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鸡舍养殖模式与优质肉鸡肠道形态及微生物群落的关联

王钱保  黄华云  李春苗  黄正洋  吴兆林  孔令琳  赵振华*

（江苏省家禽科学研究所，江苏  扬州  225100）

摘 要  为明确不同类型鸡舍中优质肉鸡的肠道形态与微生物群落变化，选取健康的 1 日龄 L 系优质肉鸡公鸡 240
只，随机分成 2 组，饲养于密闭式环控舱（I 组）和普通半封闭式鸡舍（Ⅱ组）。第 15 周龄时选取 2 组公鸡各 24 只屠宰

进行肠道形态的测定，利用 16S rDNA 测序分析盲肠内容物中微生物多样性。结果表明：1）15 周龄时，I 组相比于Ⅱ

组显著提升了饲料转化率（P<0. 05），同时十二指肠、空肠和回肠的绒毛高度也显著提升、隐窝深度显著降低

（P<0. 05）。2）2 组盲肠肠道微生物 Beta 多样性存在显著差异表明 I 组中富集了激活脂内代谢与增强肠道屏障的

菌群，如双歧杆菌属（Bifidobacterium）、放线菌门（Actinobacteriota）和疣微菌门（Verrucomicrobiota），Ⅱ组富集了抑

制 相 关 酶 活 性 与 阻 碍 肠 上 皮 能 量 代 谢 的 拟 杆 菌 门（Bacteroidota）、巴 氏 菌 科（Barnesiellaceae）和 脱 硫 杆 菌 门

（Desulfobacterota）（P<0. 05）。综上，在不同鸡舍环境参数调控模式下，优质肉鸡的肠道组织形态与微生物群落结

构存在明显差异，其中密闭式环控舱模式更有利于促进肠道健康发育。保持肠道内环境稳态不仅对集约化养殖中

的生产挑战具有重要实践价值，也为开展优质肉鸡在精细化调控条件下的微生物群落组学研究提供重要参考。
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Association between housing modes of chicken coops and 
intestinal morphology as well as microbial community 

of high quality broilers
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KONG Linglin， ZHAO Zhenhua*

（Jiangsu Institute of Poultry Science， Yangzhou 225100， China）

Abstract To clarify the intestinal morphology and microbiome changes of high-quality broilers in different types 

of chicken houses， 240 healthy 1-day-old high-quality broilers of the L line were selected and randomly divided 

into two groups， which were raised in a closed environmental control cabin （Group Ⅰ） and a common semi-closed 

chicken coop （Group Ⅱ）.  At the 15th week of age， 24 roosters in each group were selected and slaughtered 

for intestinal morphology determination， and the microbial diversity in cecum contents was analyzed by 16S rDNA 

sequencing.  The results showed as follows： 1）At 15 weeks of age， Group I significantly improved the feed 

conversion rate compared with group Ⅱ （P<0. 05）， the villus height of duodenum， jejunum and ileum was also 

significantly increased， and the crypt depth was significantly decreased （P<0. 05）.  2）The significant differences 

in beta diversity of the cecal microbiota between the two groups indicated that Group I was enriched with 
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Bifidobacterium， Actinobacteriota and Verruco microbiota， which was capable of activating lipid metabolism 

and enhancing the intestinal barrier， Group Ⅱ was enriched with Bacteroidota， Barnesiellaceae and 

Desulfobacterota， which inhibited related enzyme activity and hinder intestinal epithelial energy metabolism 

（P<0. 05）.  In summary， there are significant differences in the intestinal tissue morphology and microbial 

community structure of high-quality broiler chickens by environmental parameters of different types of chicken 

houses.  Among them， the closed-loop control model is more suitable for healthy intestinal development of high-

quality broilers.  Maintaining a stable intestinal environment is not only of great practical value for the production 

challenges in intensive farming， but also provides important reference for conducting microbiome research on 

high-quality broiler chickens under refined regulation conditions.

