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大约克公猪精液质量与粪便菌群的相关性分析
锁云鹏ꎬ李晓彤ꎬ李延森ꎬ沈丹ꎬ李春梅∗

(南京农业大学动物科技学院家畜环境控制与智慧生产研究中心ꎬ江苏 南京 ２１００９５)

摘要:[目的]本试验旨在研究不同精液质量公猪粪便的菌群组成、睾酮及内毒素水平ꎬ分析粪便菌群丰度与精液质量、睾酮

及内毒素的相关性ꎬ为通过调控公猪肠道菌群改善精液质量提供依据ꎮ [方法]依据试验前 ３ 个月的所有公猪精液质量参

数ꎬ挑选 ３３ 头日龄(４７９.３３±２.８５)和体况相近的大约克公猪ꎬ划分为低质量精液(ＬＳＱ)组(１２ 头)和高质量精液(ＨＳＱ)组
(２１ 头)ꎮ 采集试验公猪新鲜粪便进行睾酮和内毒素水平检测ꎬ并通过 １６Ｓ 核糖体 ＲＮＡ(１６Ｓ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡꎬ１６Ｓ ｒＲＮＡ)基
因测序技术分析粪便的菌群组成ꎮ [结果]ＨＳＱ 组公猪粪便睾酮水平显著高于 ＬＳＱ 组(Ｐ<０.０１)ꎬ内毒素水平无显著差异ꎮ
ＨＳＱ 组和 ＬＳＱ 组的公猪粪便菌群存在 ３ 个差异菌科和 ５ 个差异菌属ꎮ 在科水平上ꎬＥｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ 在

ＬＳＱ 组中显著富集(Ｐ<０.０５)ꎬＡｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ 和 Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａｅ 在 ＨＳＱ 组中显著富集(Ｐ<０.０５)ꎻ在属水平上ꎬｇ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿
Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ 和 Ｆａｅｃａｌｉｂａｃｕｌｕｍ 在 ＬＳＱ 组中显著富集(Ｐ<０.０５)ꎬｇ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ａｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ、Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ
和 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿ｓｔｒｉｃｔｏ＿６ 在 ＨＳＱ 组中显著富集(Ｐ<０.０５)ꎮ Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ 丰度与精子活力及精子

密度存在显著的负相关关系(Ｐ<０.０１)ꎬ与粪便睾酮水平呈负相关(Ｐ ＝ ０.１１)ꎻＡｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ 丰度与精子活力、精子密度和粪

便睾酮水平存在显著的正相关关系(Ｐ<０.０５)ꎻＡｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａｅ 丰度与精子活力(Ｐ<０.０１)及精子密度(Ｐ<０.０５)存在显著的

