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酵母硒对氧化应激肉鸡盲肠菌群的影响 
张佳鑫，陈继发*  

(宜春学院生命科学与资源环境学院，江西 宜春 336000) 

摘 要：选取 80 只 3 月龄康乐黄鸡，随机均分为 4 组，每组 5 个重复，每个重复 4 只。对照组(CON 组)和应激

组(STR 组)饲喂基础饲粮，酵母硒组(SY 组)和酵母硒+应激组(SY_STR 组)饲喂在基础饲粮中添加 0.5 mg/kg 酵母

硒的试验饲粮。预试期 7 d，正试期 21 d。试验第 21 天时，给 STR 组和 SY_STR 组肉鸡腹腔注射 15 mg/kg 敌草

快，CON 组和 SY 组注射等量生理盐水，24 h 后，每个重复选取 1 只鸡，采集盲肠内容物样品，用于肠道菌群分

析，研究酵母硒对氧化应激肉鸡盲肠微生物多样性、菌群结构及物种丰度的影响。结果表明：盲肠菌群 α 多样性

指数在各组间的差异均无统计学意义(P>0.05)；β 多样性分析显示，与 CON 组和 SY_STR 组相比，STR 组盲肠菌

群结构分布相对零散，物种相似度较低；与 CON 组相比，STR 组厚壁菌门与拟杆菌门相对丰度之比(F/B)、肠球

菌属和埃希氏菌属–志贺氏菌属相对丰度显著(P<0.05)升高，毛螺旋菌属和嗜胆菌属相对丰度显著(P<0.05)降低；

与 STR 组相比，SY_STR 组和 SY 组拟杆菌门相对丰度显著(P<0.05)升高，F/B、厚壁菌门、Monoglobus 和埃希氏

菌属–志贺氏菌属相对丰度显著(P<0.05)降低；与 STR 组相比，SY_STR 组 Muribaculaceae 未明确属相对丰度显著

(P<0.05)升高，肠球菌属相对丰度显著(P<0.05)降低；LEfSe 分析显示，与 CON 组相比，STR 组梭菌目 vadinBB60

群、Monoglobus、丹毒丝菌科显著富集，与 STR 组相比，SY_STR 组拟杆菌门、普雷沃氏菌科_UCG–001、拟普

雷沃氏菌属、帕拉普氏菌属显著富集。可见，氧化应激能引起肉鸡盲肠微生物多样性和菌群结构的改变，添加酵

母硒能够缓解氧化应激对肉鸡肠道菌群结构造成的负面影响。 
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Effect of yeast selenium on cecal microflora in oxidative stress broilers 

ZHAGN Jiaxin，CHEN Jifa* 

(College of Life Science and Resources and Environment, Yichun University, Yichun, Jiangxi 336000, China) 
 

