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摘 要：为探明植物乳杆菌 BS22对黄曲霉毒素的解毒作用及对肉鸡肠道菌群的影响，设饲料添加不同量的 BS22

试验(不饲喂)和饲料添加 BS22饲喂肉鸡试验。在含有 50 µg黄曲霉毒素 B1(AFB1)的 1 kg饲料中加入 106、107、

108 CFU/g植物乳杆菌 BS22，于加入 0、15、30 d检测 AFB1含量。检测结果：加入 BS22后，各组饲料中的 AFB1

含量均显著下降；同一添加量下，随饲料贮存时间的增加，AFB1含量均有所提高。肉鸡饲喂设 3个组：I组(对照

组)，饲喂基础日粮；II组，饲喂基础日粮+50 µg/kg黄曲霉毒素 B1；III组，饲喂基础日粮+50 µg/kg黄曲霉毒素

B1+1.0×108 CFU/g植物乳杆菌 BS22。试验期为 28 d。采用 RCR–DGGE比较 4周龄肉鸡嗉囊、腺胃、十二指肠、

空肠、回肠及盲肠内容物及黏膜细菌群落的结构。对消化道内容物而言，除回肠外，消化道其他部位的内容物的

细菌多样性指数、均匀度和丰富度均是 III 组的高于 II 组和对照组；聚类图显示，除腺胃和盲肠外，其他部位均

是 II 组与对照组聚在一起，而 III 组单独存在。对消化道黏膜而言，除空肠和盲肠外，其他部位的黏膜的细菌多

样性指数和丰富度均是 II组的均高于 III组和对照组，且 III组和对照组的细菌多样性指数相近或相同；除回肠和

盲肠外，其他部位 III组和对照组聚在一起，而试验 II组单独存在。综合分析，黄曲霉毒素 B1对各肠段内容物菌

群的作用不明显，对黏膜菌群有较大影响，尤其是对十二指肠的黏膜菌群影响更明显，植物乳杆菌 BS22 能调节

由于黄曲霉毒素 B1引起的肠道黏膜菌群失衡。 
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Effects of BS22, a kind of lactobacillus plantarum, on the adsorption  
of aflatoxin B1 and intestinal flora in broiler chicken 
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Abstract: In order to investigate the detoxification of Lactobacillus plantarum BS22 on aflatoxin and its influence on gut 
microflora of broilers chicken, various amount of BS22 addition test with and without feeding were arranged. Test of 106, 
107, 108 CFU/g amount of BS22 were added into the feedstuff with 50 μg of B1 (AFB1), and the AFB1 content was 
measured after day 0, 15 and 30 day. The results showed that AFB 1 content in feeding group was significantly decreased 
after BS22 addition. While, it increased with the storage time of feedstuff at the same amount of addition. The test for 
feeding broilers, last for 28 days, was set into three groups, they were group I, basal diet (control group); group II, basal 
diet plus 50 µg/kg AFB1; group III, basal diet plus 50 µg/kg AFB1 and Lactobacillus plantarum BS22 (1.0×108 CFU/g 
feed). Structure of bacterial communities and contents in glandular stomach, duodenum, jejunum, ileum, cecum and 
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mucosa were compared using PCR–DGGE approach at the fourth week. The results showed that Shannon-Wiener index 
(H'), Evenness (EH) and Richness (S) in group III were higher than that in group II and group I for those contents in all 
gastrointestinal except for in ileum. Clustering diagram showed that group II and group I clustered together, group III, 
however, was separated in gastrointestinal except for in glandular stomach and in cecum. For those in mucosa, the 
Shannon–Wiener index (H') and Evenness (EH) in group II were higher than that in group III and group I in mucosa 
except for in jejunum and cecum. The Shannon–Wiener index (H') in group III and group I were the same or similar. 
Cluster analysis showed that group III and group I clustered together, while group II was separated in mucosa except for 
in ileum and cecum. In general, aflatoxin B1 took little effect on the flora in intestinal contents, but had greater impact on 
mucosal flora. Lactobacillus plantarum BS22 could adjust the imbalance of mucosal flora caused by aflatoxin B1. 