Keywords high quality broiler； environmental control； intestinal morphology； microbial communities

随 着 土 地 资 源 集 约 化 利 用 的 加 速 与 规 模 化 养

殖的普及，鸡舍环境参数的精准调控已成为影响家

禽健康、生产性能及产品品质的核心因素［1-3］。中国

优 质 肉 鸡 产 业 作 为 兼 具 传 统 特 色 与 现 代 需 求 的 支

柱 性 农 业 领 域 ，其 肠 道 健 康 、品 质 风 味 与 养 殖 模 式

密切相关。然而，当前以活禽交易为主的产业形态

对养殖环境提出了更高要求，急需通过科学手段解

析“环境-宿主-微生物”互作关系［4-5］，以实现健康养

殖与品质提升的双重目标。

肠 道 微 生 物 群 落 是 宿 主 生 理 功 能 的 关 键 调 控

者，其结构与动态变化不仅直接参与营养代谢与免

疫调节［6-8］，还可能通过“肠-脑轴”等跨系统途径影

响肉鸡行为与应激响应［9］。因此，从微生物组学视

角 揭 示 环 境 参 数 对 肠 道 菌 群 的 塑 造 作 用 及 其 生 理

生化结果，对于优化肉鸡养殖策略具有重要科学价

值 。 传 统 环 境 调 控 研 究 多 聚 焦 于 温 度 、湿 度 、通 风

等 物 理 参 数 对 肉 鸡 生 长 速 度 或 屠 宰 性 能 的 表 观 影

响［10-11］，对于不同环境养殖模式下肉鸡肠道组织形

态 及 其 与 微 生 物 群 落 关 联 性 探 索 仍 显 不 足 。 近 年

来，分子生物学和微生物组学技术的突破为这一领

域提供了全新研究范式。通过 16S rDNA 基因测序

技 术 ，研 究 者 能 够 系 统 性 解 析 肠 道 菌 群 的 物 种 组

成、功能潜力及其与环境因子的交互网络［12］。高密

度 养 殖 条 件 下 ，肉 鸡 肠 道 中 拟 杆 菌 门

（Bacteroidetes）丰 度 的 显 著 降 低 ，这 可 能 与 其 免 疫

抑制状态相关，Lv 等［13］则证实，优化通风系统可提

升厚壁菌门（Firmicutes）与乳酸菌属（Lactobacillus）
丰 度 水 平 ，进 而 改 善 饲 料 转 化 效 率 。 上 述 研 究 表

明 ，环 境 参 数 可 能 通 过 重 塑 肠 道 微 生 物 生 态 ，间 接

调控宿主的代谢稳态与生理表型。尽管如此，目前

针 对 不 同 环 境 饲 养 模 式 研 究 多 集 中 于 肉 鸡 舍 内 环

境参数和肉生长发育的表观测定，而不同类型鸡舍

养 殖 模 式 对 优 质 肉 鸡 肠 道 微 生 物 的 影 响 机 制 尚 未

明晰，此外，环境参数复合作用对肠道组织形态（如

绒 毛 高 度 、隐 窝 深 度）及 屏 障 功 能 的 协 同 影 响 机 制

仍 需 深 入 探 讨 。 本 研 究 选 取 江 苏 省 家 禽 科 学 研 究

所自主培育的优质肉鸡 L 系分别饲养于密闭式环控

舱和普通半封闭式鸡舍下，系统探究优质肉鸡从雏

鸡到出栏整个生长周期内饲料转化效率、肠道组织

形 态 、微 生 物 菌 群 组 成 及 多 样 性 的 变 化 规 律 ，评 估

特定微生物类群对肠道紧密连接的调控作用，揭示

微生物群落影响宿主肠道健康的分子机制，为优质

肉鸡健康养殖提供理论支撑。

1　材料与方法

1. 1　试验材料

试验动物选自江苏省家禽科学研究所培育的 L
系黄羽优质肉鸡，已自繁培育 9 个世代，群体变异系

数小、体型匀称、饲料转化率高。

1. 2　试验设计与管理

挑 选 1 日 龄 健 康 的 L 系 公 鸡 240 只 ，随 机 分 成

2 组 ，每组 120 只 ，设 6 个重复 ，I 组饲养于密闭式智

能环控舱内（型号：KL-WKC35-40），环控仓内部体

积为 45 m3，可通过环境控制器和新风排风系统始终

保持舱内新鲜空气的进入，全程通过环境控制器进

行温湿度精准控制。Ⅱ组饲养于普通半封闭式鸡舍

内，鸡舍长 110 m、宽  13 m，内部可安装两排 A 型三

层笼，后端安装直径为 1. 4 m 的通风机，鸡舍前后墙

壁上下两层均匀排列，每层 3 个，纵向通风，左侧装

有湿帘。温湿度主要通过湿帘和通风系统，安装肉

鸡生产环境与体征监测系统（型号：ZNYL20），可以

在线提供实时、准确的鸡舍环境参数。育雏期（0~
21 d）鸡舍温度靠煤炭通过管道传热的方法给鸡只

加热，湿度通过湿帘和撒水方式进行，21 d 脱温后，
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鸡舍内温湿度为当日自然天气值，此时正值夏末秋