Abstract: A total of 80 healthy 3-month-old Kangle yellow chicks were randomly divided into 4 groups with 5 replicates 
per group and 4 broilers per replicate. Broilers in the control(CON) group and stress(STR) group were fed a basal diet, 
broilers in yeast selenium(SY) and yeast selenium + stress (SY_STR) groups were fed the basal diet supplemented with 
0.5 mg/kg yeast selenium. The adjustment period lasted for 7 days, and the experimental period lasted for 21 days. 
Broilers of groups STR and SY_STR were injected intraperitoneally with 15 mg/kg BW diquat at day 21, and broilers of 
groups CON and SY were injected intraperitoneally with an equivalent amount of sterile saline at day 21. At day 22, one 
chicken was randomly selected from each replicate, and the cecal content sample was collected for intestinal microflora 
analysis to investigate the effect of yeast selenium on cecal microbial diversity, microbiota structure, and species richness 
in oxidative stress broilers. The results showed as follows: 1) There was no significant difference in the α diversity index 
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of the cecal microbiota among all groups (P>0.05). The β diversity analysis showed that the cecal microflora structure 
distribution of group STR was relatively scattered and had lower similarity compared with groups CON and SY_STR. 2) 
Compared with the group CON, the Firmicutes to Bacteroidota ratio (F/B) and the relative abundance of Enterococcus 
and Escherichia-Shigella in cecum of group STR were significantly increased (P<0.05), and the relative abundance of 
Parasutterella and Bilophila in cecum of group STR were significantly decreased (P<0.05). Compared with the group 
STR, the relative abundance of Bacteroidota in cecum of groups SY_STR and SY was significantly increased (P<0.05), 
and the F/B and the relative abundance of Firmicutes, Monoglobus and Escherichia-Shigella of groups SY_STR and SY 
were significantly decreased(P<0.05). Compared with the group STR, the relative abundance of norank_f_Muribaculaceae in 
cecum of group SY_STR was significantly increased (P<0.05), and the relative abundance of Enterococcus of group 
SY_STR was significantly decreased (P<0.05). 3) Compared with the group CON, the abundance of Clostridiales 
vadinBB60 group, Monoglobus and Erysipelaceae in cecum of group STR were significantly increased (P<0.05). 
Compared with the group STR, the abundance of Bacteroidota, Prevotellaceae_UCG-001, Alloprevotella and 
Paraprevotella were significantly increased (P<0.05). In conclusion, oxidative stress could cause changes in the cecal 
microbial diversity and microbiota structure of broilers; dietary supplemented with yeast selenium could intervenes 
changes of the diversity of cecal microbiota caused by oxidative stress in broilers. 

Keywords: broilers; yeast selenium; oxidative stress; cecum; intestinal microflora 

 

肠道微生物对宿主具有重要的作用，如参与营

养物质消化吸收、调节机体新陈代谢、维持正常免

疫功能等[1–3]。微生物多样性降低或正常菌群结构

破坏可引起宿主营养物质利用率降低、新陈代谢紊

乱、免疫防御能力下降等，最终影响宿主健康、生

长发育或生产性能[4–5]。动物生产过程中，可能会

由于饲养密度过高、养殖场环境控制不当、细菌或

病毒感染及饲粮被有毒有害物质污染等产生氧化

应激，并因此受到不同程度的氧化损伤。氧化应激

会降低肠道微生物多样性，破坏肠道菌群结构并可

引起炎症反应、免疫功能失调，直接危害动物健康，

最终造成生长受阻、生产性能及产品品质下降，给

畜牧业造成重大经济损失[6–8]。 

当前，在饲粮中添加抗氧化剂是有效缓解氧化

应激损伤的主要方法之一。硒是重要的饲粮抗氧化

剂来源，为谷胱甘肽过氧化物酶活性中心的组成部

分，可通过直接的抗氧化作用、增强免疫功能等缓

解动物氧化应激[9]。酵母硒是通过硒富集在生长酵

母的细胞蛋白质结构内生产的。研究[10–11]表明，酵

母硒可显著改善应激状态下动物机体的健康水平。

饲粮添加酵母硒能增强动物抗氧化及免疫功能、提

高生长或生产性能、改善产品品质[12–13]。此外，研

究[14–15]发现，酵母硒可调节动物肠道菌群结构，改

善肠道健康。YANG 等[16]报道，酵母硒能明显减轻

赭曲霉毒素–A(OTA)诱导的肉仔鸡盲肠组织损伤，

修复肠上皮细胞紧密连接结构，并可通过提高肠道

微生物多样性和减少有害菌丰度来干预 OTA 引起

的肠道菌群变化。目前，关于氧化应激对肉鸡肠道

微生物的影响及酵母硒调节肉鸡肠道菌群的研究

较少，且少见关于酵母硒对氧化应激状态下肉鸡肠

道微生物干预作用研究的报道。笔者对饲粮添加酵

母硒对氧化应激肉鸡盲肠微生物多样性、菌群结构

及物种丰度的影响进行研究，以期为通过营养调控

方式干预肉鸡氧化应激、调节肠道菌群提供依据。 

1 材料与方法 

1.1 供试材料 

酵母硒购于云南中浙东成生物科技有限公司，

总硒质量分数(以硒计)2.0~2.4 g/kg，有机硒占比≥

98%。3 月龄康乐黄鸡购于个体养殖户。 

1.2 试验设计 

选取 3 月龄、体质量相近的健康康乐黄鸡 80

只，随机分为 4 组，每组 5 个重复，每个重复 4 只。

对照组(CON 组)和应激组(STR 组)肉鸡饲喂基础饲

粮，酵母硒组(SY 组)和酵母硒+应激组(SY_STR 组)