Keywords: Lactobacillus plantarum; aflatoxin B1; intestinal flora; Polymerase chain reaction-denaturing gradient gel 
electrophoresis(PCR–DGGE); diversity; broilers 

 
黄曲霉毒素(AF)是一类主要由黄曲霉菌、寄生

曲霉菌、特异曲霉和假溜曲霉等产生的次级代谢产

物，具有极强毒性，其中，以黄曲霉毒素 B1(AFB1)
的毒性最强。黄曲霉毒素主要污染玉米、花生、坚

果等农作物及其制品[1]。目前，肉鸡感染黄曲霉毒

素的检测指标主要有生长性能指标、血清生化指

标、组织器官毒素残留指标等。1975年，Larsen等[2] 

研究指出，经 AFB1处理后的仓鼠生长缓慢，并表

现出 AFB1毒性症状，肠道细菌数量下降。何明清

等[3]指出，AFB11 可抑制正常菌群的生长繁殖，引

起机体菌群变化，在临床上表现出一系列慢性中毒

症状。 
饲料中的黄曲霉毒素可经碱处理、氧化处理、

生物降解等多种方法去毒。近些年，生物降解法成

了研究的热点，许多微生物，包括细菌、酵母菌等

都能吸附霉菌毒素。乳酸菌对 AFB1吸附作用的研

究始于 1995 年。目前，澳大利亚、日本和瑞典等
国家开展这方面的研究较多。有研究[4]证明，乳酸

菌属的许多菌株都具有吸附黄曲霉毒素的作用。马

静等[5]研究发现，乳酸杆菌可以减少人体肠道对黄

曲霉毒素的吸收，增加毒素排泄。Lahtinen 等[6]证

实，鼠李糖乳杆菌菌株 GG(L. rhamnosus GG)能以
物理结合方式除去培养介质中的 AFB1。笔者在含

有 50 μg黄曲霉毒素B1的饲料中加入不同含量的植

物乳杆菌 BS22，以研究 BS22对 AFB1的吸附效果，

并用含有 AFB1 和 BS22 的饲料饲喂肉鸡，采用
PCR–DGGE分析AFB1对肉鸡肠道不同部位内容物

和黏膜中菌群的影响，探讨 BS22 对黄曲霉毒素的
解毒作用及其对肉鸡肠道菌群的调节作用，现将结

果报道如下。 

1 材料和方法 

1.1 材料 

供试 AFB1含量大于 99%，购自北京华安麦科
有限责任公司；植物乳杆菌 BS22 由四川农业大学
动 物 微 生 态 研 究 中 心 提 供 ， 保 贮 编 号 为

CCTCC:M2013010，活菌数为 1.0×108 CFU/mL。 
试验动物为 1日龄健康艾维茵肉鸡 120羽，体

重 45 g左右，购于温江正大畜禽有限责任公司。基
础日粮采用玉米–豆粕型饲料，日粮组成及营养水
平见表 1。 

表 1 试验基础日粮组成及营养水平 
Table 1 Composition of basal diets and nutrient levels 

日粮组成 含量/%  营养成分
③ 含量

玉米 51.64 代谢能(ME，MJ/kg) 14.16

豆粕 39.60 粗蛋白质(CP，%) 21.17

菜籽油  4.30 蛋氨酸(Met，%)  0.49

DL–蛋氨酸 0.20 钙(Ca，%)  1.07

磷酸氢钙 1.85 总磷(AP，%)  0.71

碳酸钙 1.30   

食盐 0.40   

复合多维
① 0.03   

胆碱 0.18   

微量元素预混料
② 0.50   

合计 100.00   

① 复合多维为每千克全价料提供：维生素 A 40 000 IU、维生素 D3 

10 000 IU、维生素 E 25 IU、维生素 K3 5 mg、维生素 B1 2 mg、维生素

B2 16 mg、维生素 B6 6 mg 、维生素 B12 0.03 mg、烟酸 35 mg、D–泛酸

钙 25 mg、叶酸 0.5 mg、抗氧化剂 0.5 mg；② 每千克微量元素预混料

含铁 100 mg、铜 25 mg、锌 120 mg、锰 70 mg、碘 0.8 mg、硒 1 mg；

③ 营养成分为计算值。 
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1.2 基础饲料添加 BS22 对 AFB1 的吸附试验(体
外试验)  

