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研究报告 

基于盲肠菌群和回肠粘膜基因表达探讨解淀粉芽孢杆菌 

提高蛋鸡生产性能的潜在机制 

张红娜 Δ1  周玉法 Δ2  崔娜 1  庞全海*2  常维山*3 
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2 山西农业大学动物科技学院  山西 晋中  030801 

3 山东农业大学动物科技学院  山东 泰安  271000 

摘  要：【背景】我们的前期工作表明，在蛋鸡饲料中添加解淀粉芽孢杆菌 BLCC1-0238 可显著提高

产蛋性能和蛋品质，但其益生机制还不清楚。【目的】从基因组学和转录组学的视角去揭示益生菌提

高蛋鸡生产性能的潜在机制。【方法】利用高通量测序技术比较分析基础日粮组(C 组)和解淀粉芽孢

杆菌 BLCC1-0238 添加组(0.06%，2.0×1010 CFU/g，T 组)盲肠微生物菌群和回肠粘膜基因表达的差异。

【结果】基因组学分析发现，与对照组相比，益生菌添加组的盲肠菌群 Chao1 和 Shannon 指数升高；

在门水平上，厚壁菌门/拟杆菌门(Firmicutes/Bacteroidetes)的比例显著增加，梭杆菌门(Fusobacteria)

和变形菌门 (Proteobacteria) 的相对丰度降低；在属水平上，厚壁菌门中的考拉杆菌属

(Phascolarctobacterium)、乳酸杆菌属 (Lactobacillus)、瘤胃球菌科 UCG-014 属 (Ruminococcaceae 

UCG-014)、厌氧棍状菌属 (Anaerotruncus)、瘤胃梭菌属 (Ruminiclostridium 9)、克里斯滕森氏菌

(Christensenellaceae_R-7_group)相对丰度明显增加。转录组学结果表明，回肠粘膜组织中共有 356 个

差异表达基因，其中，上调基因 199 个，下调基因 157 个。生物信息学分析提示，上调基因参与了

淀粉和蔗糖代谢、半乳糖代谢以及甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢等促进物质代谢和营养吸收的过程。

【结论】日粮中添加解淀粉芽孢杆菌 BLCC1-0238，可通过改善盲肠菌群多样性和肠道营养吸收能

力提高蛋鸡的饲料利用率和产蛋性能，具有潜在的实用价值。 

关键词：蛋鸡，解淀粉芽孢杆菌 BLCC1-0238，基因组学，转录组学，生产性能 
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Abstract: [Background] Bacillus amyloliquefaciens BLCC1-0238 supplementation has been reported to 
effectively improve production performance and egg quality of laying hens in our previous study, the 
underlying mechanism, however, remains poorly understood. [Objective] The current study was 
conducted to examine the potential mechanism of B. amyloliquefaciens BLCC1-0238 to increase 
production performance of laying hens by evaluating cecal microflora and gene expression in ileum 
mucosa. [Methods] High-throughput sequencing technology was used to compare the differences of cecal 
microflora composition and gene transcription level of ileum mucosa between the basal diet group (group 
C) and B. amyloliquefaciens BLCC1-0238 supplementation group (0.06%, 2.0×1010 CFU/g, group T). 
[Results] B. amyloliquefaciens BLCC1-0238 supplementation can produce higher indexes of Chao1 and 
Shannon, which demonstrated increased diversity of cecal microflora. At the phylum level, the ratio of 
Firmicutes/Bacteroidetes was significantly increased, while relative abundances of Fusobacteria and 
Proteobacteria were reduced, and at the genus level, the relative abundances of Phascolarctobacterium, 
Lactobacillus, Ruminococcaceae UCG-014, Anaerotruncus, Ruminiclostridium 9, and Christensenellaceae_R-7_ 
group were all elevated, which indicated that B. amyloliquefaciens BLCC1-0238 supplementation altered 
the cecal microflora composition from different levels. With respect to gene expression change in ileum 
mucosa, 356 differentially expressed genes were identified, among which  199 genes were up-regulated 
and 157 genes were down-regulated. Bio-informatics analysis found that these up-regulated genes were 
involved in numerous signaling pathways associated with nutrition metabolism, such as glycine, serine and 
threonine metabolism, starch and sucrose metabolism, and galactose metabolism, which may accelerate 
nutrition absorption of laying hens. [Conclusion] B. amyloliquefaciens BLCC1-0238 supplementation can 
effectively improve laying hen production performance via increasing the diversity of cecal microflora and 
promoting nutrition absorption of laying hens, providing solid evidence for its further practical application. 

