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摘要： 旨在研究日粮添加脱脂米糠 （ＤＦＲＢ） 对育肥期苏淮猪空肠黏膜微生物区系的影响。 选取 ３３ 头体重 （６２􀆰 ９０±０􀆰 ７８） ｋｇ 健康育肥期苏淮阉

割公猪， 随机分为 ５ 组， 对照组饲喂基础日粮， 试验组分别用 ７％、 １４％、 ２１％和 ２８％ ＤＦＲＢ 替代等比例玉米的日粮， 每组 ７ 个重复 （除 ７％
ＤＦＲＢ 试验组 ５ 个重复）， 试验猪于奥饲本猪性能测定系统中饲养， 预试期 １０ ｄ， 正试期 ２８ ｄ， 之后所有试验猪进行屠宰并采集空肠黏膜样品。 结

果： 随着日粮中 ＤＦＲＢ 水平的增加， 属水平上益生菌和致病微生物的组成均发生了显著变化； 基于非加权距离算法 （ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ＵｎｉＦｒａｃ） 的主坐

标分析 （ＰＣｏＡ） 显示 ＰＣ１ 水平 ７％ ＤＦＲＢ 组和对照组明显分离 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； ７％ ＤＦＲＢ 组微生物丰度的丰富度指数 （ Ｓｏｂｓ）、 修正丰富度指数

（Ｃｈａｏ） 和覆盖估计值指数 （ＡＣＥ） 均低于对照组 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； ７％ ＤＦＲＢ 组条件致病菌肠杆菌科志贺菌 （Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿Ｓｈｉｇｅｌｌａ） 的相对丰度低于基

础日粮组 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 与抗氧化相关的假单胞菌 （Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ） 和红球菌 （Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ） 的相对丰度显著高于其他组 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 结论： 用 ７％
ＤＦＲＢ 替代基础日粮， 有助于降低苏淮猪空肠中的潜在有害细菌， 减少氧化应激， 提升抗氧化微生物的数量， 从而增进肠道健康。
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　 　 肠道菌群被认为是一种新的 “功能器官”， 它调

节着宿主的多种生理功能［１］， 如消化［２］、 代谢［３－ ４］、
免疫［５－６］等。 肠道中的微生物群体对于机体的营养物

质消化、 肠道上皮的保护以及免疫系统的调控具有关

键性的作用。
小肠， 特别是空肠， 是消化吸收的关键部位。 空

肠的屏障机制及其与微生物的相互作用有助于维持肠

道健康。 有研究表明， 空肠免疫性能与肠道菌群之间

存在密切关系， 乳杆菌 （Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ） 可以增强猪空

肠免疫， 而寡养单胞菌 （ Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ） 则会对

猪肠道免疫产生负面影响［１］。 研究表明空肠微生物

还与黏膜表型相关［７］。 在空肠中， 肠杆菌 （Ｅｎｔｅｒ⁃
ｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ） 与许多黏膜参数呈负相关， 韦荣氏球

菌 （Ｖｅｉｌｌｏｎｅｌｌａｃｅａｅ） 则与隐窝深度和 Ｔｏｌｌ 样受体 ３
（ＴＬＲ３） 的 ｍＲＮＡ 表达呈负相关。 此外， 梭杆菌门

（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ ｐｈｙｌｕｍ） 与黏膜参数呈正相关， 纤毛菌

科 （Ｌｅｐｔｏｔｒｉｃｈｉａｃｅａｅ） 的丰度与屏障功能和隐窝形态

（隐窝深度、 隐窝中的杯状细胞密度） 呈正相关， 而

毛螺菌科 （Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ） 的丰度与隐窝深度呈正

相关。 空肠微生物还可以减轻炎症， 改善生长性

能［８］； 而一些病原性微生物如产肠毒素性大肠杆菌

（Ｅｎｔｅｒｏｔｏｘｉｇｅｎｉｃ Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ） 感染则会影响肠道

菌群， 引起猪腹泻［１］。
空肠微生物也像远端肠道的微生物一样受饮食在

内的多种因素影响， 如日粮中的膳食纤维。 研究发

现， 纤维处理对仔猪的生长性能和短链脂肪酸 （ＳＣ⁃
ＦＡｓ） 代谢有积极影响， 与对照组相比， 纤维处理组

空肠微生物群的香农 （Ｓｈａｎｎｏｎ） 指数升高， 在属水

平上芽胞杆菌属 （Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、 海洋杆菌属 （Ｏｃｅａｎｏｂａ⁃
ｃｉｌｌｕｓ）、 类芽胞杆菌属（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、乳球菌属（Ｌａｃ⁃
ｔｏｃｏｃｃｕｓ）、肠球菌属（Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ）和微小杆菌属 （Ｅｘ⁃
ｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ） 的相对丰度升高， 而支原体的相对丰

