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摘  要：随着最近分子生物学和高通量测序技术的快速发展，对大熊猫肠道菌群的结构和功能有

了更深层次的认识。研究发现，大熊猫肠道菌群受到消化道结构、饮食、季节和年龄等多种因素

的影响，在宿主免疫、消化和代谢等方面起到了重要的作用。本文综述大熊猫肠道菌群的群落结

构以及生物学特性研究的最新进展，并讨论未来可能的研究方向。 

关键词：大熊猫，肠道菌群，高通量测序，群落，生物学特性 
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Abstract: Recent development of molecular biology and high-throughput sequencing (next generation 
sequencing, NGS) technologies make our deeper understanding possible for the giant panda gut flora, 
both in the community structure and function. Studies have found that the giant panda’s intestinal flora 
plays an important role in the host immunity, digestion and metabolism, which could be affected by 
many factors including the digestive tract structure, diet, season and age. This article reviews the 
progress of intestinal bacterial community structure and biological characteristics of the giant panda, 
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and discusses the future research directions. 
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大熊猫是我国珍贵的保护动物，也是世界濒危

物种之一。据第 4 次大熊猫普查的结果统计，目前

我国存活的大熊猫仅有 2 239 只，其中野生大熊猫

1 864 只，圈养大熊猫 375 只。研究发现，肠道菌

群在大熊猫的免疫、消化和代谢等功能中发挥了重

要的作用[1-3]。大熊猫本身不具有编码纤维素酶的基

因，其消化纤维素的功能主要由肠道细菌来完成，

包括梭菌、芽孢杆菌和其他纤维消化菌在内的肠道

细菌，能将竹类的多聚糖转换为单糖、二糖等为大

熊猫能够利用的糖类物质[3-6]。另一方面，肠道疾病

一度被认为是大熊猫死亡的最重要原因之一，任何

一个或者多个肠道微生物的变化都可能引起大熊

猫一系列的消化功能紊乱甚至疾病[7-8]。因此，研究

大熊猫肠道菌群及其生物学特性是预防大熊猫肠

道疾病、提高健康水平以及发展大熊猫微生态制剂

的基础。本文对大熊猫肠道菌群结构及其对宿主的

益生作用研究进行综述。 

1  大熊猫肠道菌群的群落结构研究 

大熊猫肠道很短，也没有瘤胃供食物发酵，这

些特点使其对竹子的消化率非常低(只有约 17%)[1,9]。

因此，它每天必需消耗大量的时间(约 14 h)进食竹

子(约 12.5 kg)来满足机体的需要[10-11]，而竹子上很

多附属物(包括大量的微生物)会随着大熊猫进食而

进入到消化道内，不断补充肠道菌群[2]。这种肉食

动物的消化道结构以及类似草食动物的饮食特性

决定了大熊猫拥有一个与众不同的肠道菌群结构。

随着研究技术的革新和发展，大熊猫肠道菌群结构

的研究逐渐从以前传统的分离鉴定方法，变化到以

高通量测序为基础的大规模宏组学(Meta-omics)时
代，其通量和准确度都有了革命性的进步。 

1.1  传统的分离鉴定方法研究大熊猫肠道菌群

结构 
大熊猫肠道菌群的研究可以追溯到 20 世纪 80 年

代[12]。在研究初期，传统的分离鉴定方法是研究大

熊猫肠道菌群的主要方法。其中，Hirayama 等[13]