Keywords: Laying hens, Bacillus amyloliquefaciens BLCC1-0238, Genomics, Transcriptomics, 
Production performance 

抗生素在畜禽生产中的应用为畜牧业的健康

快速发展提供了有力保障，但养殖过程中对抗生素

的过度依赖，以及不合理使用甚至是滥用抗生素，

导致动物产品中的药物残留严重超标，动物源耐药

菌株大面积散播，已经对公共安全和生态环境造成

了严重威胁[1-2]。欧盟等国家已经通过颁布法令的形

式严禁在畜禽日粮中添加抗生素作为促生长剂[3]。

目前在动物生产中，选择添加抗生素替代品已经引

起了各国科学家的密切关注。大量的研究证实了益

生菌能提高动物的生产性能、增强免疫力、缓解热

应激，甚至预防和控制疾病[4-8]。 

在益生菌的选择上，乳酸杆菌和芽孢杆菌备受

欢迎[9-10]。芽孢杆菌在一定条件下会形成芽孢，可

对抗酸、胆碱和高温等恶劣环境，在动物肠道环境

内可以生存并进行繁殖，对肠道菌群起到平衡作 

用[11]；另外，芽孢杆菌还能利用自身产生的淀粉酶

和脂肪酶等去降解动物日粮中复杂的碳水化合物，

提高畜禽对饲料的利用率[12-15]。 
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但是目前许多关于益生菌的研究仅是从饲喂

结果上去反映其益生效果，而针对益生菌益生机制

的研究却很少。这主要是由于畜禽消化道环境有海

量的微生物菌群定殖，要想系统研究益生菌在复杂

的胃肠道内发挥益生功效的机制显得较为困难，但

新兴的高通量测序技术的应用为人们研究益生菌

在动物肠道内发挥益生机制提供了有利手段[16-17]。

因此，本研究在前期工作的基础上[15]，以基因组学

和转录组学技术为手段探讨蛋鸡日粮中添加解淀

粉芽孢杆菌 BLCC1-0238 对盲肠微生物菌群和回肠

粘膜基因表达的影响，从而较为系统地阐明其提高

蛋鸡生产性能的作用机理。 

1  材料与方法 

1.1  实验设计 

基于课题组的前期工作[15]，利用高通量测序技

术比较分析基础日粮组(C 组)和解淀粉芽孢杆菌

BLCC1-0238 添加组(0.06%，2.0×1010 CFU/g，T 组)

盲肠微生物菌群和回肠粘膜基因表达的差异，从基

因组学和转录组学两个角度揭示益生菌提高蛋鸡

生产性能的潜在机制。 

1.2  主要试剂和仪器 

Omega Stool DNA Isolation Kit，Omega 公司；

TruSeq DNA PCR-Free Sample Preparation Kit，

Illumina 公 司 ； SureSelect Strand-Specific RNA 

Library Prep Kit，Agient Technologies 公司；Trizol，

Invitrogen 公司；Tiangen 凝胶回收试剂盒，天根生

化科技(北京)有限公司。 

水平电泳仪，北京六一生物科技有限公司；凝

胶成像系统，Bio-Rad 公司；Illumina HiSeqTM 4000

平台，Illumina 公司；Agilent 2100 生物分析仪，

Agilent Technologies 公司。 

1.3  样品采集和处理 

从 基 础 日 粮 组 (C 组 ) 和 解 淀 粉 芽 孢 杆 菌

BLCC1-0238 添加组(0.06%，2.0×1010 CFU/g，T 组)

