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鱼类肠道菌群与机体脂质代谢关系研究进展 
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摘要: 鱼类肠道内存在着大量的微生物类群, 其在宿主生长发育、代谢及免疫调控过程中扮演着重要的角色。大量

研究显示肠道菌群与宿主脂代谢关系密切, 能够通过调节肠道短链脂肪酸(short-chain fatty acids, SCFAs)、内毒素

(lipopolysaccharide, LPS)、胆汁酸、氧化三甲胺等菌群代谢产物以及肠上皮细胞的通透性, 影响宿主脂质代谢。本

文对国内外鱼类肠道菌群及其与机体脂质代谢作用关系进行梳理, 综合报道了鱼类肠道菌群的组成、脂类营养对

鱼类肠道菌群的影响、鱼类肠道菌群与机体脂质代谢的关系及基于肠道菌群调控鱼类脂质代谢的策略。在鱼类肠

道中, 菌群种类及结构的变化或可作为鱼类脂代谢紊乱的早期诊断标志。在此基础上, 基于肠道菌群稳态维持而采

取调控手段, 如合理应用益生菌、益生元等, 或将为鱼类等水产动物脂质代谢紊乱防控提供新的方法。 
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养殖鱼类由于摄入营养成分不均衡或摄入能

量过多而引发鱼体腹脂过度蓄积, 进而造成鱼体

肠道炎症反应、代谢紊乱、应激及免疫力下降等

问题已引起广泛关注。其中, 肠道微生态的紊乱

是主要因素之一。动物肠道内定植着数量庞大的

微生物菌群, 形成了一个特殊的微生态系统, 影
响着宿主的生长与健康。从动物出生开始, 肠道

菌群的形成就依赖于宿主基因、营养物质、生活

方式及周围环境, 与宿主协同进化发展, 二者之

间形成了一种互利共生的关系[1]。宿主为肠道菌

群提供适宜的内部生存环境, 在肠道内选择性接

受某些微生物的定植, 而肠道菌群则通过发酵食

物中一些难以消化、吸收的营养物质, 产生如短

链脂肪酸(short-chain fatty acids, SCFAs)等代谢产

物 [2], 并合成多种氨基酸和维生素等, 用于补充

机体生长所需的营养物质[3]。 
在过去几十年里, 大量关于哺乳动物消化道

菌群的研究帮助我们深刻理解和认识了消化道微

生物的结构组成和功能。与鱼类相关的微生物群

落研究 早始于上世纪 20 年代[4], 随后大量关于

鱼类肠道菌群的研究相继展开。鱼类是脊椎动物

中种类 丰富的物种, 且生活环境及习性各不相

同。目前, 与消化道菌群相关研究涉及的鱼类主

要包括虹鳟(Oncorhynchus mykiss)、鲤(Cyprinus 
carpio)、大西洋鳕(Gadus morhua)、大西洋鲑(Salmo 
salar)、北极红点鲑 (Salvelinus alpinus)、草鱼

(Ctenopharyngodon idellus)、大菱鲆(Scophthalmus 
maximus)、斑点叉尾鮰(Ictalurus punctatus)和斑马

鱼(Danio rerio)等, 并且随着测序技术的发展, 鱼
类肠道菌群研究已成为了一个开拓性的热点研究

领域[5-6]。但是, 鱼类上关于消化道菌群结构、功

能及与机体代谢之间关系的研究尚不深入。为更

好地了解和明确鱼类肠道菌群与脂代谢之间的关

系及相互作用, 本文将结合近年来相关研究报道

进行综述, 并从改善肠道微生态的角度提出相应

策略, 为实际生产和应用提供一定的理论指导。 
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1  鱼类肠道菌群的组成 

与陆生脊椎动物相比, 鱼类胃肠道内主要定

植着好氧型、兼性厌氧型和专性厌氧型细菌[1]。

研究表明, 每克鱼类肠道内容物中含 107~1011 个

细菌 [7]。在第二代测序技术(next generation se-
quencing, NGS)的帮助下, 研究者发现鱼类消化

道中占主导地位的为变形菌门 (Proteobacteria), 
拟杆菌门(Bacteroidetes), 放线菌门(Actinobacteria), 
厚壁菌门(Firmicutes)和梭杆菌门(Fusobacterium)[6]。

