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麝肠道微生物菌群组成及功能的研究进展 
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四川省药品检验研究院，四川养麝研究所  成都  611845 

摘要：麝（Moschus spp.）属国家一级重点保护野生动物，其人工养殖历史已有 60 余年，但由于饲养标

准和营养需求不完善以及患病率和死亡率高等原因，麝养殖技术发展缓慢。针对麝养殖过程中的问题，

前人做了许多工作，但因麝易受环境影响产生应激或病理性反应，导致有代表性的试验数据和生物样

本不易获取，相关研究存在一定局限性。随着分子生物学技术发展，逐渐发现肠道微生物菌群对宿主

健康至关重要，并在宿主免疫防控、营养调控及适应进化等方面起关键作用。探索麝的肠道微生物菌

群组成及功能对丰富麝相关研究及维持麝健康有重要意义。因此本文综述了麝以细菌为主的肠道微生

物菌群组成、功能及影响因素，以期为改进麝人工养殖过程中的疾病防控、饲养管理和营养调控提供

科学的参考依据。 
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Research Progress on Composition and Function of Intestinal  
Microflora of Musk Deer Moschus spp. 
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Abstract: Musk Deer Moschus spp. is a wild animal under first class protection in China, and its artificial 

culture history has been more than 60 years. However, cultivation technology developed slowly due to 

inadequate feeding standards and nutritional requirements, as well as high morbidity and mortality. 

Researchers worked to solve these problems, but because Musk Deer is susceptible to environmental stress or 

pathological reactions, it is difficult to obtain representative test data and biological samples, and relevant 

studies have certain limitations. With the development of molecular biology technology, it is gradually found 

that intestinal microbiota is crucial to host health and plays a key role in host immune prevention and control, 

nutritional regulation and adaptive evolution. It is important to study the intestinal microbes to enrich relevant 

research and maintain the health of Musk Deer. Therefore, the composition, function and influencing factors 
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of the bacterial-dominated intestinal microflora of Musk Deer were reviewed in this article, to provide a 

scientific reference for improving disease control and prevention, feeding management and nutritional 

regulation in the process of artificial Musk Deer farming. 

Key words: Moschus spp.; Captive; Bacteria; Intestinal tract 

麝（Moschus spp.）是一种小型反刍动物，

我国麝类动物包括林麝（M. berezovskii）、马麝

（M. chrysogaster）、原麝（M. moschiferus）、

黑麝（M. fuscus）、喜马拉雅麝（M. leucogaster）

以及安徽麝（M. anhuiensis）（王应祥 2003），

其中以林麝和马麝人工养殖和研究较多。成年

雄麝能分泌麝香，具有极高的经济价值和社会

价值。但麝早期遭受大量捕杀，数量急剧下降，

天然麝香产量远远不能满足市场需求，为了提

高天然麝香产量和麝种群数量，我国从 1958

年开始进行人工养殖（Jie et al. 2019）。由于麝

生性胆小、独居且易受外界环境干扰产生应激，

患病率和死亡率高，同时缺乏完善的饲养和营

养需求标准，导致麝养殖业发展受阻（郑程莉

等 2020）。随着高通量测序技术的发展，对麝

不再止步于简单的生产性研究，可通过研究其

胃肠道微生物多样性、组成及功能等来评价宿

主的生理健康状态。 

由于粪便采样为非侵入性，不会对宿主造

成负担，且粪样代表了分布在整个肠道的肠道

微生物群落，肠道微生物经常用于保护动物的

研究中（West et al. 2019，Yao et al. 2023）。宿

主与肠道微生物为互利共生关系，肠道微生物

在日粮消化吸收、肠上皮组成分化、宿主免疫

以及维持肠黏膜屏障功能等方面起着关键作用

（Zhao et al. 2019a，Fu et al. 2023）。一旦“宿

主-肠道微生物菌群”系统失衡，就会弱化肠

道消化吸收功能，出现各种疾病（Gu et al. 