分别随机选取 3 只蛋鸡，颈静脉放血法处死后，收

取盲肠内容物和回肠中段。用细绳将盲肠口结扎并

取出，放入无菌的冷冻管中，在无菌条件下收集每

个样本的盲肠内容物。快速剪取回肠中段，用 0.9%

灭菌生理盐水冲洗后，无菌条件下用手术刀刀背刮

取回肠粘膜，放置冻存管中。收集的样品均置于液

氮保存。 

1.4  DNA 的提取和 MiSeq 高通量测序分析 

采用 Omega Stool DNA Isolation Kit 提取盲肠

内容物 DNA，测定纯度合格(OD260/OD280 约为 1.8)后，

PCR 扩增细菌 16S rRNA 基因 V3−V4 区[18]，产物

经 2%琼脂糖凝胶电泳检测。16S rRNA V3−V4 高变

区使用 TruSeq DNA PCR-Free Sample Preparation 

Kit 进行文库构建，使用 Illumina HiSeqTM 4000 平台

进行高通量测序。利用 Trimmomatic 序列过滤软件

去除接头和低质量片段(quality score<20)。97%的相

似性作为操作分类单元(operational taxonomic unit，

OTU)的划分标准，使用 RDP 分类软件把 OTU 按照

不同层次进行分类，并进行信息注解。最后，进行

α 多样性指数分析。 

1.5  总 RNA 提取和转录组学分析  

Trizol 法提取总 RNA，并使用 Agilent 2100 生

物分析仪对其浓度和完整度进行检测。构建 cDNA

文库的 RNA 完整度数值(RNA integrity number，RIN)

的阈值为 7。用 SureSelect Strand-Specific RNA 

Library Prep Kit 进行文库构建。随后采用 Illumina 

HiSeqTM 4000 平台进行高通量测序，测序模式为双

末端 150 bp (PE150)。利用 Trimmonmatic (V0.38)

软件对原始数据进行质控及预处理，最终得到高质

量的序列信息。 

利用 HISAT2 (V2.1.0)软件将上述高质量序列

信息对比到物种基因组(Gallus gallus 5.0，V91，

Ensembl)，生成比对信息。然后利用 StringTie (V 

1.3.5)对转录样本进行拼接，最后应用 Ballgown (V 

2.14.1)计算基因表达水平，对基础日粮组(C 组)和解

淀粉芽孢杆菌添加组(T 组)的差异基因进行比较分

析 。 差 异 基 因 筛 选 标 准 为 P≤0.05 且 差 异 倍 数  

(|Log2Fold change|)≥1。最后对获得的差异基因采用

Top GO (V2.34.0)和 KOBAS (V3.0)进行富集分析。 



张红娜等: 基于盲肠菌群和回肠粘膜基因表达探讨解淀粉芽孢杆菌提高蛋鸡生产性能的潜在机制 2519 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