初 ，温 度 和 湿 度 分 别 在 26~32 ℃ 和 55%~60%，试

验周期 15 周。2 个处理组鸡舍温湿度调控方案见表 1，

均严格按照黄羽肉鸡饲养标准在统一条件下饲养。

2 组鸡舍光照模式均参照（NY/T 1871—2010）黄羽

肉鸡饲养管理技术规程进行［14］。

1. 3　测定指标

1. 3. 1　饲料转化率及肠道形态指标测定

所有鸡每 2 周全群称重，按重复组统计各组鸡

日耗料量、日死淘鸡数，计算饲料转化率。待 15 周

龄 时 ，分 别 从 2 组 公 鸡 中 按 每 重 复 4 只 鸡 随 机 抽 取

24 只进行屠宰，采集鸡十二指肠、空肠及回肠中段，

每段各 4 cm。屠宰和采集方法按《肉鸡生产性能测

定技术规范》（NY/T 828—2025）［15］进行。采集完成

后采用 4% 多聚甲醛通用型组织固定液进行形态固

定 ，之 后 送 往 北 京 索 莱 宝 公 司 制 作 石 蜡 切 片 ，并 在

显 微 镜 下 观 察 肠 道 样 品 的 形 态 结 构 。 使 用 图 像 切

片 分 析 软 件 SlideViewer 2. 5，选 取 5 个 典 型 视 野 进

行 图 像 采 集 分 析 ，测 量 肠 道 的 绒 毛 高 度（Villus 
height， VH）和黏膜隐窝深度（Crypt depth， CD），计

算绒毛高度/隐窝深度（VH/CD） 比值。

1. 3. 2　微生物组学测定

分 别 从 2 组 屠 宰 鸡 中 按 重 复 各 抽 出 5 只 ，选 取

肠道中的盲肠后挤出食糜于冻存管中−80 ℃保存，

I 组样品编号分别为 M1~M5，Ⅱ组样品编号分别为

M6~M10。 送 至 广 州 基 迪 奥 生 物 科 技 有 限 公 司

Service@genedenovo. com 平台进行 16S rDNA 微生

物多样性测定分析。

1. 4　数据处理和统计分析

采用 R 语言中 prop. test（）函数对生长发育、屠

宰 性 能 和 肠 道 组 织 进 行 t 检 验 ，数 据 用 平 均 值 ± 标

准 差（Mean±SD）表 示 。 基 于 Effective tag 进 行

OTU 丰度统计再依次进行微生物组学的物种注释、

使用 t 检验和 Wilcox 秩和检验进行 Alpha 多样性分

析，利用 Anosim 检验进行 Beta 多样性分析、Welch’s 
t 检验进行 2 个分组的物种差异分析。

2　结果与分析

2. 1　2组不同试验时期内气体参数的变化分析

2 组 鸡 舍 不 同 时 间 内 气 体 测 定 参 数 见 表 2，由

表 2 可知，试验前期 0~3 d 内，2 组鸡舍内 NH3、CO2

和 H2S 浓度均较低，差异不显著（P>0. 05）。 Ⅰ组试

验鸡一直处于温控舱内，由于温控舱内新风系统的

存在，NH3 和 H2S 浓度始终处于较低的状态，分别为

（1. 2~5. 9 μmol/mol），随着试验周龄的增加，Ⅱ组普

通半封闭式鸡舍的 NH3、CO2 和 H2S 浓度逐渐升高，

2 周龄后，各气体含量显著高于 I 组（P<0. 05）。

2. 2　不同鸡舍饲养环境下优质肉鸡肠道组织形态

与饲料转化效率的差异分析

不同鸡舍饲养环境下，两组优质肉鸡各肠道组

织 形 态 见 图 1，具 体 测 定 差 异 见 表 3。 由 表 3 可 知 ，

15 周龄时，I 组相比于Ⅱ组显著提升了饲料转化率，

提升了约 5. 6%，同时十二指肠、空肠和回肠的绒毛

高 度 也 显 著 增 加 、隐 窝 深 度 显 著 降 低（P<0. 05）。

其中 I 组比Ⅱ组十二指肠绒毛高度增加约为 9. 9%，

空肠为 10. 9%，回肠为 10. 4%，回肠增加幅度最大。

十 二 指 肠 隐 窝 深 度 降 低 了 约 为 5. 8%，空 肠 降 低 了

6. 1%，回 肠 降 低 了 5. 6%，其 中 空 肠 的 降 低 幅 度 最