分离鉴定了日本东京动物园的大熊猫肠道细菌，发

现成年大熊猫的优势菌为链球菌，而专性厌氧菌较

少；随着饮食的改变，肠道主要菌群出现了变化。

Williams 等[14]在 14 个月的时间中对 2 只在孟菲斯

动物园的成年大熊猫检测了肠道细菌，发现食物偏

好变化可以引起乳酸杆菌和拟杆菌的数量变化。张

志和等[15]对成都大熊猫繁育研究基地的 13 只大熊

猫的粪便研究发现，大熊猫肠道需氧菌检出率较

高，厌氧菌检出率较低，优势菌群为大肠杆菌。熊

焰等[16]在 6 只大熊猫肠道中共发现了 16 个菌种，

均为好氧菌和兼性厌氧菌。彭广能等[17]对 3 只食性

转换期大熊猫肠道菌群进行了研究，发现优势菌群

在食性转换期中发生了改变。 

传统的分离鉴定方法在大熊猫肠道菌群的初

期研究中起到了非常重要的作用，为后期进一步研

究肠道菌群的结构和功能奠定了基础。这些研究初

步了解了大熊猫肠道菌群的种类(如乳杆菌和链球

菌在这个阶段中分离到的最多)，对不同生长阶段的

大熊猫饮食标准的制定具有一定的参考作用。然

而，由于培养方法的局限性(如厌氧菌培养要求高导

致其检测效率低下，进而大多数研究发现厌氧菌数

量较少)，该方法的结果可能出现误差较大、重复性

较差等问题。 

1.2  分子鉴定方法研究大熊猫肠道菌群 
扩增某些特定碱基序列的基因指纹图谱技术

是监测微生物群落动态变化的重要方法之一。鲁海

峰等[18]首次运用ERIC-PCR技术对大熊猫的肠道菌

群进行研究，发现不同大熊猫个体之间的肠道菌群

结构比较相似，同一个体在不同时期也表现出比较

高的稳定性。Wei 等[19]用 PCR-TGGE 图谱技术发

现，大熊猫肠道微生物菌群结构非常相似，梭状芽

孢杆菌的优势非常明显(达到 76%)。Fang 等[5]通过

16S rDNA-RFLP 以及分离培养方法发现大熊猫肠
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道中的细菌主要为变形菌门 (53%)和厚壁菌门

(47%)，并证明了它们可以降解木质素。王燚等[20]

