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摘要： 本试验旨在研究正常体重 （ＮＢＷ） 仔猪和宫内发育迟缓 （ＩＵＧＲ） 仔猪肠道菌群的定植特征及其与器官生长发育的潜在联系。 试验选取

ＮＢＷ 仔猪和 ＩＵＧＲ 仔猪各 １２ 头， ２１ 日龄断奶后转至单栏饲喂， 经 ７ ｄ 适应后， 开始为期 ２８ ｄ 的饲养试验。 分别于试验的第 ０ 和 ２８ 天空腹称重并

记录， 屠宰后分离肝脏、 脾脏和胰腺称重； 分离空肠、 回肠和结肠称重并测量长度， 采集肠内容物进行微生物组分析。 结果表明， 与 ＮＢＷ 仔猪

相比， ＩＵＧＲ 仔猪的末重、 肝脏重、 空肠重和长度均显著降低 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 而肝脏系数， 回肠重、 长度和系数以及结肠重、 长度与系数均显著升

高 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 ＮＢＷ 仔猪和 ＩＵＧＲ 仔猪空肠、 回肠和结肠微生物 α 和 β 多样性均无明显改变， 而 ＩＵＧＲ 仔猪空肠变形菌门 （Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） 丰度

呈升高趋势 （Ｐ＝ ０􀆰 ０８）， 回肠 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 和放线菌门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） 丰度显著升高、 厚壁菌门 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ） 丰度显著降低 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。 此

外， Ｓｐｅａｒｍａｎ 分析发现肠道菌丰度与仔猪器官发育密切相关， 其中呈显著负相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５） 的包括： 空肠葡萄球菌属 （Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ） 与末重、
肝脏重和胰腺重， 回肠 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 与回肠重、 回肠长度和回肠系数； 呈显著正相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５） 的包括： 回肠 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 与回肠重、 回肠系数和

肝脏系数， 结肠 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 与结肠重和结肠系数。 由上可见， ＮＢＷ 仔猪与 ＩＵＧＲ 仔猪断奶后肠道菌群定植发生明显变化， 这与仔猪的器官生长

发育受阻具有明显的相关性。
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　 　 近年来， 随着集约化生猪养殖业的快速发展， 人

们对高产母猪的需求日渐增加。 然而， 随着母猪产仔

数的增加， 新生仔猪宫内发育迟缓 （ ＩＵＧＲ） 的发生

率高达 １５％ ～ ２０％［１］。 新生 ＩＵＧＲ 仔猪营养获取不

足， 体重轻、 免疫力弱， 造成生长发育缓慢、 腹泻率

高和死亡率高等问题［２］。 经常在断奶前死亡或者被

淘汰， 造成了极大的浪费［３］。 肠道是抵抗病原入侵

的重要屏障， 对维持动物机体健康具有重要意义［４］。
肠道菌群的早期定植与动物肠道免疫和屏障功能的成

熟以及生长发育密切相关［５］。 ＩＵＧＲ 新生仔猪的肠道

发育和屏障功能受损严重， 是导致 ＩＵＧＲ 仔猪肠道疾

病发生和生长性能降低的重要原因［６］。 有研究表明，
新生 ＩＵＧＲ 仔猪肠道微生物的早期定植、 结构组成、
代谢特征与正常体重 （ＮＢＷ） 仔猪明显不同［７］。 然