大。上述结果表明 ，与Ⅱ组相比 ，I 组在饲料转化效

率和肠道组织形态上具有明显优势。

表 1　2组优质肉鸡全期温湿度调控方案

Table 1　The whole-period temperature and humidity control schemes of the two groups of high quality broilers

日龄

Age

0~3 d
4~7 d
2~3 周

4~6 周

7~9 周

10~12 周

13~15 周

I 组

Group I
温度/℃

Temperature
35. 6 ±0. 5
33. 4±0. 6
30. 7±0. 5
26. 8±0. 4
24. 5±0. 6
22. 6±0. 4
21. 4±0. 3

湿度/%
Humidity

66. 4±0. 7
65. 2±0. 5
63. 4±0. 5
61. 2±0. 9
60. 4±0. 7
59. 3±0. 6
58. 2±0. 4

Ⅱ组

Group Ⅱ
温度/℃

Temperature
35. 1±1. 2
32. 8±1. 5
31. 7±1. 6
32. 1±1. 8
29. 3±2. 3
28. 2±2. 5
26. 8±2. 4

湿度/%
Humidity

58. 8±1. 1
57. 3±1. 3
57. 8±1. 4
58. 3±1. 5
58. 8±1. 6
59. 6±1. 6
60. 8±1. 7
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2. 3　不同鸡舍饲养环境对优质肉鸡肠道微生物的影响

2. 3. 1　不同鸡舍饲养环境下优质肉鸡 2 组鸡盲肠

组织样品稀释曲线分析

由图 1 稀释曲线分析可知，稀释曲线趋于平缓，

表明测序结果已充分反映当前样本包含的多样性，

测序深度已经基本覆盖样品中所有物种，满足试验

要求。

2. 3. 2　不同鸡舍饲养环境下优质肉鸡 2 组鸡样品

聚类热图分析

由 图 2 可 知 ，I 组 样 品 主 要 分 布 的 微 生 物 物 种

有 ：放 线 菌 门（Actinobacteriota）、酸 杆 菌 门

（Fusobacteriota）、疣 微 菌 门（Verrucomicrobiota）和

变形菌门（Proteobacteria）等。其中 ，放线菌门以其

强 大 的 有 机 物 降 解 能 力 和 次 级 代 谢 产 物 合 成 能 力

著 称 ；变 形 菌 门 作 为 最 广 泛 的 细 菌 门 之 一 ，其 成 员

功能多样，常见于多种生态环境。提示该组微生物

群落更倾向于执行分解与物质循环功能。Ⅱ组样品

中 主 要 分 布 的 微 生 物 物 种 有 迷 踪 菌 门

（Elusimicrobiota）、拟 杆 菌 门（Bacteroidota）、脱 硫 杆

菌 门（Desulfobacterota）和 螺 旋 体 门（Spirochaetota）

表 3　2组鸡 15周龄饲料转化率和各肠道组织形态的比较

Table 3　Comparison of feed conversion ratio and intestinal tissue morphology of chickens at 15 weeks of age 
between the two groups

项 目  
Item

料 肉 比  Feed conversion ratio
死 淘 率 /% Death and culling rate

十 二 指 肠

Duodenum

空 肠

Jejunum

回 肠

Ileum

绒 毛 高 度 VH/μm
隐 窝 深 度 CD/μm
绒 毛 高 度 /隐 窝 深 度 VH/CD
绒 毛 高 度 VH/μm
隐 窝 深 度 CD/μm
绒 毛 高 度 /隐 窝 深 度 VH/CD
绒 毛 高 度 VH/μm
隐 窝 深 度 CD/μm
绒 毛 高 度 /隐 窝 深 度 VH/CD