采用了 ERIC-PCR 技术分析了不同季节亚成体大熊

猫肠道菌群的多样性，发现相同季节的大熊猫肠道

菌群结构相对稳定，肠杆菌为亚成体大熊猫肠道菌

群中的优势菌群。何廷美等[21]用 16S rDNA-RFLP

技术对成年大熊猫肠道菌群的多样性进行了研究，

发现不同季节的环境对大熊猫肠道菌群的多样性

有一定影响，大肠杆菌、假单胞菌和链球菌为主要

菌群。罗永久等[22]对食性转换前期的 3 只大熊猫粪

便细菌总 DNA 进行 ERIC-PCR 分析并构建 16S 

rRNA 基因克隆文库，表明这个阶段的大熊猫肠道

细菌主要由厚壁菌门和变形菌门组成，随着食性转

换前期的过渡，大熊猫肠道的优势菌群由梭菌属渐

变为球菌属。他们还进一步发现与肉食动物相比，

大熊猫肠道细菌种群丰富度较高，但优势菌群不是

很明显[23]。 

分子分型鉴定方法研究大熊猫肠道菌群相较

于之前传统的分离鉴定方法，可以更多地检出一些

不能进行培养的细菌(如梭菌等)。在这个阶段中，

研究人员基本上确定了大熊猫肠道菌群主要包括

厚壁菌门和变形菌门，同时涉及了季节和年龄等不

同因素对大熊猫肠道菌群的影响。然而分子鉴定方

法仍然存在分辨率较低、重复性差、操作繁琐(比
如 16S rDNA-RFLP 技术中每个样品需要挑选

80−100 个单克隆)等问题。因此，随着高通量测序

技术的发展，利用该方法研究大熊猫肠道菌群的

报道越来越少。 

1.3  高通量测序方法研究大熊猫肠道菌群 
由于分子生物学技术的进步和高通量大规模

测序技术的革新，研究者对微生物群落的结构和功

能有了新的认识。近年来，高通量测序方法也开始

被应用到大熊猫的肠道菌群的研究中。Zhu 等[3]首

次利用宏基因组学和 16S rRNA 基因测序技术对大

熊猫肠道菌群进行了研究，对来自 7 只野生大熊猫

和 8 只圈养大熊猫新鲜粪便的肠道菌群的 5 522 条

16S rRNA 基因序列进行分析，发现野生大熊猫肠

道菌群的主要特点是具有高比例的梭菌纲物种。该

研究进一步采用生物信息学方法，组装了其中 3 只

野生大熊猫肠道菌群的宏基因组，均发现了纤维素

酶、β-葡萄糖苷酶、1,4-β-木糖苷酶木聚糖以及 1,4-β-
木聚糖酶的相关编码基因，而且大部分来自梭菌属

物种。他们的研究进一步证实了在大熊猫消化纤维

素与半纤维素时，肠道菌群尤其是梭菌扮演了重要

角色。 
Tun 等[4]通过对成年和老年大熊猫的肠道菌群

进行 16S rRNA 基因的高通量测序，发现厚壁菌门

和变形菌门是成年和老年大熊猫肠道中最丰富的

微生物种群，这些细菌可能对老年大熊猫的正常消

化具有十分重要的作用。该研究同时报道了木质纤

维素消化真菌的存在，并为大熊猫消化乙酸提供了

证据。 

Li 等[24]从宿主基因角度分析了大熊猫肠道菌

群的特异性。他们通过比对大熊猫、小熊猫以及黑

熊的肠道菌群 16S rRNA 基因序列，发现大熊猫的

肠道菌群结构与其遗传近亲黑熊更为相似，而不是

饮食更为相近的小熊猫。这个有趣的发现说明了宿

主基因对肠道菌群具有重要的影响。 

而在最近的研究中，Xue 等[25]也同样发现了大

熊猫肠道菌群与肉食性和杂食性的动物相似。他们

通过对 54 只大熊猫的 124 个肠道微生物样本进行

了 16S rRNA 基因 V3 区的高通量测序，发现这些

熊猫具有极低的肠道菌群多样性，主要是大肠杆菌

和链球菌组成。他们提出，大熊猫似乎还没有进化

出完全符合高纤维饮食的肠道菌群，可能对竹子的

消化产生不利影响。该研究同时发现了季节变化可

以显著地影响大熊猫肠道菌群的结构。 

由于高通量测序技术可研究表征复杂的微生

物环境，科研人员利用此技术研究大熊猫肠道菌群

时获得了比以前更准确的数据和更多有趣的发现。

然而，截止到目前，利用二代测序技术对大熊猫肠

道菌群结构的研究仍然较少，其中只有一篇论文是
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基于全宏基因组鸟枪测序方法来预测和分析大熊

猫肠道菌群的功能[8]；在这些研究中，不同的研究

人员得到的菌群结构和结论差异较大(如 Li 等[24]与

Tun 等[4]的研究正好相反，其主要菌群是链球菌而

不是伽马变形菌，同时表现了更低的肠道菌群多样

性)，还没有研究能够说明造成这些差异的原因；另

外，目前的研究方法仅存在于基因组阶段，还没有

利用宏转录组学、宏蛋白组学以及多组学结合的方

法来分析大熊猫肠道菌群结构和功能。综上所述，

大熊猫肠道菌群结构和功能研究仍然有很多未知

等着研究人员来发现。 

2  大熊猫肠道细菌的生物学特性研究 

除了在宏观上对大熊猫肠道菌群的结构和功

能研究之外，研究人员还在另一方面对大熊猫肠道

细菌的生物学特性进行了研究。这些研究不仅获得

了细菌在大熊猫肠道中的生存状态、致病机理以及

益生作用，还能够对大熊猫保健、饮食、用药等提

供依据。最近高通量测序方法的发展也使得我们在

基因水平上对细菌在大熊猫肠道高纤维环境中的

生长情况、压力适应以及益生作用的调节机制进行

了更进一步的研究。 

2.1  大熊猫肠道致病菌以及耐药性研究 
统计发现在影响大熊猫健康的各种疾病中，肠

道疾病曾是最严重、致死率最高的原因之一[8]。目

前发现能够引起大熊猫肠道疾病的病原菌包括小

肠结肠炎耶尔森氏菌、肺炎克雷伯氏菌、大肠埃希

氏杆菌、铜绿色假单胞菌、魏氏梭菌、β-溶血性链

球菌等[26]。其中，有部分研究显示大肠埃希氏杆菌

和克雷伯氏菌可能会和其他病原进行混合感染，因

此被认为是导致大熊猫患上肠道疾病的主要病原

菌；而由于亚成体大熊猫体质较弱，被认为是最容

易发生肠道疾病的年龄阶段[20]。令人欣慰的是，随

着大熊猫保护工作的持续开展，近十年没有发现病

原菌引起大熊猫肠道疾病的报道。 
有研究提出，动物肠道细菌疾病的减少可能部

分归功于近些年抗生素的大量使用，然而这也同时

提高了某些肠道细菌广泛耐药的风险[27]。在大熊猫

肠道细菌耐药性研究中，Zhang 等[28]发现大熊猫肠

道细菌中 32.20%的菌株对至少一种抗生素耐药，同

时耐受 3 种以上抗生素的菌株占 16.95%。Wang 等[29]