但是, 鱼类肠道菌群的组成结构会因物种、环境

条件、饮食及养殖方式的不同而有所区别, 比如

在海水鱼类肠道中 , 兼性厌氧菌 , 包括弧菌属

(Vibrio)、假单胞菌属(Pseudomonas)、不动杆菌属

(Acinetobacter)、棒状杆菌属(Corynebacterium)、
交替单胞菌属 (Alteromonas)、黄杆菌属 (Flavob-
acterium)和微球菌属(Micrococcus)[8-9]为主要类群, 
而淡水鱼肠道中则主要为气单胞菌属(Aeromonas)、
假单胞菌属(Pseudomonas)和拟杆菌属 A 型(Bac-
teroides type A), 邻单胞菌属(Plesiomonas)、肠杆

菌属(Enterobacteriaceae)、微球菌属(Micrococcus)、
不动杆菌属(Acinetobacter)、梭菌属(Clostridium)、
拟杆菌属 B 型(Bacteroides type B)和镰刀菌属

(Fusarium)则占较小比例[10-11]。总的来看, 不同地

点、不同群体、相同或不同种鱼类的肠道菌群中

有一些相似的细菌类群存在, 并且这些类群对宿

主肠道功能及机体的新陈代谢发挥着极其重要的

作用, 如消化、营养吸收和免疫反应等, 这类菌群

常被称为“核心菌群”(core gut microbiota)[12]。 

2  脂类营养对鱼类肠道菌群的影响 

脂类是微生物和鱼类等动物所必需的一种营

养素[13], 同时作为机体的一种主要能源物质, 在
组成细胞结构、调控信号因子[14]、调节宿主免疫

和新陈代谢过程中发挥着关键作用[15]。脂质代谢

异常会引起宿主的代谢疾病发生, 在新陈代谢过

程中, 正常的脂代谢对宿主维持能量稳态发挥着

重要作用。 
2.1  脂肪源类型对鱼类肠道菌群的影响 

鱼油一直以来都是用来作为肉食性鱼类的主

要脂肪源, 但是近年来, 随着水产养殖业的迅猛

发展, 全球的鱼油消耗量由 16%猛增到 81% (占
全球鱼油产量)[16]。尽管许多研究都致力于寻找替

代鱼油的合适脂肪源 , 但结果大多不尽人意。

Rhodes 等[17]研究发现, 日粮中亚麻油[富含 n-3 长

链脂肪酸(long-chain fatty acids, LC-PUFAs)]和玉

米油[富含 n-6 长链脂肪酸(long-chain fatty acids, 
LC-PUFAs)]全部替代鱼油会导致裸盖鱼(Anoplo-
poma fimbria)肠黏膜上液泡和肠上皮细胞显著减

少、肝胆管出现畸形和肝细胞损伤等。对肠道菌

群结构分析的结果表明, 植物油全部替代后裸盖

鱼肠道菌群的组成发生了明显变化, 相对于对照

日粮, 玉米油组和亚麻油组菌群组成减少, 慢生

根瘤菌科(Bradyrhizobiaceae)和棒状杆菌科(Cory-
nebacteriaceae)为玉米油组特有类群 , 心杆菌科

(Cardiobacteriaceae)为亚麻油组特有类群。此外, 
在虹鳟中的研究发现, 以植物油 100%替代鱼油

后, 肠道菌群中厚壁菌门(Firmicutes)占支配地位, 
而饲喂鱼油的虹鳟肠道内则主要为变形菌门

(Proteobacteria)[18-19]。但也有研究表明, 饲料中少

量添加百里香植物油, 饲喂虹鳟 5 周, 对其肠道

菌群并无显著性影响[20], 以柠檬香草和天竺葵提

取 油 替 代 鱼 油 饲 喂 尼 罗 罗 非 鱼 (Oreochromis 
niloticus)12 周, 可以显著降低肠道总菌数量, 其
中大肠杆菌(Escherichia coli)、气单胞菌(Aeromonas 
spp.)数量下降明显[21]。因此, 植物性油脂替代鱼