饲喂在基础饲粮中添加 0.5 mg/kg 酵母硒的试验饲

粮。预试期 7 d，正试期 21 d。在试验第 21 天给 STR

组和 SY_STR 组肉鸡腹腔注射 15 mg/kg 敌草快，

CON 组和 SY 组注射等量生理盐水[17]。试验鸡采用

3 层阶梯式笼养，每笼饲养 4 只。每日喂料 2 次，

自由饮水，自然光照加人工光照。 
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1.3 样品采集 

肉鸡腹腔注射敌草快或生理盐水 24 h 后，每个

重复随机选取 1 只鸡进行屠宰，剖开腹腔后取适量

盲肠内容物置于 2 mL 无菌离心管中，迅速置于液

氮中保存，然后放入–80 ℃冰箱冻存，备用。 

1.4 肠道微生物分析 

提取肉鸡盲肠内容物总 DNA 后，采用通用引物

338F/806R 扩增 16S rRNA V3~V4 区保守区域，用

2%琼脂糖凝胶回收 PCR 产物，并对产物进行纯化、

定量和均一化，形成测序文库，质检合格的文库用

NEXTFLEX® Repid DNA–Seq PE300 平台测序。通过

对 reads 拼接过滤，将序列相似性≥97%的操作分类

单元(OTU)进行聚类并进行物种注释及丰度分析。 

1.5 数据处理与分析 

试验数据运用 SAS 9.2 进行 Kruskal–Wallis 检

验，差异显著者用 Duncan 氏法进行多重比较。 

2 结果与分析 

2.1 酵母硒对氧化应激肉鸡盲肠菌群测序数据与

α多样性的影响 

由表 1 可知，各组样品测序覆盖率均在 99.65%
以上，说明测序深度已基本覆盖到样品中的所有物

种；STR 组样品测序获得的有效序列和盲肠菌群

Shannon 指数、Ace 指数、Chao 指数较 CON 组的均

有不同程度的降低，SY_STR 组有效序列和以上 α
多样性指数的数值接近或高于 CON 组的，但 α 多样

性指数在各组间的差异均无统计学意义(P>0.05)。 

表 1 饲粮中添加酵母硒的氧化应激肉鸡盲肠菌群的测序数据与 α多样性 
Table 1 Sequencing data and the α diversity of cecal microflora in oxidative stress broilers fed with SY 

组别 覆盖率/% 有效序列数 Ace 指数 Chao 指数 Shannon 指数 Simpson 指数 

CON (99.72±0.07)ab 56 024.20±6032.57 664.86±9.23 675.64±1.97 4.58±0.19 0.030±0.008 
STR (99.79±0.06)a 54 832.40±7687.13 631.91±96.56 637.25±101.33 4.43±0.39 0.030±0.009 
SY (99.72±0.02)ab 61 951.80±1876.77 653.26±62.90 661.16±50.30 4.50±0.25 0.028±0.006 
SY_STR (99.67±0.05)b 55 312.00±6199.82 666.18±69.82 685.37±85.93 4.59±0.08 0.031±0.013 

P 0.018 0.228 0.856 0.756 0.763 0.979 

同列不同字母示组间差异有统计学意义(P<0.05)。  

2.2 酵母硒对氧化应激肉鸡盲肠菌群 β 多样性的

影响 

由图 1 可知，CON 组肉鸡盲肠菌群群落分布较

为集中；SY 组、SY_STR 组肉鸡盲肠菌群结构能够 
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图1 饲粮中添加酵母硒的氧化应激肉鸡盲肠菌群的β多样性 
Fig.1 The β diversity of cecal microflora in oxidative stress 

broilers fed with SY  

与 CON 组较好的聚集在一起，且重合度较高；但

STR 组只有少部分样品与其他组距离相近，大部分

样品与其他组分开明显。 

2.3 酵母硒对氧化应激肉鸡盲肠菌群物种丰度的

影响 

由表 2 可知，各组肉鸡盲肠食糜中的优势菌门

均以拟杆菌门(Bacteroidota)和厚壁菌门(Firmicutes)

