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发酵饲料对产蛋番鸭体组织脂肪含量和脂肪代谢 

相关基因表达及盲肠微生物的影响 

任善茂，陶勇，江慧，王健* 

(江苏农牧科技职业学院动物科技学院，江苏 泰州 225300) 

摘 要：选用 750 只健康的 37 周龄产蛋期黑羽番鸭，随机均分为 5 组，每组 5 个重复，对照组饲喂基础饲

粮，试验组分别饲喂添加 2%、4%、6%和 8%发酵饲料的饲粮，预试期 7 d，正试期 37 d，探究发酵饲料对产

蛋番鸭生产性能、体组织脂肪含量、脂肪代谢相关基因表达和盲肠微生物的影响。结果表明：不同水平发酵

饲料组产蛋番鸭的产蛋率、平均蛋质量、平均日产蛋质量、料蛋比差异均无统计学意义(P>0.05)，但日粮中添

加 4%、6%和 8%发酵饲料显著(P<0.05)降低了破(软)蛋率；不同水平发酵饲料组产蛋番鸭肝脏、胸肌和腿肌中

的脂肪含量差异均无统计学意义(P>0.05)；2%和 4%发酵饲料组产蛋番鸭肝脏 FAS 和 LPL 及 8%发酵饲料组产

蛋番鸭肝脏 PPAR–γ基因表达量均显著(P<0.05)高于对照组的，4%、6%和 8%发酵饲料组产蛋番鸭腹脂 ATGL

基因表达量显著(P<0.05)低于对照组的，腹脂 PPAR–γ基因表达量相比对照组的有增加趋势(P=0.07)；4%发酵

饲料组 Sobs 指数显著(P<0.05)高于 6%发酵饲料组的，且 4%发酵饲料组的 Shannon 指数显著(P<0.05)高于其他

各组的；添加 8%发酵饲料显著(P<0.05)降低了 unclassified_o_Bacteroidales 的相对丰度，添加 4%发酵饲料显

著(P<0.05)提高了 norank_f_Oscillospiraceae 的相对丰度。可见，饲粮中适量添加发酵饲料，能降低产蛋番鸭破

(软)蛋率，调节鸭脂肪合成相关基因的表达水平，提高肠道菌群的多样性并在属水平改善肠道菌群结构，产蛋

番鸭日粮中混合发酵饲料适宜添加水平为 4%。 
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Effects of fermented feed on body tissue fat content, fat metabolism-related  

gene expression and cecal microbiota of laying muscovy ducks 
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Abstract: A total of 750 37-week-old black-feathered muscovy ducks of laying period were randomly and evenly 

divided into 5 groups with 5 replicates in each group. Ducks in the control group were fed the basal diet, and ducks in 

the experimental groups were fed the diet supplemented with 2%, 4%, 6% and 8% fermented feed, respectively. The 

pre-trial period was 7 days, and the trial period was 37 days. The effects of fermented feed on production 

performance, body fat content, fat metabolism-related gene expression and cecal microbiota of laying muscovy ducks 

were explored. The results showed that there were no statistically significance in egg production rate, average egg 
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mass, daily egg mass and feed-to-egg ratio between the different levels of fermented feed groups(P>0.05), but 

addition of 4%, 6% and 8% fermented feed to the diet significantly(P<0.05) reduced broken(soft) rate of the laying 

muscovy ducks. There were no statistically significance in fat contents in liver, breast muscle and leg muscle of ducks 

with different levels of fermented feed(P>0.05). Compared with the control group, FAS and LPL genes expression in 

the liver of the ducks within the 2% and 4% fermented feed groups and PPAR-γ gene expression in the liver of the 

duck within the 8% fermented feed group were significantly higher than those within the control group(P<0.05); 

ATGL gene expression in the abdominal fat of the ducks within the 4%, 6% and 8% fermented feed groups was 

significantly lower than that within the control group(P<0.05); and PPAR-γ gene expression in abdominal fat tended 

to increase(P=0.07). Sobs index of the 4% fermented feed group was significantly higher than that of the 6% 

group(P<0.05), and Shannon index of the 4% fermented feed group was significantly higher than that of other 

groups(P<0.05). 8% fermented feed significantly decreased the relative abundance of unclassified_o_Bacteroidales 

(P<0.05), and 4% fermented feed significantly increased the relative abundance of norank_f_Oscillospiraceae 

(P<0.05). In conclusion, fermented feed couldimprove broken(soft) rate and regulate the expression of fat 

synthesis-related genes. Meanwhile it could increase the diversity of intestinal microbiota and improve the structure 

of intestinal microbiota at the genus level. The optimal addition level of fermented feed in the diet was 4%. 