度降低， 且纤维处理组还降低了仔猪腹泻率［９］。 膳

食纤维还可以通过促进有益微生物的生长和帮助抵御

致病微生物来促进肠道健康状况［１０－１２］。 但是膳食纤

维在不同肠段也会产生不同的作用， 增加育肥猪空肠

内容物中细菌网络的复杂性的同时也会降低盲肠内容

物样品中细菌网络的复杂性［１３］。 此外高纤维日粮还

可以降低空肠丙二醛水平， 降低氧化应激［１４］。 我们

在前期的研究中也发现， 空肠组织中已被证明是保护

生物体免受氧化剂伤害的关键转录因子核因子－红细

胞 ２ 相关因子 ２ （Ｎｒｆ２） 的表达与脱脂米糠 （ＤＦＲＢ）
水平呈二次响应［１５－１６］。

米糠是饲料原料替代的理想选择。 而 ＤＦＲＢ 去除

了米糠中影响风味的脂氧合酶， 是很好的饲料纤维来

源［１７］。 ＤＦＲＢ 含有多种生物活性成分， 如果胶、 阿

拉伯木聚糖、 木质素、 纤维素、 半纤维素、 β－葡聚

糖和树胶［１８－１９］， 被认为是具有免疫调节特性的功能

性多糖［２０］。 据报道， 多糖具有显著的自由基清除和

抗氧化特性， 对于防御生物体免受氧化应激损伤具有

重要作用［２１］。 由于团队前期已经研究了不同纤维水

平对苏淮猪生长性能、 肠道发育［２２］ 和肠道屏障［１６］ 等

指标的影响。 因此本研究主要关注 ＤＦＲＢ 水平对空肠

黏膜微生物的影响。
苏淮猪作为新培育的品种， 具有耐粗饲特性， 能

够充分利用日粮纤维， 纤维对其盲肠和结肠的影响已

有研究［２３］， 但纤维对苏淮猪空肠的影响尤其是对空

肠黏膜微生物的影响还鲜见报道。 因此， 推测 ＤＦＲＢ
水平的增加会对苏淮猪空肠黏膜微生物组成产生不同

的影响。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验设计

本试验选取了 ３３ 头体重 （６２􀆰 ９０±０􀆰 ７８） ｋｇ 健康

的育肥期苏淮阉割公猪， 随机分配为 ５ 组， 对照组

（ＣＯＮ） 以基础日粮喂养， 而其他试验组则分别以含

有 ７％、 １４％、 ２１％和 ２８％ ＤＦＲＢ 等比例替代玉米的

基础日粮进行喂养。 除 ７％ ＤＦＲＢ 试验组有 ５ 个重复

外， 其他均为 ７ 个重复。 猪饲养在南京农业大学淮安

研究院的试验猪场。 猪舍内的温度被严格控制在

１５􀆰 ５～１９􀆰 ６ ℃之间。 采用奥饲本全自动生产性能测定

系统饲养， 精确测量每只猪的日常摄食量和日增重数

据。 自由采食和饮水。 预试期 １０ ｄ， 饲喂基础饲料。
随后进入为期 ２８ ｄ 的正式试验阶段， 试验方案和程

序由南京农业大学动物护理和使用委员会批准 （伦
理批准代码： ＳＹＸＫ （Ｓｕ） ）。
１􀆰 ２　 试验日粮

饲料由淮安市正昌饲料有限公司根据 ＮＹ ／ Ｔ ６５—
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２００４ 《猪饲养标准》 生产。 在试验中， 不同比例的