为主，占比达 87%以上；相对丰度大于 1%的菌门

在各组间的差异均无统计学意义(P>0.05)；STR 组

拟 杆 菌 门 相 对 丰 度 较 其 他 组 有 降 低 的 趋 势 (P= 

0.089)，而厚壁菌门相对丰度有升高的趋势 (P= 

0.062)，厚壁菌门与拟杆菌门相对丰度之比(F/B)显

著(P<0.05)高于其他组的。两组之间统计分析结果

表明，与 STR 组相比，SY_STR 组、SY 组厚壁菌

门相对丰度显著(P<0.05)降低，拟杆菌门相对丰度

显著(P<0.05)升高。 
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表 2 饲粮中添加酵母硒的氧化应激肉鸡盲肠菌门的相对丰度 
Table 2 The relative abundance of cecal microflora at phylum level in oxidative stress broilers fed with SY 

相对丰度/% 
组别 

拟杆菌门 厚壁菌门 放线菌门 Desulfobacterota 螺旋体门 

CON (52.43±9.15) (35.78±11.67) 5.83±2.85 2.66±1.53 1.49±0.99 

STR (40.25±9.93) (49.61±9.72) 5.67±3.11 1.84±1.47 0.92±0.61 

SY (57.88±9.15)# (29.13±9.53)# 6.94±4.37 2.74±1.42 2.18±1.92 

 SY_STR  (54.34±9.04)* (34.21±9.93)* 6.60±3.01 2.02±1.50 1.75±1.34 

P 0.089 0.062 0.968 0.763 0.608 
 

相对丰度/% 
组别 

互养菌门 Deferribacterota Verrucomicrobiota Patescibacteria 
F/B 

CON 0.84±0.61 0.39±0.34 0.03±0.04 0.11±0.12 (0.73±0.36)b 

STR 0.45±0.45 0.15±0.13 0.49±0.79 0.16±0.18 (1.35±0.59)a 

SY 0.56±0.44 0.09±0.08 0.06±0.05 0.11±0.08 (0.53±0.20)b 

 SY_STR  0.32±0.21 0.21±0.16 0.02±0.02 0.09±0.03 (0.67±0.32)b 

P 0.372 0.312 0.202 0.907 0.022 

“*”示 SY_STR 组与 STR 组之间差异有统计学意义(P<0.05)；“#”示 SY 组与 STR 组之间差异有统计学意义(P<0.05)；同列不同字母

示组间差异有统计学意义(P<0.05)。  
由表 3 可知，各组间优势菌属存在一定差异，

且拟杆菌属(Bacteroides)相对丰度最高，其序列约占

测序总量的 20%；CON 组、SY 组、SY_STR 组相

对丰度排前 3 的菌属依次均为拟杆菌属、理研菌科

RC9 肠道群(Rikenellaceae_RC9_gut_group)、拟杆菌

科未分类属(unclassified_Bacteroidales)，而 STR 组

相对丰度排前 3 的菌属依次为拟杆菌属、副拟杆菌

属(Parabacteroides)、理研菌科 RC9 肠道群；与 CON
组相比，STR 组毛螺旋菌属(Parasutterella)、嗜胆

菌属(Bilophila)相对丰度显著(P<0.05)降低，肠球菌

属(Enterococcus)相对丰度显著(P<0.05)升高，帕拉

普氏菌属(Paraprevotella)相对丰度有降低的趋势

(P=0.061)；与 STR 组相比，SY_STR 组 Muribaculaceae
未明确属(norank_f__Muribaculaceae)相对丰度显著

(P<0.05)升高，Monoglobus 和肠球菌属相对丰度显

著(P<0.05)降低；STR 组瘤胃球菌属(Ruminococcus)、
消化球菌属(Peptococcus)、史雷克氏菌属(Slackia)
的相对丰度较其他组有升高的趋势(0.05≤P<0.10)，
且只有 STR 组检测到埃希氏菌属–志贺氏菌属