1.6  统计学分析 

采用 One-way ANOVA (SPSS 22.0)分析数据，

利用 Duncan 多重检验进行差异性分析和样本均数

比较，P<0.05 表示差异显著，具有统计学意义。 

2  结果与分析 

2.1  盲肠菌群多样性 

构建的 DNA 文库中，将相似性为 97%的序列

集归为一个 OTU，结果发现 C 组和 T 组分别包含  

2 126 和 2 787 个 OTU，交集数目为 1 001 个 OTU (图

1)。对盲肠菌群 OTU 进行 α 多样性分析，T 组 Chao1

指数(2 789)和 Shannon 指数(5.35)均高于 C 组 Chao1

指数(2 133)和 Shannon 指数(5.02) (表 1)，说明蛋鸡

基础日粮中 BLCC1-0238 益生菌的添加增加了盲肠

微生物菌群的多样性。Coverage 指数在 99.93%以

上，说明分析结果能够覆盖样本数据，能够真实反

映盲肠菌群情况。 

2.2  盲肠菌群组成 

从图 2 可见，T 组中拟杆菌门的相对丰度显著

下降，而厚壁菌门的相对丰度显著增加。另外，T

组 中 的放 线菌 门 (Ac t inobac t e r ia )、 蓝 细菌 门

(Cyanobacteria)、互氧菌门(Synergistetes)和广古菌 

 
 
 

图 1  T 组和 C 组之间的 OTU 数量 
Figure 1  Numbers of OTUs between test group and 
control group 
 
 

表 1  盲肠菌群 α多样性指数 
Table 1  Alpha diversity indices of cecal microflora in 
laying hens 
项目 

Item 

C 组 

C group 

T 组 

T group 
Reads 161 141 188 318 

OTUs 2 126 2 787 

Ace 2 187 (2 170−2 211) 2 823 (2 811−2 841) 

Chao1 2 133 (2 129−2 141) 2 789 (2 788−2 795) 

Shannon 5.02 (5.01−5.03) 5.35 (5.34−5.36) 

Simpson 0.016 6 (0.016 4−0.016 7) 0.014 4 (0.014 2−0.014 6)

Coverage (%) 99.93 99.96 
 

 
 
 

 
 

 

图 2  盲肠菌群在门水平上的组成 
Figure 2  Cecal microflora taxonomic composition at phylum level 
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门(Euryarchaeota)的相对丰度得到提高，而梭杆菌

门(Fusobacteria)、变形菌门(Proteobacteria)的相对

丰度降低了。 

由图 3 可见，拟杆菌属(Bacteroides)的相对丰

度最高，其次是理研菌属(Rikenellaceae_RC9_gut_ 

group)和考拉杆菌属(Phascolarctobacterium)。与 C

组相比，T 组的拟杆菌属的相对丰度显著下降，

理研菌属(Rikenellaceae_RC9_gut_group)、脱硫弧

菌属(Desulfovibrio)、梭杆菌属(Fusobacterium)等

几个菌属的相对丰度也有下降，但差异不显著，

这说明解淀粉芽孢杆菌 BLCC1-0238 的添加在一

定程度上抑制了病原微生物的繁殖。而厚壁菌门

中的考拉杆菌属(Phascolarctobacterium)、乳酸杆

菌 属 (Lactobacillus)、 瘤 胃 球 菌 科 UCG-014 属

(Ruminococcaceae UCG-014) 、 厌 氧 棍 状 菌 属

(Anaerotruncus)、 瘤 胃 梭 菌 属 (Ruminiclostridium 

9)、克里斯滕森氏菌属(Christensenellaceae_R-7_ 

group)相对丰度在 T 组内增加，但差异不显著。

由于乳酸杆菌可参与调节微生物之间平衡，提高

抗病能力，考拉杆菌属、瘤胃球菌属、厌氧棍状菌

属在肠道内均可以产生短链脂肪酸，降低和改善肠

道炎症，因此解淀粉芽孢杆菌 BLCC1-0238 的添加

可通过提高这些菌群的丰度进而改善肠道微环境。 

2.3  回肠粘膜差异表达基因分析 

通过对回肠粘膜组织中转录组进行测定，结果

见图 4 火山图，C 组和 T 组之间共有 356 个差异表

达基因，包括 199 个上调基因和 157 个下调基因。

其中共有 18 个与物质消化和吸收相关的差异表达

基因(表 2)，如编码蔗糖酶-异麦芽糖酶、麦芽糖化

酶(α-葡萄糖苷酶)和乳糖酶的基因，醛缩酶、果糖

二磷酸盐 B 和葡萄糖-6-磷酸酶催化亚单位的编码

基因，苹果酸酶 1 编码基因，以及果糖二磷酸酶 1

和葡萄糖合成酶 2 的编码基因得到上调。这些与淀

粉和蔗糖代谢、半乳糖代谢相关的基因得到上调，

有利于动物机体把淀粉、乳糖和蔗糖等物质转变为

便于机体利用的葡萄糖。 
 

 
 

