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摘　要：通过细菌１６ＳｒＲＮＡ基因的高通量测序，对断奶仔猪的肠道菌群结构和饲喂两株单一益生菌 （屎肠球

菌）后肠道菌群的变化情况和规律进行分析。结果显示，断奶仔猪肠道微生态中拟杆菌门犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊和厚壁

菌门犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊的细菌所占比例分别为５０．５％和４２．２％，为绝对优势菌群。饲喂屎肠球菌后，肠道菌群的多样

性和细菌丰度均增加；厚壁菌门 犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊，变形菌门 犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪、无壁菌门 犜犲狀犲狉犻犮狌狋犲狊、酸杆菌门

犃犮狋犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻犪、芽单胞菌门犌犲犿犿犪狋犻犿狅狀犪犱犲狋犲狊、放线菌门犃犮狋犻狀狅犫犪犮狋犲狉犻犪细菌的丰度明显上升，而拟杆菌门

犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊的细菌丰度则发生了明显下降。屎肠球菌所在的肠球菌属犈狀狋犲狉狅犮狅犮犮狌狊的比例虽由０．０７％ （对照

组）上升至０．１２％ （ＳＦ１组）和０．１４％ （ＳＦ２组），但在肠道菌群中所占比例仍然很小，说明屎肠球菌对仔猪肠

道微生态的作用主要是影响其他细菌的丰度和多样性进而改变菌群结构。与对照组相比，ＳＦ１组的上述菌群变

化幅度高于ＳＦ２组，通过与３组仔猪生长性能数据的对比，上述菌群变化的幅度与仔猪生长性能提高的程度呈

现正相关。
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　　动物的肠道微生态，对于维持宿主的生长和发