正相关关系ꎬ与粪便睾酮水平呈正相关(Ｐ＝ ０.０９)ꎮ [结论]不同精液质量的公猪粪便睾酮水平和菌群组成存在差异ꎬ公猪

粪便菌群结构与精液质量、粪便睾酮水平存在不同程度的相关性ꎬ研究结果为通过调控肠道菌群来改善公猪精液质量提供
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Ａｂｓｔｒａｃｔ:[Ｏｂｊｅｃｔｉｖｅｓ]Ｔｈｅ ｏｂｊｅｃｔｉｖｅ ｏｆ ｔｈｉｓ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｗａｓ ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎꎬｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅ ａｎｄ ｅｎｄｏｔｏｘｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ
ｆｅｃｅｓꎬｆｒｏｍ ｂｏａｒｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｍｅｎ ｑｕａｌｉｔｙꎬａｎｄ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｍｅｎ ｑｕａｌｉｔｙ ａｎｄ ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａꎬｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅ
ａｎｄ ｅｎｄｏｔｏｘｉｎ. Ｉｔ ｗｉｌｌ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｓｅｍｅｎ ｑｕａｌｉｔｙ ｂｙ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｎ ｐｉｇ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ. [Ｍｅｔｈｏｄｓ]
Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｓｅｍｅｎ ｑｕａｌｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ａｌｌ ｂｏａｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｍｏｎｔｈｓ ｂｅｆｏｒｅ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔꎬ３３ Ｙｏｒｋ ｂｏａｒｓ ｏｆ ｓｉｍｉｌａｒ ａｇｅ(４７９.３３±
２.８５)ａｎｄ ｂｏｄｙ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ａｎｄ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｌｏｗ ｓｅｍｅｎ ｑｕａｌｉｔｙ ｇｒｏｕｐ(ＬＳＱꎬｎ＝ １２)ａｎｄ ｈｉｇｈ ｓｅｍｅｎ ｑｕａｌｉｔｙ ｇｒｏｕｐ(ＨＳＱꎬ
ｎ＝ ２１) . Ｆｒｅｓｈ ｆｅｃｅｓ ｏｆ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｂｏａｒｓ ｗｅｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅ ａｎｄ ｅｎｄｏｔｏｘｉｎꎬａｎｄ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｆｅｃｅｓ ｗａｓ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ １６Ｓ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ. [Ｒｅｓｕｌｔｓ]Ｔｈｅ ｆｅｃａｌ ｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｂｏａｒｓ
ｉｎ ｔｈｅ ＨＳＱ ｇｒｏｕｐ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｔｈｅ ＬＳＱ ｇｒｏｕｐ(Ｐ<０.０１)ꎬａｎｄ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｅｎｄｏｔｏｘｉｎ
ｌｅｖｅｌｓ. Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ３ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ ａｎｄ ５ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ ｇｅｎｅｒａ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｔｈｅ ｂｏａｒ ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｏｆ ｔｈｅ
ＨＳＱ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ＬＳＱ ｇｒｏｕｐ. Ａｔ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌꎬＥｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＬＳＱ ｇｒｏｕｐ
(Ｐ<０.０５)ꎬＡｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ ａｎｄ Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＨＳＱ ｇｒｏｕｐ(Ｐ<０.０５)ꎻａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌꎬｇ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿
Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ ａｎｄ Ｆａｅｃａｌｉｂａｃｕｌｕｍ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＬＳＱ ｇｒｏｕｐ (Ｐ<０.０５)ａｎｄ ｇ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿
ＡｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅꎬＡｋｋｅｒｍａｎｓｉａ ａｎｄ Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿ｓｔｒｉｃｔｏ＿６ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＨＳＱ ｇｒｏｕｐ(Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ａ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ｓｐｅｒｍ ｍｏｔｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｓｐｅｒｍ ｄｅｎｓｉｔｙ(Ｐ<０.０１)ꎬａｎｄ
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ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ａ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ｆｅｃａｌ ｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅ ｌｅｖｅｌｓ(Ｐ ＝ ０.１１)ꎻｔｈｅｒｅ ｗａｓ ａ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ Ａｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ ａｎｄ ｓｐｅｒｍ ｍｏｔｉｌｉｔｙꎬｓｐｅｒｍ ｄｅｎｓｉｔｙ ａｎｄ ｆｅｃａｌ ｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅ ｌｅｖｅｌｓ(Ｐ< ０. ０５)ꎻ
Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｓｐｅｒｍ ｍｏｔｉｌｉｔｙ (Ｐ < ０. ０１) ａｎｄ ｓｐｅｒｍ ｄｅｎｓｉｔｙ (Ｐ < ０. ０５)ꎬ ａｎｄ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ
ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｆｅｃａｌ ｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅ ｌｅｖｅｌｓ (Ｐ ＝ ０. ０９) . [Ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｓ] Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｅｃａｌ
ｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅ ｌｅｖｅｌ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂｏａｒｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｍｅｎ ｑｕａｌｉｔｙꎬａｎｄ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｇｒｅｅｓ ｏｆ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｂｏａｒ ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｓｅｍｅｎ ｑｕａｌｉｔｙꎬｆｅｃａｌ ｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅ ｌｅｖｅｌｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｎｅｗ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ
ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｂｏａｒ ｓｅｍｅｎ ｑｕａｌｉｔｙ ｂｙ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ.
Ｋｅｙｗｏｒｄｓ:ｂｏａｒꎻｓｅｍｅｎ ｑｕａｌｉｔｙꎻｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅꎻｅｎｄｏｔｏｘｉｎꎻｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ

目前对于养猪产业来说ꎬ公猪精液质量的好坏直接影响猪群的繁殖效率和生产安全[１]ꎮ 环境内分泌

干扰物[２]、日粮结构或外界不良环境等因素极易造成公猪的精子损伤ꎬ影响精液质量ꎬ导致繁殖性能下

降ꎬ给养猪业造成严重的经济损失[３]ꎮ 因此ꎬ探究改善公猪精液品质的有效方法对于养猪生产具有重要

意义ꎮ 研究表明ꎬ老龄小鼠补充益生菌后其生精小管萎缩和睾丸间质细胞面积减少的症状得到减缓[４]ꎮ
将通过褐藻寡糖调控的肠道菌群移植到糖尿病的小鼠体内后ꎬ糖尿病小鼠的精子质量得到了提升[５]ꎮ 这