而， 断奶 ＩＵＧＲ 仔猪肠道微生物的定植特征尚不清

楚， 因此， 本文旨在研究断奶后 ＮＢＷ 仔猪与 ＩＵＧＲ
仔猪的肠道微生物定植特征及其与器官生长发育的潜

在联系， 为改善 ＩＵＧＲ 仔猪的生长性能和肠道健康提

供参考。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验动物、 分组与饲养管理

动物饲养试验在中科院亚热带农业生态研究所试

验场开展。 试验选用胎次和体况相近的健康长白×大
白妊娠母猪 ２４ 头 （湖南益阳新五丰猪场）， 分娩后

根据每窝的产仔数 （１０ ～ １４ 头） 选出 １２ 窝新生仔

猪。 本试验中， 将新生仔猪体重低于窝平均体重

１０％的仔猪称为 ＩＵＧＲ 仔猪， 将大于平均体重的仔猪

称为 ＮＢＷ 仔猪［８］， 根据每窝平均体重， 从每窝中挑

出 ＮＢＷ 仔猪和 ＩＵＧＲ 仔猪各 １ 头， 总计 ２４ 头， 分为

ＮＢＷ 组和 ＩＵＧＲ 组， 每组 １２ 头。 所选仔猪由母猪自

然哺乳喂养， ２１ 日龄断奶后单栏饲养适应 １ 周后，
（７􀆰 ５０±０􀆰 ２９） ｋｇＮＢＷ 仔猪和 （５􀆰 ６８±０􀆰 ４３） ｋｇＩＵＧＲ
仔猪开始饲喂 ２８ ｄ 的保育料［９］， 日粮的组成及营养

水平见表 １。 母猪和仔猪饲养管理、 消毒和免疫等按

正常养殖标准规范操作。
１􀆰 ２　 测定指标与方法

１􀆰 ２􀆰 １　 器官系数测定

断奶仔猪饲喂 ２８ ｄ 时， 禁食 １２ ｈ 后空腹称重，

采用麻醉后放血处死， 屠宰后分离肝脏、 脾脏和胰腺

称重并记录， 计算器官系数。 计算公式为： 器官系数＝
器官重 （ｇ） ／末体重 （ｋｇ）。

表 １　 日粮组成与营养水平 （风干基础）

组成 含量 ／ ％ 营养指标２） 营养水平

玉米 ４８􀆰 ５０ 消化能 ／ （ＭＪ· ｋｇ－１） １４􀆰 ４４

膨化大豆 １２􀆰 ００ 粗蛋白 ／ ％ １７􀆰 ５０

膨化玉米 １０􀆰 ００ 粗脂肪 ／ ％ ４􀆰 ７０

豆粕 ７􀆰 ５０ 粗纤维 ／ ％ ２􀆰 ７０

乳清粉 ５􀆰 ００ 赖氨酸 ／ ％ １􀆰 ４０

发酵豆粕 ５􀆰 ００ 苏氨酸 ／ ％ ０􀆰 ７７

蒸汽鱼粉 ３􀆰 ００ 蛋氨酸 ／ ％ ０􀆰 ３３

乳仔猪专用油粉 ２􀆰 ００ 钙 ／ ％ ０􀆰 ６１

葡萄糖 ２􀆰 ００ 总磷 ／ ％ ０􀆰 ５４

预混料１） ５􀆰 ００

合计 １００􀆰 ００

　 　 注：１）预混料为每千克日粮提供： 微生素 Ａ １２ ０００ ＩＵ， 维生素 Ｄ３

３ ０００ ＩＵ， 维生素 Ｅ ５０ ｍｇ， 微生素 Ｋ３ ４ ｍｇ， 维生素 Ｂ１ ４ ｍｇ， 维生素 Ｂ２

１０ ｍｇ， 维生素 Ｂ６ ７ ｍｇ， 维生素 Ｂ１２ ０􀆰 ０５ ｍｇ， 酸化剂 ５􀆰 ００ ｇ， 氯化胆碱

１􀆰 ００ ｇ， Ｃｕ （ＣｕＳＯ４·５Ｈ２Ｏ） ０􀆰 ５０ ｇ， Ｍｎ （ＭｎＳＯ４·Ｈ２Ｏ） ０􀆰 ３０ ｇ， Ｚｎ

（ＺｎＳＯ４·Ｈ２Ｏ） ０􀆰 ３０ ｇ， Ｆｅ （ＦｅＳＯ４·Ｈ２Ｏ） ０􀆰 ６０ ｇ， Ｉ （ＫＩＯ３） １０ ｍｇ， 抗

氧化剂 ８０ ｍｇ；２）营养水平为计算值。

１􀆰 ２􀆰 ２　 肠道微生物测序

取中段部位的空肠、 回肠和结肠内容物， 装入离

心管中， 液氮速冻后－８０ ℃保存。 取 ０􀆰 ２ ｇ 左右肠道

内容物， 采用 ＯＭＥＧＡ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ （ Ｄ５６２５ － ０１，
Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ－Ｔｅｋ， Ｎｏｒｃｒｏｓｓ， ＧＡ， ＵＳＡ） 试剂盒提取微