油对于鱼类肠道菌群究竟会产生怎样的影响, 应
依据植物油组成、替代比例及养殖周期长短来进

行分析, 同时, 也应注意菌群分析方法对实验结

果造成的影响。如很多植物油中含有的萜类化合

物(α 多蒎烯、柠檬油精)具有疏水性, 更易结合到

细菌细胞壁的脂质层, 因而对病原菌有显著抑制

作用[21], 而有些植物油多不饱和脂肪酸含量较低, 
易对鱼类肠道菌群产生不利影响。 
2.2  脂肪水平对鱼类肠道菌群的影响 

除脂肪种类外, 鱼类肠道菌群的组成结构还

会受到饲料中脂肪水平的影响。Wong 等[22]选择

了模式生物斑马鱼进行试验, 对其分别饲喂高、

中、低 3 种不同脂肪含量的饲料, 观察斑马鱼生

长过程中肠道菌群的变化, 结果发现: 不同脂肪
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含量饲料饲喂条件下, 斑马鱼肠道菌群的组成结

构呈现年龄依赖性(age-dependent), 受精后 10 d, 
高脂斑马鱼组与低脂组相比, 有 2 个可操作分类

单元(operational taxonomic units, OTU)出现显著

富集, 而到 35 d 时, 有 1 个 OTU 显著性富集, 而
有 13 个 OTU 消失, 到 70 d 时, 有 8 个 OTU 富集, 
其中梭杆菌门(Fusobacteria)是在成体中丰富度较

高的物种, 而另有 7 个消失。对比发现, 高脂日粮

加速了斑马鱼肠道菌群的成年化。在对虹鳟

(Oncorhynchus mykiss Walbaum)的研究中, Lesel
等[23]通过给鱼投喂低脂(50 g/kg)和高脂(160 g/kg)
两种不同脂肪水平的饲料, 纯培养结果显示, 低
脂组鱼的粪便中的主要细菌类群仅有不动杆菌

(Acinetobacter spp.)和肠杆菌(Enterobacteria), 相
比之下, 高脂组多样性则较高, 主要有不动杆菌

(Acinetobacter spp.)、气单胞菌(Aeromonas spp.)、
肠杆菌 (Enterobacteria)、黄杆菌 (Flavobacterium 
spp.)、假单胞菌 (Pseudomonas spp.)和棒状杆菌