(Escherichia–Shigella)。 

表 3 饲粮中添加酵母硒的氧化应激肉鸡盲肠菌属的相对丰度 
Table 3 The relative abundance of cecal microflora at genus level in oxidative stress broilers fed with SY            % 

相对丰度 
组别 

拟杆菌属 
理研菌科 

RC9 肠道群 
拟杆菌科 
未分类属 

Olsenella 
毛螺旋菌科

未分类属 
副拟杆菌属 

瘤胃球菌属 
torques 群 

CON 23.02±6.36 12.24±7.25 5.42±1.90 4.20±2.17 3.39±2.08 3.85±4.47 2.60±2.06 

STR 19.60±8.88 5.73±4.86 3.07±1.30 2.91±2.04 3.50±3.12 6.72±7.46 3.12±3.20 

SY 24.71±5.21 16.04±9.13 7.54±5.11 5.60±3.92 3.87±1.93 2.10±1.61 4.25±1.90 

SY_STR 23.35±7.80 13.11±11.25 6.58±3.17 4.54±2.50 4.42±1.61 2.13±0.29 3.86±3.06 

P 0.642 0.277 0.103 0.386 0.708 0.754 0.484 
 

相对丰度 
组别 克里斯滕森 

菌科_R–7_群
粪杆菌属 消化球菌属

Muribaculaceae
未明确属 

拟普雷沃 
氏菌属 

帕拉普氏菌属 Monoglobus 

CON 2.12±0.68 4.81±7.69 1.13±0.56 (1.01±0.53)ab 0.37±0.26 0.31±0.22 (0.11±0.06)ab

STR 5.25±5.19 1.78±1.20 4.35±2.65 (0.78±0.64)b 0.20±0.23 0.07±0.05 (0.34±0.24)a

SY 1.40±0.62 1.68±0.47 1.09±0.71 (0.98±0.42)ab 0.60±0.40 0.12±0.07 (0.05±0.02)b

SY_STR 2.18±1.63 2.47±2.81 1.76±0.95 (2.62±1.68)a 0.70±0.35 0.13±0.06 (0.07±0.05)b

P 0.613 0.962 0.079 0.036 0.093 0.061 0.021 
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表 3(续)                                           % 
 相对丰度 

组别 
Shuttleworthia 史雷克氏菌属 肠球菌属 瘤胃球菌属 毛螺旋菌属 嗜胆菌属 

埃希氏菌属–
志贺氏菌属 

CON 0.06±0.04 0.06±0.04 (0.006±0.008)c 0.026±0.012 (0.070±0.037)a (0.010±0.004)a (0.000±0.000)b

STR 0.06±0.06 0.14±0.07 (0.024±0.027)b 0.161±0.274 (0.019±0.015)b (0.001±0.002)b (0.007±0.008)a

SY 0.12±0.05 0.04±0.03 (0.282±0.475)a 0.015±0.015 (0.039±0.021)ab (0.003±0.002)ab (0.000±0.000)b

SY_STR 0.14±0.08 0.09±0.04 (0.005±0.010)c 0.013±0.014 (0.035±0.020)ab (0.001±0.001)b (0.000 ±0.000)b

P 0.060 0.065 0.031 0.083 0.045 0.012 0.019 

同列不同字母示组间差异有统计学意义(P<0.05)。  

2.4 酵母硒对氧化应激肉鸡盲肠差异微生物的影响 

通过 LEfSe 分析不同分类水平上具有显著差异

的微生物(图 2)。与 CON 组相比，STR 组梭菌目

vadinBB60 群(Clostridia_vadinBB60_group)、Mono– 
globus、丹毒丝菌科(Erysipelatoclostridiaceae)等显著