2022）。所以，研究麝肠道微生物菌群对更可

靠地评估环境和生物因素塑造麝肠道生物菌

群的过程，以及更好地进行麝营养调控和疾

病防控是非常有必要的。本文根据前人关于

麝肠道微生物的研究，综述了以细菌为主的

肠道微生物菌群组成及功能研究，为改进人

工养殖麝过程中的疾病防控、饲养管理和营

养调控等提供科学依据。 

1  麝肠道微生物菌群组成及功能 

1.1  细菌 
1.1.1  细菌多样性  肠道细菌群落定殖和多

样性受多种因素影响，麝从刚出生到断奶，其

胃肠道微生物菌群是逐渐丰富的过程，断奶后

麝细菌多样性逐渐增加，直至达到动态平衡

（Li et al. 2020，2021）。细菌多样性被认为是

肠道健康的重要指标，高细菌多样性意味着肠

道生态系统的稳定性和弹性较好，有利于营养

物质降解及肠道免疫屏障形成（Lloyd-Price 

et al. 2016），麝患病后肠道细菌多样性明显降

低（Li et al. 2018）。有研究发现，野生麝肠道

细菌多样性显著高于圈养麝（Li et al. 2017，

Jiang et al. 2023），且通常雄麝肠道细菌多样性

高于雌麝（Zhao et al. 2019b）。但 Zhang 等

（2023a）发现，圈养马麝肠道细菌多样性高于

野生马麝，可能是由于该研究采样在较为寒冷

的气候下进行，野生马麝在野外难以获取丰富

的食物，也可能是由于圈养马麝形成了更为复

杂的肠道微生物菌群。另有研究发现，圈养林

麝的肠道细菌多样性在不同季节和年龄下均高

于圈养马麝（Hu et al. 2017，Jiang et al. 2022a）。

Hu 等（2018）研究发现圈养林麝冬春季节细菌

多样性高于夏秋季节，而 Jiang 等（2021）则

发现圈养林麝秋冬季肠道细菌多样性高于春夏

季，可能是两项研究的采样环境、海拔以及饲

料结构上的差异所导致。可见，生存在不同环

境、时期以及生理状态下的麝，肠道细菌多样

性存在差异。研究不同状态下麝肠道细菌多样

性的差异，对调节圈养麝肠道细菌多样性具有

一定参考意义。 
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1.1.2  门水平上的组成  麝肠道细菌中主要

核心菌门是厚壁菌门（Firmicutes）和拟杆菌门

（Bacteroidetes），这与其他反刍动物胃肠道研

究结果相同（Mitchell et al. 2019，Dai et al. 

2021），其次为变形菌门（Proteobacteria）、疣

微 菌 门 （ Verrucomicrobia ） 和 放 线 菌 门

（Actinobacteria）。厚壁菌门是主要的纤维素分

解菌，能将纤维降解为短链脂肪酸（short-chain 

fatty acid，SCFAs）供宿主利用，而拟杆菌门

能降解碳水化合物和蛋白质，促进胃肠道免疫

系统发育（Cholewińska et al. 2020，Stojanov 

et al. 2020）。厚壁菌门 /拟杆菌门丰度比值

（Firmicutes/Bacteroidetes，F/B）的升高与降低

分别与肥胖和肠道炎症发展相关（Shen et al. 

2018，Abenavoli et al. 2019）。在麝肠道细菌门

水平研究上发现（附录 1），圈养成年麝厚壁菌

门丰度和 F/B 值高于幼麝（Hu et al. 2017），且

均表现为雄麝 F/B 值高于雌麝（Zhao et al. 

2019b）。随着幼麝出生到断奶、胃肠道形成完

善的微生物区系过程中，厚壁菌门逐渐增加，

拟杆菌门相对减少，对纤维类物质利用能力增

强（Yin et al. 2023）。野生麝 F/B 值显著高于圈

养麝，且随着季节变化，F/B 值也发生明显改

变（Sun et al. 2020，李依蒙 2021）。圈养林麝

肠道细菌群中厚壁菌门丰度高于圈养马麝，而

拟杆菌门则相反（Jiang et al. 2021，2022a）。野

生原麝肠道中 F/B 值低于圈养林麝（Su et al. 