Keywords: black-feathered muscovy duck; fermented feed; production performance; fat; gene expression; cecal 

microbiota 

 

发酵是降解植物来源饲料中抗营养因子以及

毒素的有效手段，也是提高植物性饲料营养价值、

改善饲料适口性以及提高饲料抗氧化能力的既便

宜又简单的方法[1]。发酵饲料是利用微生物如细菌

或霉菌降解饲粮中的大分子有机物质以及抗营养

因子，从而得到易消化吸收的小分子营养物质以及

酶、微生物等活性代谢物质的饲料[2]。面对抗生素

饲料添加剂的禁用，发酵饲料作为一种替代物在动

物饲粮中的使用具有巨大的潜力。研究表明，发酵

饲料具有提高家禽免疫能力[3–4]、改善肠道菌群[5–6]

和饲料转化效率[3–4,6]及动物生产性能[3–6]等功效。 

产蛋鸭体内脂类代谢旺盛，脂肪在体内的沉积

与其繁殖性能、饲料利用率以及鸭肉嫩度及风味等

均有关。肠道是鸭营养物质消化与吸收，以及免疫

的重要部位，而肠道微生物则保证了以上作用的发

挥。对鼠、猪肠道菌群与健康的研究[7]已发现，其

体脂肪含量与肠道菌群的组成密切相关。而发酵饲

料对于蛋鸭脂类代谢及肠道微生物的影响可获信

息非常有限。笔者以黑羽番鸭产蛋鸭为试验动物，

研究发酵饲料对其生产性能、体组织脂肪含量、脂

肪代谢相关基因表达以及盲肠微生物的影响，以期

为发酵饲料在产蛋番鸭生产中的应用提供依据。 

1 材料与方法 

1.1 供试材料 

供试产蛋黑羽番鸭来自国家级水禽基因库(江

苏)。发酵饲料是以乳酸杆菌、枯草芽孢杆菌、酵母

菌通过固态发酵玉米、豆粕、麸皮等的混合物生产

制得。发酵饲料的 pH 为 4.29，水分为 42.78%。发

酵饲料基于干物质的营养水平：粗蛋白 19.98%(粗

蛋白中酸溶蛋白占 28.16%)，粗纤维 5.48%，粗灰

分6.67%，粗脂肪3.48%，总酸3.50%，蛋氨酸0.19%，

赖氨酸 0.99%，总磷 0.25%。 

1.2 试验设计 

选择健康、体质量(2.30 kg 左右)相近的 750 只

37 周龄产蛋期黑羽番鸭，将之随机均分为 5 组，每

组 5 个重复，各重复 30 只。对照组饲喂基础饲粮，

各试验组分别饲喂主要营养成分含量基本一致，发

酵饲料添加量不同(2%、4%、6%和 8%)的试验饲粮。

试验各组饲粮组成及营养水平见表 1。按照发酵饲

料添加量各组分别记为 F0、F2、F4、F6 和 F8。饲

养试验预试期 7 d，正试期 37 d。 

1.3 动物饲养管理 

饲养试验在江苏现代畜牧科技示范园进行。试

验开始前对试验鸭舍、所用设备和器械进行彻底的

清洗消毒。试验中产蛋番鸭均在同一栋鸭舍内以重

复为单位单笼饲养。自由采食，乳头式饮水器自由

饮水，自然采光并保持室内通风，室内相对湿度保

持在 65%左右。每天定时饲喂 2 次，定时捡蛋 2 次，

保持笼舍的干净整洁，及时打扫卫生。试验期间每

日 2 次观察产蛋鸭的采食情况与健康情况。 
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表 1 各试验组饲粮组成及营养水平(风干基础) 

Table 1 Composition and nutrient levels of each experimental diet( air-dry basis) 