育有着十分重要的作用，这种作用依赖于微生物和

宿主之间形成的共生的平衡关系［１－２］。研究表明，

该 平 衡 一 旦 打 破， 将 会 形 成 生 态 失 调

（Ｄｙｓｂｉｏｓｉｓ）
［３］，从而严重威胁机体的健康状况。因

此，如何保持动物胃肠道微生态平衡，促进其向正

向发展进而提高动物健康状态正在成为国际研究

热点［４］。

益生菌作为内源性微生态制剂，被认为无污

染、无副作用［５］，能促进正常微生物群的生长繁殖

并抑制病原菌的生长繁殖，成为解决调节肠道微生

态环境和平衡的最有效途径之一［６－７］。本研究以屎

肠球菌作为微生态制剂饲喂断奶仔猪，通过高通量

测序技术，分析饲喂后的断奶仔猪肠道的微生态系

统变化，以期实现下述３个目标：（１）界定断奶仔

猪的肠道微生态，获得优势肠道菌群状况；（２）探

索微生态制剂对于断奶仔猪肠道微生态的变化规律

和趋势；（３）建立微生态制剂引起的菌群变化与仔

猪生长性能间的对应关系。上述结果为评价断奶仔

猪的肠道健康状况，探讨益生菌制剂对于提高仔猪

生长性能作用机制提供基础数据支持和科学支撑。

１　材料与方法

１１　供试菌株

试验所采用的乳酸菌制剂为屎肠球菌，属于养

殖动物中允许添加的菌种 （《饲料添加剂品种目录

２０１３》—中华人民共和国农业部公告第２０４５号），

两组试验组所使用的菌株分别来源于本课题组自主

分离的屎肠球菌和采购自北京昕地美饲料科技有限

公司的屎肠球菌制剂 （表１）。

１２　样品采集和ＤＮＡ制备

试验样品采集地点位于福建省闽清县后洋猪

场。试验用断奶仔猪品种为大三元 （杜长大），平

均日龄为 （２１．０±２．６）ｄ，体重为 （７．１±０．２６）

ｋｇ。所有仔猪均采取自由采食和饮水，且在饲养

期间未进行任何抗生素预防或处理。饲喂饲料采购

自福建省华龙饲料有限公司猪宝宝１００Ｋ （表２），

本次试验所用饲料未添加任何抗生素成分，试验时

间为１４ｄ。４８头断奶仔猪随机平均分为３组，其

中两组为试验组，于饲料中添加屎肠球菌制剂至其

终浓度为１．０×１０５ＣＦＵ·ｇ
－１，第３组为空白对照

组 （表１）。１４ｄ后，每头仔猪均通过消毒棉签从

肛门处采集后肠粪便样品并置于灭菌离心管中。所

有样品置干冰中运至实验室后置于－８０℃中保存

待测。

表１　断奶仔猪分组状况

犜犪犫犾犲１　犇犲狊犮狉犻狆狋犻狅狀狊狅狀狆犻犵犾犲狋犵狉狅狌狆狊

组别
头数

／头
性别

均重

／ｋｇ

是否饲喂

屎肠球菌

ＳＦ１ １６ 雌 ６．８６±０．２３ 是

ＳＦ２ １６ 雌 ７．３８±０．３１ 是

ＳＦ３（ＣＫ） １６ 雌 ７．１１±０．２８ 否

注：本株屎肠球菌由本课题组在前期研究中分离，已在中国普通微

生物保藏中心（ＣＧＭＣＣ）鉴定并保存，编号ＣＧＭＣＣ８２９６；本株

屎肠球菌采购自北京昕地美饲料科技有限公司。

表２　１００Ｋ饲料基础日粮组成与营养水平

犜犪犫犾犲２　犆狅犿狆狅狊犻狋犻狅狀犪狀犱狀狌狋狉犻犲狀狋犮狅狀狋犲狀狋狊狅犳犫犪狊犪犾犳犲犲犱，

１００犓

日粮成分
含量

／％
营养水平 含量

玉米 ５５．０ 消化能／（ＭＪ·ｋｇ－１） １２．８５

豆粕 ２４．１ 粗蛋白／％ ２０．００

麦麸 ８．６ 钙／％ ０．７０

鱼粉 ４．０ 磷／％ ０．５０

预混料 ４．０ 赖氨酸／％ １．２０

血浆蛋白粉 ２．０ 蛋氨酸／％ ０．７５

植物油 ２．３

注：每ｋｇ日粮中含磷酸氢钙１１ｇ、抗氧化剂０．２ｇ、罗氏多维０．４ｇ、

防霉剂１．０ｇ、食盐３ｇ、甜味剂０．６ｇ、蛋氨酸０．５ｇ、赖氨酸２．３ｇ、苏

氨酸０．５ｇ、硫酸亚铁５００ｍｇ、硫酸铜１００ｍｇ、硫酸锌４５０ｍｇ、硫酸

锰２０ｍｇ、１％亚硒酸钠５ｍｇ、１％碘化钾２．７５ｍｇ。

１３　样品的ＤＮＡ提取

样品总ＤＮＡ采用粪便ＤＮＡ提取试剂盒 （北

京天根生物试剂公司），参照说明书进行提取。获

得的总ＤＮＡ通过琼脂糖凝胶电泳和紫外分光光度

计 （ＮａｎｏＤｒｏｐ ＮＤ１０００， ＮａｎｏＤｒｏｐ Ｔｅｃｈ

ｎｏｌｏｇｉｅｓ，Ｗｉｌｍｉｎｇｔｏｎ，ＤＥ）进行完整性和浓度分

析后，用于后续的ＤＮＡ扩增和高通量测序。

１４　样品ＤＮＡ扩增及高通量测序

用于高通量测序的ＤＮＡ样品采用以组为单位

的 基 因 池 混 样 分 析。 混 合 后 的 样 品 参 考

Ｃａｐｏｒａｓｏ
［８］的方法，以引物５１５ｆ／８０６ｒ扩增１６Ｓ

ｒＤＮＡ基因的Ｖ４
［９］，并加入单一ｂａｒｃｏｄｅ。每一样

品扩增体系为３０μＬ，反应液中包括１５μＬｏｆ

Ｐｈｕｓｉｏｎ ＨｉｇｈＦｉｄｅｌｉｔｙＰＣＲ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ（Ｎｅｗ

ＥｎｇｌａｎｄＢｉｏｌａｂｓ），０．２μｍｏｌ·Ｌ
－１引物，及１０ｎｇ

模板 ＤＮＡ。ＰＣＲ产物经过电泳后，选取４００～４５０

ｂｐ的片段进行回收和纯化。

以 ＮＥＢ Ｎｅｘｔ ＵｌｔｒａＴＭ ＤＮＡ ＬｉｂｒａｒｙＰｒｅｐ
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Ｋｉｔ构 建 序 列 文 库，并 采 用 ｔｈｅ Ｑｕｂｉｔ＠ ２．０

Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ （Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ）ａｎｄ Ａｇｉｌｅｎｔ

Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ２１００ｓｙｓｔｅｍ系统进行检验。随后样品

采用北京诺和资源有限公司的ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ平台

进行测序。

１５　数据采集和分析

采用ＦＬＡＳＨ
［１０］系统对序列进行读取分析。采

用 ＵＰＡＲＳＥＯＴＵ 和 ＵＰＡＲＳＥＯＴＵｒｅｆ算法
［１１］，

同源率≥９７％的序列被归入同一ＯＴＵ （Ｏｐｅｒａｔｉｏｎ

ＴａｘｏｎｏｍｙＵｎｉｔｓ，即分类单元）。随后采用 ＲＤＰ

ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ
［１２］进行分类注释。ＯＴＵ归类的对比数据

库为Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓｄａｔａｂａｓｅ。注释的分类单元包括

从门 到 属 级 别，同 时 采 用 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ Ｓｐｅｃｉｅｓ、

Ｃｈａｏ１、ａｎｄＳｈａｎｎｏｎｉｎｄｅｘ３个参数分析Ａｌｐｈａ多

样性指数情况。

１６　仔猪生长性能测定

所有仔猪的采食量和腹泻率均以天为单位进行

统计。为避过多的应激影响试验，仔猪称重在第１

ｄ和第１４ｄ进行。所有仔猪的平均日采食量、日

增重、饲料转化率、腹泻率等均以组为单位进行平

均值计算。

２　结果与分析

２１　断奶仔猪肠道菌群多样性测定结果

Ｋｉｍ等的研究
［１３］指出，同日龄同圈的仔猪之

间肠道菌群状况高度相似，因此本研究中，ＤＮＡ

样品采用以组为单位的基因池混样分析。将对照组

ＳＦ３仔猪的后肠粪便ＤＮＡ混合样品进行多样性检

测，结果显示，断奶仔猪肠道菌群共获得２７１４６

个序列。完整的序列已经被上传ＮＣＢＩ的Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

Ｒｅａｄ Ａｒｃｈｉｖｅ 库 （编 号 ＳＲＲ２７２９８４７，

ＳＲＲ２７３８７７５，ＳＲＲ２７３９０５８）。以９７％的同源率对

比归类获得１１３３个ＯＴＵ单元，这些单元属于２４

个门、５６个纲、１１１个目、１８５个科和２６９个属。

以门的分类水平分析，位于相对丰度前５位的分别

是拟杆菌门犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊、厚壁菌门犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊、