2020），但该研究中原麝样本数较少，且有关原

麝肠道微生物也鲜有报道，此结果有待验证。

以上研究表明，不同外界因素影响下，麝肠道

细菌群中主要优势菌门不变，而 F/B 值变化大，

不同阶段下的麝肠道微生物中 F/B 值的适宜范

围还有待研究。 

1.1.3  科和属水平上的组成  与麝肠道细菌

门水平上的相似性不同，在科和属水平上的差

异较大，且高通量测序研究结果中，许多微生

物操作分类单元（operational taxonomic unit，

OTU）不能归类为已知属。但总体上的核心菌

科/属有瘤胃菌科（Ruminococcaceae）、拟杆菌

属（Bacteroides）、Sporobacter 属、梭菌属

（Clostridiales）以及克里斯滕菌科 R7 group

（Christensenellaceae R7 group）等。瘤胃菌科

生成短链脂肪酸，在纤维消化中起到至关重要

的作用（Han et al. 2015）。克里斯滕菌科 R7 

group 常见于宿主肠道和黏膜，产生乙酸和丁

酸，主要参与纤维素的降解和氨基酸、多肽、

脂质等物质代谢（Tang et al. 2019，Waters et al. 

2019）。拟杆菌属在降解碳水化合物上发挥作

用，还能促进免疫系统发育、增强宿主免疫力

以及维持肠道微生物生态平衡。梭菌与致病性

有关，其同时也能调节肠道平衡、促进有益菌

群的定殖，增强机体免疫功能（Guo et al. 

2020）。圈养马麝肠道细菌中拟杆菌属相对丰

度显著高于野生马麝，而瘤胃菌科 UGG-005

和克里斯滕菌科 R7 group 相对丰度显著更

低，此外，有研究发现圈养麝含阿克曼菌属

（Akkermansia）和双歧杆菌（Bifidobacterium）

（Jiang et al. 2023）。阿克曼菌属和双歧杆菌属

于有益菌，在人类中很常见，但在其他哺乳动

物中并不常见，可能是圈养麝与人类接触较多

所致（Nian et al. 2023）。阿克曼菌属在鲜叶季

节（夏季和秋季）丰度显著高于枯叶季节（早

春和冬季）（Hu et al. 2018）。与野生麝相比，

圈养麝肠道细菌中含高比例潜在致病菌，如可

能引起腹泻的弯曲杆菌（Campylobacter）和埃

希氏菌（Escherichia）（Li et al. 2017），以及较

高丰度的假单胞菌属（ Pseudomonas ）和

Sporobacter 属（Hu et al. 2017，2018，苏日娜 

2022）。与圈养马麝相比，圈养林麝肠道细菌中

的克里斯滕菌科 R7 group、瘤胃菌属和普雷沃

氏菌科 UCG-004（Prevotellaceae UCG-004）丰

度更高，而拟杆菌属丰度更低，条件致病菌丰

度，如能引发腹泻的密螺旋体（Treponema）和

Odoribacter 则在圈养马麝中更高（Jiang et al. 