些研究结果提示ꎬ肠道菌群可能对雄性的精子质量具有一定的调节作用ꎮ
很多研究已经证明肠道菌群与机体健康密切相关[６－７]ꎬ在多糖消化ꎬ维生素和营养物质合成以及免疫

功能调节等多方面发挥着关键作用[８]ꎮ 特别是近年来ꎬ肠－脑轴[６ꎬ９]、肠－肝轴[１０－１１] 以及肠－肾轴[１２] 等概

念的提出ꎬ也证明了肠道微生物对宿主代谢和生理功能的影响不仅仅局限于肠道[１３]ꎮ 也有研究者提出

肠－睾丸轴ꎬ提示肠道微生物可能参与雄性生殖功能的调控作用[１４－１５]ꎮ 众所周知ꎬ睾丸分泌的睾酮在维持

雄性第二特征、促进性腺发育、精子生成与成熟过程中发挥着积极作用[１６－１７]ꎮ 有研究报道ꎬ环境内分泌干

扰物不仅可引起小鼠睾酮浓度和精液质量的下降ꎬ而且肠道菌群多样性和丰度也发生了改变ꎬ这表明肠道

菌群与类固醇激素的合成及精子生成具有一定关系[１８－１９]ꎮ Ｌｉ 等[２０]和 Ｌｉｕ 等[２１]研究阐明了肠道微生物菌

群不仅调控雄性激素的合成和代谢ꎬ甚至能够以其他形式穿过血睾屏障来调控精子发生ꎮ Ｄｉｎｇ 等[２２]通过

建立小鼠高脂饮食模型ꎬ诱导小鼠肠道菌群失调后发现血液中内毒素含量升高ꎬ附睾组织炎症因子水平上

升ꎬ精子受损[２３]ꎮ 对不同精液利用率公猪的肠道菌群组成分析中也发现ꎬ低精液利用率公猪的血液内毒

素含量明显偏高[１]ꎮ Ｔｒｅｍｅｌｌｅｎ 等[２４]也提出ꎬ肠道革兰氏阴性菌产生的内毒素是猪强效免疫刺激物ꎬ可以

引发全身慢性炎症(代谢性内毒素血症)ꎬ损害睾丸功能和性腺功能ꎮ 在菌群移植试验中ꎬ异常精子的表

型可以通过粪菌移植传递给正常人群ꎬ而来自正常人群的粪菌移植又可缓解其他因素引起的精子损

伤[２５－２６]ꎮ 上述研究均表明ꎬ肠道菌群与精液质量关系紧密ꎮ
为了进一步阐明肠道菌群与精液质量间的关系ꎬ本试验通过检测不同精液质量的公猪粪便睾酮和内

毒素含量ꎬ以及粪便的菌群组成ꎬ并进一步分析粪便菌群结构是否与精液质量、睾酮和内毒素存在相关性ꎬ
为其作用机制研究及通过调控肠道菌群来提高公猪的精液质量提供试验依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验设计

本试验于 ２０２１ 年 ７ 月下旬在江苏淮阴某种猪场开展ꎮ 根据文献报道[２７]和试验公猪站要求ꎬ精子活

力评分在 ０.８ 以上为高质量精液ꎬ精子活力评分低于 ０.６ 为低质量精液ꎮ 本试验以圈舍内全部公猪试验前

３ 个月的精液质量参数为参考ꎬ挑选出 ３３ 头日龄(４７９.３３±２.８５)和体况相近的大约克公猪ꎬ分为低精液质

量(ＬＳＱ)组 １２ 头ꎬ高精液质量(ＨＳＱ)组 ２１ 头ꎮ ＬＳＱ 组和 ＨＳＱ 组公猪精液质量参数详见表 １ꎮ 试验公猪

自由饮水ꎬ定时定量采食(每日 ０９:３０ 和 １６:３０ 各饲喂 １.２５ ｋｇ 日粮)ꎮ 基础日粮组成及营养组成见表 ２ꎮ
每日 ０７:００—０９:００ 收集试验公猪新鲜粪便ꎬ连续收集 ５ 次ꎮ 粪便尽量不要接触地面ꎬ防止地面或尿

液对粪便造成污染ꎬ倘若接触地面使用一次性手套将其外面一层剥离ꎮ 每次收集粪便样品约 ５０ ｇ 并放入

自封袋中ꎬ于－２０ ℃保存备用ꎮ
１.２　 饲养管理

猪舍及种公猪按常规程序进行清洁、免疫、消毒和喂料ꎬ每次饲喂结束后舍内关灯保证猪只躺卧休息ꎮ
圈舍采用正压通风和单栏单猪饲养模式ꎮ 风机和湿帘根据温度梯度分为 １５ 个等级管理ꎬ当夏季温度达

２２.５ ℃时部分风机自动开启ꎬ当温度达到 ２３ ℃时开启部分湿帘ꎮ 试验期间公猪舍内温度为(２６.３±１.８)℃ꎮ

４２１
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表 １　 试验前 ３ 个月内公猪精子质量指标(􀭵ｘ±ＳＥ)
Ｔａｂｌｅ １　 Ｂｏａｒ ｓｐｅｒｍ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ｗｉｔｈｉｎ ３ ｍｏｎｔｈｓ ｂｅｆｏｒｅ ｔｈｅ ｔｒｉａｌ(􀭵ｘ±ＳＥ)

指标
Ｉｔｅｍ

低精液质量组
Ｌｏｗ ｓｅｍｅｎ ｑｕａｌｉｔｙ(ＬＳＱ)

高精液质量组
Ｈｉｇｈ ｓｅｍｅｎ ｑｕａｌｉｔｙ(ＨＳＱ)

Ｐ 值
Ｐ￣ｖａｌｕｅ

精液量 / ｍＬ Ｓｐｅｒｍ ｖｏｌｕｍｅ ３１８.４９±１１.７２ 　 ３１３.４５±７.０５ ０.６４
精子活力 Ｓｐｅｒｍ ｍｏｔｉｌｉｔｙ ０.４８±０.０３Ｂ ０.８３±０.０１Ａ <０.０１
精子密度 / (１０８ ｍＬ－１) Ｓｐｅｒｍ ｄｅｎｓｉｔｙ ３.０５±０.１５Ｂ ４.８８±０.１３Ａ <０.０１
精子畸形率 / ％ Ａｂｎｏｒｍａｌ ｓｐｅｒｍ ｒａｔｅ ３４.２０±１.６８Ａ ２２.４７±０.７３Ｂ <０.０１
有效精子数目 / (１０８ ｍＬ－１) Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｓｐｅｒｍ ｃｏｕｎｔ ４３１.１６±４４.９５ｂ １ ２２１.３２±３９.８７ａ ０.０１
总精子数目 / (１０８ ｍＬ－１) Ｔｏｔａｌ ｓｐｅｒｍ ｃｏｕｎｔ ８１５.９０±６６.４４ １ ４５９.２９±４４.６８ ０.３７

　 　 注:上标不同小写字母代表差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ上标不同大写字母代表差异极显著(Ｐ<０.０１)ꎮ
Ｎｏｔｅ:Ｔｈｅ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ( Ｐ < ０. ０５) ａｎｄ ｔｈｅ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ

ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ(Ｐ<０.０１) .