I 组  
Group I

2. 38±0. 11
2. 52±0. 55

1 971. 21±74. 23 b
290. 84±9. 21 a

6. 78±0. 34 b
1 401. 53±56. 61 b

223. 41±6. 26 a
6. 27±0. 33 b

1 112. 65±45. 21 b
187. 24±4. 38 a

5. 94±0. 29 b

Ⅱ组  
Group Ⅱ

2. 52±0. 12
3. 04±0. 46

1 793. 58±75. 47 a
308. 71±10. 32 b

5. 81±0. 36 a
1 263. 28±52. 74 a

237. 86±7. 47 b
5. 31±0. 32 a

1 008. 25±41. 29 a
198. 38±4. 39 b

5. 08±0. 27 a

表 2　2组鸡舍不同时间内气体测定参数

Table 2　Gas measurement parameters in the two groups of chicken houses at different times

日龄

Age

0~3 d
4~7 d
2~3 周

4~6 周

7~9 周
10~12 周
13~15 周

I 组

Group I
NH3/（μmol/

mol）
2. 4±0. 1
3. 1±0. 2 a
3. 8±0. 2 a
4. 6±0. 3 a
5. 4±0. 3 a
5. 7±0. 4 a
5. 9±0. 4 a

CO2/（μmol/
mol）

1542. 2±53. 6
1548. 5±55. 5

1 563. 4±60. 4 a
1 571. 8±69. 2 a
1 579. 6±71. 4 a
1 587. 8±78. 2 a
1 593. 3±83. 7 a

H2S/（μmol/
mol）

1. 2±0. 2
1. 4±0. 3
2. 0±0. 4 a
2. 5±0. 4 a
2. 8±0. 5 a
3. 1±0. 6 a
3. 8±0. 6 a

Ⅱ组

Group Ⅱ
NH3/（μmol/

mol）
2. 7±0. 2
5. 3±0. 5 b
7. 2±0. 9 b
8. 6±1. 1 b

10. 3±1. 3 b
12. 2±1. 8 b
13. 6±2. 1 b

CO2/（μmol/
mol）

1 591. 3±56. 8
1 622. 5±64. 2
1 659. 4±76. 3 b
1 676. 8±78. 6 b
1 692. 5±81. 7 b
1 699. 4±86. 4 b
1 706. 3±88. 2 b

H2S/（μmol/
mol）

1. 4±0. 3
1. 7±0. 4
3. 1±0. 7 b
4. 4±1. 0 b
5. 3±1. 2 b
5. 9±1. 4 b
6. 3±1. 6 b

注：同日龄同行同指标数据肩标不同字母表示差异显著（P<0. 05），无肩标字母或相同字母表示差异不显著（P>0. 05）。下同。

Note： For data of the same age， the same row and the same indicator， different letters on the superscript letters indicate significant 
differences （P<0. 05）， while no letters on the shoulder labels or the same letters indicate insignificant differences （P>0. 05）.  
The same as below.
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等。脱硫杆菌门多数为硫酸盐还原菌，其富集表明

Ⅱ组环境中可能存在硫酸盐还原过程 ，暗示了潜在

的厌氧或低氧条件。螺旋体门和迷踪菌门的存在，

进一步说明该组微生物群落可能适应于与 I 组截然

不同的微环境。

2. 3. 3　不同鸡舍饲养环境下优质肉鸡肠道中微生

物群落的 Beta 多样性分析

Beta 多 样 性 分 析 是 一 种 用 于 评 估 微 生 物 群 落

结 构 的 非 参 数 检 验 方 法 ，可 用 于 评 估 分 组 的 合 理

性。由图 3（a）PCoA 散点图分析结果可知，I 组样本

点聚集在圆的左侧，Ⅱ组样本点聚集在圆的右侧，组

内样本点聚集，组间样本点分散，2 组各自样品距离

越 近 ，表 明 2 组 样 品 越 相 似 ，结 果 可 靠 。 由 下 图

Anosim 差异分析图 3（b）可知，0. 5<R<0. 75，表明

I 组和Ⅱ组之间介于大差异和中等差异之间，且 2 组

之间微生物多样性差异显著（P<0. 05）。

图 2　不同饲养环境下 2组肉鸡盲肠组织门分类水平上的物种分类热图

Fig. 2　Heat maps of species classification at the phylum classification level of cecal tissue samples from two groups of broilers 
under different chicken house rearing environments