2022a）。以上结果表明，与野生麝相比，圈养

麝肠道细菌中存在比例较高的致病菌，易患疾

病。且除了饲料因素外，人类活动对圈养麝肠

道菌群的形成也造成了一定影响。 



·148· 动物学杂志 Chinese Journal of Zoology 60 卷 

 

1.2  真菌和古菌 
麝肠道真菌和古菌的研究没有细菌研究广

泛和深入。虽然真菌在肠道中丰度较少，但其

对维持肠道稳态平衡具有显著作用，可与肠道

细菌协同、对抗或共生相互作用，维持肠道黏

膜屏障功能（Kapitan et al. 2019），因此，真菌

在肠道中的种类和分布会对宿主产生影响。苏

日娜等（2022）对麝肠道真菌进行了研究，发

现原麝和林麝肠道真菌多样性差异显著，优势

菌门均为子囊菌门（Ascomycota），其次为担子

菌门（Basidiomycota），属水平上发现林麝肠道

真菌中念珠菌属（Candida）和曲霉菌属

（Aspergillus）富集，念珠菌属相对丰度与碳

水化合物的摄入呈正相关，与氨基酸、蛋白质

和脂肪酸的摄入呈负相关，且念珠菌属和曲霉

菌属均可导致肠道真菌性炎症（Yelika et al. 

2021，Jawhara 2022）。古菌能利用二氧化碳和

氢气生成甲烷，通过嗳气排出体外，造成摄入

总能损失（Lan et al. 2019）。徐谊英（2015）的

研究发现，林麝肠道古菌中占绝对优势的是广

古菌门（Euryarchaeota），属水平上是甲烷短杆

菌属（Methanobrevibacter）。Sun 等（2020）发

现，野生马麝和圈养马麝肠道中广古菌门相对

丰度分别为 0.06%和 0.32%，代表圈养麝摄入

能量损失更多。综上所述，麝肠道真菌和古菌

相关研究较少，还需要进行更多研究。 

2  影响麝肠道微生物菌群的因素 

2.1  年龄和性别 
幼龄反刍动物早期胃肠道未发育完全，免

疫功能较弱，易受外界因素干扰，患腹泻等疾

病。随着胃肠道发育，逐渐形成以细菌为主的

肠道微生物菌群，同时免疫能力增强（Arshad 

et al. 2021）。1 月龄以内的麝肠道中能诱发腹泻

的埃希氏菌-志贺氏菌（Escherichia-Shigella）

相对丰度高，随着月龄增加而逐渐下降（李依

蒙 2021）。随着幼麝生长发育，肠道微生物多

样性增加，80 日龄左右肠道微生物菌群基本建

立。幼麝断奶时间不同对母麝和幼麝肠道微生

物菌群均有明显影响，在 90 日龄断奶时，断

奶应激对肠道微生物菌群影响最弱（Li et al. 

2022）。幼麝早期肠道中拟杆菌门发挥重要作

用，其利用蛋白和碳水化合物提供能量，促

进肠道发育，随着菌群区系建立，转变为厚

壁菌门占优势（Hu et al. 2017）。Zhao 等

（2019b）发现不同性别的幼龄和成年林麝，

表现出不同的免疫抗病能力。雄麝肠道微生物

菌群包含更多的潜在致病菌，如假单胞菌科

（Pseudomonadaceae），而雌麝含更多有益菌

（赵贵军等 2019）。不同麝类动物在微生物定

殖上也表现出差异，圈养林麝厚壁菌门丰度高

于圈养马麝，而圈养马麝肠道微生物代谢功能

表达高于圈养林麝，但致病菌丰度更高（Hu et al. 

2017，Jiang et al. 2022a）。综上所述，由于幼麝

肠道菌群不完善，易产生肠道问题，随着年龄

增加，肠道微生物逐渐达到动态平衡。雄麝和

雌麝可能受生理调节原因导致肠道菌群存在差

异，进而在消化代谢、营养吸收上表现不同。 
2.2  生存环境和社会行为 

生存环境不同，意味着接触的环境微生物

有区别，因而环境会影响微生物定殖。受全球

气候变化影响，预测在未来几十年，中国野生

麝的适宜生存面积逐渐减少，面临着向高海拔

和高纬度地区的再分布（Jiang et al. 2020）。野

生麝和圈养麝因为生存环境、饮食结构和行为

活动等的不同，从而形成了差异较大的肠道微

生物区系。野生麝表现出对纤维的高利用能力，

且潜在致病菌丰度较低，而圈养麝拟杆菌门丰

度较高，是高淀粉和蛋白质日粮饲喂的结果，

且肠道潜在致病菌富集（Li et al. 2017）。生存

环境的改变会导致麝肠道微生物区系发生明显

变化，接触新环境的初期，麝的肠道消化吸收

和对有毒物质的降解功能明显减弱（Jiang et al. 