图 3  盲肠菌群在属水平上的组成 
Figure 3  Cecal microflora taxonomic composition at genus level 
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图 4  回肠粘膜差异表达基因 
Figure 4  Differentially expressed genes in the ileum 
mucosa 

2.4  GO 聚类分析   

GO 分析评估了两组之间差异表达基因的功能

富集(图 5)，主要分布于三大类功能：生物过程

(biological process，BP)、细胞组分(cellular 

component，CC)和分子功能(molecular function，

MF)。涉及到细胞粘附、解剖结构形态发生、系统

发育、肌肉系统过程、细胞对内源性刺激反应、肠

道吸收、脂类消化、细胞对生长因子刺激反应的负

调节、细胞表面、刷状缘、肌动蛋白丝束和含硫化

合物结合等 12 个亚类功能。GO 分析结果中，与脂 

 
 
表 2  回肠粘膜中与消化吸收相关的差异表达基因 
Table 2  Differentially expressed genes of digest and absorption in the ileum mucosa 
基因 ID 

Gene ID 

基因符号 

Gene symbol 

编码蛋白 

Encoded protein 

差异倍数 

Log2FC 

P 值 

P value 
ENSGALG00000015544  ALDOB 醛缩酶，果糖二磷酸 B 

Aldolase, fructose-bisphosphate B 

2.111 1.15E−04 

ENSGALG00000009511 SI 蔗糖酶-异麦芽糖 Sucrase-isomaltase 0.741 1.27E−03 

ENSGALG00000014995 PGM5 葡萄糖磷酸变位酶 5 Phosphoglucomutase 5 −0.658 1.94E−03 

ENSGALG00000030034  G6PC 葡萄糖 6 磷酸酶亚基 

Glucose-6-phosphatase catalytic subunit 

0.977 2.39E−03 

ENSGALG00000013265 GYS2 糖原合成酶 2 Glycogen synthase 2 0.607 3.07E−03 

ENSGALG00000004222 HK1 己糖激酶 1 Hexokinase 1 −0.906 3.83E−03 

ENSGALG00000031341 MGAM 麦芽糖酶-葡糖淀粉酶(α-葡糖苷酶) 

Maltase-glucoamylase (α-glucosidase) 

0.696 3.95E−03 

ENSGALG00000012260 LCT 乳糖酶 Lactase 0.666 1.25E−02 

ENSGALG00000009306 SLC2A2 可溶载体家族 2 成员 2 

Solute carrier family 2 member 2 

1.136 1.29E−02 

ENSGALG00000005043 ACACB 乙酰辅酶 A 羧化酶 β  

Acetyl-CoA carboxylase beta 

−0.776 2.70E−02 

ENSGALG00000015849  ME1 苹果酸酶 1 Malic enzyme 1 0.588 3.66E−02 

ENSGALG00000012613 FBP1 1,6 二磷酸果糖 1 

Fructose 1,6-bisphosphatase 1 

1.569 4.51E−02 

ENSGALG00000032679  GCSH 甘氨酸裂解系统蛋白 H 

Glycine cleavage system protein H 

0.668 3.10E−03 

ENSGALG00000008317 SDSL 丝氨酸脱水酶样 Serine dehydratase like 0.666 3.87E−03 

ENSGALG00000023436 HDC 组氨酸脱羧酶 Histidine decarboxylase −1.122 3.90E−03 

ENSGALG00000015053 GLDC 甘氨酸脱氢酶 Glycine dehydrogenase 1.081 1.24E−02 

ENSGALG00000030187 CAT 过氧化氢酶 Catalase 0.650 3.44E−02 

ENSGALG00000025844 AMT 氨基甲基转移酶 Aminomethyltransferase 0.708 3.58E−02 
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图 5  回肠粘膜差异表达基因功能聚类 GO 分析 
Figure 5  GO analysis of differentially expressed genes in the ileum mucosa 
 

