升状

态。赖氨酸的代谢特点与其他氨基酸不同，它存在延迟补充效应，赖氨酸在刚进入动物体内时不会被快

速的分解代谢，而要经过一段时间才会被动用[27-28]。在禁食条件下，赖氨酸和哌啶酸在小鼠大脑中都增

加，哌啶酸形成途径是小鼠和大鼠赖氨酸分解代谢的重要途径，该途径可能在大脑中发挥最积极的作

用[29]。本试验赖氨酸和哌啶酸水平均呈上升状态，与上述研究结果相似，但在动物全身范围内，赖氨酸

分解代谢有两条途径：哌啶酸途径和糖精碱途径，说明在禁食条件下，家禽可能偏好于哌啶酸途径进行

赖氨酸代谢，但具体机制还需进一步探究。

泛酸又名维生素 B5，属于水溶性 B 族维生素。泛酸的活性形式辅酶 A（CoA）是线粒体有氧呼吸

和细胞能量产生中必不可少的辅酶，它在柠檬酸循环、电子传递链和三磷酸腺苷（ATP）的形成中发挥

直接作用 [30]。泛酸缺乏的动物无法维持正常的糖原储存，也使肝脏总 CoA 水平降低，但禁食和运动状

态均有正常的生酮反应，可提供所需能量 [31]。Saravanan 等 [32]的研究表明，禁食状态下小鼠的大脑、晶

状体和视网膜中的泛酸水平上调。禁食 1 d 后，动物血糖水平降低，禁食 3 d 后，糖原储备减少，血糖

水平低下，此时泛酸水平逐渐增加，CoA 生成增多，生酮反应增加，动物机体可优先利用酮体以节约葡

萄糖 [33]。吡哆胺是维生素 B6 的 3 种天然形式之一，它是维生素 B6 依赖性酶催化转氨反应的关键瞬时

中间体 [34]。同时，吡哆胺是晚期糖基化终产物，在禁食期间持续上调，可调节禁食产生的氧化应激和

代谢紊乱 [35-36]。

除 Profile7中差异代谢物，其他趋势中代谢物水平变化也与禁食显著相关。Profile6中，蛋鸡血清乙

图11　蛋鸡禁食前后肠道菌群及代谢物联合分析
Fig.11　Combined analysis of intestinal microbiota and metabolites in before and after fasting in laying hens
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酰左旋肉碱水平在禁食后显著升高，与 Yamaguti等[37]的研究结果一致。乙酰左旋肉碱可运送脂肪酸至

线粒体以维持机体能量水平，禁食后动物机体脂肪酸氧化增强，所需的乙酰左旋肉碱水平随之增强[38-39]。

与此同时，profie0中半乳糖醇水平在禁食后显著降低。半乳糖醇与葡萄糖均为半乳糖代谢产物，由于禁

食期间循环葡萄糖减少且脂肪酸成为主要能量来源，半乳糖醇产生减少，且有研究表明半乳糖醇减少可

能是动物机体发生生酮反应的标志[40]。脱氧胆酸是一种次级胆汁酸，最新研究发现胆汁酸可能通过激

活胆汁酸受体在禁食期间触发饱腹感[41]。亦有研究[42]证明，禁食后，动物血清中脱氧胆酸水平会降低，与

本试验结果一致。

3.2　蛋鸡禁食前后肠道菌群变化

肠道菌群与宿主和谐共存，参与营养物质的消化、吸收及全身代谢 [43]。肠道菌群由各种低丰度

或高丰度的细菌组成，这些细菌与宿主共同进化，当宿主为肠道菌群提供营养和合适的生存场所时，

肠道菌群以更高效的方式帮助宿主吸收营养 [44]。研究 [3]表明，禁食会显著改变肠道微生物群。本试

验阐述禁食后蛋鸡肠道菌群变化的结果显示，与对照组相比，禁食 1 d 和 3 d 的蛋鸡肠道菌群 Chao1
及 Shannon 指数均呈下降趋势，说明禁食显著降低了肠道菌群物种多样性。过去有研究 [45]证明，禁食