ＤＦＲＢ 替代玉米试验组对应修改了其他原料配比以保

持组间能量和氨基酸平衡。 玉米和 ＤＦＲＢ 的营养成分

见表 １。 日粮配方和营养水平总结见表 ２。

表 １　 玉米和 ＤＦＲＢ 的营养成分水平 ％

成分 ＤＦＲＢ 玉米

粗脂肪 ２􀆰 ９０ ５􀆰 ４９

粗蛋白 １８􀆰 ５４ １０􀆰 ６２

粗纤维 １０􀆰 ８８ ２􀆰 ４２

中性洗涤纤维 ３０􀆰 ０９ １１􀆰 １２

酸性洗涤纤维 １１􀆰 ３９ ３􀆰 ２４

　 　 注： 营养水平均为测量值。

１􀆰 ３　 样品采集及指标测定

１􀆰 ３􀆰 １　 样品采集

２８ ｄ 试验后， 所有猪通过电击被处死， 迅速进

行肠道分离。 取一段空肠组织， 用无菌玻璃板刮取黏

膜。 将黏膜刮片保存在无菌管中并储存在－８０ ℃以分

析细菌群落。
１􀆰 ３􀆰 ２　 空肠黏膜微生物 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序

采用 ＦａｓｔＤＮＡ® Ｓｐｉｎ Ｋｉｔ （ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ， 美国）
提取样本微生物总 ＤＮＡ。 针对 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３－Ｖ４
区段进行了 ＰＣＲ 扩增， 引物为 ３４３Ｆ （ ５′ － ＧＴＧＣ⁃
ＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ－３′） 和 ８０６Ｒ （５′－ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣ⁃
ＭＴＴＴＲＡＧＴＴＴ－３′）。 扩增过程采用 ＴｒａｎｓＳｔａｒｔ® Ｆａｓｔｐｆｕ
ＤＮＡ 聚合酶 （ＴｒａｎｓＧｅｎ， 北京）， 通过 ＧｅｎｅＡｍｐ ＰＣＲ
Ｓｙｓｔｅｍ ９７００ （ ＡＢＩ， 美 国 ） 执 行。 最 终， 在 采

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序平台上完成测序。

表 ２　 日粮配方及营养水平

项目
组别

ＣＯＮ ７％ ＤＦＲＢ １４％ ＤＦＲＢ ２１％ ＤＦＲＢ ２８％ ＤＦＲＢ

原料 ／ ％

玉米 ６８􀆰 ６１ ６２􀆰 ００ ５５􀆰 ００ ４８􀆰 ００ ４１􀆰 ００

ＤＦＲＢ ０ ７􀆰 ００ １４􀆰 ００ ２１􀆰 ００ ２８􀆰 ００

麸皮 １５􀆰 ４０ １５􀆰 ８０ １６􀆰 １５ １６􀆰 ６７ １７􀆰 ２１

大豆油 ０ ０􀆰 ８４ １􀆰 ８３ ２􀆰 ７８ ３􀆰 ７４

豆粕 １３􀆰 ３０ １１􀆰 ７０ １０􀆰 ４０ ８􀆰 ９５ ７􀆰 ５０

磷酸氢钙 ０􀆰 ７５ ０􀆰 ６８ ０􀆰 ６５ ０􀆰 ６３ ０􀆰 ５８

预混料 ０􀆰 ４０ ０􀆰 ４０ ０􀆰 ４０ ０􀆰 ４０ ０􀆰 ４０

营养水平１）

干物质 ／ ％ ８８􀆰 ５６ ８８􀆰 ６８ ８８􀆰 ９３ ８９􀆰 １６ ８８􀆰 ４６

粗脂肪 ／ ％ ５􀆰 １９ ５􀆰 ０８ ５􀆰 ３２ ５􀆰 ２７ ５􀆰 ３８

粗蛋白 ／ ％ １５􀆰 ６０ １６􀆰 ６７ １６􀆰 １３ １５􀆰 ７３ １６􀆰 ４０

粗纤维 ／ ％ ８􀆰 ８９ １１􀆰 ８０ １２􀆰 ９３ １４􀆰 ３５ １７􀆰 ９４

总日粮纤维 ／ ％ １６􀆰 ７０ １７􀆰 ７５ １９􀆰 １０ ２０􀆰 ０５ ２４􀆰 １１

可溶性日粮纤维 ／ ％ ０􀆰 ５２ ０􀆰 ５６ ０􀆰 ６８ ０􀆰 ７３ ０􀆰 ８２

不可溶性日粮纤维 ／ ％ １６􀆰 １４ １７􀆰 １９ １８􀆰 ４２ １９􀆰 ３２ ２３􀆰 ３７

消化能 ／ （ＭＪ·ｋｇ－１） １３􀆰 １３ １３􀆰 １３ １３􀆰 １３ １３􀆰 １３ １３􀆰 １３

　 　 　 　 注：１）消化能和总日粮纤维为计算值， 其余为测量值。

１􀆰 ３􀆰 ３　 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序序列分析

使 用 Ｆａｓｔ Ｌｅｎｇｔｈ Ａｄｊｕｓｔｍｅｎｔ ｏｆ Ｓｈｏｒｔ ｒｅａｄｓ
（ＦＬＡＳＨ） ［２４］合并双端序列。 利用 ＱＩＩＭＥ 软件［２５］去除

低质量序列 （Ｎ 碱基序列、 单碱基重复序列大于 ８ 个

和长度小于 ２００ ｂｐ 的序列）， 使用 ＵＣＨＩＭＥ （ ｖ．
２􀆰 ４􀆰 ２） 删除嵌合序列［２６］。 通过 ＵＰＡＲＳＥ［２７］ 根据

９７％的相似度进行操作性分类单元 （ＯＴＵ） 聚类。 使

用 ＵＣＨＩＭＥ 选择代表序列后通过 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 与

Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓ 数 据 库 比 对 注 释。 使 用 Ｍｏｔｈｕｒ （ ｖ．
１􀆰 ３０􀆰 ２） 计算 Ａｌｐｈａ 多样性， 以 Ｓｈａｎｎｏｎ、 覆盖度