表 ２　 本试验基础日粮组成及营养组成(风干基础)
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｂａｓｉｃ ｄｉｅｔ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｉｓ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ(ａｓ￣ｄｒｙ ｂａｓｉｓ) ％

原料组成 Ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ 营养组成 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ２)

玉米 Ｃｏｒｎ ３０.５８ 消化能 Ｄｉｇｅｓｔｉｖｅ ｅｎｅｒｇｙ３) １３ ２２９.８１
小麦 Ｗｈｅａｔ ２０.００ 粗蛋白 Ｃｒｕｄｅ ｐｒｏｔｅｉｎ １５.５０
皮大麦 Ｂａｒｌｅｙ ３０.００ 粗脂肪 Ｅｔｈｅｒ ｅｘｔｒａｃｔ ２.４０
豆粕(４３％)Ｓｏｙｂｅａｎ ｍｅａｌ ６.９７ 粗纤维 Ｃｒｕｄｅ ｆｉｂｅｒ ３.８０
葵花粕 Ｓｕｎｆｌｏｗｅｒ ｍｅａｌ ５.７９ 中性洗涤纤维 Ｎｅｕｔｒａｌ ｄｅｔｅｒｇｅｎｔ ｆｉｂｅｒｓ １４.２６
鱼粉 Ｆｉｓｈ ｍｅａｌ ３.００ 钙 Ｃａ ０.９０
磷酸氢钙 Ｃａｌｃｉｕｍ ｈｙｄｒｏｇｅｎ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ０.５８ 总磷 Ｔｏｔａｌ Ｐ ０.５６
石粉 Ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ １.５１
氯化钠 Ｓｏｄｉｕｍ ｃｈｌｏｒｉｄｅ ０.２８
赖氨酸硫酸盐(７０％)Ｌｙｓｉｎｅ ｓｕｌｆａｔｅ ０.４９
苏氨酸(９８％)Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ０.０６
色氨酸(２５％)Ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎ ０.０２
氯化胆碱(６０％)Ｃｈｏｌｉｎｅ ｃｈｌｏｒｉｄｅ ０.１２
预混料 Ｐｒｅｍｉｘ１) ０.６０

　 　 注:１)预混料为每千克日粮提供:５ ０００ ＩＵ 维生素 Ａꎻ１ ０００ ＩＵ 维生素 Ｄ３ꎬ４８ ｍｇ􀅰ｋｇ－１维生素 Ｅꎻ２.５ ｍｇ􀅰ｋｇ－１维生素 Ｋꎻ４.８ ｍｇ􀅰ｋｇ－１维生素
Ｂ２ꎻ３.２ ｍｇ􀅰ｋｇ－１维生素 Ｂ６ꎻ７. ５ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ 烟酸ꎻ８８ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ 铁(硫酸亚铁)ꎻ２０ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ 铜 (硫酸铜)ꎻ９０ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ 锌(氧化锌)ꎻ
０.３ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ 硒(亚硒酸钠)ꎮ ２)营养组成为计算值ꎮ ３)消化能单位为 ｋＪ􀅰ｋｇ－１ꎮ

Ｎｏｔｅ:１)Ｐｒｅｍｉｘｅｓ ａｒｅ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｋｉｌｏｇｒａｍ ｏｆ ｄｉｅｔ:５ ０００ ＩＵ ｖｉｔａｍｉｎ Ａꎻ１ ０００ ＩＵ ｖｉｔａｍｉｎ Ｄ３ꎬ４８ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ ｖｉｔａｍｉｎ Ｅꎻ２.５ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ ｖｉｔａｍｉｎ
Ｋꎻ４.８ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ ｖｉｔａｍｉｎ Ｂ２ꎻ３.２ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ ｖｉｔａｍｉｎ Ｂ６ꎻ７.５ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ ｎｉａｃｉｎꎻ８８ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ ｉｒｏｎ( ｆｅｒｒｏｕｓ ｓｕｌｆａｔｅ)ꎻ２０ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ ｃｏｐｐｅｒ( ｃｏｐｐｅｒ
ｓｕｌｆａｔｅ)ꎻ９０ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ ｚｉｎｃ(ｚｉｎｃ ｏｘｉｄｅ)ꎻ０.３ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ ｓｅｌｅｎｉｕｍ(ｓｏｄｉｕｍ ｓｅｌｅｎｉｔｅ) . ２)Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ａｒｅ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ. ３)Ｔｈｅ ｕｎｉｔ
ｏｆ ｄｉｇｅｓｔｉｖｅ ｅｎｅｒｇｙ ｉｓ ｋＪ􀅰ｋｇ－１ .