期间的鸡由于缺乏肠道菌群，产热量增加。Muramatsu 等 [46]研究发现，在禁食期间，肠道菌群会减少

能量损耗而有益于鸡，当提供膳食能量时，肠道微生物群会降低能量利用效率。本试验结果符合上

述报道，禁食 1 d 和 3 d 相对于对照组肠道菌群减少，有益于能量的利用，可在无外界能量摄入时维持

动物机体代谢稳态。

除肠道菌群数量变化之外，禁食后蛋鸡的肠道菌群结构也发生了改变。在门水平上，优势菌门

Bacteroidota 和 Firmicutes 均为有益菌，有研究[47-48]报道，肠道菌群的组成影响动物机体从饮食中提取能

量的高低，且相对瘦的动物肠道中 Bacteroidota 和 Firmicutes 的比值比肥胖动物的低。有研究者[49]提出

Bacteroidota 比 Firmicutes 能更有效地从食物中提取能量，从而促进更高效的热量吸收和随后的体质量

增长。本试验中，Bacteroidota在禁食 1 d时丰度最高，Firmicutes的趋势为持续下降，在对照组中丰度最

高。造成这种结果的原因可能是在禁食 1 d时，肠道菌群需要更高效地从食物中提取能量，而禁食 3 d
时，肠道中已无可提供能量的食物，菌群丰度下降。在属水平上，Bacteroides丰度禁食 3 d后显著升高，

与门水平 Bacteroidota丰度结果一致。而 Ruminococcus_torques_group 和 Desulfovibrio丰度在禁食 1 d后与

对照组相比无显著差异，禁食 3 d 后显著升高。Lyu 等[50]发现 Ruminococcus_torques_group 与番鸭脂肪沉

积显著相关，高 Ruminococcus_torques_group 丰度的鸭子腹部脂肪百分比往往高于低 Ruminococ⁃
cus_torques_group 丰度的鸭子。另有研究[51]报道，Ruminococcus_torques_group 具有潜在的抗炎特性并参

与胆汁酸代谢。因此，Ruminococcus_torques_group 和 Desulfovibrio 的改变均与动物机体的代谢调控有

关。有趣的是，在以往的报道中 Rikenellaceae_RC9_gut_group丰度与饮食中能量、膳食纤维等含量成正

比[52-53]。而本试验中，Rikenellaceae_RC9_gut_group 呈先升后降的趋势，可能与 Bacteroidota 所呈现趋势

的原因相同，即禁食 1 d 后需更多代谢相关菌群摄取能量，而禁食 3 d 后几乎没有能量可摄取，而具体

的原因需要更深入的研究进行探索与阐述。但不管菌群丰度的变化规律如何，其均为稳定动物机体

代谢平衡作贡献。

3.3　蛋鸡禁食前后代谢组学与肠道菌群联合分析

代谢组学与肠道菌群联合分析结果显示，除脱氧胆酸和半乳糖醇，几乎所有差异优势菌属与筛选得

到的差异代谢物水平均呈正相关，且这些优势菌属的功能和差异代谢物均与能量代谢有关。研究[46]表

明，禽类可以利用通过肠道细菌作用提取的膳食能量，且通过细菌从膳食纤维中提取的能量能被有效用

于宿主禽类的生长。有研究[54]发现，B族维生素（泛酸、吡哆胺）除从饮食中获得外，肠道微生物群被认为

是其潜在来源，赖氨酸代谢同样与宿主肠道的微生物群落有关[55]。除此之外，胆汁酸库由肠肝循环形

成，是肠道微生物群的主要调节因子之一，且脱氧胆酸由分泌到肠道的初级胆汁酸被肠道微生物群去羟

基化后形成[56]。说明在禁食过程中，差异代谢物的产生可能与菌群相关，且二者共同维系动物机体代谢

稳态，使之在能量极端缺乏的环境下得以生存。
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4 结 论

禁食后蛋鸡肠道菌群结构发生改变，血清中 1-甲基组氨酸（1-Methylhistidine）、哌啶酸（Pipecolic 
acid）、L-赖氨酸（L-Lysine）、泛酸（Pantothenic acid）、吡哆胺（Pyridoxamine）和乙酰左旋肉碱（Acetyl-L-
carnitine）等代谢物水平上调，脱氧胆酸（Deoxycholic acid）和半乳糖醇（Dulcitol）等代谢物水平下调，表

明禁食后，蛋鸡生酮反应增加、蛋白质分解增强且脂肪酸成为主要能量来源。肠道菌群结构发生的变

化与其从饮食中摄取能量的能力有关。除此之外，肠道菌群变化与代谢物的变化存在一定关联，表明

二者共同调节蛋鸡禁食诱导的能量紊乱，维持代谢稳态。通过对禁食后代谢物和肠道菌群变化规律

的研究，更深层次地了解家禽在能量缺乏下的代谢机制，能为之后家禽日粮配方的制定及代谢疾病防

治等提供理论基础。未来，应进一步探究某一代谢物通过肠道菌群调控能量代谢的具体机制，为动物

生产提供新的视角。
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