（Ｃｏｖｅｒａｇｅ）、 辛普森 （ Ｓｉｍｐｓｏｎ） 和丰富度 （ Ｓｏｂｓ）
等指数展示。 利用 ＱＩＩＭＥ 分析 Ｂｅｔａ 多样性。 基于 ｕｎ⁃
ｗｅｉｇｈｔｅｄ ＵｎｉＦｒａｃ 距 离 度 量 进 行 主 坐 标 分 析

（ＰＣｏＡ） ［２８］。
１􀆰 ４　 统计分析

利用 Ｋｒｕｓｋａｌ－Ｗａｌｌｉｓ Ｈ 检验评估不同试验处理条

件下特定细菌属的相对丰度是否存在显著差异。 通过

ＳＰＳＳ ２６􀆰 ０ 中的单因素方差分析检验不同处理对

Ａｌｐｈａ 多样性指数以及不同细菌属的线性和二次效应

的影响。 显著性的标准设定在 Ｐ＝ ０􀆰 ０５ 水平。
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２　 结果

２􀆰 １　 样本 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序序列信息

本次试验共得到 １ ８５７ １５４ 个有效序列， 平均每

个样本有 ５６ ２７７ 个， 序列长度为 ４２１ ～ ４６０ ｂｐ， 平均

为 ４４２ ｂｐ， 测序结果准确。 如图 １ 所示， 随着测序线

数的增加， Ａｌｐｈａ 多样性的稀释曲线逐渐趋于稳定，
这表明在本次研究中所采用的测序深度和覆盖度足以

较为精确地描绘空肠黏膜上的微生物多样性状况， 适

合进行下一步分析。

图 １　 空肠黏膜微生物 ＯＵＴ 水平 Ｃｏｖｅｒａｇｅ （Ａ）、 Ｓｈａｎｎｏｎ （Ｂ）、 Ｓｉｍｐｓｏｎ （Ｃ） 和 Ｓｏｂｓ （Ｄ） 指数曲线

２􀆰 ２　 空肠黏膜微生物 Ａｌｐｈａ 多样性分析

根据图 ２ 的数据， 空肠黏膜微生物群落 Ａｌｐｈａ 多

样性指数， 包括 Ｓｏｂｓ、 Ｓｈａｎｎｏｎ、 Ｓｉｍｐｓｏｎ、 ＡＣＥ 和

Ｃｈａｏ 等， 不受饲料中 ＤＦＲＢ 含量变化的影响。

表 ３　 ７％ ＤＦＲＢ 组空肠黏膜微生物 Ａｌｐｈａ 多样性指数

单因素方差分析结果

项目
指数

Ｓｏｂｓ Ｓｉｍｐｓｏｎ ＡＣＥ Ｃｈａｏ

ＣＯＮ 组 ３４６􀆰 １７ ０􀆰 １８ ４１３􀆰 ２１ ４２０􀆰 ７２

７％ ＤＦＲＢ 组 １８４􀆰 ８０ ０􀆰 ３１ ２０５􀆰 ９０ ２０３􀆰 ８５

标准误 ２４􀆰 ８１ ０􀆰 ０４ ２２􀆰 ４９ ２４􀆰 ０５

Ｐ 值 ０􀆰 ００２ ０􀆰 ０３７ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ００１
图 ２　 空肠黏膜微生物群的 Ａｌｐｈａ 多样性指数
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２􀆰 ３　 空肠黏膜微生物物种组成

所有空肠黏膜样本中共鉴定出 １ ６５３ 个 ＯＴＵ。 在

不同 ＤＦＲＢ 含量的日粮处理组中， 包括对照组在内，
共有 ２６１ 个 ＯＴＵ 是共有的。 此外， 对照组及 ７％、
１４％、 ２１％和 ２８％ ＤＦＲＢ 处理组各自独有的 ＯＴＵ 数

量依次为 ８９、 １０２、 １５１、 １４７ 和 １５１， 见图 ３Ａ。 基于

ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ＵｎｉＦｒａｃ 的主坐标分析 （ ＰＣｏＡ） 显示，
ＰＣ１ 水平上 ７％ ＤＦＲＢ 组和对照组明显分离 （Ｐ ＜
０􀆰 ０５）， 而其他组和对照组之间没有观察到分离 （图

３Ｂ）。 在门水平上， 所有样品中共检测到 １９ 个门。
厚壁菌门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ） 和软壁菌门 （ Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ）
是空肠黏膜中的两个优势门， 其次是变形菌门 （Ｐｒｏ⁃
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、 弯曲菌门 （Ｅｐｓｉｌｏｎｂａｃｔｅｒａｅｏｔａ）， 放线菌