肪代谢和肠道吸收相关的基因得到显著的功能富

集，说明添加解淀粉芽孢杆菌 BLCC1-0238 会促进

动物机体对营养物质的吸收和利用。 

2.5  KEGG 通路分析 

由图 6 可见，主要有 12 个生物学代谢过程得

到富集，包括：半乳糖代谢；视黄醇代谢；亚油酸

代谢；甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢；淀粉和蔗糖

代谢；血管平滑肌收缩；细胞色素 P450-药物代谢；

过氧化物酶体合成；细胞色素 P450-外源生物代谢；

戊糖和葡萄糖醛酸转换；初级胆汁酸生物合成；过

氧化物酶体增殖物激活受体信号通路。该结果说明

蛋鸡日粮中添加解淀粉芽孢杆菌 BLCC1-0473，会

调控肠道粘膜中碳水化合物代谢、氨基酸代谢、脂

类消化和肠道吸收等生物学过程的相关信号通路。  

 

 
 

图 6  回肠粘膜差异表达基因 KEGG 通路分析 
Figure 6  Enriched KEGG pathways based on differentially expressed genes in the ileum mucosa 
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3  讨论与结论 

肠道微生物多样性对于蛋鸡适应环境和稳定

生产性能至关重要[19-20]。本研究采用基因组学方法

分析，发现在 T 组中微生物菌群多样性指数显著增

加，有研究[21-22]表明这会提高蛋鸡的抗病能力和生

产性能。同时，解淀粉芽孢杆菌 BLCC1-0238 显著

增加了厚壁菌门的相对丰度，而降低了拟杆菌门的

相对丰度，有研究 [23-24]表示肠道菌群中厚壁菌   

门/拟杆菌门比例升高可能会提高肠道对营养吸收

和能量转化能力。陈阳等研究表明梭杆菌门中一些

菌属与机体胆固醇和总胆固醇的含量存在正相关，

变形菌门包括很多条件性致病菌，如沙门氏菌、大

肠杆菌等[25]。在本研究中，梭杆菌门和变形菌门的

相对丰度与 C 组相比出现不同程度的降低，说明解

淀粉芽孢杆菌 BLCC1-0238 的添加在一定程度上抑

制了病原微生物的繁殖。 

本研究 T 组中厚壁菌门中某些菌属相对丰度发

生了改变，主要包括乳酸杆菌属、考拉杆菌属、瘤

胃球菌属、厌氧棍状菌属和克里斯滕森氏菌。Biagi

等指出乳酸杆菌属是动物肠道微环境中重要的益

生菌之一，可参与调节微生物之间平衡，提高机体

免疫力与抗病能力[26]；Zhang 等发现考拉杆菌属、

瘤胃球菌属、厌氧棍状菌属在肠道内均可以产生短

链脂肪酸，降低和改善肠道炎症[27]；Sheng 等指出

反刍过程中瘤胃梭菌属的某些菌可提高饲料中纤

维素和木质素的分解率[28]；Goodrich 等认为提高肠

道内克里斯滕森氏菌的丰度对机体健康有益[29]；上

述菌属在本研究的 T 组中丰度增加，表明解淀粉芽

孢杆菌 BLCC1-0238 的添加可使蛋鸡肠道内有益菌

增加，改善肠道微环境。另外，脱硫弧菌属与肠炎、

肠癌以及某些代谢疾病发生有关[29]，在本研究的 T

组中其相对丰度的下降说明了解淀粉芽孢杆菌

BLCC1-0238 具有抑制有害菌繁殖的重要作用。 

转 录 组 学 分 析 发 现 ， 解 淀 粉 芽 孢 杆 菌

BLCC1-0238 上调了与淀粉和蔗糖代谢、半乳糖代