(coryneforms)。总体上看, 关于高脂饮食对宿主肠

道菌群的调控, 在哺乳动物中的研究较多, 而鱼

类上目前研究还相对较少。有学者认为, 高脂饮

食的摄入导致肠道(尤其是后肠)细菌总量、双歧

杆菌属的细菌丰度减少, 而拟杆菌目和梭菌目细

菌丰度相对增加[24]。双歧杆菌是肠道内有益菌的

代表 , 其数量的减少会影响肠道屏障功能的发

挥。并且, 在许多动物和人类的实验研究均显示, 
高脂饮食易诱导肠道内拟杆菌门细菌的减少, 而
提高厚壁菌门细菌的丰度, 肠内厚壁菌门多于拟

杆菌门会导致机体更有效地吸收食物中的热量 , 
从而导致肥胖[25-26]。从机制上分析, 细菌脂多糖

(lipopolysaccharide, LPS)是革兰氏阴性菌外膜的

一个组件, 高脂饮食下, 肠道通透性增加, 肠道

内革兰氏阴性菌所占比例相对增加, 随着细菌的

凋亡与再生, 机体血液中 LPS 含量也升高, 从而

引发炎症反应及相关代谢类疾病 [27]。此外 , 饲  
料脂肪水平除了会影响鱼类肠道菌群的结构组  
成, 还会影响鱼类肠道消化酶的活性, 而这也可

能跟肠道菌群的变化相关。韩光明等[28]研究了饲

料中不同脂肪添加水平与肠道消化酶活性的关  
系, 发现高脂肪水平的饲料导致吉富罗非鱼肌肉

脂肪含量显著增加, 胃和肠道中脂肪酶的活性显

著降低。 

3  鱼类肠道菌群与机体脂质代谢的关系 

3.1  肠道菌群与脂质代谢的因果关系 
肠道菌群与机体脂质代谢密切相关, 但关于

肠道菌群改变与机体脂质代谢异常之间的因果关

系在很长一段时期里都不明确。2012 年, 哺乳动

物相关研究证实, 某些肠道微生物可能是导致机

体脂质代谢紊乱和代谢类疾病的“成因”[29]。Zhao
和 Fei[30]通过无菌小鼠试验, 发现将一株从肥胖

病人体内分离的阴沟肠杆菌植入无菌小鼠肠道后, 
会引起小鼠的脂代谢异常, 并出现肥胖症状。由

于该研究遵循病原菌是导致疾病发生的“科赫法

则(Koch’s postulates)”, 因此认为肠道菌群组成改

变是导致肥胖的原因而非结果。正常的肠道菌群

组成对于维持脂质代谢平衡有着举足轻重的作用, 
当肠道微生态环境紊乱 , 肠道屏障会受到破坏 , 
肠黏膜通透性增加, 某些肠道菌群的代谢产物能

够通过肠壁吸收和肠肝循环作用进入血液中, 过
多的有害物质(如 LPS、氧化三甲胺)直接入肝, 促
进炎症因子的产生, 继而引发机体慢性炎症、脂

代谢紊乱和胰岛素抵抗等代谢类疾病。研究发现

通过菌群移植技术, 将人类志愿者肠道内与大麦

谷粒纤维消化相关的菌群移植到无菌小鼠后, 其
葡萄糖代谢明显得到改善, 并且普氏菌属(Prevo-
tella)的丰度明显增加, 肝糖原含量相较于阴性无

效菌群移植小鼠, 也存在显著提升[31]。同时, 我
们也应该认识到, 当机体出现代谢紊乱或免疫疾

病时, 宿主的生理状态势必会出现变化, 这种变

化会引起内分泌激素改变等一系列的生理反应 , 
进而通过肠肝轴循环等途径进入肠道, 引发一些

特定微生物种群结构和丰度的变化, 肠道菌群的

失衡又将复作用于机体脂质代谢, 引发更加严重

的代谢疾病[32]。 
3.2  鱼类肠道菌群对机体脂质代谢的影响 

此前很多学者认为 ,  鱼类肠道菌群结构单

一、数量稀少。而随着免培养测序技术的发展及

纯培养技术的完善, 越来越多的证据表明鱼类也

同样拥有足够复杂的微生物群落。鱼类胃肠道内 
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存在的这些微生物类群, 在调节机体脂质代谢、