变形菌门犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪、无壁菌门犜犲狀犲狉犻犮狌狋犲狊和

酸杆菌门犃犮犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻犪。其余各门细菌所占比例

均在０．５％以下。其中拟杆菌门和厚壁菌门为绝对

优势菌群，其相对丰度比例分别为 ５０．５％ 和

４２．２％。更深的分类水平 （纲目科属）的结果显

示，拟杆菌门犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊细菌相对集中于普氏

菌属犘狉犲狏狅狋犲犾犾犪（３５．７％），而厚壁菌门犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊

的细菌菌群相对较为分散 （图１）。

图１　基于相对丰度值的菌群断奶仔猪肠道菌群分类树

犉犻犵．１　犜犪狓狅狀狋狉犲犲狅犳犿犻犮狉狅犫犻犪犾犵狉狅狌狆狊犻狀犵狌狋犿犻犮狉狅犫犻狅狋犪狅犳

狆狅狊狋狑犲犪狀犻狀犵 狆犻犵犾犲狋狊 犫犪狊犲犱 狅狀 狋犺犲犻狉 狉犲犾犪狋犻狏犲

犪犫狌狀犱犪狀犮犲狊

注：各菌的相对丰度值根据圆圈大小和菌名下的数值表示。

２２　饲喂屎肠球菌后断奶仔猪肠道菌群的变化情况

２２１　不同组间菌群多样性分析　ＳＦ１组和ＳＦ２

组的断奶仔猪分别饲喂来自本课题组自主分离的屎

肠球菌菌株和市售的屎肠球菌菌株 （表１）。结果

显示，两组分别获得４５５３３和４７５４８条序列片段，

分别代表１３６１和１２２３个ＯＴＵ分类单元，两组

的序列数目和 ＯＴＵ 数量均高于对照组 （ＳＦ３组）

的２７１４６个序列和１１３３个ＯＴＵ，说明肠道菌群

无论从丰度还是多样性上在饲喂屎肠球菌后均有

提高。

Ａｌｐｈａ多样性用于反映样品的菌群丰度和多样

性情况，其３个经典的代表值ｏｂｓｅｒｖｅｄｓｐｅｃｉｅｓ、

Ｃｈａｏ１、ａｎｄＳｈａｎｎｏｎＷｅａｖｅｒ可以看出，试验组ＳＦ１

和ＳＦ２的Ａｌｐｈａ多样性均高于对照组ＳＦ３（表３）。

表３　３组仔猪肠道微生态Ａｌｐｈａ多样性值

犜犪犫犾犲３　犃犾狆犺犪犻狀犱犻犮犲狊狅狀３犵狉狅狌狆狊狅犳犵狌狋犿犻犮狉狅犫犻狅狋犪犻狀狆狅狊狋

狑犲犪狀犻狀犵狆犻犵犾犲狋狊

组别
表观分

类数
Ｃｈａｏ１

指数
Ｓｈａｎｎｏｎ

指数

ＳＦ１ １１９６ １４６３．２５９ ７．６３１

ＳＦ２ １１３３ １３４９．５０５ ７．３３

ＳＦ３ １０６２ １３３６．８０９ ７．０２８
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２２２　不同组间肠道菌群丰度变化特征　在门水

平上，饲喂屎肠球菌后７个门的菌群出现了显著的

丰度变化，其中６个出现了丰度上升，分别为厚壁

菌门犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊、变形菌门犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪、无壁

菌门犜犲狀犲狉犻犮狌狋犲狊、酸杆菌门犃犮犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻犪、芽单

胞 菌 门 犌犲犿犿犪狋犻犿狅狀犪犱犲狋犲狊、 放 线 菌 门

犃犮狋犻狀狅犫犪犮狋犲狉犻犪；仅有拟杆菌门犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊出现

了 显 著 下 降。 作 为 优 势 菌 群 的 拟 杆 菌 门

犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊和厚壁菌门犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊，其丰度变化