生物总 ＤＮＡ。 采用 １６Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ３－Ｖ４ 区特异性引物扩

增， 上游引物为 ５′－ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ－３′，
下游引物为 ５′－ＴＣＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ－３′。
扩增程序为： ９８ ℃ ２ ｍｉｎ 预变性； ９８ ℃ 变性 １５ ｓ，
５５ ℃退火 ３０ ｓ， ７２ ℃ 延伸 ３０ ｓ， ２５ 个循环； 最后

７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎ。 用 ２％琼脂糖凝胶电泳检验扩增产

物， 采 用 ＤＮＡ 回 收 试 剂 盒 （ Ａｘｙｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ，
Ｕｎｉｏｎ Ｃｉｔｙ， ＣＡ， ＵＳＡ） 回收 ＤＮＡ 产物， 并用 Ｑｕａｎ⁃
ｔｉＦｌｕｏｒＴＭ － ＳＴ 微型荧光仪 （ Ｐｒｏｍｅｇａ， Ｍａｄｉｓｏｎ， ＷＩ，
ＵＳＡ） 进行核酸质量检验， 之后在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 平台上进

行测序。
使用 ＱＩＩＭＥ２ 对下机数据进行质控， 使用 ＤＡＤＡ２
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软件对序列进行过滤、 去噪、 合并和去除嵌合体。 用

Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓ 数据库对扩增子序列变体进行分类和物种

注释。 序列数据分析主要采用 ＱＩＩＭＥ２ 平台进行， 利

用其多样性分析插件进行微生物 α 多样性分析， 检

测指标包括 Ｓｈａｎｎｏｎ、 Ｓｉｍｐｓｏｎ、 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ＿ ｓｐｅｃｉｅｓ 和

Ｃｈａｏ１。 微生物 β 多样性分析， 采用主坐标分析

（ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ－ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ， ＰＣｏＡ） 和非度量多

维 尺 度 分 析 （ ｎｏｎｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ，
ＮＭＤＳ） 对肠道微生物组学数据进行降维处理， 并进

行可视化以观察菌群的结构差异。 采用 Ｍａｎｎ －
Ｗｈｉｔｎｅｙ Ｕ ｔｅｓｔ 分析门和属分类水平上不同组仔猪肠

道微生物群的丰度差异。
１􀆰 ３　 相关性分析

采用基于 Ｒ 包的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性检验方法， 检

测仔猪肠道差异菌群与器官发育指标的相关性。
１􀆰 ４　 统计分析

采用 Ｅｘｃｅｌ 进行数据的整理， 并用 ＳＰＳＳ ２０􀆰 ０ 软

件进行独立样本 ｔ 检验来分析显著性， 结果以 “平均

值±标准误” 表示， Ｐ ＜ ０􀆰 ０５ 表示组间数据有显著

差异。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 ＮＢＷ 与 ＩＵＧＲ 仔猪器官生长发育的比较

如表 ２ 所示， 与 ＮＢＷ 仔猪相比， ＩＵＧＲ 仔猪的

末重、 肝脏重、 胰腺重、 空肠重和空肠长度均显著降

低 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 而 ＩＵＧＲ 仔猪的肝脏系数， 回肠重、
长度和系数以及结肠重、 长度与系数均显著升高