富集；SY_STR 组 Muribaculaceae、Erysipelatoclostri– 
dium、Faecalicoccus、毛螺菌科_UCG–002(Lachno– 

spiraceae_UCG–002)等显著富集；SY 组肠球菌属、

Shuttleworthia、阿克曼氏菌属(Akkermansia)等显著

富集。与 STR 组相比，SY_STR 组拟杆菌门、普雷

沃氏菌科_UCG–001 (Prevotellaceae_UCG–001)、拟

普雷沃氏菌属(Alloprevotella)、帕拉普氏菌属等显著

富集；与 SY_STR 组相比，STR 组厚壁菌门、瘤胃

球菌属、肠球菌属等显著富集。 

 

   
4      3     2     1     0     1      2      3      4    4        3      2      1      0      1       2       3       4 

         LDA 分值                                                     LDA 分值 

 

   
4        3      2      1      0      1       2        3       4  5    4       3     2     1     0     1      2      3      4     5       

       LDA 分值                                                       LDA 分值 

图 2 供试肉鸡盲肠差异微生物 LEfSe 分析结果 
Fig.2 LEfSe analysis result on differential cecal microflora in tested broilers  

3 结论与讨论 

本研究中，α 多样性指数在各组样品间的差异

均无统计学意义，但 STR 组 Ace 指数、Chao 指数

和 Shannon 指数较 CON 组均有一定降低，而

SY_STR 组 α 多样性指数值与对照组相近。此外，

经 PCoA 方法分析 β 多样性发现，STR 组大部分样

品与 CON 组、SY 组和 SY_STR 组明显分开，且菌

g__Prevotellaceae_UCG-001
g__Bilophila 
g__Paraprevotella 
g__Parasutterella 

CON
STR 

f__norank_o__Clostridia_vadinBB60_group 
g__norank_f__norank_o__Clostridia_vadinBB60_group 

o__Clostridia_vadinBB60_group 
o__Erysipelotrichales 

f__Erysipelatoclostridiaceae 
o__Monoglobales 

f__Monoglobaceae 
g__Monoglobus 

CON 
SY_STR 

g__Bilophila 
g__Prevotellaceae_Ga6A1_group 

g__norank_f__Muribaculaceae
f__Muribaculaceae

g__Erysipelatoclostridium
g__unclassified_f__Atopobiaceae

g__Faecalicoccus
g__Lachnospiraceae_UCG-002

f__norank_o__Oscillospirales 
g__norank_f__norank_o__Oscillospirales 
g__Bilophila 
g__norank_f__norank_o__RF39 
f__norank_o__RF39 
o__RF39 
g__unclassified_f__Erysipelotrichaceae 

f__Enterococcaceae 
g__Enterococcus 

g__Treponema 
g__Shuttleworthia 

g__Akkermansia 
o__Verrucomicrobiales 

f__Akkermansiaceae 

CON
SY 

STR 
SY_STR 

p__Firmicutes 
o__Monoglobales 
f__Monoglobaceae 
g__Monoglobus 
g__Ruminococcus 
f__Enterococcaceae 
g__Enterococcus 
g__Rhodococcus 
o__Corynebacteriales 
f__Nocardiaceae 
c__Actinobacteria 
g__Candidatus_Soleaferrea 

p__Bacteroidota
c__Bacteroidia

o__Bacteroidales
f__unclassified_o__Bacteroidales
g__unclassified_o__Bacteroidales

g__norank_f__Muribaculaceae
f__Muribaculaceae

g__Prevotellaceae_UCG-001
g__Alloprevotella
g__Catenibacillus
g__Eisenbergiella
g__Paraprevotella
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群结构分布相对零散，相似度较低，提示氧化应激