门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） 和拟杆菌门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ） （图
３Ｃ）。 在属水平上， Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ 和霉菌 （Ｍｙｃｏｐｌａｍａ）
是空肠黏膜中的两个优势属， 其次是链球菌 （Ｓｔｒｅｐ⁃
ｔｏｃｏｃｃｕｓ） 和肠杆菌科志贺菌 （Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ＿Ｓｈｉｇｅｌｌａ）
（图 ３Ｄ）。

图 ３　 空肠黏膜微生物 ＯＵＴ 水平的韦恩图 （Ａ）、 ＰＣｏＡ 分析 （Ｂ） 与门水平 （Ｃ）、 属水平 （Ｄ） 物种组成分析

２􀆰 ４　 空肠黏膜菌群属水平差异

如表 ４ 所示， 与对照组相比， ７％ ＤＦＲＢ 组厌氧

球菌 （Ａｎａｅｒｏｃｏｃｃｕｓ）、 Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿Ｓｈｉｇｅｌｌａ、 厌氧绳菌

（ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ａ４ｂ）、 土地杆菌 （Ｐｅｄｏｂａｃｔｅｒ）、 罕见小球

菌 （ Ｓｕｂｄｏｌｉｇｒａｎｕｌｕｍ ） 和 土 生 孢 杆 菌 （ Ｔｅｒｒｉｓｐｏｒｏ⁃
ｂａｃｔｅｒ） 的相对丰度显著降低 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 而假单胞

菌 （Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、 鞘氨醇单胞菌 （Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、

索丝菌 （Ｂｒｏｃｈｏｔｈｒｉｘ）、 嘉利翁氏菌 （ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｇａｌｌｉｏ⁃
ｎｅｌｌａｃｅａｅ） 和耶尔森氏菌 （Ｙｅｒｓｉｎｉａ） 的相对丰度显著

增加 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 １４％ ＤＦＲＢ 组瘤胃球菌属 （Ｒｕｍｉ⁃
ｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ ＵＣＧ － ００８） 相对丰度显著增加 （ Ｐ ＜
０􀆰 ０５）。 ２１％ ＤＦＲＢ 组 Ｐｅｄｏｂａｃｔｅｒ 相对丰度显著降低

（Ｐ＜０􀆰 ０５）， 新鞘氨醇菌 （Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ）、 巴斯德

氏菌 （Ｐａｓｔｅｕｒｅｌｌａ）、 巨单胞菌 （Ｍｅｇａｍｏｎａｓ） 和微枝

·６２· Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ　 ２０２５　 Ｖｏｌ􀆰 ５７　 Ｎｏ􀆰 ２



形杆菌 （Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ） 相对丰度显著增加 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。
２８％ ＤＦＲＢ 组 ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ａ４ｂ、 Ｐｅｄｏｂａｃｔｅｒ 和嗜冷杆菌属

（Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ） 相对丰度显著降低 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。
综上， 随着日粮中 ＤＦＲＢ 水平的增加， Ｐｅｄｏｂａｃｔｅｒ、

Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ、 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 和 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ 的相对丰度

呈线性降低 （ Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）。 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎ⁃
ｇｏｂｉｕｍ 的相对丰度对日粮中 ＤＦＲＢ 水平的增加呈二

次响应 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

表 ４　 空肠黏膜微生物属水平相对丰度的比较

菌属
组别

ＣＯＮ ７％ ＤＦＲＢ １４％ ＤＦＲＢ ２１％ ＤＦＲＢ ２８％ ＤＦＲＢ
标准误

Ｐ 值

线性 二次

Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ ３０􀆰 ２９ａｂ ８􀆰 ７６ｂ １４􀆰 ９７ｂ ８􀆰 ４７ｂ ４９􀆰 ８９ａ ５􀆰 ０４ ０􀆰 ２２５ ０􀆰 ００５

Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿Ｓｈｉｇｅｌｌａ ２１􀆰 １９ａ ０􀆰 ０９ｂ ６􀆰 ７６ａ １４􀆰 ３９ａ ４􀆰 ３１ａｂ ３􀆰 ４９ ０􀆰 ４３０ ０􀆰 ４２８

Ｈｅｌｉｃｏｂａｃｔｅｒ ４􀆰 ４１ａｂ ０􀆰 １８ｂ ２０􀆰 ２７ａ １７􀆰 ５０ａ ０􀆰 ８６ｂ ３􀆰 ４０ ０􀆰 ６５８ ０􀆰 ０８７

Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ ３􀆰 ３３ａｂ ８􀆰 ０５ａ ２􀆰 ８２ａｂ １􀆰 ３１ｂｃ ０􀆰 ３４ｃ ０􀆰 ７２ ０􀆰 ００６ ０􀆰 １３８