组别 

饲料组分占比/%  营养水平 

玉米 麸皮 豆粕 发酵饲料 脂肪粉 石粉 磷酸氢钙 预混料  
代谢能/ 

(MJ·kg–1) 
粗蛋白/% 钙/% 总磷/% 食盐/% 赖氨酸/% 蛋氨酸/% 

F0 50.50 8.00 26.80 0.00 0.00 8.90 0.80 5.00  10.56 17.03 3.53 0.65 0.39 0.88 0.41 

F2 49.00 6.80 26.95 2.00 0.55 8.90 0.80 5.00  10.56 17.03 3.53 0.64 0.39 0.89 0.41 

F4 47.10 5.83 27.11 4.00 1.26 8.90 0.80 5.00  10.56 17.04 3.53 0.63 0.39 0.89 0.41 

F6 45.50 4.65 27.25 6.00 1.90 8.90 0.80 5.00  10.57 17.04 3.53 0.62 0.39 0.90 0.41 

F8 43.80 3.63 27.36 8.00 2.51 8.90 0.80 5.00  10.57 17.04 3.53 0.61 0.39 0.90 0.41 

预混料由扬州市扬大饲料厂提供。 
 

1.4 测定指标及方法 

1.4.1 生产性能测定 

试验期间每天定时收集各重复的鸭蛋，并记录

蛋的数量、质量和破(软)蛋数，以周统计各组各重

复饲料饲喂量，每天记录各组各重复死亡或淘汰的

鸭数。计算平均日采食量、平均日产蛋质量、料蛋

比、产蛋率、破(软)蛋率等。 

1.4.2 样品采集 

试验结束，每重复选取 2 只鸭单独称质量后颈

部放血处死。开腹后迅速采集肝脏和腹脂样，分装

于 2 mL 冻存管中，立即放于液氮罐中快速冷冻并

于–80 ℃保存，用于基因表达的测定；采集鸭盲肠

内容物于无菌管中，立即置于液氮中快速冷冻，以

备微生物多样性测定；采集肝脏、左侧胸肌和腿肌

样品放于封口袋中，于–20 ℃的冰箱中保存，以备

检测脂肪含量。 

1.4.3 粗脂肪含量的测定 

将肝脏、胸肌和腿肌解冻后制备成风干样品，

再将样品研细，然后按照 GB 5009.6—2016《食品

安全国家标准 食品中脂肪的测定》中的索氏提取

法测定样品中脂肪的含量。每个样品重复 3 次。结

果以风干样中的脂肪含量表示。 

1.4.4 脂肪代谢相关基因表达水平测定 

为了解脂肪代谢相关基因的表达水平，测定肝

脏和腹脂脂肪酸合成酶基因(FAS)、脂蛋白脂肪酶基

因(LPL)、脂肪组织甘油三酯水解酶基因(ATGL)、

过氧化物酶增殖物激活受体基因(PPAR–γ)的表达

水平。采用 TRI zol® Plus RNA Purification Kit 试剂

(Invitrogen，货号12183)提取肝脏和脂肪组织总RNA。

使用商业试剂盒 Super Script™ Ⅲ First–Strand 

Synthesis Super Mix for qRT–PCR(Invitrogen，货号

11752–050)将总 RNA 逆转录为 cDNA。以 β–肌动

蛋白基因(β–actin)为内标，使用商业试剂盒 Power 

SYBR® Green PCR Master Mix(Roche ， 货 号

4913914001)，采用 qRT–PCR 法(Quantstudio 多重

实时荧光定量 PCR 仪，Life Technologies)定量分析

目标基因和内标基因。引物序列见表 2。PCR 反应

体系包括 cDNA 1.0 µL、SDW 8.0 µL、Power 

SYBR® Green Master Mix 10.0 µL、Forward Primer 

(10 µmol/L) 0.5 µL、Reverse Primer(10 µmol/L) 0.5 

µL，总体积为 20 µL。PCR 反应每个样品重复 3 次。 

表 2 实时 PCR 引物和条件 

Table 2 Real-time PCR primers and conditions 

基因 基因序列号   引物序列(5'–3') 产物大小/bp 退火温度/℃ 

FAS XM_027459847.1 TGGGATGAAAGGAGCCTATG 165 57 

  TGATGACAGGCTTTGCTTTG   

LPL XM_027446391.1 TGAGGGAATCGAGAGCAAGT 197 57 

  ACAGAGCATCGACCAGCTTT   

ATGL NM_001310387.1 GATGATGGTCCCCTACATGC 173 59 

  CTGAAAGGTGATTGCCCAGT   