脂肪的储存、运输过程中发挥着重要作用。Meng
等[33]以水体铜对鲤进行暴露, 发现鲤肠道菌群结

构发生明显变化, 一些短链脂肪酸产生菌如 Allo-
baculum、Blautia 等丰度显著下降, 且肝脏脂肪合

成基因显著下调, 脂肪分解相关基因表达显著升

高, 并且肠道菌群结构的变化与脂质代谢存在显

著的相关性。Semova 等[34]在无菌斑马鱼的研究中

发现, 通过向肠道内定植菌群能够促进肠上皮细

胞对脂肪酸 (fatty acid, FA)的吸收 , 增加脂滴

(Lipid droplet, LD)在肠上皮细胞中的积累, 并且

也能增加肠道外周组织的脂肪酸含量。进一步 , 
以无菌斑马鱼和抗生素处理的斑马鱼为工具 , 
Sheng 等研究发现, 肠道菌群的存在不仅可促进

斑马鱼肠道上皮脂肪的累积, 还可调控 apoa4、
hsl、cox15、slc2a1a 和 lss 等与脂质代谢密切相关

的基因表达[35]。Bates 等[36]则发现无菌斑马鱼幼

体的肠道不能对大分子蛋白进行吸收利用, 原因

是相较于正常个体, 无菌斑马鱼幼体机体缺乏法

呢酰基二磷酸合成酶 (farnesyl diphosphate syn-
thase, FDS)和载体蛋白 B(apoB)。 然而, 所有这

些不良性状都会随微生物的加入而得到改善。该

研究也进一步证实了微生物在宿主脂质代谢中的

重要作用。此外, 有研究显示, 鱼类肠道不同部位

的微生物组成差异导致其生物学功能不同。对草

鱼前、中、后肠肠道菌群进行功能预测及分子生

态网络分析, 结果表明, 后肠与碳水化合物代谢

相关的功能基因显著富集, 而与脂质代谢相关的

基因(甘油脂代谢、脂肪酸代谢、脂质生物合成)
则在草鱼中肠显著富集[37]。 
3.3  鱼类肠道菌群在调控脂质代谢过程中可能

的作用机制 
随着对肠道特征性菌群与宿主脂质代谢相关

性的深入研究, 深入地解析二者的互作机制已成

为学界进一步关注的焦点。根据肠腔内底物(氨基

酸、脂类和碳水化合物)的不同, 肠道内细菌能够

派生多种特殊代谢产物。基于此, 目前关于肠道

菌群调控动物脂代谢的机制(图 1)主要包括: (1) 调
节肠源性 SCFAs 产生。SCFAs 作为其中一种重要

的菌群代谢物颇受人们关注。碳水化合物在肠道

内通过微生物的作用形成乙酸、丙酸、丁酸和乳

酸, 这些 SCFAs 的相对比例和丰度变化都会对宿

主产生影响。并且, 不同的 SCFAs 对宿主发挥的

生物学功能也有所差异。比如, 丁酸是结肠上皮

细胞的主要能量物质[38-39], 乙酸理论上常被作为

参与生成胆固醇和脂肪酸的前体, 而丙酸则主要

参与肝脏和肠道的糖异生作用[40-41]。因此, SCFAs
被认为是肠道菌群影响宿主代谢的关键信使因

子。在小鼠和斑马鱼中的研究显示, 多形拟杆菌

(Bacteroides thetaiotaomicron)或产甲烷古菌(Met-
hanobrevibacter smithii)通过发酵将食物多糖转变

为 SCFAs (包括乙酸、丙酸和丁酸), 进而诱导肠

道上皮或脂肪组织 G 蛋白偶联受体 GPR41/43 
(FFAR2/FFAR3)高表达并与 SCFAs 结合促进脂肪

的累积[42-43]; (2) 调控脂多糖(LPS)或肽聚糖的产

生。肠道革兰氏阴性菌死亡后释放的 LPS 可以和

LPS 结合蛋白及下游受体 CD14 形成复合物, 经
细胞表面 TLR4-MD2 识别后激活胞内反应, 引发

胰岛素抵抗和慢性炎症[44]; (3) 调节食物胆碱新

陈代谢。小鼠和人类肠道 γ-变形菌和产芽孢菌群

所产酶蛋白可促进胆碱转化为三甲胺(TMA), 进
一步在肝脏中经黄素单氧酶系转变为氧化三甲胺

(TMAO), 进而导致糖脂代谢紊乱[45]; (4) 调节胆

汁酸代谢。胆汁酸可通过肠肝循环促进日粮脂肪

和脂溶性维生素的吸收, 但人肠道中拟杆菌、梭

菌、真细菌、乳酸菌、埃希氏杆菌等均可产生胆

酸盐水解酶, 通过改变胆汁酸代谢(产生第二胆汁

酸)及影响机体能量代谢信号通路 TGR5 而诱发脂

肪沉积[46]。进一步研究发现, 肠道菌群的不同代

谢产物在与各自受体结合后, 会引发肠上皮内分

泌激素分泌表达的变化。如胰高血糖素样肽 1 (glu-
cagon-like peptide 1, GLP-1)、胰高血糖素样肽 2 
(glucagon-like peptide 2, GLP-2)及多肽 YY (poly-
peptide YY, PYY), 终引发下游各机体靶器官的