谢信号通路相关的基因表达，Goodrich 等[29]表示这 

些信号通路有利于动物机体把淀粉、乳糖和蔗糖等

物质转变为便于机体利用的葡萄糖。通过分析与碳

水化合物代谢相关的差异表达基因，发现存在于肠

上皮细胞的刷状边缘膜中的蔗糖酶-异麦芽糖酶、麦

芽糖化酶的编码基因表达显著上调，Khan 等[30]研

究表明这些功能基因的上调有助于机体对营养物

质的吸收。乳糖酶的基因表达也呈现显著上调，乳

糖酶亚基是唯一已知的能够将乳糖降解为葡萄糖

和半乳糖的 β-半乳糖苷酶，Khan 等[30]通过转录组

分析发现这些酶的上调表达会增加机体对碳水化

合物的消化吸收能力，从而降低料蛋比。另外，醛

缩酶果糖二磷酸盐 B 和葡萄糖-6-磷酸酶催化亚单

位编码基因也在 T 组中得到显著上调，前者是糖酵

解过程的关键酶，后者是糖异生过程的关键酶，而

且还具有细胞和生长因子的活性，研究[15]证实这两

个酶的表达上调会为处于产蛋期的蛋鸡提供更多

的能量。与三羧酸循环密切相关的乙酰辅酶 A 羧化

酶 β 是脂肪酸代谢过程中的关键酶，其编码基因表

达下调会减少脂肪酸的合成；与糖原分解与合成密

切相关的己糖激酶 1 编码基因的下调会减弱糖原的

分解，而果糖二磷酸酶 1 和葡萄糖合成酶 2 的上调

会增强糖原的合成；这些基因表达的改变说明，解

淀粉芽孢杆菌 BLCC1-0238 的添加为保证蛋鸡的持

续产蛋提供了能量基础。在本研究中，与葡萄糖吸

收利用相关的溶质载体家族 2 成员 2 的表达基因在

益生菌添加组也出现了显著上调，研究[15,17,31]表明

该基因的上调会促进蛋鸡对葡萄糖的吸收利用。 

KEGG 分析结果显示，不仅甘氨酸、丝氨酸和

苏氨酸代谢通路被显著富集，而且参与该通路的甘

氨酸裂解系统蛋白 H、甘氨酸脱氢酶、丝氨酸脱水

酶样和氨基甲基转移酶的编码基因也表现为显著

上调，这表明解淀粉芽孢杆菌 BLCC1-0238 会促进

甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢为机体提供更多的中

间代谢产物。另外，编码过氧化氢酶的基因显著上

调，有研究[32-33]表明过氧化氢酶增加会提高机体的

抗氧化能力；组氨酸脱羧酶的编码基因却表现为显
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著下调，研究[34]表明该酶在机体内的含量降低会减

少组胺的生成，从而减少机体发生过敏性炎症。GO

分析的结果表明，与脂肪代谢和肠道吸收相关的基

因也得到了显著的功能富集，这说明添加解淀粉芽

孢杆菌 BLCC1-0238 会促进动物机体对营养物质的

吸收和利用。 

综上所述，本研究从基因组学和转录组学两个

角 度 分 析 表 明 ， 日 粮 中 添 加 解 淀 粉 芽 孢 杆 菌

BLCC1-0238 可以增加盲肠微生物菌群多样性，调

控肠道粘膜中碳水化合物代谢、氨基酸代谢、脂类

消化和肠道吸收等生物学过程相关基因的表达，增

强肠道物质代谢与营养吸收能力，从而提高蛋鸡生

产性能和蛋品质。然而，下一步研究中还应该进一

步探讨微生物功能基因的丰度及其表达量的组学

变化，这样会更加深入地揭示益生菌的作用机理。 
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