试验设 A、B、C、D、E 5个组，试验设计见
表 2。 

表 2 饲料添加 BS22 试验设计 
Table 2 Experimental design of BS22 addition in feedstuff 

组别 处理 

A 1 kg基础饲料 

B 1 kg基础饲料+ 50 µg AFB1 

C 1 kg基础饲料+ 50 µg AFB1 + 106CFU/g植物乳杆菌 BS22

D 1 kg基础饲料+ 50 µg AFB1 + 107 CFU /g植物乳杆菌 BS22

E 1 kg基础饲料+ 50 µg AFB1 + 108 CFU /g植物乳杆菌 BS22
 
分别于第 0、15、30天时各采 1次样，每次混

匀后采样 20 g，放入样品袋，编号，置于–20 ℃冰
箱保存。采用酶联免疫吸附试验(ELISA)法测定不
同时期饲料中 AFB1的含量。检测方法和具体操作

步骤按照深圳绿诗源生物技术有限公司 AFB1检测

ELISA试剂盒说明书进行。 

1.3 肉鸡饲养试验 

选用 1日龄健康艾维茵肉鸡 120羽，随机分为
3个组，每组 4个重复，每个重复 10羽。3个组之
间初始体重差异无统计学意义(P>0.05)。试验期为
28 d。I组(对照组)，饲喂基础日粮；II组，在基础
日粮中添加 50 µg/kg AFB1；III组，在 1 kg基础日
粮中加 50 µg AFB1 和 0.1%植物乳杆菌 BS22 
(1×108CFU/g)。试验鸡采用 2 层笼养，自由饮水和
采食，24 h光照。 

1.4 消化道各部位内容物、黏膜采集及粪样 AFB1

检测 

试验第 28 天采集供试鸡的粪便，之后随机从
各组取肉鸡 5只宰杀，采集消化道不同部位(嗉囊、
腺胃、十二指肠、空肠、回肠和盲肠)内容物，并将
5 只鸡相同部位的内容物混合均匀，分装至 2 mL
离心管。同时采用无菌操作方法，在冰上用解剖刀

将消化道黏膜刮下，置于装有生理盐水的离心管，

振荡均匀后各吸取 5 只鸡的混悬液 200 µL 混合，
分装至 2 mL离心管，–80 ℃保存。收集的粪样按
1.2中的方法检测 ABF1含量。 
参照文献[7]提取细菌总 DNA，用核酸浓度测

定仪测定总 DNA浓度。 

1.5 基因组总 DNA 16S rDNA V3 区扩增 

参照文献[8]中大肠杆菌16S rRNA基因V3片段

(339~539 bp)设计引物：上游引物 5'–CGCCCGGGG 
CGCGCCCCGGGCGGGGCGGGGGCACGGGGGG
ACTCCTACGGGAGGCAGCAGT–3'；下游引物
5'–GTAT TACCGCGGCTGCTGGCAC–3'。PCR 反
应体系(25 µL)：上、下游引物(10 pmol/µL)各 1.0 µL，
2×Taq Master Mix 12.5 µL，总 DNA(模板)1.0～2.0 
µL，用双蒸水补至 25 µL，同时设阴性对照管。PCR
扩增程序为：94 ℃预变性 4 min；94 ℃变性 30 s，
58 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 2 min，30个循环；最后
72 ℃延伸10 min。用1.0%琼脂糖凝胶电泳检测PCR
产物片段大小和浓度。 

1.6 PCR–DGGE 分析 

PCR–DGGE 分析参照文献[9]进行。凝胶电泳
梯度为35%～65%(100%的变性剂包括7 mol/L尿素
和 40%甲酰胺)，变性方向与电泳方向一致。采用
l×TAE作电泳缓冲液，100 V、60 ℃电泳 14～16 h，
结果经硝酸银染色后用凝胶成像系统扫描图像。 