糖脂代谢变化[47]。此外, Velagapudi 等[48]通过普通

小鼠与无菌小鼠对比试验, 发现血清、脂肪组织

和肝脏中甘油三酯含量和储存形式均存在巨大差

异。其中, 肝脏中超低密度脂蛋白甘油三酯(very 
low-density lipoprotein triglyceride, VLDL triglyc-
eride)的产生速率和甘油三酯水平在普通小鼠上 
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图 1  肠道脂质代谢调控菌群依赖/非依赖性作用途径 
Fig. 1  The pathway of lipid metabolism regulated by gut microbiota dependent or independent 

 

均较高, 但是其血清甘油三酯水平却低于无菌小

鼠。分析发现, 这种差异是由于普通小鼠脂蛋白

脂肪酶(lipoprotein lipase, LPL)相比无菌小鼠要高, 
促进了甘油三酯在脂肪组织中的沉积, 使得血清

中甘油三酯清除率显著提高[49-50]。在鱼类研究中, 
Camp 等[51]同样利用斑马鱼模型进行研究, 发现相

比于无菌斑马鱼, 肠道菌群的定植抑制了肠道上

皮 LPL 抑制物血管生成素样蛋白 4 (Angptl4/Fiaf)
基因的表达, 从而促进了 LPL 的产生。该项研究

成果与在小鼠上的研究结论保持一致, 为深入了

解肠道微生物影响脂肪储存的机制提供了新的  
途径。 

总之, 肠道菌群的组成结构受食物中营养物

质组成和肠道内环境的影响, 肠道菌群的变化必

然会导致相关代谢产物和机体对营养物质的吸收

效率改变, 进而影响一系列下游与机体营养代谢

相关的信号因子和神经递质等的分泌表达, 肠道

菌群与宿主之间的这种交互作用 终会作用于不

同的器官和大脑, 从而影响体内能量的平衡和脂

质代谢。 

4  基于肠道菌群调控鱼类脂质代谢的策略 

除了养殖水环境外, 鱼类肠道微生物类群的

组成变化主要取决于饵料的组成。因此, 鱼类肠
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道微生态的平衡与饵料的安全性息息相关。近年

来, 水产饲料业迅猛发展, 植物蛋白源替代鱼粉, 
植物油替代鱼油已经成为一种常态。但众多研究

显示, 鱼粉鱼油替代会损伤肠道健康, 改变肠道

上皮组织结构, 引起机体代谢紊乱或免疫损伤。

如利用脱脂蚕蛹替代鱼粉投喂建鲤(Cyprinus car-
piovar Jian), 结果发现, 建鲤肠道菌群的组成显

著变化, 随着脱脂蚕蛹替代水平的提高, 肠道菌

群多样性下降, 但通过向饲料中补充赖氨酸可减

弱这种不良影响[52]。以植物油替代鱼油, 结果显

示, 欧洲海鲈前肠脂肪沉积显著增加, 机体的脂

质代谢和脂蛋白合成发生变化 , 并且梭杆菌属

(Clostridium)、棒状杆菌属(Cornybacterium spp.)、
葡萄球菌属(Staphylococcus)和罗氏菌属(Roseburia 
faecis)仅在植物油替代组中发现[53]。因此, 从饲料

原料的角度出发, 寻找合适的鱼粉、鱼油替代物, 
并研究 适添加剂量和配比组成, 对维持鱼类肠

道稳态, 促进机体脂质代谢十分重要。 
此外, 益生菌、益生元的使用对维持肠道微

生态至关重要。研究发现, 通过添加鼠李糖乳杆

菌(Lactobacillus rhamnosus)饲喂斑马鱼幼鱼, 其
肠道厚壁菌门显著增多, 放线菌门减少, 并且诱

导脂质代谢过程中甘油三酯、胆固醇代谢相关基

因(fit2, agpat4, dgat2, mgll, hnf4α, scap, cck)表达

显著下调, 微绒毛长度增加, 肠上皮细胞脂滴大

小显著降低[54]。以低聚果糖、低聚木糖、甘露寡

糖饲喂海鲈, 可明显降低其肠道菌群多样性, 降
低脂肪合成酶活性, 改变肝脏及肌肉的脂肪酸谱, 
增加多不饱和脂肪酸的沉积[55-56]。目前, 研究较

多的益生元有菊粉、低聚果糖(fructooligosaccharide, 
FOS)、短链低聚果糖(short-chain fructooligosac-
charide, scFOS)、甘露寡糖(mannose-oligosaccharide, 
MOS)、反式低聚半乳糖(trans-galactooligosaccharide, 
TOS)、低聚半乳糖(galactooligosaccharide, GOS)、
低聚木糖(xylooligosaccharide, XOS)、阿拉伯木聚