2022b）。环境变化易造成麝应激，致使肠道微

生物菌群改变以及免疫力弱化，对疾病具有易

感性。Zhang 等（2023b）在圈养马麝中发现，

当麝群体转移后，其肠道菌群多样性降低，潜

在致病菌丰度显著增加。圈养动物放归野外后，
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随着时间推移，其肠道微生物菌群会逐渐与野

生动物肠道菌群相似（Chong et al. 2019）。社

会行为或社会接触（如梳理毛发和交配行为）

会传播微生物群，从而影响哺乳动物肠道微生

物群落（Antwis et al. 2018，Xu et al. 2020）。在

配种时期，处于同一繁殖区域的圈养林麝肠道

微生物菌群表现出高度相似性（Li et al. 2021）。

由此可见，生存环境和社会行为会影响麝肠道

微生物菌群结构和组成，但麝行为与肠道菌群

变化的相关性研究还较少。 
2.3  饲料组成与添加剂 

肠道微生物菌群定殖受多种因素的影响，

饮食是影响微生物菌群组成和功能的重要因素

之一，适当的营养摄入有益于形成健康的肠道

微生物群落。Gong 等（2023）研究发现，随着

日粮蛋白质水平增加，圈养林麝肠道微生物菌

群中厚壁菌门丰度增加，而拟杆菌门丰度减少，

肠道微生物菌群多样性降低；瘤胃菌科-005 和

瘤胃菌科 UCG-014 随蛋白水平的增加而增加，

但拟杆菌属显著降低，在日粮蛋白水平达到

13.37%时，普雷沃氏菌科（Prevotellaceae）有

较高丰度。春夏季节，野生麝在野外能采食到

种类丰富的嫩叶，其中的某些生物活性物质可

能有利于麝的健康，而圈养麝条件有限，活动

区域小，基本上缺乏嫩叶采食。有研究表明，

麝从采食嫩树叶过渡到干树叶，随着摄入纤维

水平增加，F/B 值上升（Hu et al. 2018）。饲料

添加剂可以调节肠道微生物菌群结构，是改善

动物生产性状的良好途径。刘旭（2020）给 7

月龄林麝饲喂复合微生态制剂[植物乳杆菌

（Lactobacillus plantarum）、嗜酸乳杆菌（L. 

acidophilus）和明串球菌（Leuconostoc species），

比例为 1︰1︰2]后，林麝肠道微生物多样性增

加，变形菌门丰度显著降低，厚壁菌门和疣微

菌门丰度增加；假单胞菌属丰度显著降低，瘤

胃球菌科、阿克曼菌属和梭菌属丰度升高。

Yang 等（2021）分别给林麝饲喂益生菌[干酪

乳杆菌 Zhang（Lactobacillus casei Zhang）、植

物乳杆菌 P-8（Lactobacillus plantarum P-8）和

动物双歧杆菌 V9（Bifdobacterium animal V9）]