PPAR–γ NM_001310398.1 TCAGAAATGCCTTGCTGTTG 201 55 

  CTCGCCTTGGCTTTAGTCAG   

β–actin NM_001310421.1 GCAAGTACTCTGTCTGGATTGGAG 116 57 

  TTTGCGGTGGACAATGGA   
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PCR 热循环过程为 95 ℃预变性 1 min；PCR 扩增 40

个循环阶段为95 ℃变性15 S，63 ℃退火和延伸25 s；

溶解曲线阶段为 55 ℃逐渐升温到 95 ℃。结果以各

基因的相对表达量表示，采用 2–△△Ct法计算。 

1.4.5 盲肠内容物微生物的测定 

盲肠内容物微生物测定委托上海美吉生物医

药科技有限公司完成。测序后进行生物信息分析，

对序列进行操作分类单元(OTU)聚类，并进行物种

注释、相对丰度分析及微生物 α 多样性指数计算。

详细过程参见牟怡晓等[8]的方法。 

1.5 数据统计分析 

运用 SPSS 20.0 进行单因素方差分析，选用

Duncan 法进行多重比较。方差非齐性或非正态分布

的显著性分析，采用非参数检验 Kruskal–Wallis 单

因素 ANOVA(k 样本)检验方法。 

2 结果与分析 

2.1 发酵饲料对产蛋番鸭生产性能的影响 

由表 3 可知，饲喂不同水平发酵饲料后产蛋番

鸭的产蛋率、平均蛋质量、平均日产蛋质量和料蛋

比各组间的差异均无统计学意义(P>0.05)；与对照

组相比，4%、6%和 8%发酵饲料组破(软)蛋率显著

(P<0.05)降低。 

表 3 饲喂不同水平发酵饲料的产蛋番鸭的生产性能 

Table 3 Production performance of laying muscovy ducks fed different levels of fermented feed 

组别 产蛋率/% 平均蛋质量/g 平均日产蛋质量/g 料蛋比 破(软)蛋率/% 

F0 41.44 81.65 34.89 5.96 4.32a 

F2 41.90 80.18 33.58 6.10 2.74ab 

F4 43. 92 84.27 35.89 5.54 1.60b 

F6 44.24 80.82 35.77 5.39 1.77b 

F8 43.42 83.09 36.01 5.49 1.75b 

SEM  2.01  1.28  1.67 0.43 0.70 

P  0.81  0.15  0.82 0.72 0.05 

同列不同字母示组间差异有统计学意义(P<0.05)。 

 

2.2 发酵饲料对产蛋番鸭肝脏和肌内脂肪含量的

影响 

由表 4 可知，饲喂不同水平发酵饲料后产蛋番 
 

表 4 饲喂不同水平发酵饲料的产蛋番鸭肝脏和肌

内脂肪含量 

Table 4 Fat contents of liver and muscle of laying muscovy 

ducks fed different levels of fermented feed 

组别 
脂肪含量/% 

肝脏 胸肌 腿肌 

F0 26.54 5.11 22.01 

F2 30.64 8.05 20.81 

F4 29.21 6.04 23.81 

F6 21.79 6.62 22.34 

F8 28.74 5.28 21.16 

SEM 1.81 0.47 1.03 

P 0.58 0.31 0.90 

 

 

鸭的肝脏、胸肌和腿肌脂肪含量各组间的差异均无

统计学意义(P>0.05)。 

2.3 发酵饲料对产蛋番鸭脂肪代谢相关基因表达

的影响 

由表 5 可知：与对照组相比，2%和 4%发酵饲

料组产蛋番鸭肝脏 FAS、LPL 基因的相对表达量均

显著(P<0.05)增加，8%发酵饲料组产蛋番鸭肝脏

PPAR–γ基因的相对表达量显著(P<0.05)增加，发酵

饲料组产蛋番鸭肝脏 ATGL 基因的表达量无显著

(P>0.05)变化；4%、6%和 8%发酵饲料添加组产蛋

番鸭腹脂 ATGL 基因的相对表达量显著(P<0.05)降

低，发酵饲料组产蛋番鸭腹脂 FAS 和 LPL 基因的

相对表达量均未有显著 (P>0.05)变化，但腹脂

PPAR–γ基因的相对表达量有增加的趋势(P=0.07)。 
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表 5 饲喂不同水平发酵饲料的产蛋番鸭肝脏和腹脂脂肪代谢相关基因的表达水平 