１.３　 精液质量分析

使用计算机辅助精子分析 ( ｃｏｍｐｕｔｅｒ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｐｅｒｍ ａｎａｌｙｓｉｓꎬＣＡＳＡ) 和特定分析软件 Ｍａｇａｖｉｓｉｏｎ、
Ｍａｇａｐｏｒ、Ｚａｒａｇｏｚａ 和 Ｓｐａｉｎ 检测精液质量ꎬ测定指标包括精液量、精子活力、精子畸形率和精子密度ꎮ 总精

子数和有效精子数根据计算公式:总精子数 ＝精液量×精子密度ꎻ有效精子数 ＝精液量×精子密度×精子

活力[２８]ꎮ
１.４　 粪便睾酮和内毒素含量检测

混合粪便样本后检测粪便睾酮和内毒素含量ꎬＨＳＱ 组每 ３ 个样本混合ꎬＬＳＱ 组每 ２ 个样本混合ꎮ
１.４.１　 粪便睾酮的抽提与测定　 睾酮提取参照殷亚杰[２９]的方法并加以改良:取 ０.７５ ｇ 样品置于 １０ ｍＬ 离

心管中ꎬ加入 ５ ｍＬ 浓度为 ９０％的甲醇溶液ꎬ振荡 １ ｍｉｎꎬ置于 ６０ ℃水浴锅中 ２０ ｍｉｎꎬ２ ０００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１离心 １０
ｍｉｎꎬ取上清液ꎬ于－２０ ℃保存备用ꎮ 使用翼飞雪生物科技公司的猪总睾酮 ＥＬＩＳＡ 试剂盒进行睾酮水平测

定ꎬ具体操作步骤根据说明书进行ꎮ
１.４.２　 粪便内毒素的抽提与测定　 粪便中内毒素提取方法在 Ｃｌａｒｋ 等[３０]和梅灵[３１]的基础上稍作改进:粪
便样本加入无菌 ＰＢＳ 溶液ꎬ含量为 １０ ｇ􀅰ｍＬ－１ꎬ并轻微混悬ꎬ１ ２００ ｇ 离心 １０ ｍｉｎꎬ再通过 ０.２ μｍ 滤膜过滤ꎬ
滤液于－２０ ℃保存备用ꎮ 使用厦门鲎试剂生物科技公司的内毒素检测试剂盒(试管定量显色基质法)测
定内毒素含量ꎬ详细操作步骤参照说明书ꎮ 检测所用耗材均为无内毒素来源ꎮ
１.５　 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序

将粪便样本混合ꎬＨＳＱ 组每 ３ 个样本混合ꎬ共得到 ７ 个混合样本ꎻＬＳＱ 组每 ２ 个样本混合ꎬ共得到 ６ 个

混合样本ꎮ 根据基因测序步骤ꎬ对所有粪便样品提取总基因组 ＤＮＡ 并检测其纯度、浓度和完整性ꎬ扩增
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１６Ｓ ｒＲＮＡ 的 Ｖ３－Ｖ４ 高变区ꎬ引物对为 ３３８Ｆ(５′￣ＡＣＴ ＣＣＴ ＡＣＧ ＧＧＡ ＧＧＣ ＡＧＣ ＡＧ￣３′) / ８０６Ｒ(５′￣ＧＧＡ ＣＴＡ
ＣＨＶ ＧＧＧ ＴＷＴ ＣＴＡ ＡＴ￣３′)ꎮ 在 ５５ ℃的退火温度下进行 ２７ 个循环ꎮ 经预试验得出样品结果代码为 Ａꎬ
表明 ＰＣＲ 产物目的条带大小正确、浓度合适ꎬ可进行后续试验ꎮ 在预试验完成后进行 ＰＣＲ 正式试验ꎮ
ＰＣＲ 仪:ＡＢＩ ＧｅｎｅＡｍｐ® ９７００ 型ꎮ ＰＣＲ 产物用于文库的构建ꎬ在上海美吉生物技术有限公司的基因测序

平台上进行高通量测序与分析ꎮ 所有测序数据均提交到 ＮＣＢＩ 数据库ꎬ登录号为 ＰＲＪＮＡ８５１９８３ꎮ
１.６　 数据统计与分析

利用 ＷＰＳ ２０２１ 进行数据整理ꎬ精液质量、粪便睾酮及内毒素指标通过 ＳＰＳＳ ２６ 软件进行单因素方差

(ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ)分析ꎬ结果以平均值 ±标准误( 􀭰ｘ ±ＳＥ) 表示ꎮ 精液质量、粪便睾酮和粪便菌群通过

ＧｒａｐｈＰａｄ ８ 软件进行 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析ꎬ相关参数用以评估菌群丰度与精子活力、精子密度和睾酮间的

相关性ꎮ Ｐ>０.０５ 表示差异不显著ꎬＰ<０.０５ 表示差异显著ꎬＰ<０.０１ 表示差异极显著ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 粪便睾酮与内毒素含量分析

基于单因素方差分析ꎬ从结果(图 １)中可以看出:ＨＳＱ 组的粪便睾酮水平显著高于 ＬＳＱ 组(Ｐ<０.０１)ꎬ
ＨＳＱ 组的粪便内毒素水平略低于 ＬＳＱ 组ꎬ但无显著差异(Ｐ＝ ０.１３)ꎮ

图 １　 不同精液质量公猪的粪便睾酮(Ａ)和内毒素(Ｂ)水平

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｆｅｃａｌ ｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅ(Ａ)ａｎｄ ｅｎｄｏｔｏｘｉｎ(Ｂ) ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｂｏａｒｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｍｅｎ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ
∗∗Ｐ<０.０１

２.２　 粪便菌群的 α和 β多样性分析

采用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序技术ꎬ分析不同精液质量公猪粪便菌群的组成ꎮ 所有粪便样本共获得