和乳清粉，发现饲喂益生菌降低了林麝肠道致

病菌大肠杆菌（Escherichia coli）和弗氏柠檬

酸杆菌（Citrobacter freundii）丰度，增加了有

益菌双歧杆菌和乳酸菌（Lactobacillus）丰度。

Bo 等（2024）发现，饲喂 800 mg/kg 槲皮素

（Quercetin），显著提高了林麝肠道菌群多样

性，增加了阿克曼菌属相对丰度，可改善肠道

健康。因此，适当增加营养水平和添加剂，能

调控麝肠道菌群结构，改善肠道健康，提高麝

机体免疫力。然而，由于麝的特殊性，圈养麝

的营养需求和饲养标准还需要进一步研究和

完善。 
2.4  疾病 

圈养麝长期受到健康状况不稳定和疾病高

发等因素影响，严重制约了其种群发展。肠道

菌群对宿主健康有重要作用，能刺激免疫系统，

防御病原体入侵，菌群一旦发生紊乱，代表宿

主在健康上出现问题（Kapitan et al. 2019，Fu 

et al. 2023）。消化道疾病在圈养麝上比较常见，

死亡率约 30%（Yan et al. 2016）。健康圈养林

麝肠道菌群多样性高于轻度和重度腹泻林麝，

轻度腹泻组主要病原菌为志贺菌属，重度腹泻

组主要病原菌属是 Fusobacterium（Li et al. 

2018）。Fusobacterium 被认为是一种炎症微生

物，可抑制体内 T 细胞反应，促进炎症因子表

达（Tan et al. 2019）。寄生虫感染在麝中普遍发

生，丁建红等（2022）发现，慢性应激会增加

林麝球虫易感性，应激强度与寄生虫感染强度

呈显著正相关。感染寄生虫会影响动物健康，

改变肠道微生物菌群组成。尽管有的寄生虫对

宿主产生积极效果，但大多寄生虫会造成健康

负担（李思瑶等 2024）。Deng 等（2022）发现，

一种芽囊原虫（Blastocystis）的寄生对宿主产

生了积极作用，ST10 芽囊原虫寄生的圈养林麝

肠道微生物菌群多样性高于无芽囊原虫寄生

者，且有益菌比例增加，如另枝菌属（Alistipes）。

另枝菌属对结肠炎等疾病有抗性作用，还可以

调节脂肪代谢（Parker et al. 2020）。而 Gao 等
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（2021）采集陕西和四川林麝粪便，发现有 65%

林麝感染艾美耳球虫（Eimeria spp.），影响了

肠道健康。呼吸道疾病在圈养麝上也比较常见，

圈养麝对肺炎敏感，死亡率超过 50%（Yan et al. 