（Ｐ＜０􀆰 ０５）。

表 ２　 ＮＢＷ 仔猪与 ＩＵＧＲ 仔猪器官发育指标的比较

发育指标 ＮＢＷ 仔猪 ＩＵＧＲ 仔猪

末重 ／ ｋｇ １８􀆰 ９７±０􀆰 ５２ １４􀆰 ７０±０􀆰 ８９∗

肝脏重 ／ ｇ ４７１􀆰 ４９±１２􀆰 ２２ ４０６􀆰 ４２±１３􀆰 ３０∗

肝脏系数 ／ （ｇ·ｋｇ－１） ２５􀆰 ２６±０􀆰 ３５ ２７􀆰 ３６±０􀆰 ７２∗

脾脏重 ／ ｇ ３２􀆰 ５３±１􀆰 ６８ ３０􀆰 ４１±２􀆰 ４４

脾脏系数 ／ （ｇ·ｋｇ－１） １􀆰 ７４±０􀆰 １０ ２􀆰 ０１±０􀆰 １３

胰腺重 ／ ｇ ４３􀆰 ３５±２􀆰 １５ ３５􀆰 ４９±２􀆰 ３３∗

胰腺系数 ／ （ｇ·ｋｇ－１） ２􀆰 ３１±０􀆰 ０９ ２􀆰 ３６±０􀆰 １０

空肠重 ／ ｇ ５４２􀆰 １３±２０􀆰 ６７ ３８７􀆰 ４４±４１􀆰 ２７∗

空肠长度 ／ ｃｍ ６３６􀆰 ５０±４５􀆰 ８９ ５３６􀆰 ００±２７􀆰 ４８∗

空肠系数 ／ （ｇ·ｋｇ－１） ２９􀆰 ２５±１􀆰 ３９ ２６􀆰 ４５±３􀆰 １６

回肠重 ／ ｇ ２９６􀆰 ７２±４１􀆰 ２８ ４２０􀆰 ２１±３９􀆰 ４４∗

回肠长度 ／ ｃｍ ３４８􀆰 ９１±３３􀆰 ５３ ４８８􀆰 ２５±３８􀆰 ０８∗

回肠系数 ／ （ｇ·ｋｇ－１） １５􀆰 ７６±２􀆰 ０７ ２８􀆰 ６２±３􀆰 ０６∗

结肠重 ／ ｇ １７０􀆰 ８１±１０􀆰 ９０ ２０９􀆰 ２８±１８􀆰 ７９∗

结肠长度 ／ ｃｍ １０６􀆰 ７６±７􀆰 ６６ １５８􀆰 ５７±１６􀆰 ４４∗

结肠系数 ／ （ｇ·ｋｇ－１） ９􀆰 １８±０􀆰 ５３ １４􀆰 １７±１􀆰 ２７∗

　 　 注：∗表明两组间存在显著差异 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 下同。

２􀆰 ２　 ＮＢＷ 与 ＩＵＧＲ 仔猪肠道菌群多样性的比较

　 　 如图 １ 和 ２ 所示， ＮＢＷ 和 ＩＵＧＲ 仔猪的空肠、 回

肠和结肠菌群 α 多样性没有明显差异， 并且 β 多样

性结果也显示两组仔猪的肠道菌群没有明显的聚类

特征。

ＪＮ 和 ＪＩ 分别表示 ＮＢＷ 仔猪和 ＩＵＧＲ 仔猪空肠； ＩＮ 和 ＩＩ 分别表示 ＮＢＷ 仔猪和 ＩＵＧＲ 仔猪回肠； ＣＮ 和 ＣＩ 分别表示 ＮＢＷ 仔猪和 ＩＵＧＲ 仔猪结

肠， 下同。

图 １　 ＮＢＷ 和 ＩＵＧＲ 仔猪空肠、 回肠和结肠菌群 α多样性的比较
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Ａ～Ｃ． 仔猪空肠、 回肠和结肠菌群的主坐标分析 （ＰＣｏＡ） 结果； Ｄ～Ｆ． 仔猪空肠、 回肠和结肠菌群非度量多维尺度分析 （ＮＭＤＳ） 结果。

图 ２　 ＮＢＷ 和 ＩＵＧＲ 仔猪空肠、 回肠和结肠菌群 β多样性的比较

２􀆰 ３　 ＮＢＷ 与 ＩＵＧＲ 仔猪肠道菌群在门水平上比较

　 　 如图 ３ 所示， 在空肠内容物中， ＮＢＷ 仔猪优势

菌门为厚壁菌门 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ， ７７􀆰 ８７％）， 拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ， ４􀆰 ２７％）， 变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，
６􀆰 ６６％） 和 放 线 菌 门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ， ６􀆰 ７４％），
ＩＵＧＲ 仔猪优势菌门为 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ （７４􀆰 ４７％）， Ｂａｃｔｅ⁃
ｒｏｉｄｅｔｅｓ （ ３􀆰 ５１％）， Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （ １２􀆰 ４６） 和 Ａｃｔｉ⁃
ｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （４􀆰 ６９％）； 在回肠内容物中， ＮＢＷ 仔猪优