４６４ ３７３个有效序列片段ꎮ 按照 ９７％相似性对非重复序列(不含单序列)进行 ＯＴＵ 聚类ꎬＶｅｎｎ(维恩)图显

示 ＬＳＱ 组和 ＨＳＱ 组共获得 １ ２１１ 个 ＯＴＵꎬ其中两组共有 １ ０６９ 个 ＯＵＴꎬＬＳＱ 组和 ＨＳＱ 组分别鉴定出 ５３ 个

和 ８９ 个特有 ＯＴＵꎮ 粪便菌群 α 多样性分析结果表明ꎬＨＳＱ 组的物种丰富度(Ｓｏｂｓ、Ａｃｅ、Ｃｈａｏ 指数)和多样

性(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数)均高于 ＬＳＱ 组ꎬ但两组之间差异不显著(Ｐ>０.０５)ꎮ β 多样性方面ꎬ主成分分析结果表

明ꎬ两组之间粪便菌群有一定的差异性ꎬ但存在部分重叠ꎬＰＣ１ 轴和 ＰＣ２ 轴对结果的解释度分别为 ３９.３５％
和 １７.４４％ꎮ 基于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ￣ｕｎｉｆｒａｃ 距离计算的非度量多维排列(ＮＭＤＳ)分析显示ꎬ距离差值 Ｓｔｒｅｓｓ<０.１ 表

明分组具有一定意义ꎬ但两组间无显著性差异(图 ２)ꎮ
２.３　 粪便菌群组成和差异分析

基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序数据分析ꎬ比较 ＨＳＱ 组和 ＬＳＱ 组之间粪便菌群的差异ꎮ 结果如图 ３ 所示:在门水

平ꎬ两组公猪粪便菌群都是以厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ)、螺旋菌门(Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｏｔａ)、变
形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)和放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)为主ꎻ在科水平上ꎬ以大于 １％含量为标准ꎬ两组公猪

粪便菌群都检测出 １８ 个相同优势菌群科ꎬ以 Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａｃｅａｅ(颤螺旋菌科)、Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ(毛螺菌科)、
Ｐｅｐｔｏｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ ( 消 化 链 球 菌 科 )、 Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ ( 链 球 菌 科 )、 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｃｅａｅ ( 梭 菌 科 )、
Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ(克里斯滕森菌科)、Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ (普雷沃氏菌科)、 Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔａｃｅａｅ (螺旋体科) 和

Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ(乳酸杆菌科)等丰度最高ꎮ 对 ＨＳＱ 组和 ＬＳＱ 组的粪便差异菌群分析ꎬ在科水平ꎬＨＳＱ 组

的 Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ(产粪甾醇真杆菌科)丰度显著低于 ＬＳＱ 组(Ｐ < ０. ０５)ꎬＨＳＱ 组

Ａｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ(阿波托菌科)和 Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａｅ(阿克曼菌科)丰度显著高于 ＬＳＱ 组(Ｐ<０.０５)ꎻ在属水平ꎬ
ＨＳＱ 组 ｇ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ 和 Ｆａｅｃａｌｉｂａｃｕｌｕｍ(粪杆菌属)的丰度显著低于 ＬＳＱ
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图 ２　 不同精液质量的公猪粪便菌群的 α和 β多样性分析

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ α ａｎｄ β ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｂｏａｒ ｆｅｃｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｍｅｎ ｑｕａｌｉｔｙ
　 　 Ａ.物种 Ｖｅｎｎ 图分析ꎻＢ.物种多样性与丰富度指数ꎬＳｏｂｓ 指数代表物种丰富度实际观测值ꎬＡｃｅ 指数代表物种丰富度ꎬＣｈａｏ 指数代表物种丰

富度ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数代表物种多样性ꎻＣ.两组间主成分分析(ＰＣＡ)ꎻＤ.基于Ｗｅｉｇｈｔｅｄ￣ｕｎｉｆｒａｃ 距离的非度量多维排列(ＮＭＤＳ)分析(Ｓｔｒｅｓｓ＝０.０９５)ꎮ
Ａ.Ｓｐｅｃｉｅｓ Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ａｎａｌｙｓｉｓꎻＢ. Ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘꎬｔｈｅ ｓｏｂｓ ｉｎｄｅｘ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ａｃｔｕａｌ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓꎬｔｈｅ ａｃｅ

ｉｎｄｅｘ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓꎬｔｈｅ ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻＣ. ＰＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｔｈｅ ｔｗｏ ｇｒｏｕｐｓꎻＤ. Ｎｏｎ￣ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ(ＮＭＤＳ)ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｗｅｉｇｈｔｅｄ￣ｕｎｉｆｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｃａｌｃｕｌａｔｉｏｎ(Ｓｔｒｅｓｓ＝０.０９５) .

组(Ｐ<０.０５)ꎬ然而在 ｇ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ａｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ、Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ(阿克曼菌属)和 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿ｓｔｒｉｃｔｏ＿６ 的丰

度上 ＨＳＱ 组显著高于 ＬＳＱ 组(Ｐ<０.０５)ꎮ 在 ＬＥｆＳｅ 多级物种分析结果中ꎬ同样可以看出 Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿
ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ 在 ＬＳＱ 组中显著富集ꎬＡｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ 和 Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａｅ 在 ＨＳＱ 组中显著富集ꎮ
２.４　 粪便差异菌群丰度与精液质量的相关性分析

采用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析方法分析差异菌群与精液质量的关系ꎬ由于属水平上菌属未被定义ꎬ因此后