2017）。Zhao 等（2021）通过研究麝肠道微生

物菌群差异来探究林麝感染细菌性肺炎机制，

发现与健康林麝相比，感染细菌性肺炎致病菌，

即铜绿假单胞菌（Pseudomonas aeruginosa）、

马链球菌（Streptococcus equinus）和化脓隐秘

杆菌（Trueperella pyogenes）的林麝肠道微生

物菌群中厚壁菌门相对丰度降低，变形菌门相

对丰度较高，能诱发肺炎类疾病的不动杆菌属

（Acinetobacter）相对丰度高于健康林麝。肠

道微生物菌群是宿主免疫屏障，免疫屏障一旦

被破坏就容易受到病原体侵害。麝在饲养过程

中易发生生理应激反应，从而造成肠道微生物

菌群紊乱，导致对疾病易感性增加。针对这一

问题，现多使用药物进行治疗，但还未找到科

学合理的方式显著降低圈养麝患病率和死亡

率。虽然使用抗生素一定程度上可降低其患病

和死亡率，但会影响正常肠道菌群且使致病菌

产生耐药性，不利于长远发展。 

3  总结与展望 

肠道菌群组成和功能受多种因素影响，肠

道微生物组成能反映宿主的生理状况。通过肠

道菌群分析，发现圈养麝在消化代谢以及免疫

抗病上还有待调节与改善。在生产中可以使用

某些添加剂（如益生菌等）针对性降低肠道致

病菌比例，增加菌群多样性，改善肠道健康。

应重点关注幼麝腹泻问题，在幼麝肠道微生物

菌群形成过程中进行调节，减少幼麝腹泻的同

时，使其逐步形成稳定丰富的肠道菌群，以增

强免疫抗病能力。饲养管理过程中控制人为应

激导致的肠道菌群紊乱，定期进行驱虫，同时

尽量减少抗生素使用，并开展如植物提取物等

物质代替抗生素在麝中应用的研究。圈养麝更

换环境后应注意观察精神状态，控制饲粮摄入，

补充能缓解应激和调节肠道功能的物质。建议

饲喂过程中增加饲料资源的种类多样性，以及

在嫩叶季节补饲嫩叶。明确适宜的营养水平有

利于配制出科学合理的饲粮，以满足麝日常营

养需求，同时使肠道微生物菌群更好地发挥作

用。但目前圈养麝抗病和营养需求方面的研究

还较为缺乏，需要更多研究。此外，对麝肠道

微生物菌群的研究多集中在细菌群落，对真菌、

古菌及原虫的研究较少，关于麝瘤胃菌群的研

究也鲜有报道，未来应加强此方面的研究。 
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附录 1  不同条件下麝类动物肠道细菌中主要菌门 

Appendix 1  The main bacterial phyla of Moschus spp. under different conditions 

物种 
Species 

生存 
环境 

Survival  
environment 

样本数 
Sample 
number 

(ind) 

时期 
Period 

性别 
Sex 

年龄 
（岁） 

Age  
(years) 

门水平（相对丰度） 
Phyla (relative abundance) 

厚壁菌门/ 
拟杆菌门 

Firmicutes/ 
Bacteroidetes, 

F/B 

参考文献
References

10 — — 1.0﹣1.5
厚壁菌门

Firmicutes 
(73.58%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(15.52%) 

变形菌门 

Proteobacteria 
(3.66%) 

3.65 

林麝 

M. berezovskii 

圈养 

Captive 

10 — — 2.5﹣4.0
厚壁菌门

Firmicutes 
(82.42%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(9.01%) 

疣微菌门 

Verrucomicrobia 
(2.24%) 

9.12 

10 — — 1.0﹣1.5
厚壁菌门

Firmicutes 
(63.07%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(25.60%) 

变形菌门 

Proteobacteria 
(3.75%) 

2.46 

马麝 

M. chrysogaster 

圈养 

Captive 

10 — — 2.5﹣4.0
厚壁菌门

Firmicutes 
(74.72%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(20.48%) 

变形菌门 

Proteobacteria 
(1.17%) 

4.74 

Hu et al. 
2017 

圈养 

Captive 
10 — — 3.0﹣4.0

厚壁菌门

Firmicutes 
(64.83%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(30.95%) 

放线菌门 

Actinobacteria 
(1.35%) 

2.09 

林麝 

M. berezovskii 
野生 

Wild 
9 — — 成年 Adult

厚壁菌门

Firmicutes 
(76.83%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(15.96%) 

放线菌门 

Actinobacteria 
(4.74%) 

4.81 

李依蒙 
2021 

8 
春季 

Spring 
— 成年 Adult

厚壁菌门

Firmicutes 
(77.63%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(11.51%) 

变形菌门 

Proteobacteria 
(3.50%) 

7.74 

8 
夏季 

Summer 
— 成年 Adult

厚壁菌门

Firmicutes 
(64.25%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(25.99%) 

变形菌门 

Proteobacteria 
(3.36%) 

2.77 

8 
秋季 

Autumn 
— 成年 Adult

厚壁菌门

Firmicutes 
(63.76%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(28.04%) 

疣微菌门 

Verrucomicrobia 
(3.35%) 

2.59 

林麝 

M. berezovskii 

圈养 

Captive 

8 
冬季 

Winter 
— 成年 Adult

厚壁菌门

Firmicutes 
(75.41%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(14.83%) 

变形菌门 

Proteobacteria 
(2.59%) 

6.44 

Hu et al. 
2018 

5 — 
雄 

Male 
1.0﹣2.0

厚壁菌门

Firmicutes 
(71.15%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(17.02%) 

变形菌门 

Proteobacteria 
(10.35%) 

4.18 

林麝 

M. berezovskii 

圈养 

Captive 

5 — 
雌 

Female
1.0﹣2.0

厚壁菌门

Firmicutes 
(55.90%)