1.7 割胶回收共性和特异性条带并克隆和测序 

将 DGGE 图谱上的共性和特异性条带分别割
胶回收并浸泡在 100 µL加有 0.1%Triton X–100的
缓冲液中，4 ℃过夜，取 l µL作为模板，按 1.5中
方法再次扩增 16S rDNA V3 区，扩增产物进行

DGGE电泳，确认回收片段的正确性。重复该过程，
直至在 DGGE图谱上得到单一的特定条带为止。取
l µL回收纯化的 DNA为模板，采用 1.5中方法扩增
V3区，不同的是使用不带 GC发夹的引物，PCR产
物用于下一步克隆。 
采用 pMD19–T 载体试剂盒，参照使用手册对

模板 PCR 产物进行连接，再将其转入大肠杆菌
DH5α 感受态细胞中，涂布含氨苄青霉素的营养琼
脂平板，每条带选取 1～3 个阳性克隆送英潍捷基
(上海)生物技术有限公司测序。应用 Chromas 2 软
件对测定序列进行编辑，非嵌合体序列在 GenBank
数据库中进行比对分析，寻找亲缘关系最近的细菌

并克隆。 

1.8 数据分析 

将 DGGE图谱数字化、标准化后得到 1个记录
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DGGE胶中条带迁移位置的数字化矩阵，将矩阵导

入 SPSS19软件和Quantity One软件进行聚类分析。 

2 结果与分析 

2.1 饲料中添加 BS22 对 AFB1含量的影响 

由表 3可见，A组 AFB1的含量极低，B组 AFB1

的含量与加入量相近。加入植物乳杆菌 BS22 后，

饲料中的 AFB1含量显著下降(P<0.05)，且随着加入

的植物乳杆菌活菌量的增加，饲料中 AFB1的含量

逐渐下降。同一添加量处理，随饲料储存时间的增

加，B、C、D、E组 ABF1含量均略有上升。 

表 3 饲料中 AFB1的含量 
Table 3 The content of AFB1 in feedstuff 

AFB1含量/(µg·kg–1) 
组别 

0 d 15 d 30 d 

A (0.004±0.01)e (0.006±0.01)e (0.008±0.01)e

B (49.17±0.09)a (49.64±0.04)a (50.14±0.01)a

C (27.34±0.01)b (27.45±0.03)b (27.55±0.02)b

D (24.34±0.02)c (24.69±0.02)c (25.82±0.05)c

E (20.83±0.02)d (22.55±0.04)d (24.52±0.06)c

表中同列数据不同字母表示差异显著(P<0.05)。 

2.2 饲料中添加 BS22 对肉鸡粪便中 AFB1含量的

影响 

I 组(对照组)肉鸡粪便中 AFB1 的残留量为

(0.579±0.025) µg/kg，II 组(黄曲霉毒素组)肉鸡粪便
中 AFB1的残留量为(0.937±0.048) µg/kg，II组 AFB1

的残留量显著高于 I组，而加入植物乳杆菌BS22后，
III组 AFB1的残留量为(1.587±0.055) µg/kg，显著高
于黄曲霉毒素组和对照组。上述结果表明，植物乳

杆菌 BS22对 AFB1有吸附作用，使得蓄积在动物体

内的AFB1含量减少，而排出体外的AFB1含量增加。 

2.3 消化道内容物细菌 16S rDNA V3 区基因片段

的 PCR–DGGE 图谱和多样性分析 

图1–a、b显示，不同部位内容物的细菌组成不一
样，其中盲肠中的细菌种类最丰富。对消化道内容物

而言，除回肠外，其他部位III组的细菌多样性指数、
均匀度和丰富度均高于II组和对照组(表4)。由图1– a、
b聚类结果可知，除腺胃和盲肠外，II组与对照(I)组聚
在一起，III组单独存在；II组与对照组(I组)的最高相
似性为87%，最低相似性为66%，而III组与对照组(I
组)的最高相似性为79%，最低相似性为55%。 

 

 

代号中N为内容物； A为嗉囊；B为腺胃；C为十二指肠；D为空肠；E为回肠；F为盲肠；Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ分别为对照组、Ⅱ组、Ⅲ组。 