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ０􀆰 ０７ｂ １􀆰 ０３ａ ０􀆰 ０９ｂ ０􀆰 ０３ｂ ０􀆰 １０ｂ ０􀆰 ０９ ０􀆰 ０４７ ０􀆰 ０９７

Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ ０􀆰 ５７ａｂ １􀆰 ４６ａ ０􀆰 ７１ａｂ ０􀆰 １４ｂ ０􀆰 １１ｂ ０􀆰 １２ ０􀆰 ０５８ ０􀆰 ２２２

Ｔｅｒｒｉｓｐｏｒｏｂａｃｔｅｒ ０􀆰 ２０ａ ０􀆰 ０４ｂ １􀆰 ７５ａ ４􀆰 ６５ａ ０􀆰 ４５ａ ０􀆰 ６８ ０􀆰 ２７２ ０􀆰 ２０９

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ０􀆰 ０４ｂ ０􀆰 ５３ａ ０􀆰 ０３ｂ ０􀆰 ０２ｂ ０􀆰 ０２ｂ ０􀆰 ０４ ０􀆰 ００１ ０􀆰 ０１０

Ｓｕｂｄｏｌｉｇｒａｎｕｌｕｍ ０􀆰 ０４ａ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ０４ａ ０􀆰 ０３ａ ０􀆰 ０５ａ ０􀆰 ０１ ０􀆰 ６８７ ０􀆰 ５０６

Ａｎａｅｒｏｃｏｃｃｕｓ ０􀆰 ０３ａｂ ０􀆰 ００ｃ ０􀆰 ０１ａｂｃ ０􀆰 ０４ａ ０􀆰 ００ｂｃ ０􀆰 ０１ ０􀆰 ７１８ ０􀆰 ９１５

ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿Ａ４ｂ ０􀆰 ０３ａ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ０４ａ ０􀆰 ０３ａ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ０１ ０􀆰 ５０３ ０􀆰 ６１０

［Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ］ ＿ｇａｕｖｒｅａｕｉｉ＿ｇｒｏｕｐ ０􀆰 ０２ａｂ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ０４ａ ０􀆰 ０１ａｂ ０􀆰 ０１ａｂ ０􀆰 ００ ０􀆰 ７６２ ０􀆰 ２４９

Ｙｅｒｓｉｎｉａ ０􀆰 ０１ｂ ０􀆰 ０３ａ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ ０􀆰 １２１ ０􀆰 ４０４

Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＵＣＧ－００８ ０􀆰 ０１ｂ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ０４ａ ０􀆰 ０２ａｂ ０􀆰 ０１ｂ ０􀆰 ００ ０􀆰 ７５３ ０􀆰 ２９８

Ｐｅｄｏｂａｃｔｅｒ ０􀆰 ０１ａ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ａｂ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ ０􀆰 ０１９ ０􀆰 １０５

Ｂｒｏｃｈｏｔｈｒｉｘ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ７２ａ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ０１ｂ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ０７ ０􀆰 １１６ ０􀆰 １７９

Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ０１ａｂ ０􀆰 ０１ａ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ ０􀆰 ３１９ ０􀆰 ０４８

Ｐａｓｔｅｕｒｅｌｌａ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ０１ａ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ ０􀆰 ２３７ ０􀆰 ２４６

Ｍｅｇａｍｏｎａｓ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ａｂ ０􀆰 ０１ａ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ ０􀆰 ３４３ ０􀆰 ２４１

Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ａｂ ０􀆰 ０１ａ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ ０􀆰 ２６２ ０􀆰 ０８１

ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｇａｌｌｉｏｎｅｌｌａｃｅａｅ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ０１ａ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ｂ ０􀆰 ００ ０􀆰 １２９ ０􀆰 １９４

　 　 注： 同行数据肩标不同小写字母表示差异显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

２􀆰 ５　 ７％ ＤＦＲＢ 组空肠黏膜微生物组成差异分析

基于上述 ＰＣｏＡ 分析发现在 ＰＣ１ 水平上， ７％
ＤＦＲＢ 组和对照组明显分离， 而其他组和对照组之间

没有观察到分离 （图 ３Ｂ）。 采用 ＬＥｆＳｅ 分析对照组和

７％ ＤＦＲＢ 组之间微生物组成差异性并展示了对照组

和 ７％ ＤＦＲＢ 组属水平上最丰富的微生物群体 （图
４Ａ）， 共发现 ３３ 个差异项， 对照组 ２６ 个， ７％ ＤＦＲＢ
组 ７ 个。 ＬＤＡ 分析结果 （图 ４Ｂ） 显示， 对照组包括

Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿Ｓｈｉｇｅｌｌａ 和微杆菌科 （ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ ｆ＿＿Ｍｉ⁃
ｃｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ） 等特异菌属。 ７％ ＤＦＲＢ 组包括肉杆

菌 （Ｃａｒｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ） 和 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 等特异菌属。

２􀆰 ６　 ７％ ＤＦＲＢ 组空肠黏膜微生物与免疫球蛋白水

平相关性分析

　 　 空肠黏膜免疫球蛋白水平和微生物丰度的相关性

分析如图 ５ 所示。 棒杆菌（Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、克雷伯

氏 菌 （ Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａ ）、 Ｂｒｏｃｈｏｔｈｒｉｘ、 不 动 杆 菌

（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ）， Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ、 Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ＿ Ｓｈｉｇｅｌｌａ 等

微生物与空肠黏膜免疫球蛋白 Ｍ （ＩｇＭ） 水平显著相

关， 而鞘氨醇杆菌 （Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、 Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ
等微生物则与分泌型免疫球蛋白 Ａ （ＳＩｇＡ） 水平显著

相关。
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Ａ． ＬＥｆＳｅ 分析分支图； Ｂ． ＬＤＡ 判别图。

图 ４　 对照组和 ７％ ＤＦＲＢ 组空肠微生物组成差异
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图 ５　 ７％ ＤＦＲＢ 组空肠黏膜微生物与免疫球蛋白水平相关性分析

３　 讨论

３􀆰 １　 ＤＦＲＢ 水平影响苏淮猪空肠黏膜微生物多样性

黏膜上的细菌对于维持宿主的代谢功能和免疫系

统的平衡具有显著影响。 通常， 微生物群落的多样性

水平越高， 其肠道菌群的稳定性也越强。 高水平的细

菌多样性可以提供 “功能冗余”， 使生态系统保持稳

定和对环境压力的弹性［２９－３０］。 膳食纤维可以提供碳

水化合物作为多种肠道微生物消耗的底物， 是影响肠

道微生物群组成的一个重要因素［３１］。 然而不同纤维

类型对肠道微生物多样性的影响也不同。 Ｃｈｅｎ 等［３２］

的研究表明， 可溶性膳食纤维可以显著增加肠道微生

物 Ａｌｐｈａ 多样性指数， 但不可溶性膳食纤维对肠道微

生物 Ａｌｐｈａ 多样性指数没有显著影响。 在本项研究

中， 我们观察到空肠黏膜的微生物 Ａｌｐｈａ 多样性指数

不受 ＤＦＲＢ 水平的影响。 这一结果可能与本试验使用

的纤维源为 ＤＦＲＢ 有关， ＤＦＲＢ 作为一种不可溶性纤

维含量较高的物质， 可能对微生物多样性的影响

有限。
３􀆰 ２　 ７％ ＤＦＲＢ 有利于改善苏淮猪空肠肠道菌群

Ｗｕ 等［３３－３４］的研究表明， 日粮中的膳食纤维可以

显著降低回肠黏膜微生物区系和回肠内容物微生物区

系 Ｃｈａｏ 指数。 微生物群落的增加通常与宿主炎症风

险的提高和肠道通透性增强有关， 而本试验发现， 与

对照组相比， ７％ ＤＦＲＢ 组的 Ｓｏｂｓ、 ＡＣＥ 和 Ｃｈａｏ 指数

显著降低， 表明 ７％ ＤＦＲＢ 水平可能抑制了空肠黏膜

中的微生物。 基于 ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ＵｎｉＦｒａｃ 的主坐标分析

（ＰＣｏＡ） 也发现， 在 ＰＣ１ 水平上， ７％ ＤＦＲＢ 组和对

照组明显分离。 通过对空肠微生物相对丰度的进一步

研究发现与对照组相比， ７％ ＤＦＲＢ 组螺杆菌 （Ｈｅｌｉ⁃
ｃｏｂａｃｔｅｒ） 相对丰度降 低， 而 Ｓａｎｄｅｒｓ 等［３５］ 和 Ｗｕ
等［３６］都认为， Ｈｅｌｉｃｏｂａｃｔｅｒ 丰度的增加可作为肠道疾

病的潜在指标。 ７％ ＤＦＲＢ 组条件致病菌 Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿
Ｓｈｉｇｅｌｌａ 的相对丰度也显著降低， 这与 Ｗｕ 等［３３］ 在回

肠黏膜中的发现一致。
ＬＥｆＳｅ 分析对比了对照组和 ７％ ＤＦＲＢ 处理组，

发现两组之间共有 ３３ 个显著不同的微生物特征。 在

这 ３３ 个差异特征中， 对照组 ２６ 个， 而 ７％ ＤＦＲＢ 组

则有 ７ 个。 特别是， Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿Ｓｈｉｇｅｌｌａ、 梭状芽胞杆