变形菌门 

Proteobacteria 
(19.43%) 

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(19.17%) 

2.92 

Zhao et al. 
2019b 
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续附录 1 

物种 
Species 

生存 
环境 

Survival  
environment 

样本数 
Sample 
number 

(ind) 

时期 
Period 

性别 
Sex 

年龄 
（岁） 

Age  
(years) 

门水平（相对丰度） 
Phyla (relative abundance) 

厚壁菌门/ 
拟杆菌门 

Firmicutes/ 
Bacteroidetes, 

F/B 

参考文献
References

5 — 
雄 

Male 
4.0﹣10.0

厚壁菌门

Firmicutes 
(55.66%)

变形菌门 

Proteobacteria 
(28.67%) 

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(12.59%) 

4.42 

林麝 

M. berezovskii 

圈养 

Captive 

5 — 
雌 

Female
4.0﹣10.0

厚壁菌门

Firmicutes 
(58.66%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(20.65%) 

变形菌门 

Proteobacteria 
(10.35%) 

2.84 

 

4 
夏季 

Summer 
— 2.0﹣9.0

厚壁菌门

Firmicutes 
(53.00%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(38.06%) 

疣微菌门 

Verrucomicrobia 
(3.75%) 

1.39 

原麝 

M. moschiferus 

野生 

Wild 

4 
冬季 

Winter 
— 2.0﹣9.0

厚壁菌门

Firmicutes 
(64.95%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(29.03%) 

螺旋菌门 

Spirochaetae 
(3.41%) 

2.24 

10 
夏季 

Summer 
— 2.5﹣5.0

厚壁菌门

Firmicutes 
(86.20%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(12.75%) 

变形菌门 

Proteobacteria 
(0.31%) 

6.76 

林麝 

M. berezovskii 

圈养 

Captive 

10 
冬季 

Winter 
— 2.5﹣5.0

厚壁菌门

Firmicutes 
(90.21%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(8.88%) 

变形菌门 

Proteobacteria 
(0.67%) 

10.16 

Su et al. 
2020 

野生 

Wild 
23 — — 成年 Adult

厚壁菌门

Firmicutes 
(85.27%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(10.30%) 

软壁菌门 

Mycoplasmatota 
(1.26%) 

8.28 

马麝 

M. chrysogaster 
圈养 

Captive 
14 — — 成年 Adult

厚壁菌门

Firmicutes 
(59.80%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(29.23%) 

变形菌门 

Proteobacteria 
(3.14%) 

2.05 

Sun et al. 
2020 

林麝 

M. berezovskii 

圈养 

Captive 
6 — 

雄 

Male 
2.0﹣3.0

厚壁菌门

Firmicutes 
(51.50%)

拟杆菌门 

Bacteroidertes 
(35.60%) 

变形菌门 

Proteobacteria 
(5.2%) 

1.45 周美丽等
2016 

“—”代表未知；表中只列出麝肠道细菌中相对丰度位于前三的菌门及其相对丰度；参考文献中给出 F/B 值，则直接引用，未明确

给出 F/B，则根据厚壁菌门与拟杆菌门相对丰度的比值计算。 

“—” means unknown; only the top three bacterial phyla of Moschus spp. and their relative abundance were showed. When F/B values are 

given in the references, they are quoted directly, and when F/B values are not explicitly given, they are calculated based on the ratio of the relative 

abundance of Firmicutes to Bacteroidetes. 
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对环志到的栗耳凤鹛体征值测定如下（平均值 ± 标准差，n = 88）：喙长（13.75 ± 0.75）mm、头喙长（29.42 ± 

1.91）mm、翅长（65.19 ± 4.81）mm、尾长（59.00 ± 9.00）mm、体长（130.83 ± 8.17）mm、跗跖长（20.42 ± 0.58）

mm、体重（14.54 ± 2.14）g。 
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