图1 消化道内容物细菌16S rDNA V3区基因片段的PCR–DGGE图谱和聚类结果 
Fig.1 PCR–DGGE profiles and clustering results of 16S rDNA in V3 region from microbiota in gut content  
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表4 消化道内容物的细菌多样性指数、均匀度和丰富度 
Table 4 Shannon–Wiener index (H'), evenness (EH) and richness (S) of microbiota in gut contents 

代号 多样性指数 均匀度 丰富度 代号 多样性指数 均匀度 丰富度 

AN–Ⅰ 2.83 0.72 17 DN–Ⅰ 2.56 0.65 13 

AN–Ⅱ 2.83 0.72 17 DN–Ⅱ 2.64 0.67 14 

AN–Ⅲ 3.00 0.76 20 DN–Ⅲ 2.71 0.69 15 

BN–Ⅰ 3.26 0.83 26 EN–Ⅰ 2.94 0.75 19 

BN–Ⅱ 3.22 0.82 25 EN–Ⅱ 3.04 0.77 21 

BN–Ⅲ 3.30 0.84 27 EN–Ⅲ 2.94 0.75 19 

CN–Ⅰ 2.89 0.74 18 FN–Ⅰ 3.53 0.90 34 

CN–Ⅱ 2.89 0.74 18 FN–Ⅱ 3.53 0.90 34 

CN–Ⅲ 3.00 0.76 20 FN–Ⅲ 3.56 0.90 35 

代号中N为内容物； A为嗉囊；B为腺胃；C为十二指肠；D为空肠；E为回肠；F为盲肠；Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ分别为对照组、Ⅱ组、Ⅲ组。  
2.4 肉鸡消化道黏膜细菌 16S rDNA V3 区基因片

段的 PCR–DGGE 图谱和多样性分析 

消化道黏膜细菌 16S rDNA V3 区基因片段的
PCR–DGGE图谱见图 2。除空肠和盲肠外，其他部
位 II 组的黏膜细菌多样性指数和丰富度均高于 III
组和对照组(I)，且 III组和 I组的多样性指数相近或
相同(表 5)。由图 2–a、b可以看出，不同部位黏膜

的 DGGE 图谱条带数有差异，盲肠依然菌群最丰
富。由图 2–a、b 聚类结果可看出，III 组与对照组
(I 组)大部分聚在一起，而 II 组单独存在；III 组与
对照组的最高相似性为 94%，最低相似性为 62%，
而 II组与对照组的最高相似性为 92%，最低相似性
为 63%。 

 

 

代号中A为嗉囊；B为腺胃；C为十二指肠；D为空肠；E为回肠；F为盲肠；M为黏膜；Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ分别为对照组、Ⅱ组、Ⅲ组。 

图2 消化道黏膜细菌16S rDNA V3区基因片段的PCR–DGGE图谱和聚类结果 
Fig.2 PCR–DGGE profiles and clustering results of 16S rDNA in V3 region from microbiota in gut mucosa 
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表 5 消化道黏膜细菌的多样性指数、均匀度和丰富度 

Table 5 Shannon–Wiener index (H'), Evenness (EH) and Richness (S) of microbiota in gut mucosa 

代号 多样性指数 均匀度 丰富度 代号 多样性指数 均匀度 丰富度 

AM–Ⅰ 2.83 0.75 17 DM–Ⅰ 2.77 0.73 16 

AM–Ⅱ 2.94 0.78 19 DM–Ⅱ 2.71 0.72 15 

AM–Ⅲ 2.94 0.78 19 DM–Ⅲ 2.77 0.73 16 

BM–Ⅰ 3.04 0.80 21 EM–Ⅰ 3.04 0.81 21 

BM–Ⅱ 3.30 0.87 27 EM–Ⅱ 3.09 0.82 22 

BM–Ⅲ 3.18 0.84 24 EM–Ⅲ 3.00 0.79 20 

CM–Ⅰ 2.94 0.78 19 FM–Ⅰ 3.47 0.92 32 

CM–Ⅱ 3.14 0.83 23 FM–Ⅱ 3.43 0.91 31 

CM–Ⅲ 2.83 0.75 17 FM–Ⅲ 3.40 0.90 30 

代号中A为嗉囊；B为腺胃；C为十二指肠；D为空肠；E为回肠；F为盲肠；M为黏膜；Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ分别为对照组、Ⅱ组、Ⅲ组。  
2.5 消化道各部位内容物及黏膜的共性和特异性