尤为明显 （表４）。厚壁菌门犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊中的丰度

变化主要发生在乳酸菌属犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊和梭菌目

犆犾狅狊狋狉犻犱犻犪犾犲狊的７个属，而拟杆菌门的变化主要发

生在普氏菌属犘狉犲狏狅狋犲犾犾犪 （表５）。

此外，相较对照组 （ＳＦ３组）来说，ＳＦ１组的

大部分菌群在变化幅度上均高于ＳＦ２组 （表４、

５），说明不同来源的两组屎肠球菌，对于断奶仔猪

的肠道菌群的影响程度存在差异。

表４　不同组间门水平相对丰度值比较

犜犪犫犾犲４　犚犲犾犪狋犻狏犲犿犻犮狉狅犫犲犪犫狌狀犱犪狀犮犲狊犪狋狆犺狔犾狌犿犾犲狏犲犾犻狀

３犵狉狅狌狆狊

门

组别

ＳＦ１／％ ＳＦ２／％ ＳＦ３／％

厚壁菌门犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊 ６２．１ ４８．７ ４２．２

拟杆菌门犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊 ２７．６ ４１．７ ５０．５

变形菌犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪 ４．５ ４．９ ２．９

无壁菌门犜犲狀犲狉犻犮狌狋犲狊 ２．８ １．９ １．７

酸杆菌门犃犮犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻犪 １．５ １．１ １．０

放线菌门犃犮狋犻狀狅犫犪犮狋犲狉犻犪 ０．５８ ０．４２ ０．３１

芽单胞菌门犌犲犿犿犪狋犻犿狅狀犪犱犲狋犲狊 ０．３８ ０．３３ ０．２６

其他 ０．４９ ０．９２ １．０２

表５　不同组间属水平相对丰度值比较

犜犪犫犾犲５　犚犲犾犪狋犻狏犲犿犻犮狉狅犫犲犪犫狌狀犱犪狀犮犲狊犪狋犵犲狀狌狊犾犲狏犲犾犻狀３犵狉狅狌狆狊

门 目 科 属
组别

ＳＦ１／％ ＳＦ２／％ ＳＦ３／％

厚壁菌门

犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊

拟杆菌目

犅犪犮狋犲狉狅犻犱犪犾犲狊

普氏菌科犘狉犲狏狅狋犲犾犾犪犮犲犪犲 普氏菌属犘狉犲狏狅狋犲犾犾犪 １４．０ ２８．１ ３５．７

Ｓ２４７ Ｓ２４７科中未命名属 ７．５ ８．０ ９．１

拟杆菌门

犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊

乳杆菌目

犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾犪犾犲狊
乳杆菌科犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾犪犮犲犪犲 乳杆菌属犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊 １３．６ １１．０ ７．３

梭菌目

犆犾狅狊狋狉犻犱犻犪犾犲狊

瘤胃菌科犚狌犿犻狀狅犮狅犮犮犪犮犲犪犲 瘤胃菌属犚狌犿犻狀狅犮狅犮犮狌狊 ６．３ ４．５ ３．９

瘤胃菌科犚狌犿犻狀狅犮狅犮犮犪犮犲犪犲中未命名属 ６．０ ３．４ ４．３

瘤胃菌科犚狌犿犻狀狅犮狅犮犮犪犮犲犪犲中第２个未命名属 ５．０ ３．４ ３．１

颤螺菌属犗狊犮犻犾犾狅狊狆犻狉犪 ５．５ ４．４ ３．５

毛螺菌科犔犪犮犺狀狅狊狆犻狉犪犮犲犪犲 毛螺菌科犔犪犮犺狀狅狊狆犻狉犪犮犲犪犲中未命名属 ３．１ ２．０ １．８

罗斯氏菌属犚狅狊犲犫狌狉犻犪 ３．０ ３．１ ３．５

梭菌科犆犾狅狊狋狉犻犱犻犪犮犲犪犲 梭菌科犆犾狅狊狋狉犻犱犻犪犮犲犪犲中未命名属 ２．９ ２．２ ３．０

其他 其他 其他 其他 ３３．０ ２９．９ ２４．８

注：数值代表各属的相对丰度值。

　　其他５个变化较为明显的门，其变化趋势各有

不同。其 中 无 壁 菌 门 犜犲狀犲狉犻犮狌狋犲狊、酸 杆 菌 门

犃犮犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻犪、放线菌门 犃犮狋犻狀狅犫犪犮狋犲狉犻犪均有特定

的属能表征其丰度变化的显著水平 （表６），而变

形 菌 门 犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪 和 芽 单 胞 菌 门

犌犲犿犿犪狋犻犿狅狀犪犱犲狋犲在纲以下的水平上未发现有分

类单元出现明显变化。而值得注意的是，饲喂后的

屎肠球菌本身在肠道菌群的相对丰度依然很低，其

所在的肠球菌属犈狀狋犲狉狅犮狅犮犮狌狊所占比例仅略高于对

照组 （ＳＦ３组）（表７）。

２３　仔猪生长性能变化

饲喂屎肠球菌的两组仔猪，在日增重方面均有

提高，饲料转化率和腹泻率均有下降。同样，与上

述ＳＦ１组的菌群在变化幅度上均高于ＳＦ２组的规

律相对应的是ＳＦ１组的仔猪在生长性能方面也表

现更佳 （表８）。
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表６　无壁菌门犜犲狀犲狉犻犮狌狋犲狊、酸杆菌门犃犮犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻犪和放线菌门犃犮狋犻狀狅犫犪犮狋犲狉犻犪在属水平的相对丰度值比较