Table 5 Expression levels of metabolism-related genes in liver and abdominal fat of laying muscovy ducks fed different levels of fermented feed 

组别 
肝脏脂肪代谢相关基因的表达水平  腹脂脂肪代谢相关基因的表达水平 

FAS LPL ATGL PPAR–γ  FAS LPL ATGL PPAR–γ 

F0 1.00b 1.00c 1.00 1.00b  1.00 1.00 1.00a 1.00 

F2 2.62a 6.28a 1.20 1.12b  1.10 2.64 1.21a 1.45 

F4 2.27a 5.15b 1.29 2.15b  0.80 2.20 0.37c 1.73 

F6 0.69b 1.80c 0.81 1.14b  0.96 0.70 0.49bc 1.24 

F8 0.36b 1.21c 1.03 3.46a  0.87 1.73 0.70b 2.85 

SEM 0.26 0.29 0.20 0.37  0.23 0.88 0.09 0.40 

P 0.00 0.00 0.53 0.00  0.92 0.43 0.00 0.07 

同列不同字母示组间差异有统计学意义(P<0.05)。 
 

2.4 发酵饲料对产蛋番鸭盲肠微生物的影响 

从表 6 可知，4%发酵饲料组产蛋番鸭盲肠内容

物微生物 Sobs指数显著(P<0.05)高于 6%添加组的，

且 Shannon 指数显著(P<0.05)高于其他各组的；

Simpson、Ace 指数和 Chao 指数各组间差异均无统

计学意义(P>0.05)。 

表 6 饲喂不同水平发酵饲料的产蛋番鸭盲肠内容物菌群的 α多样性指数 

Table 6 The α diversity indexes of cecal contents microbiota of laying muscovy ducks fed different levels of fermented feed 

组别 Sobs 指数 Shannon 指数 Simpson 指数 Ace 指数 Chao 指数 

F0 501.80ab 4.54b 0.03 598.40 600.80 

F2 507.80ab 4.48b 0.02 590.90 606.60 

F4 604.20a 5.17a 0.04 683.30 685.10 

F6 417.60b 4.30b 0.04 510.50 520.30 

F8 502.80ab 4.51b 0.03 591.10 612.90 

SEM 37.00 0.14 0.01 49.38 54.60 

P 0.05 0.00 0.18 0.25 0.37 

同列不同字母示组间差异有统计学意义(P<0.05)。 
 

由图 1 可知，从门水平上分析，厚壁菌门

(Firmicutes)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、放线菌门

(Actinobacteria)、脱铁杆菌门(Deferribacterota) 等 4

大类细菌为各组产蛋番鸭盲肠内容物中相对丰度

较高的菌门，且以厚壁菌门和拟杆菌门占比最高。

经统计分析各试验组在各菌门水平上的差异均无

统计学意义(P>0.05)。由图 2 可知，属水平上，拟

杆菌属 (Bacteroides) 、理研菌科 RC9 肠道群

(Rikenellaceae_RC9_gut_group) 、罕见小球菌属

(Subdoligranulum)以及粘螺旋菌属 (Mucispirillum)

为各组产蛋番鸭盲肠内容物占比较高菌属。试验各

组产蛋番鸭盲肠内容物差异菌属的相对丰度见表

7。由表 7 可知，与对照组相比，添加 2%和 8%发

酵饲料后显著 (P<0.05) 降低了 unclassified_o__ 

Bacteroidales 的相对丰度；添加 4%发酵饲料后显著

(P<0.05)提高了 norank_f__Oscillospiraceae 的相对

丰度；添加 2%发酵饲料后显著(P<0.05)提高了

norank_f__Erysipelotrichaceae 的相对丰度。 
 

 
F0     F2     F4    F6     F8 

组别 

图 1 饲喂不同水平发酵饲料的产蛋番鸭盲肠内容

物菌群门的相对丰度 

Fig.1 Relative abundance of cecal contents microbiota at phylum level 

of laying muscovy ducks fed different levels of fermented feed 
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F0       F2       F4       F6       F8 