会影响肉鸡盲肠微生物多样性，而添加酵母硒能够

缓解氧化应激对微生物多样性造成的负面影响。

LIU 等[10]报道，高脂日粮能诱导草鱼肠道氧化损伤，

降低肠道微生物 Chao 1 指数和 Shannon 指数，使微

生物群落构成差异变大；而添加纳米硒能缓解高脂

日粮对草鱼造成的不利影响，提高肠道微生物多样

性。YANG 等[16]研究表明，OTA 显著降低了肉鸡盲

肠微生物 Ace 指数、Chao 指数和 Shannon 指数，

且降低了微生物 β 多样性；而酵母硒干预显著提高

了盲肠微生物 Ace 指数、Shannon 指数及微生物 β
多样性，说明 OTA 显著降低了肉鸡盲肠微生物多

样性，而酵母硒可有效减轻 OTA 的毒性作用，提

高盲肠微生物多样性。本研究的结果与以上学者的

研究结果基本相符。 

家禽肠道菌群主要由拟杆菌门和厚壁菌门组

成[18]。本研究中，肉鸡盲肠微生物的优势菌门为拟

杆菌门和厚壁菌门，二者占比达到 87%以上，与前

人[15–16]的研究结果基本一致。本研究发现，与 CON

组相比，STR 组拟杆菌门和厚壁菌门相对丰度分别

呈降低、升高的趋势，F/B 显著升高；SY_STR 组

优势菌门相对丰度、F/B 均无显著变化；与 STR 组

相比，SY_STR 组的拟杆菌门相对丰度显著升高，

厚壁菌门相对丰度显著降低，F/B 显著降低。厚壁

菌门和拟杆菌门存在一种相互促进的共生关系，二

者比例的相对稳定对宿主养分吸收、新陈代谢和维

持免疫等非常重要，二者比例失调可能会导致宿主

代谢综合征。 
本研究中，各组间盲肠优势菌属的组成存在一

定差异，STR 组副拟杆菌属为第 2 优势菌属，而排

第 3 的理研菌科 RC9 肠道群相对丰度较其他组的大

幅降低；氧化应激显著降低了肉鸡盲肠毛螺旋菌

属、嗜胆菌属相对丰度，显著提高了埃希氏菌属–
志贺氏菌属、肠球菌属相对丰度。毛螺旋菌属是一

类肠道有益菌群[19]。嗜胆菌属可代谢三甲胺，能降

低心血管疾病风险[20]。埃希氏菌属–志贺氏菌属是

常见的肠道致病菌。肠球菌属可引起尿路感染、腹

部创伤和术后感染。本研究还发现，氧化应激时肉

鸡盲肠消化球菌属和瘤胃球菌属相对丰度有升高

的趋势，帕拉普氏菌属相对丰度有降低的趋势。消

化球菌属和瘤胃球菌属均是条件致病菌，常与其他

菌混合感染，也可单独感染。研究[21]指出，炎症性

肠病通常伴随着瘤胃球菌属相对丰度的增加，且此

菌与肠易激综合征呈正相关。帕拉普氏菌属是肠道

有益菌群。高仁元等[22]报道，结肠癌大鼠粪便菌群

中帕拉普氏菌属的相对丰度显著降低。另外，经

LEfSe 分析发现，氧化应激使条件致病菌梭菌目

vadinBB60 群显著富集。 
研究[14–15]指出，饲粮添加酵母硒能调节动物肠

道菌群结构。与 STR 组相比，SY_STR 组肠球菌属、

埃希氏菌属–志贺氏菌属相对丰度显著降低，消化

球菌属、瘤胃球菌属相对丰度呈降低的趋势；经

LEfSe 分 析 发 现 ， SY_STR 组 普 雷 沃 氏 菌 科 _ 
UCG–001、拟普雷沃氏菌属、帕拉普氏菌属显著富

集。普雷沃氏菌科_UCG–001 和拟普雷沃氏菌属均

为肠道有益菌群，有利于肠道菌群代谢产物短链脂

肪酸的产生[23–24]。可见，氧化应激能引起肉鸡盲肠

菌群结构发生紊乱，而在基础饲粮中添加 0.5 mg/kg 
酵母硒可有效干预氧化应激对肉鸡盲肠微生物造

成的不利影响。 
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