续在科水平分析ꎮ 从图 ４ 可以看出:试验公猪粪便差异菌群丰度与精液质量、粪便睾酮水平之间存在较强

的相关性ꎮ Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ 丰度与精子活力( ｒ＝ －０.４５ꎬＰ<０.０１)、精子密度( ｒ ＝ －０.４８ꎬ
Ｐ<０. ０１) 呈显著的负相关关系ꎬ与睾酮水平存在负相关关系ꎬ但并不显著 ( ｒ ＝ － ０. ４８ꎬＰ ＝ ０. １１)ꎮ
Ａｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ 丰度与精子活力( ｒ ＝ ０. ４２ꎬＰ< ０. ０５)、精子密度( ｒ ＝ ０. ３８ꎬＰ< ０. ０５)和睾酮水平( ｒ ＝ ０. ５７ꎬ
Ｐ<０.０５)之间有显著的正相关关系ꎮ Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａｅ 丰度与精子活力( ｒ ＝ ０.４６ꎬＰ<０.０１)、精子密度( ｒ ＝
０.４３ꎬＰ< ０. ０５)有显著的正相关关系ꎬ与睾酮水平存在弱正相关关系( ｒ ＝ ０. ５０ꎬＰ ＝ ０. ０９)ꎮ 因此推测

Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ、Ａｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ 和 Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａｅ 可能对精液质量起着关键作用ꎮ

３　 讨论

睾酮由睾丸间质细胞产生ꎬ在精子生成过程中发挥着积极作用[３２]ꎮ 本试验发现高精液质量公猪的粪

便睾酮浓度显著偏高ꎬ这也表明了睾酮对精子生成和精液质量上升具有促进作用ꎮ 已有研究指出ꎬ睾酮的

产生受机体内毒素含量的影响ꎬ在大鼠腹腔注射内毒素试验中发现ꎬ睾酮生成被内毒素直接抑制[３３]ꎬ造成

上述结果的原因可能是由于内毒素通过血液循环作用于睾丸ꎬ导致睾丸组织受损[３４－３５]ꎮ 本试验中高、低
精液质量公猪的粪便内毒素含量无明显差异ꎬ推测这可能是粪便作为机体的一种排毒方式ꎬ其含有大量细

菌脱落裂解物质ꎬ内毒素含量较高导致的结果ꎮ
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图 ３　 不同精液质量的公猪粪便菌群物种差异分析

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｅｃａｌ ｆｌｏｒａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｂｏａｒｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｍｅｎ ｑｕａｌｉｔｙ
　 　 Ａ. ＨＳＱ 组和 ＬＳＱ 组在门水平上的物种组成ꎻＢ. ＨＳＱ 组和 ＬＳＱ 组在科水平上的物种组成(含量>１％)ꎻＣ. ＨＳＱ 组和 ＬＳＱ 组在科和属水

平上的差异分析ꎬ采用 Ｗｉｌｃｏｘｏｎ 和检验方法来检验显著性差异ꎻＤ. ＨＳＱ 组和 ＬＳＱ 组区分显著作用的微生物类群的判别分析ꎬＬＤＡ 评分通

过 ＬＥｆＳｅ 计算(Ｐ<０.０５ꎬＬＤＡ>２)ꎮ ∗Ｐ<０.０５ꎮ
Ａ. Ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒｏｕｐｓ ＨＳＱ ａｎｄ ＬＳＱ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌꎻＢ. Ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒｏｕｐｓ ＨＳＱ ａｎｄ ＬＳＱ ａｔ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌꎬｃｏｎｔｅｎｔ>１％ꎻ

Ｃ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒｏｕｐｓ ＨＳＱ ａｎｄ ＬＳＱ ａｔ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ ｏｒ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌꎬＷｉｌｃｏｘｏｎ ｄａｔａ ｓｕｍ ｔｅｓｔ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｔｅｓｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓꎻ
Ｄ. Ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｔａｘａ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｒｏｌｅｓ ｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ＨＳＱ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ｔｈｅ ＬＳＱ ｇｒｏｕｐꎬａｎｄ ｔｈｅ ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ ｗａｓ

ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｂｙ ＬＥｆＳｅ(Ｐ<０.０５ꎬＬＤＡ>２) . ∗Ｐ<０.０５.

研究表明ꎬ移植褐藻寡糖调控的肠道菌群到高脂饮食的小鼠体内ꎬ可以缓解高脂饮食对小鼠精液质量

造成的损伤[３６]ꎮ 据报道ꎬ肠道菌群可以从营养调控、免疫激活、信号传导和胰岛素抵抗等多个方面影响雄

性的精液质量[３７－３９]ꎮ 在对犬补充复合乳酸杆菌后ꎬ其精子渐进运动性和顶体完整性显著增强[４０]ꎮ 上述
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图 ４　 粪便差异菌群丰度与精液质量、粪便睾酮水平的相关性分析

Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｅｃａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｗｉｔｈ ｓｅｍｅｎ ｑｕａｌｉｔｙ ａｎｄ ｆｅｃａｌ ｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅ ｌｅｖｅｌ
　 　 Ａ. Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ 丰度与精子活力、精子密度、睾酮水平之间关联的散点图ꎻＢ. Ａｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ 丰度与精子活力、精子

密度、睾酮水平之间关联的散点图ꎻＣ. Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａｅ 丰度与精子活力、精子密度、睾酮水平之间关联的散点图ꎮ
Ａ.Ｓｃａｔｔｅｒ ｐｌｏｔ ｏｆ ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｓｐｅｒｍ ｍｏｔｉｌｉｔｙꎬｓｐｅｒｍ ｄｅｎｓｉｔｙꎬｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅ ｌｅｖｅｌꎻ