菌属＿１（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ ｓｅｎｓｕ＿ ｓｔｒｉｃｔｏ＿１）和嗜胃菌 （Ｇａｓ⁃
ｔｒａｎａｅｒｏｐｈｉｌａｌｅｓ） 等菌属在对照组中呈现出显著的富

集现象， 而 ７％ ＤＦＲＢ 组包括 Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ、 Ｃａｒｎｏｂａｃ⁃
ｔｅｒｉｕｍ、 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 和 Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ 等特异菌属。 对

照组显著富集的 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿ｓｔｒｉｃｔｏ＿１ 被报道与

肠道屏障功能障碍有关［３７］， Ｇａｓｔｒａｎａｅｒｏｐｈｉｌａｌｅｓ 则与

多种自身免疫疾病存在相关性［３８］。 ７％ ＤＦＲＢ 组显著

富集的 Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ 属的细菌在提升断奶仔猪的生长

表现、 维护肠道绒毛结构、 增强免疫力以及调节肠道

微生物群落方面发挥着积极作用［３９］； Ｃａｒｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
也被报道为潜在的益生菌［４０］。 说明适当水平的 ＤＦＲＢ
可能可以促进有益细菌的增殖， 抑制致病菌从而改善

肠道菌群。
３􀆰 ３　 ７％ＤＦＲＢ有利于降低苏淮猪空肠氧化应激水平

７％水平的 ＤＦＲＢ 还可能通过影响肠道微生物改
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善空肠氧化应激水平。 团队前期的研究发现， 在空肠

组织层面， ７％的 ＤＦＲＢ 含量对 Ｎｒｆ２ 的表达没有影响，
但能显著降低 ＮＱＯ１ 及 ＨＯ－１ 的表达水平。 表明 ７％
纤维日粮可能具有抗氧化应激的作用， 与之前的研究

结果一致［１４］。
空肠黏膜免疫球蛋白水平和微生物丰度的相关性

分析发现， 与空肠黏膜免疫球蛋白水平相关的微生物

中， Ｂｒｏｃｈｏｔｈｒｉｘ、 Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ 都为 ７％ ＤＦＲＢ 组特异

菌属， 且都与 ＩｇＭ 水平负相关， 有研究表明脂多糖诱

导造成肠道屏障损伤和氧化应激的同时会降低

Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ 的丰度［４１］， 这也与前期研究 ７％ ＤＦＲＢ 组

ＩｇＭ 水平降低结果吻合［１６］。 Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ 虽然与 ＳＩｇＡ
水平正相关但丰度与对照组不存在显著差异。 相关微

生物 Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿Ｓｈｉｇｅｌｌａ 则为对照组特异菌属， 且与

ＩｇＭ 水平呈正相关， 可能与 Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿Ｓｈｉｇｅｌｌａ 被报

道为条件性致病菌有关。 前期研究也发现对照组空肠

黏膜 ＩｇＭ 水平高于其他组［１６］。
此外 ７％ ＤＦＲＢ 组空肠氧化应激相关指标的降低

还可能与富集的 Ｃａｒｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 和 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 等微

生物有关。 研究表明添加膳食补充剂在提高家畜空肠

抗氧化和抗炎能力的同时都伴随着 Ｃａｒｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 丰

度的上升［４２－４３］， 而在育肥猪空肠中 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 与具

有抗氧化作用的髓过氧化物酶存在正相关性［４４］。 显

然， ７％的 ＤＦＲＢ 降低了空肠的氧化应激， 并且这种

作用可能是通过改善肠道微生物组成［４５］， 促进相关

微生物丰度增加的方式来实现。
综上所述， 随着日粮中 ＤＦＲＢ 水平的增加， Ｐｅ⁃

ｄｏｂａｃｔｅ、 Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅ、 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 和 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ
的相对丰度呈线性降低。 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎ⁃
ｇｏｂｉｕｍ 的丰度随 ＤＦＲＢ 日粮水平增加而呈二次变化。
ＤＦＲＢ 水平从 ０ 增加到 ７％， 降低了 Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ＿
Ｓｈｉｇｅｌｌａ 的相对丰度， 而 Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕ 和 Ｃａｒｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
等增多， 表明 ７％ ＤＦＲＢ 组日粮具有益生效果， 可以

促进有益菌增殖， 抑制潜在致病菌增殖。 而当日粮

ＤＦＲＢ 水平从 ７％增加到 ２１％时 Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ＿Ｓｈｉｇｅｌｌａ 增

多， 表明过高的日粮纤维水平可能会破坏肠道生物屏

障功能。 ７％的 ＤＦＲＢ 水平还可以增加与抗氧化应激

有关的 Ｃａｒｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 和 Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ
的相对丰度， 降低空肠氧化应激， 促进肠道健康。
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