菌群分析 

在 DGGE图谱上共割胶回收 19条带，其中有
11条共性条带和 8条特异性条带(图 l、图 2中箭头
所指)。克隆测序后，在 GenBank 数据库中进行序
列比对分析，找出了最相近的菌种(表 6)。7个共性
条带为优势菌群，分别为卷曲乳杆菌(Lactobacillus 
crispatus)、唾液乳杆菌(Lactobacillus salivarius)、嗜
酸乳杆菌(Lactobacillus acidophilus)、巴氏链球菌
(Streptococcus pasteurianus) 、 食 淀 粉 乳 杆 菌
(Lactobacillus amylovorus) 和 瑞 士 乳 杆 菌

(Lactobacillus helveticus)。条带 1和条带 7分别是对
照组肉鸡腺胃和空肠内容物的特异条带，为未培养

细菌；条带 10和条带 11为 II组腺胃黏膜的特异性
条带，分别为未培养细菌和未培养的柔嫩梭菌属

(Uncultured Faecalibacterium sp.)；条带 12、14和
15是 II组十二指肠的特异条带，其中条带 12为梭
菌属(Clostridium sp.)，条带 14为未培养的毛螺旋菌
科(Uncultured Lachnospiraceae bacterium)。条带 17
和 19是对照组和 III组特有的条带，分别是不动杆
菌属 (Acinetobacter sp.)和拟杆菌 (Bacteroidetes 
bacterium)。 

表6 DGGE共性条带和特异性条带的基因片段序列的BLAST分析 
Table 6 BLAST analysis of genomic sequences in common bands and special bands in DGGE  

条带号 序列长度/bp  GenBank中最相近的菌种名称(登录号) 相似性/%  备注  

1 151 Uncultured bacterium (JF260833.1)  99 共性 

2 156 Lactobacillus crispatus (KF684066.1) 100 共性 

3 156 Lactobacillus salivarius (KF588360.1)  97 共性 

4 157 Actinobacterium SL–11 (KC817538.1)  99 共性 

5 156 Lactobacillus acidophilus (KF548315.1) 100 共性 

6 156 Lactobacillus amylovorus strain FQ103 (KF418830.1) 100 共性 

7 151 Uncultured Bacteroidetes bacterium clone C–5–1 (KF827076.1)  97  
8 151 Flavobacterium sp. S146.08.SCU.W.Gill.N (JX287651.1)  99 共性 

9 157 Streptococcus pasteurianus strain (KF767899.1)  99 共性 

10 131 Uncultured Faecalibacterium sp. (KF508452.1)  98  
11 151 Uncultured organism clone ELU0116–T290–S–NI_000056 (HQ789275.1) 100  
12 134 Clostridium sp. AUH–JLC235 (GU128175.1) 100  
13 134 Uncultured Clostridiales bacterium gene (AB702856.1)  97 共性 

14 131 Uncultured Lachnospiraceae bacterium(KF505051.1) 100  
15 131 Uncultured bacterium clone E416QYJ01FDJ2R(HQ295900.1) 100  
16 156 Lactobacillus helveticus strain M3–1 (AM117137.1)  99 共性 

17 157 Acinetobacter sp. NM–18 (JQ765576.1)  99  
18 157 Uncultured Acinetobacter sp. clone DVBSD_J362 (KF463964.1) 100 共性 

19 151 Bacteroidetes bacterium zo31 (AF531002.1)  97  
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3 结论与讨论 