犜犪犫犾犲６　犚犲犾犪狋犻狏犲犪犫狌狀犱犪狀犮犲狊狅犳犗犜犝狊狊犺狅狑犻狀犵犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狊犪狋犵犲狀狌狊犾犲狏犲犾狅犳犜犲狀犲狉犻犮狌狋犲狊，犃犮犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻犪犪狀犱犃犮狋犻狀狅犫犪犮狋犲狉犻犪

门 属
组别

ＳＦ１／％ ＳＦ２／％ ＳＦ３／％

无壁菌门犜犲狀犲狉犻犮狌狋犲狊 犚犉３９科中未命名属 ２．７ １．８ １．７

其他无壁菌门细菌 ０．０３４ ０．０１１ ０．０１１

酸杆菌门犃犮犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻犪 犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊犓狅狉犻犫犪犮狋犲狉属 ０．１７ ０．１６ ０．０７

犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊犛狅犾犻犫犪犮狋犲狉属 ０．２２ ０．１２ ０．０６

其他酸杆菌门细菌 １．１２ ０．８４ ０．９２

放线菌门犃犮狋犻狀狅犫犪犮狋犲狉犻犪 ＯＣＳ１５５科中未命名属 ０．１１ ０．０３ ０．０４５

放线菌科犃犮狋犻狀狅犿狔犮犲狋犪犮犲犪犲中未命名属 ０．１８ ０．２３ ０．０７９

犕犻犮狉狅犮狅犮犮犪犮犲犪犲中未命名属 ０．０４５ ０．０６ ０．０２３

犌犪犻犲犾犾犪犮犲犪犲科中未命名属 ０．０３４ ０．０２３ ０．０７９

其他放线菌门细菌 ０．２０４ ０．０７９ ０．０７９

注：代表酸杆菌门和放线菌门中低于０．０１％的属未被列出。

表７　３组间肠球菌属犈狀狋犲狉狅犮狅犮犮狌狊的丰度值比较

犜犪犫犾犲７　犚犲犾犪狋犻狏犲犪犫狌狀犱犪狀犮犲狊狅犳犈狀狋犲狉狅犮狅犮犮狌狊狊狆狆．犐狀３

犵狉狅狌狆狊

属
组别

ＳＦ１／％ ＳＦ２／％ ＳＦ３／％

肠球菌属犈狀狋犲狉狅犮狅犮犮狌狊 ０．１２ ０．１４ ０．０７

表８　１４ｄ内仔猪生长性能状况

犜犪犫犾犲８　 犌狉狅狑狋犺 狆犲狉犳狅狉犿犪狀犮犲狅犳狆犻犵犾犲狋狊犱狌狉犻狀犵１４犱犪狔

犲狓狆犲狉犻犿犲狀狋

屎肠球菌组

ＳＦ１ ＳＦ２
ＳＦ３（ＣＫ）

头数 １６ １６ １６

采食量／（ｇ·ｐ－１·ｄ－１）３４７．１±１８．６ ２９９．１±２０．１ ３２８．１±２３．１

日增重／（ｇ·ｐ－１·ｄ－１）２３１．０±２０．７ ２０５．４±１９．０ １９７．５±２１．２

饲料转化率／％ １．５０±０．１２ １．４６±０．１１ １．６６±０．１５

腹泻数／次 ２ ７ ９

３　讨　论

３１　断奶仔猪肠道微生态基础数据的针对性

肠道微生态对于断奶仔猪的能量代谢和营养吸

收具有非常重要的作用，在很大程度上决定了仔猪

的身体健康和生长性能［１４］。因此，建立断奶仔猪

本身的肠道微生态基础数据显得十分必要和关键。

本课题组通过ＳＦ３组 （对照组）的断奶仔猪基线

数据，发现在肠道菌群中，拟杆菌门犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊

和厚壁菌门犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊占绝对优势比例，这与之

前报道的很多哺乳动物，包括人的肠道菌群的状况

一致［１５－１８］。而在亚优势菌的丰度，种类和多样性

方面，本研究结果和近年来的许多报道，包括同一

对象 （猪）的数据结果存在一些差异。造成这些差

异的原因除了猪品种的因素外，也与选择的实验环

境［１９－２０］和机体所处的生长发育阶段［１６，２１］等有关。

因此，本研究所建立的肠道微生态基础数据，其针

对范围为商业化养殖条件下的处于断奶后初期阶段

的大三元仔猪。

３２　单一益生菌 （屎肠球菌）对于仔猪肠道微生

态的作用

本研究组间比较的结果初步揭示了单一益生菌

（屎肠球菌）对于仔猪肠道微生态的影响和变化规

律。结果显示，屎肠球菌在饲喂以后，在肠道中的

数目虽有所上升，但在全菌中所占比例依然十分微