图 1　不同鸡舍饲养环境下 2组鸡盲肠组织样品多样性稀释曲线

Fig. 1　Dilution curves of diversity of cecal tissue samples from two groups of chickens under different chicken house rearing environments
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2. 3. 4　不同鸡舍饲养环境下优质肉鸡肠道中微生

物群落物种组成分析

属水平各比较组 t 检验结果展示如图 4，2 组共

有 85 个 tags，占 比 50. 9%，I 组 特 有 74 个 tags，占 比

44. 3%，Ⅱ组特有 8 个 tags，占比 4. 8%，经 Welch’s t
检 验 ，2 组 间 UCG-009、Alistipes、Bacteroides、

Butyricicoccus、Desulfovibrio 和 Parabacteroides 等 菌

属差异显著（P<0. 05）（图 5）。

2. 3. 5　不同鸡舍饲养环境下优质肉鸡肠道中微生

物群落 LEFSe 标志物种分析

利用 LEFSe 软件对差异组间进行分析，可以找

出各组间特异的主要菌群。由图 6 可知，经 LEFSe
分析过滤后共筛选出 155 个标志物种具有显著组间

差异。其中，I 组有标志性物种 47 个，主要为 Bifido⁃

bacterium、Actinobacteria、Olsenella 和 Coriobacteria⁃
les 等 菌 群 。Ⅱ组 有 标 志 物 种 108 个 ，主 要 为 Bacte⁃

roides、Barnesiellaceae、Desulfovibrio 和 UCG-009 菌

群。2 组标志物种的异同揭示了组间肉鸡肠道微生

物群落结构、宿主健康与肠道组织形态的关联具有

重要意义。

图 4　不同鸡舍饲养环境下 2组鸡肠道中微生物群落属水平的物种组成韦恩分析图

Fig. 4　Wayne analysis diagrams of species composition at the genus level of microbial communities in the intestines of two groups 
of chickens under different chicken house rearing environments

图 3　不同鸡舍饲养环境下 2组鸡盲肠组织样本间 Beta多样性指数的 PCoA散点图（a）和  Anosim 箱线图（b）

Fig. 3　PCoA scatter plot（a） of Beta diversity index between two groups of chicken cecal tissue samples under different chicken 
house rearing environments and Anosim box plot（b）
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图 6　不同鸡舍饲养环境下 2组鸡肠道中微生物群落 LEFSe差异分析图

Fig. 6　Analysis chart of LEFSe differences in the intestinal microbial communities of two groups of chickens under different 
chicken house rearing environments

图 5　不同鸡舍饲养环境下 2组鸡肠道中微生物群落属水平的 t检验

Fig. 5　Two sets of t-tests at the genus level were conducted on the microbial communities in the intestines of two groups of 
chickens under different chicken house rearing environments
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3　讨  论