组别 

图 2 饲喂不同水平发酵饲料的产蛋番鸭盲肠内容物菌群属的相对丰度 

Fig.2 Relative abundance of cecal contents microbiota at genus level of laying muscovy ducks fed different levels of fermented feed 
 

表 7 饲喂不同水平发酵饲料的产蛋番鸭盲肠内容

物差异菌属的相对丰度 

Table 7 Relative abundance of differential bacterial genus in 

cecal contents of laying muscovy ducks fed different 

levels of fermented feed 

组别 

相对丰度/% 

unclassified_o__ 

Bacteroidales 

norank_f__ 

Oscillospiraceae 

norank_f__ 

Erysipelotrichaceae 

F0 4.6a 1.1b 0.7b 

F2 1.1b 1.9b 2.0a 

F4 2.6ab 4.6a 0.9b 

F6 2.8ab 1.0b 0.5b 

F8 1.8b 2.1b 1.2ab 

SEM 0.8 0.5 0.3 

P 0.05 0.00 0.01 

同列不同字母示组间差异有统计学意义(P<0.05)。 

3 结论与讨论 

由于发酵底物的种类和质量、发酵技术、饲

养管理条件、研究目标以及试验设计等多方面影

响，发酵饲料对动物生产性能影响的研究结果并

不完全一致[9]。研究表明，发酵饲料对产蛋家禽的

生产性能具有积极的效果，其可提高产蛋率 [10]和

日产蛋重[4,6]，降低料蛋比[4,6,10]。本研究中，添加发

酵饲料仅改善了产蛋后期番鸭的破(软)蛋率，但未

影响其他生产性能指标。发酵饲料对破(软)蛋率的

改善作用可能是由于发酵饲料中低的 pH 值(4.29)

有利于降低胃肠道酸度，从而更有利于钙的利

用，因而改善了蛋壳的质量，降低了鸭蛋的破(软)