势 菌 门 为 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ （ ９２􀆰 ０６％）， Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
（１􀆰 ４４％）， Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （ ３􀆰 １３％） 和 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
（ ２􀆰 ４１％）， ＩＵＧＲ 仔 猪 优 势 菌 门 为 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ

（ ８５􀆰 ３７％）， Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ （ １􀆰 ５％）， Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
（６􀆰 １３％） 和 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （６􀆰 ０４％）； 在结肠内容物

中， ＮＢＷ 仔猪优势菌门为 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ （ ５９􀆰 ６２％），
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ （３７􀆰 ４４％）， Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （０􀆰 ３５％） 和

螺旋体门 （ Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ， １􀆰 ３１％）， 而 ＩＵＧＲ 仔猪优

势 菌 门 为 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ （ ５８􀆰 １９％）， Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
（３９􀆰 ２８％）， Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ （ ０􀆰 ７９％） 和 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
（０􀆰 ４９％）。 与 ＮＢＷ 仔猪相比， ＩＵＧＲ 仔猪空肠 Ｐｒｏ⁃
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 丰度呈升高趋势 （Ｐ ＝ ０􀆰 ０８）， 回肠 Ｐｒｏ⁃
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 丰度显著升高、 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ
丰度显著降低 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。
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Ａ． ＮＢＷ 和 ＩＵＧＲ 仔猪空肠、 回肠和结肠菌群在门水平上的组成； Ｂ． ＮＢＷ 和 ＩＵＧＲ 仔猪空肠、 回肠和结肠在门水平上的差异。

图 ３　 ＮＢＷ 仔猪和 ＩＵＧＲ 仔猪空肠、 回肠和结肠菌群在门水平上的组成与差异

２􀆰 ４　 ＮＢＷ 与 ＩＵＧＲ 仔猪肠道菌群在属水平上比较

　 　 如图示 ４ 所示， 在空肠内容物中， ＮＢＷ 仔猪优

势菌属为乳杆菌属 （ Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ， １８􀆰 ３４％）， 链球

菌属 （Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ，１４􀆰 ７１％），魏斯氏菌属（Ｗｅｉｓｓｅｌｌａ，
４􀆰 ７９％）和 ＳＭＢ５３（１􀆰 ６８％），而 ＩＵＧＲ 仔猪优势菌群为

Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ （ １８􀆰 ６５％）， Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ （ １４􀆰 １０％），
假单 胞 菌 属 （ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ， ５􀆰 ４０％） 和 Ｗｅｉｓｓｅｌｌａ
（４􀆰 ２８％）； 在回肠内容物中， ＮＢＷ 仔猪优势菌属为

Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ （ ２４􀆰 ６５％）， Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ （ １６􀆰 １３％），
Ｗｅｉｓｓｅｌｌａ （ ４􀆰 ８１％） 和 梭 菌 属 （ Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ， １􀆰 ９９％），
ＩＵＧＲ 仔 猪 优 势 菌 属 为 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ （ １５􀆰 ７４％），
Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ （１５􀆰 １１％）， Ｗｅｉｓｓｅｌｌａ （３􀆰 ２５％） 和棒状

杆菌属 （Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ， ２􀆰 ８３％）； 在结肠内容物

中， ＮＢＷ 仔猪优势菌属为普氏菌属 （ Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ，

２３􀆰 ０５％）， Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ （５􀆰 ０９％）， 颤螺旋菌属 （Ｏｓ⁃
ｃｉｌｌｏｓｐｉｒａ， ４􀆰 ８７％） 和 罗 斯 氏 菌 属 （ Ｒｏｓｅｂｕｒｉａ，
３􀆰 ０７％）， ＩＵＧＲ 仔 猪 优 势 菌 属 为 Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ
（１８􀆰 ４４％）， Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａ （３􀆰 ６１％）， 粪杆菌属 （Ｆａｅ⁃
ｃａｌｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ， ２􀆰 ８５％） 和 Ｒｏｓｅｂｕｒｉａ （２􀆰 ７２％）。