3. 1　不同鸡舍饲养环境参数下优质肉鸡饲料转化

效率和肠道形态比较

作为家禽体内外环境交互屏障的关键防线，肠

道 组 织 的 解 剖 学 特 征 表 明 绒 毛 高 度（VH）、隐 窝 深

度（CD）及其两者比值（VH/CD）是评估优质肉鸡肠

道 吸 收 和 代 谢 功 能 的 核 心 形 态 指 标［16］。 有 研 究 表

明 增 高 的 绒 毛 通 过 扩 大 表 面 积 促 进 成 熟 上 皮 细 胞

增 殖 ，使 食 糜 与 消 化 酶 的 接 触 效 率 提 升 20%~
35%，从 而 改 善 肉 鸡 肠 道 健 康［17］。 VH/CD 比 值 作

为综合指标，其升高意味着黏膜结构完整性得到优

化 ，营 养 吸 收 效 率 提 升 12%~18%［18］。 本 研 究 发

现，密闭式养殖较半封闭式养殖模式下肉鸡肠段形

态显著改善，十二指肠、空肠和回肠 VH 显著增加，

CD 显著降低 ，各肠段 VH/CD 值均显著增加 ，最终

肉鸡各肠道组织绒毛表面积显著增加，从而显著提

升饲料营养吸收效率，直接降低料肉比，本研究中，

I 组母鸡的料肉比较Ⅱ组显著下降 5. 6%，这也从侧

面 表 明 了 密 闭 式 环 控 舱 环 控 模 式 能 够 更 加 有 效 优

化 肠 道 组 织 结 构 和 提 升 饲 料 利 用 效 率 。 该 结 果 也

充分表明密闭式环控舱相较于普通半封闭式鸡舍，

其 环 境 参 数 的 设 置 更 有 利 于 优 质 肉 鸡 的 肠 道 健 康

发 育 ，因 此 ，应 根 据 优 质 肉 鸡 不 同 日 龄 的 肠 道 生 理

发育阶段，对舍内环境参数的具体需求给予合理科

学的参数设置和精准调控。

3. 2　不同鸡舍饲养环境下鸡肠道表型、舍内环境

及微生物群落关联性分析

本研究将家禽肠道形态学指标（VH、CD、VH/
CD）与微生物群落结构纳入同一分析框架，揭示 I 组

密闭式环控舱通过优化肠-菌轴协同提升饲料转化

效率的作用机制。I 组肉鸡各肠段 VH 较Ⅱ组平均提

高 10% 左 右 ，CD 降 低 6% 左 右 ，这 对 应 了 I 组

Actinobacteriota（放线菌门）与 Verrucomicrobiota（疣

微菌门）的高富集。这一发现与 Kogut 等［12］提出的

“绒毛形态-菌群互作模型”相吻合，其研究指出放线

菌 门 代 谢 产 生 的 丁 酸 盐 可 通 过 激 活 Wnt/β-catenin
信号通路促进隐窝干细胞增殖，进而收缩肠道 CD 并

提升 VH/CD 值。聚类热图分析表明，I 组微生物群

落以 Actinobacteriota 与 Verrucomicrobiota 为核心构

建 共 现 网 络 ，而Ⅱ组 则 形 成 以 Bacteroidota（拟 杆 菌

门）、Desulfobacterota（脱硫杆菌门）为主导的互作模

块，这一生态位分异现象可能与环控模式差异密切

相 关 。 I 组 菌 群 Actinobacteriota 携 带 的 GH18 家 族

几 丁 质 酶 基 因 通 过 分 解 饲 料 中 难 消 化 多 糖 生 成 寡

糖，为 Verrucomicrobiota（如 Akkermansia muciniphila）
提 供 代 谢 底 物 ，形 成交 叉 喂 养 链（Cross-feeding 
chain）。 该 过 程 产 生 的 丙 酸 盐 可 通 过 激 活 肠 上 皮

FFAR3 受体，促进绒毛顶端成熟肠细胞分化［19］。这

与本研究中 I 组肠道 VH 增加结果高度一致。尽管Ⅱ

组菌群 Bacteroidota 具有高效降解膳食纤维的能力，

但Ⅱ组中 Desulfobacterota 的增殖导致 H2S 生成量较 I
组增加，过量 H2S 已被证实可抑制线粒体细胞色素 c
氧化酶活性，阻碍肠上皮能量代谢［20］，这可能是Ⅱ组