糖(arabinoxylan oligosaccharide, AXOS)、低聚异

麦芽糖(isomalto-oligosaccharide, IMO)等[57]。在未

来鱼类营养代谢的研究过程中, 要不断的筛选新

型土著益生菌, 开发新的益生元, 对新型益生菌

(如 Akkermansia muciniphila)、新型益生元(如菊

粉)对机体糖脂代谢调控的作用效果、安全性予以

评价。同时, 建议基于微生物纯培养手段, 针对性

的筛选导致不同鱼类脂质代谢紊乱的关键菌株 , 
并对其开展深入研究, 探寻致病机制, 寻找解决

方案。 

5  小结 

越来越多的研究表明, 肠道菌群的改变能够

引起机体脂代谢水平的变化, 而其中的具体作用

机制有很多目前还属未知, 亟待我们进一步去深

入探究。维持肠道菌群长期处于一种健康的稳态

对于鱼类的正常生长和脂质代谢至关重要, 在水

产养殖行业中, 相关的研究还处在起始阶段, 许
多作用机理还不够清楚和完善。一些新型益生菌、

微生态制剂、中草药提取物和抗生素等在水产养

殖上的应用仍需大量科学实验作为支撑, 应避免

急功近利, 考量多方面因素, 以防此类产品在投

入使用过程中出现一些不良效果或恶劣事件。鉴

于此, 当下应在哺乳动物相关先行研究的指导下, 
着力于探索和明确鱼类肠道菌群组成结构与机体

脂代谢之间的关系及其相关作用机制, 并以此为

基础, 开展鱼类肠道益生菌筛选和新型微生态制

剂的研发与应用研究, 这势必将为鱼类等水产动

物脂质代谢类疾病的防治及绿色健康养殖模式的

实施提供理论支撑, 进而推动整个水产养殖业的

健康可持续发展。 
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Abstract: In recent decades, the incidences of metabolic syndrome of cultured fish caused by unbalanced nutrition 
components or excessively large energy intake, have dramatically increased globally, and triggered gut inflamma-
tion, metabolic disorders, body stress, and decreased immunity defense. Related studies have mainly focused on 
target tissues of the body, such as the liver and adipose tissue. However, intestinal microbiota in fish, as another 
most important “tissue”, is usually neglected. The gut microbiota plays an important role in the process of growth 
and development, immune defense, energy absorption, and metabolism of lipids or glucose. To deeply address the 
relationship among the feed, gut microbes, and lipid metabolism in fish, we firstly clarified the main composition 
and structure of the gut microbiota in marine and fresh water fish. Then, the effects of feed lipid nutrition on in-
testinal microbes were analyzed, including the lipid source type and level. Regarding the relationship between the 
gut microbes and the body lipid metabolism, the causality and effects of the gut microbes on the lipid metabolism 
were expounded. Specifically, possible mechanisms of host lipid metabolism disorder because of altered gut mi-
crobes were described, focusing on the production of short chain fatty acids (SCFAs), lipopolysaccharide (LPS), 
bile acids, trimethylamine oxide (TMAO), and the permeation of the gut epithelial cells. In particular, several 
strategies regarding lipid metabolism regulation based on the microbes were advanced, such as the application of 
new feed sources, prebiotics, and probiotics. Thus, we suggested that the structure and compositional change of 
the gut microbiota could be used as the symbol for the dysfunction of host lipid metabolism. Furthermore, taking 
steps based on the theory of the gut steady-state will provide feasible ways to improve the lipid metabolism dys-
function of fish, including clarifying the interactive mechanisms between the microbes and the host, and exploring 
indigenous probiotics depending on the culture dependent methods and micro-ecological agents. 
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