蛋率。 

微生物发酵饲料含有益生菌以及发酵底物产

生的多种活性代谢物，如功能性低聚糖、有机酸、

小肽、磷酸胆碱、左旋肉碱等，从而可改变动物

体的脂质代谢[11]。周露[12]在文昌鸡基础饲粮中添

加 30%的发酵混合饲料，降低了文昌鸡的肝脂

率。陈丽艳[13]在肉仔鸡饲粮中添加不同含量的乳

酸杆菌培养物，当添加量达 0.3%和 0.5%时显著降

低了肉仔鸡肝脂率。以上研究表明，发酵饲料和

乳酸杆菌培养物可降低肝脂率和腹脂率。本研究

中，添加发酵饲料后产蛋番鸭肝脂率未有显著变

化，这可能与发酵饲料用量、发酵饲料中益生菌

的活菌数及种类等因素有关。 

梁天柱等[14]给广西三黄鸡饲喂添加 10%混菌

发酵的混合饲料(菌种为双歧杆菌、乳酸菌、芽孢杆

菌、光合细菌、酵母菌等，底物为喷浆玉米皮、玉

米粉、大豆粕等)的饲粮显著提高了其腿肌肌内脂肪

含量。王朝阳等[15]给黄羽肉鸡基础饲粮添加 5%和

8%发酵棉粕，提高了肉鸡胸肌和腿肌脂肪含量。

ZHAO 等[16]研究发现，添加丁酸梭菌提高了试验 42 

d 时肉仔鸡胸肌和腿肌肌内脂肪含量，而添加屎肠

球菌却未产生影响。本研究中，不同水平发酵饲料

未对产蛋番鸭肌内脂肪含量产生显著影响，这与

LIU 等[17]在北京母鸭基础饲料中添加 0.3%发酵银

杏叶(凝结芽孢杆菌发酵)的试验结果一致。不同试

验中发酵饲料对肌内脂肪含量影响的差异可能与

发酵底物、发酵饲料添加水平以及发酵用菌种等不

同有关。 
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本研究中，发酵饲料对脂肪代谢相关基因表达

的影响与发酵饲料用量有关。添加 4%发酵饲料后

产蛋番鸭肝脏 FAS、LPL、PPAR–γ基因的相对表达

量均显著增加，而腹脂 ATGL 基因的相对表达量显

著下降，表明 4%发酵饲料提高了产蛋鸭肝脏脂肪

合成相关基因的表达。聂存喜等[18]给黄羽肉鸡饲喂

酵母发酵棉粕，也观察到 64 日龄黄羽肉鸡肝脏 LPL

的表达显著上升。周露[12]给文昌鸡饲喂 0%~30%发

酵饲料却未影响脂肪组织 ATGL 基因的相对表达

量。朱年华等[19]和 LIU 等[17]分别给肉仔鸡和母鸭饲

喂乳酸菌混合发酵液和发酵银杏叶后，前者显著降

低了 LPL 和 FAS 基因的相对表达量，后者显著降

低了 PPAR–γ 基因的相对表达量。由上可见，发酵

饲料对脂肪代谢相关基因表达量的影响并无一致

的结论，其结果与发酵饲料作用的动物生理阶段、

发酵底物、发酵用微生物种类及数量等有关。对脂

肪合成相关基因表达具有调控作用的发酵饲料可

能是通过发酵饲料中的微生物(如乳酸杆菌类[11])，

及发酵底物中的化合物(如黄酮类物质[14])对脂肪代

谢相关基因的表达进行调控，从而调节脂肪酸合成

与分解的速度。本研究中 4%发酵饲料组产蛋番鸭

脂肪合成相关基因表达量的提高，一方面可能与发

酵饲料的使用有关；另一方面也可能与在饲粮中添

加了较高的饲用油脂有关。饲粮中脂肪含量在一定

范围内增加可以提高脂肪合成酶相关基因，如

FAS[20]和 PPAR–γ[21]的表达水平。本研究中，发酵

饲料使用后脂肪合成相关基因表达量提高了，但是

肝脏和肌内脂肪含量却未发生变化，这是否表明发

酵饲料仅在转录水平对脂肪代谢相关基因进行调

控，而对其蛋白质的翻译没有影响，这仍有待进一

步研究。 

通过营养结构或饲料组成改变肠道菌群是家

禽生产中针对肠道微生物的有效疗法[22–23]。本研究

中，4%发酵饲料组产蛋番鸭盲肠微生物的 Shannon

指数显著高于其他各组的，表明添加发酵饲料改善

了产蛋番鸭盲肠微生物的多样性；4%发酵饲料组产

蛋番鸭盲肠内容物中 norank_f__Oscillospiraceae 的

相对丰度显著高于其他各组的，norank_f__Oscillo- 

spiraceae 出现于食草动物的肠道，可高效利用植物

叶子和根中的碳水化合物和低聚糖[24]，这表明发酵

饲料可提高产蛋番鸭盲肠对碳水化合物和低聚糖

的利用能力。4%发酵饲料组鸭脂肪合成相关基因表

达量的增加可能也与发酵饲料使用后 norank_f__ 

Oscillospiraceae 相对丰度的提高有关。发酵饲料对

鸭肠道微生物的改善作用，一方面可能直接得益于

发酵饲料中的有益微生物，如乳酸菌、芽孢杆菌等；

另一方面可能得益于发酵过程中产生的微生物代

谢产物或菌体成分等，这些因子使得发酵饲料可能

具有“后生元”特性[25]。本研究中，当发酵饲料添加

比例达到 8%时显著降低了 unclassified_o_Bacteroi- 

dales 的相对丰度。田威龙等[26]研究发现，属水平

unclassified_o_Bacteroidales 在高饲料转化率组猪中

富集，可作为潜在的生物标志物。这表明发酵饲料

的添加量高达一定水平后，由于微生物与宿主之间

对营养物质的竞争增加可能会导致饲料转化效率

降低。 

综上所述，饲粮中适量添加发酵饲料，能降低

产蛋番鸭破(软)蛋率，调节产蛋番鸭脂肪合成相关

基因表达水平，提高肠道菌群的多样性并在属水平

改善肠道菌群结构。在本研究条件下，产蛋番鸭日

粮中发酵饲料适宜添加水平为 4%。 
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