此外， 与 ＮＢＷ 仔猪相比， ＩＵＧＲ 仔猪空肠葡萄

球菌属 （ Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ） 和布雷德菌属 （Ｂｕｌｌｅｉｄｉａ）
丰度显著升高 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 双歧杆菌属 （Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅ⁃
ｒｉｕｍ） 和 Ａｌｌｏｂａｃｕｌｕｍ 丰度显著降低 （ Ｐ ＜ ０􀆰 ０５ ）；
ＩＵＧＲ 仔猪回肠 Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉｕｍ、 放线菌属 （ Ａｃｔｉｎｏ⁃
ｍｙｃｅｓ）、 芽殖菌属 （Ｇｅｍｍｉｇｅｒ） 和 Ｂｕｌｌｅｉｄｉａ 丰度均显

著升高 （Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）； ＩＵＧＲ 仔猪结肠 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ 和

Ｂｕｌｌｅｉｄｉａ 丰度显著升高 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， Ｄｏｒｅａ 和布劳特

氏菌属 （Ｂｌａｕｔｉａ） 丰度显著降低 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。
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Ａ􀆰 ＮＢＷ 和 ＩＵＧＲ 仔猪空肠、 回肠和结肠菌群在属水平上的组成； Ｂ～Ｅ． ＮＢＷ 和 ＩＵＧＲ 仔猪空肠的差异菌； Ｆ～ Ｉ． ＮＢＷ 和 ＩＵＧＲ 仔猪回肠的差

异菌； Ｊ～Ｍ． ＮＢＷ 和 ＩＵＧＲ 仔猪回肠的差异菌。

图 ４　 ＮＢＷ 与 ＩＵＧＲ 仔猪空肠、 回肠和结肠菌群在属水平上的组成与差异

２􀆰 ５　 ＮＢＷ 与 ＩＵＧＲ 仔猪肠道菌群丰度与器官生长

发育的相关性分析

　 　 如图 ５ 所示， 仔猪空肠 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 与肝系数呈显

著负相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， Ｂｕｌｌｅｉｄｉａ 与末重、 肝脏重和空

肠重呈显著负相关、 与脾系数呈显著正相关 （Ｐ ＜

０􀆰 ０５）， Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ 与末重、 肝脏重和胰腺重呈显

著负相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）； 仔猪回肠 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 与回肠重、
回肠长度和回肠系数呈显著负相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， Ｐｒｏ⁃
ｔｅｏｂａｃｔｅｒ 与回肠重、 回肠系数和肝系数呈显著正相关

（Ｐ＜０􀆰 ０５）， Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｓ 与肝系数呈显著正相关 （Ｐ＜
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０􀆰 ０５）， Ｇｅｍｍｉｇｅｒ 与回肠系数和肝系数呈显著正相关

（Ｐ＜０􀆰 ０５）， Ｂｕｌｌｅｉｄｉａ 与回肠系数呈显著正相关 （Ｐ＜
０􀆰 ０５）； 仔猪结肠 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 与结肠重和结肠系数

呈显著正相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 与胰腺重呈

显著负相关 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

Ａ． ＮＢＷ 和 ＩＵＧＲ 仔猪空肠差异菌与器官发育的相关性热图； Ｂ． ＮＢＷ 和 ＩＵＧＲ 仔猪回肠差异菌与器官发育的相关性热图； Ｃ． ＮＢＷ 和 ＩＵＧＲ 仔