Gong 等[10]曾提出 5 个以上的个体样品混合才
能代表整体的菌群组成。为减少个体差异对试验结

果的影响，本试验中采取 5只鸡相同部位的内容物
混合后提总 DNA，在减少样本数量的同时，保证了
试验结果不受个体差异的影响。对消化道内容物菌

群而言，聚类结果是大部分肠段 II组与对照组聚在
一起，表明 AFB1对内容物菌群的作用不明显。目

前，有关毒素对肠道微生物种群及发酵影响的数据

仍缺乏[11]。Sutic 等[12]研究指出，植物乳杆菌、干

酪乳杆菌等可在 AFB1的影响下利用葡萄糖等发酵

产气，但也未得到任何有意义的证据可证明 AFB1

对肠道菌群多样性产生了影响。关于 AFB1直接对

黏膜菌群影响的研究目前尚少见报道，但其可引起

黏膜损伤，间接影响肠道菌群结构。Agag 等[13]和

Ul–Hassan 等[14]分别证明 AFB1可抑制机体自身的

免疫力，导致寄生细菌和病毒感染宿主。本试验结

果显示，除腺胃外，其他部位 II组的菌群多样性指
数均高于对照组，可能是 AFB1损伤黏膜组织，降

低了肠道免疫功能，导致一些病原菌和寄生细菌的

入侵，从而使黏膜细菌多样性增加。Aboutalebi等[15]

研究指出，AFB1 可引起十二指肠肠绒毛增生和黏

膜的损伤。Fernandez 等[16]研究了 AFB1 对羔羊回

肠黏膜免疫分子细胞数量的影响，结果证明 AFB1

使回肠黏膜上的 SIgA细胞数量明显减少。SIgA是
黏膜的主要免疫分子[17–18]，SIgA 的减少使回肠黏
膜免疫系统受到损伤。Ramos 等[19]研究了 AFB1在

大鼠的小肠部位吸收的机制，结果表明 AFB1高速

通过小肠，几乎可全部被肠道吸收，尤其在十二指

肠的吸收效果最明显。本试验结果显示，II 组与对
照组十二指肠段黏膜的菌群相似性相当低，仅为

63%，说明 AFB1基本在十二指肠被吸收，并对黏膜

菌群多样性造成了较大的影响，故 AFB1组(II组)与
对照组的细菌多样性存在较大差异。 
本研究结果表明，III组大多数肠段内容物的细

菌多样性指数高于对照组和 II组， III组消化道各
部位黏膜细菌多样性指数和对照组的值相同或相

近，说明饲喂植物乳杆菌 BS22 可增加肉鸡肠道微
生物的数量和多样性，这与郭元晟[20]的研究结果相

似。El–Nezami 等[21]的研究证明了乳酸杆菌和丙酸

菌属可去除鸡十二指肠的 AFB1，并能在一定程度

上改善由于 AFB1引起的黏膜损伤，从而调整黏膜

菌群趋于正常。 
消化道内容物不同部位条带测序得到的优势

菌群主要是乳杆菌，如唾液乳杆菌、嗜酸乳杆菌，

该结果与潘康成等[24]的研究结果相似。对照组腺胃

和空肠段特异条带是未培养的微生物，而 II组和 III
组在各肠段均无特异性条带，进一步说明 AFB1对

肠道内容物菌群无明显影响。黏膜各肠段测序结果

显示， II组有较多的特异条带。有研究报道 AFB1

让机体肠道组织中毒的机制包括抑制氧的产生[25]、

抑制氧自由基[26]等，造成机体内环境处于厌氧状

态。本研究中 II组的特异性条带 12和 14分别是梭
菌属(Clostridium sp.)和未培养毛螺菌科(Uncultured 
Lachnospiraceae bacterium)，前者是专性厌氧菌，
后者是严格厌氧菌，表明 AFB1可能如上述文献报

道，抑制了黏膜组织上氧的产生，使机体处于厌氧

或严重厌氧状态，从而使未培养毛螺菌科

(Uncultured Lachnospiraceae bacterium)能在黏膜上
定植，改变黏膜菌群结构。 
综上所述，AFB1 对肉鸡肠道内容物菌群结构

的作用不明显，但其可引起黏膜损伤，从而导致黏

膜菌群结构发生改变。添加植物乳杆菌 BS22 对
AFB1引起的肠道黏膜菌群失调具有调节作用。 
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