对大熊猫源大肠杆菌进行的耐药性分析发现 76%

的菌株至少具有一种抗生素耐药，同时耐受 3 种以

上抗生素的菌株占 36%。李进等[30]对分离得到的大

熊猫肠道 21 株芽孢杆菌进行耐药性分析，发现

42.68%的菌株至少对一种抗生素耐药，同时耐受

3 种以上抗生素的菌株占 14.29%。 
可以看到，大熊猫的疾病保护工作已经取得了

十分显著的成绩，病原菌引起的肠道疾病已经几乎

绝迹。然而大熊猫肠道细菌的耐药性情况仍然十分

严峻，提示下一阶段大熊猫的疾病预防保护工作可

能需要更加注意对抗生素药品的控制。 

2.2  大熊猫源益生菌候选菌的研究 
由于微生态制剂具有安全、无耐药等特点，大

熊猫源益生菌的研究在分离鉴定时代就已经开展

了。王强等[31]首次从正常大熊猫粪便中筛选出的乳

杆菌菌株制成乳杆菌制剂，在对部分实验动物进行

急性毒性实验无毒性反应的基础上，临床应用到几

例不同年龄、性别的患病大熊猫身上，填补了大熊

猫专用微生态制剂的空白。在这之后，荣华等[32]

分离到一株大熊猫肠道梭菌属细菌，该分离菌株不

仅能利用纤维二糖、葡萄糖、蔗糖、淀粉、松三糖、

覃糖等多种可溶性碳源，而且可以利用纤维素粉等

不溶性碳源。樊程等[33]从大熊猫粪便中分离到一株

解淀粉芽孢杆菌，对 4 种纤维素底物(滤纸、脱脂棉、

秸秆、竹纤维)均能有不同程度的降解，其内切葡聚

糖酶、外切葡聚糖酶、β-葡萄糖苷酶具有不同的酶

活变化，总酶活最高达到 0.228 3 IU/mL。赵珊等[34]

分离得到一株大熊猫肠道纤维素降解菌，鉴定为蜡

样芽胞杆菌，其最大总酶活为 0.108 5 IU/mL，并对碱

性环境有一定的耐受能力，具有较为广阔的应用前

景。周潇潇等[35]从大熊猫肠道中分离得到了 7 株芽

孢杆菌，其中 ZX1、FF2 因具有良好的纤维分解能
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力和抗逆性，可以作为大熊猫益生菌制剂的候选菌

株。Zhou 等[2]发现大熊猫肠道中部分芽孢杆菌具有

良好的纤维分解能力，并对常见的几种肠道病原菌

有较好的抑制作用。他们进一步利用转录组测序技

术对其中一株枯草芽孢杆菌 HH2 在不同碳源下的

转录情况进行了研究，发现其可以通过一系列的转

录调控(如升高表达纤维素酶、减少非必要蛋白质合

成以节省能源等)在大熊猫肠道高纤维环境中发挥

益生作用[36]。 

虽然乳杆菌被首次报道应用到大熊猫的微生

态制剂中，最近的益生候选菌株大多为芽孢杆菌。

这些研究发现，芽孢杆菌作为微生态制剂的候选菌

株具有许多天然的优势，包括分泌纤维素酶促进大

熊猫消化竹子，产生多种抗菌肽帮助大熊猫保存肠

道菌群的平衡，拥有良好的抗逆性方便制作微生态

制剂等。然而，随着微生物制剂的使用安全标准提

高，我们不能简单地对大熊猫益生菌进行分离和酶

活研究，还需要了解其在大熊猫肠道中的生存状态

及作用机制，才能够更好地将大熊猫肠道益生菌应

用到实际生产中。 

3  小结与展望 

大熊猫独特的肠道解剖和饮食结构共同决定

了其拥有一个与众不同的肠道菌群，引起了科研人

员的广泛兴趣。通过近年来不断深入地研究大熊猫

肠道菌群，科研人员不仅发现了不同年龄、不同季

节等因素能够导致肠道菌群发生动态变化，还进一

步发现肠道菌群能够帮助大熊猫消化竹子中的纤

维素、木质素等成分，对大熊猫适应竹子的饮食起

到了重要的作用。在肠道纤维素降解菌中，梭菌、

伽马变形菌等可能起了主要的作用，然而由于这些

厌氧细菌不易分离，目前大熊猫源益生菌的候选菌

株主要以芽孢杆菌为主。我们还看到随着保护工作

的投入不断加大，大熊猫肠道疾病控制十分出色，

但仍可能需要注意控制抗生素药物的使用来减少

细菌的交叉耐药性。 

高通量测序技术使研究人员对大熊猫肠道菌

群的群落结构和生物学特性有了深层次的认识，同

时也带给我们更多的问题和思考。我们认为今后大

熊猫肠道菌群研究的方向可能包括：利用多组学的

方法研究大熊猫肠道菌群的结构和功能；扩充样本

量来确定大熊猫的肠道核心菌群以及主要影响因

素；在肠道单个细菌方面超越分离株的生物学特

性，更注重细菌在大熊猫肠道中的生存状态和相互

作用机制的研究等。 
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