猪结肠差异菌与器官发育的相关性热图。

图 ５　 仔猪肠道差异菌与器官发育的相关性热图

３　 讨论

哺乳动物肠道微生物深刻影响着宿主的健康和疾

病进程［１］。 越来越多的研究表明， 肠道菌群改变了

宿主肠道营养物质的代谢过程［２］， 并且还对宿主代

谢和生长发育有着深远影响［１０］。 本文研究了 ＮＢＷ 仔

猪和 ＩＵＧＲ 仔猪肠道菌群定植特征的差异， 并探讨了

其与仔猪器官发育的潜在联系。 研究结果表明，
ＩＵＧＲ 严重阻碍了仔猪器官的生长发育， 还显著改变

了断奶仔猪肠道菌的组成和丰度， 并且二者之间存在

一定的联系。
肠道的正常发育对动物营养物质消化吸收和生长

发育至关重要［１１］。 有研究结果表明， 仔猪小肠长度

与其平均日增重、 平均日采食量和末重呈显著正相

关， 小肠较长的仔猪具有更好的消化和吸收能力［１２］。
在本试验中， 断奶仔猪经 ２８ ｄ 饲喂后发现， ＩＵＧＲ 仔

猪的末重和器官系数 （包括肝脏和肠道等） 仍然显

著低于 ＮＢＷ 仔猪， 并且 ＩＵＧＲ 猪的空肠、 回肠和结

肠重量和长度也明显降低， 这与我们的前期研究结果

一致［７］。 综上结果表明， ＩＵＧＲ 可降低断奶仔猪器官

的正常生长发育， 并且肠道发育受损可能是影响

ＩＵＧＲ 仔猪生长的重要因素［１３］。
肠道菌群在维护宿主正常生理过程方面发挥着重

要作用， 并且其组成和活性也受到宿主肠道内环境的

影响。 我们的前期研究表明， 哺乳 ＩＵＧＲ 仔猪肠道菌

群的结构和丰度以及与宿主代谢相关的肠道菌群代谢

通路发生明显改变［１４］。 在本试验中， ＮＢＷ 仔猪和

ＩＵＧＲ 仔猪断奶后 ２８ ｄ 内肠道菌群的多样性和丰富度

未发生明显改变， 而断奶前 ＩＵＧＲ 仔猪肠道微生物的

多样性低于 ＮＢＷ 仔猪［７］， 这可能是因为随着日龄的

增加 ＩＵＧＲ 仔猪肠道发育更加成熟， 有助于肠道正常

菌群的定植［１５］。 此外， 在本试验中， 仔猪肠道菌群

在门和属水平上的组成与丰度发生明显改变。 与

ＮＢＷ 仔猪相比， ＩＵＧＲ 仔猪空肠 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 丰度以

及回肠 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 丰度显著升高，
而 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 中包括埃希菌属、 沙门菌属和弧菌
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属等与肠道炎症有关的菌群［１６］。 这表明尽管随着日

龄的增长 ＩＵＧＲ 仔猪肠道功能有所恢复， 但是仔猪仍

然面临着肠道疾病的威胁。 此外， Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 与宿主

对食物中能量的摄取能力有关， 肥胖儿童和成人肠道

中含有更高的 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 数量［１７］。 本试验中 ＩＵＧＲ 仔

猪肠道 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 丰度显著降低， 提示肠道菌群可能

是阻碍 ＩＵＧＲ 仔猪能量获得的原因之一。
Ｓｐｅａｒｍａｎ 分析常用来研究两个或多个变量之间

的潜在联系。 本试验采用 Ｓｐｅａｒｍａｎ 分析发现了多对

仔猪肠道菌丰度与器官发育指标之间的相关关系， 其

中， 负相关关系包括回肠 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 与回肠重、 回肠

长度和回肠系数等； 正相关关系包括 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒ 与

回肠重、 回肠系数和肝系数， Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｓ 与肝系数

等。 有研究表明， 肠道中 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 的丰度降低不利

于肠道能量的利用， 进而影响宿主能量代谢［１８］； 而

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 丰度升高可能导致致病菌的增加， 引起

肠道严重的免疫反应， 不利于仔猪的肠道健康［１９］。
此外， 有研究表明， 无菌小鼠有着更小的肝脏和肠质

量、 更薄的肠壁和更大的盲肠［２０］， 这显示出肠道菌

具有促进动物生长和器官发育的重要作用。 以上结果

表明， 肠道菌群可能在 ＩＵＧＲ 仔猪的生长发育中有负

面效应， 提示通过改善 ＩＵＧＲ 仔猪肠道菌群稳态可能

是提高其肠道健康和促进其生长发育的有效手段

之一。

４　 结论

ＩＵＧＲ 可降低断奶仔猪的生长发育和器官系数，
而对仔猪空肠、 回肠和结肠菌群的 α 多样性没有影

响， 但是显著改变仔猪各肠段菌群的组成和丰度， 且

这种改变与仔猪的器官生长发育存在一定的关系。
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