CD 深度增加及 VH/CD 比值下降的关键诱因。本研

究验证了特定环境参数组合可通过调节肠道微生物

的群落平衡，驱动宿主营养吸收效率与免疫激活状

态的适应性改变［21］。

密闭式鸡舍通过智能环控系统精准调控通风、

温度与湿度，可有效维持鸡舍内 NH₃、H₂S 及 CO₂浓
度在安全阈值内，而半封闭式鸡舍受自然通风条件

限制，尤其在极端天气下易出现有害气体蓄积。研

究 表 明 ，氨 气 浓 度 超 过 20 μmol/mol 时 鸡 群 承 受 临

界 点 时 ，会 破 坏 鸡 肠 道 黏 膜 屏 障 的 紧 密 连 接 结 构 ，

导 致 肠 道 通 透 性 增 加 ，为 致 病 菌 定 植 创 造 条 件［22］。

硫化氢则通过抑制肠道上皮细胞线粒体功能，削弱

黏 膜 修 复 能 力［23］。 这 种 物 理 屏 障 的 损 伤 会 直 接 改

变 肠 道 微 生 物 环 境 ，促 使 条 件 致 病 菌 丰 度 上 升 ，有

益菌比例下降。Ⅱ组鸡舍中，Barnesiellaceae 的富集

可能与 H₂S 暴露直接相关：硫化氢通过抑制肠上皮

细胞线粒体呼吸链复合体Ⅳ活性，导致能量代谢障

碍 ，而 Barnesiellaceae 可 能 通 过 硫 酸 盐 还 原 途 径 参

与硫化氢的生成或利用，形成“高硫化氢环境-菌群

代谢适应”的恶性循环［24］。此外，该科细菌与Ⅱ组中

富集的 Alistipes 菌属的共现网络分析显示 ，二者可

能协同抑制短链脂肪酸（SCFA）合成关键酶如丁酸

激酶的表达，削弱肠道能量供应［18］。密闭式鸡舍的

环控优势在此过程中体现为双重机制，通过维持低

浓度有害气体环境，减少对肠道机械屏障的直接损

伤 ，从 而 保 护 肠 道 微 生 物 的“ 物 理 定 植 基 质 ”；此 外

稳定的环境参数降低了鸡群应激反应，避免应激诱

导的激素分泌抑制肠道相关物质分泌，进而维持免

疫屏障对微生物群落的调控作用，菌群结构更接近

肠道稳态特征［25］。
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通 过 LEFSe 分 析 发 现 的 155 个 差 异 标 志 物 种

中 ，I 组 富 集 的 Bifidobacterium（ 双 歧 杆 菌 属 ）和

Actinobacteria（放线菌门）等菌群，已被证实具有促

进 短 链 脂 肪 酸 生 成 、增 强 肠 道 屏 障 功 能 等 益 生 特

性［26］。特别是 Coriobacteriales（红蝽菌目）的显著富

集 ，可 能 与 其 特 有 的 胆 盐 水 解 酶 活 性 相 关 ，这 种 酶

系统能有效提高脂类物质的消化吸收率［27］，从而对

应了 I 组更优的肠道形态和消化利用率。而Ⅱ组优

势 菌 群 Bacteroides（拟 杆 菌 属）和 Desulfovibrio（脱

硫 弧 菌 属）的 过 度 增 殖 ，可 能 引 发 硫 代 谢 失 衡 和 肠

黏膜氧化应激，这与 Mandakovic 等［28］在环境应激研

究 中 观 察 到 的 微 生 物 紊 乱 模 式 高 度 一 致 。 本 研 究

发现 Barnesiellaceae（巴氏菌科）与 UCG-009 菌群在

常规鸡舍环境中的特异性富集，其丰度与隐窝深度

相关，提示这些菌群可能通过干扰隐窝干细胞分化

影响肠道上皮更新，间接导致Ⅱ组的 VH/CD 值大大

降 低 。 从 环 境 调 控 策 略 角 度 ，该 结 果 支 持 了“ 动 态

适配”理论—即环境参数设置需与肠道生理发育阶

段精准匹配。本研究将肠道形态计量学、微生物组

学 与 环 境 科 学 进 行 多 学 科 片 段 交 叉 分 析 后 不 仅 验

证了 I 组密闭式环控系统在维持肠道稳态方面的优

势，更揭示了“环境参数-微生物群落-肠道形态”的

功 能 级 联 效 应 。 当 前 研 究 尚 未 明 确 特 定 环 境 因 子

（如光照周期、CO2 浓度梯度等）与特定菌群定殖的

因果关系，相比于 I 组密闭式鸡舍，Ⅱ组半封闭式鸡

舍 夹 杂 了 部 分 自 然 光 ，光 照 的 波 源 、强 度 和 颜 色 等

也会发生变化，这将是后续研究的重要方向。未来

将采用响应曲面法建立多参数耦合模型［29］，以精准

解析环境变量对关键功能菌群的剂量效应关系。

4　结  论

本研究通过多维度数据整合，证实了密闭式环

控模式通过“环境参数-微生物群落-肠道形态”的功

能级联效应提升家禽肠道健康的科学机制，为不同

鸡 舍 养 殖 环 境 调 控 提 供 了 可 量 化 的 生 物 标 志 物 体

系，从而为深入探讨不同环控模式下肉鸡肠道健康

生长及微生物菌群研究提供了借鉴。
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