Ｂ. Ｓｃａｔｔｅｒ ｐｌｏｔ ｏｆ ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ Ａｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｓｐｅｒｍ ｍｏｔｉｌｉｔｙꎬｓｐｅｒｍ ｄｅｎｓｉｔｙꎬｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅ ｌｅｖｅｌꎻＣ.Ｓｃａｔｔｅｒ ｐｌｏｔ ｏｆ ｔｈｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
ｂｅｔｗｅｅｎ Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｓｐｅｒｍ ｍｏｔｉｌｉｔｙꎬｓｐｅｒｍ ｄｅｎｓｉｔｙꎬｔｅｓｔｏｓｔｅｒｏｎｅ ｌｅｖｅｌ.

研究结果均提示ꎬ肠道菌群与精液质量联系密切ꎮ 因此ꎬ本试验利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序ꎬ在菌群 α 和 β
多样性分析中发现ꎬ高、低精液质量公猪的粪便菌群虽然没有体现出明显的差异ꎬ但有一定的分离趋势ꎬ表
明不同精液质量的公猪粪便菌群组成和丰度存在一定程度上的差异ꎮ 厚壁菌门与拟杆菌门的丰度在公猪

粪便菌群中占据优势地位ꎬ这与先前对猪肠道菌群分布比例的研究结果是一致的[４１]ꎮ 在不同精液质量公

猪的粪便差异菌群中发现ꎬＥｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ 在低精液质量的公猪粪便菌群中显著富

集ꎬ并且 Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ 与公猪精子活力、精子密度和睾酮之间存在负相关关系ꎮ 据

报道ꎬＥｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ 具有将胆固醇转化为粪甾醇的功能ꎬ进而影响宿主的脂肪代

谢[４２－４３]ꎮ 胆固醇已被证明参与动物机体许多重要的生理过程ꎬ对睾酮合成也有明显的促进作用[４４]ꎮ Ｈｅ
等[４５]发现ꎬ在热应激环境下ꎬ仔猪血清胆固醇水平增加ꎬ且 Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ 含量也伴

随着上升ꎮ 因此推测ꎬ低精液质量组 Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ 丰度上升可能与试验在夏季高温

环境下进行有关ꎮ 本试验在高精液质量公猪的粪便菌群中发现 Ａｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ 和 Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａｅ 菌群显著

富集ꎬ且 Ａｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ 与公猪的精子活力、密度和睾酮存在显著的正相关关系ꎮ 有研究报道ꎬ在食物厌氧

发酵试验中ꎬＡｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ 与短链脂肪酸的产生呈正相关[４６]ꎬ并且对小鼠补充代谢产物为丁酸的丁酸梭

菌ꎬ其血清中睾酮水平显著提高[４７]ꎮ Ｃｈａｎｇ 等[４８]在高脂日粮诱导的糖尿病小鼠模型中发现ꎬ抑制 Ｃ－Ｃ 趋

化因子配体(ＣＣＬ)４ 表达后产生的有益作用ꎬ可能是肠道微生物菌群发生变化(尤其是 Ａｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ 家族

丰度增加)改善了糖尿病小鼠的葡萄糖代谢和脂代谢ꎮ 先前研究表明ꎬ成熟精子表面有葡萄糖转运蛋白ꎬ
其功能为转运葡萄糖进入精子内部ꎬ给精子提供能量[４９]ꎬ并且在患有糖尿病的雄性小鼠模型中ꎬ发现小鼠

的生殖功能也受到一定影响(睾丸受损ꎬ精液质量下降) [５ꎬ５０]ꎮ 另外ꎬ本试验显示ꎬ与 Ａｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ 类似ꎬ
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Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａ 与公猪的精子活力、精子密度和睾酮水平也存在正相关关系ꎮ Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａｅ 作为一种

黏蛋白降解细菌ꎬ具有益生菌特性ꎬ在肥胖症、糖尿病、炎症、代谢紊乱等疾病中参与免疫反应[５１]ꎬ并且发

现其丰度与小鼠的肥胖和相关代谢紊乱成反比[５２]ꎬ而肥胖对雄性精液质量具有负面影响[５３]ꎮ 更有研究

表明ꎬＡｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａｅ 菌群的增加可能有助于改善肠道通透性和减少内毒素释放ꎬ缓解全身炎症ꎬ维持机

体代谢稳态[５４]ꎮ 以上结果提示ꎬＥｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｃｏｐｒｏｓｔａｎｏｌｉｇｅｎｅｓ＿ｇｒｏｕｐ、Ａｔｏｐｏｂｉａｃｅａｅ 和 Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａｃｅａｅ 三

种菌群可能通过调控机体的代谢来影响公猪的精液质量ꎬ然而三者对精液质量的具体调控机制尚不明确ꎬ
需要进一步探究ꎮ

综上ꎬ本研究发现不同精液质量公猪的粪便睾酮水平和粪便菌群组成、丰度存在差异ꎬ并且粪便菌群

与精液质量和睾酮水平之间存在不同程度的相关关系ꎮ 研究结果为阐明肠道菌群对公猪精液质量的影响

提供了新的理论基础ꎬ为改善公猪精液质量提供了新的思路ꎮ
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