小 （表７）。然而，微生态菌群的结构和多样性却

发生了明显的改变 （表４－６），由此推断，屎肠球

菌对于肠道微生态的影响除通过自身定殖外，更主

要的是通过改变肠道中其他细菌的丰度和多样性，

从而间接作用于宿主。从本研究结果可以看出这种

作用的两个特征，其一，该作用主要涉及７个门的

细菌，尤以占绝对优势的厚壁菌门犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊和

拟杆菌门犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊的细菌变化最为显著 （图

２）。其中，６个门的细菌发生了增长，拟杆菌门

犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊的细菌出现了显著下降 （图２）。５个

门的细菌均有特定的属发生了明显的丰度变化 （表

５、６）。第二，试验组ＳＦ１的上述变化幅度高于试

验组ＳＦ２，意味着两株屎肠球菌对于肠道菌群的影

响幅度不同。而与仔猪生长性能的对照 （表８）显

示，这种变化幅度与生长性能的增长程度呈现正相
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关的关系。上述变化是否与细菌的驯化程度、细菌

的活力、有效的菌数有关需要进一步的研究。

３３　肠道功能菌群的初步推测

目前，益生菌对于肠道的作用机理尚未完全明

确［２２］。但有研究表明，某些益生菌的作用机制，

可能与对特定的其他菌群具有选择性的影响效果有

关［２３］。由此，我们可以推断，上述的７个门的仔

猪肠道细菌类群极有可能属于与屎肠球菌的选择性

影响相关的菌群。在这些菌群中，某些菌群因分类

未命名等原因难于推断功能菌群的信息。然而，对

于厚壁菌门犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊、拟杆菌门犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊和

酸杆菌门犃犮犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻犪，因其分类信息明确且有

特定的属代表丰度变化趋势，故可进行功能细菌的

初步推断。如对于厚壁菌门犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊，其变化主

要 发 生 在 乳 酸 菌 属 犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊 和 梭 菌 目

犆犾狅狊狋狉犻犱犻犪犾犲狊。前者由于产乳酸而被认为与营养吸

收和提高机体抵抗力密切相关［２４－２６］，后者囊括许

多产丁酸的菌种，与小肠上皮的修复和保护有

关［２７］。因此，厚壁菌门丰度的增加被认为是对机

体增 重 和 健 康 有 益 的［２８］。相 反，拟 杆 菌 门

犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊中的普氏菌属犘狉犲狏狅狋犲犾犾犪的细菌菌种

绝大部分为与感染和炎症有关的病原菌［２９－３１］。因

此其丰度的降低可能代表机体感染病原的风险得到

了减少。同样，酸杆菌门犃犮犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻犪中发生主

要变化的犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊犓狅狉犻犫犪犮狋犲狉 和犆犪狀犱犻犱犪狋狌狊

犛狅犾犻犫犪犮狋犲狉可能与反硝化和糖代谢有关
［３１－３２］，从而

可能促进机体的氨基酸代谢和糖代谢，因此也可能

对于机体是有利的。当然，上述推论均需要进一步

的细菌学和功能基因组学的分析加以验证。尽管如

此，本研究结果依然有助于仔猪肠道中功能性细菌

的深入分析和可能的细菌特征标记的建立。
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