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饲粮中添加发酵豆粕对断奶仔猪
粪便菌群多样性的影响
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摘　 要： 本试验采用高通量测序技术，研究饲粮中添加发酵豆粕对断奶仔猪粪便菌群多样性的

影响。 选取 ３６ 日龄“杜×长×大”仔猪 ８０ 头，随机分为 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ 组，Ｄ 组为对照组，饲喂基础饲

粮；Ａ、Ｂ、Ｃ 组为试验组，分别在基础饲粮中添加 ５％、１０％、１５％的发酵豆粕。 试验结束采集 ４ 组

仔猪的粪便，采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序技术对其中细菌的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３ ～ Ｖ４ 区序

列进行测序。 结果表明：１）菌群的平均有效序列数为 ４７ ２１８ 条；在 ９７％的相似水平下共产生了

３ ５８１ 个操作分类单元（ＯＴＵｓ）；共检测到 １２ 个门、２１ 个纲、３３ 个目、６４ 个科、１１１ 个属和 １３７ 个

种。 ２）α 多样性指数在各组间均无显著性差异（Ｐ＞０．０５），但 Ｂ 组的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数最高，菌群最

丰富。 β 多样性分析表明，４ 组菌群在统计学上存在显著差异（Ｐ＜０．０５），分组效果较好。 ３）门

水平的优势菌为厚壁菌门，科与属水平的优势菌分别为乳酸菌科和乳酸菌属。 Ｂ 组的厚壁菌门

相对丰度显著高于 Ｄ 组（Ｐ＜０．０５），乳酸菌属相对丰度显著高于 Ａ、Ｄ 组（Ｐ＜０．０５），但与 Ｃ 组间

差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 ４）菌群主要参与的代谢通路为糖类代谢、氨基酸代谢、能量代谢、核酸

代谢、辅酶和维生素代谢。 除核酸代谢外，其余 ４ 种代谢通路中，Ｂ 组菌群的相对丰度最高并依

次为 Ｃ、Ａ、Ｄ 组。 综上所述，在仔猪饲粮中添加 １０％的发酵豆粕，能增加肠道菌群的多样性，显

著增加肠道中厚壁菌门、乳酸菌科和乳酸菌属等有益菌的相对丰度，维持肠道的健康，促进营养

物质的代谢。
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　 　 豆粕作为大豆加工的副产品，其粗蛋白质含

量为 ４０％ ～ ５０％ ［１］ ，已广泛用于畜禽的饲料。 然而

豆粕中所含的多种抗营养因子如抗原蛋白不利于

断奶仔猪的消化吸收［２］ ，易导致腹泻［３－４］ ，阻碍了

仔猪的生长，降低其成活率。 利用微生物发酵豆

粕可以有效地降低豆粕中抗营养因子的含量［５－６］ ，
提高养分利用率［７］ ，提高仔猪的生长性能［８］ 。 单

达聪等［９］研究结果表明，发酵豆粕替代普通豆粕

用于断奶仔猪可使日增重提高 ９．９％ ～ ５８．０％，料
重比降低 ８． ３％ ～ １６． １％，腹泻率降低 １３． ３％ ～

７７．９％。 发酵豆粕还可使仔猪的粗蛋白质表观消

化率提高２．８％ ～ ２０．８％ ［７，１０－１１］ 。 此外，发酵所用的

益生菌还能增加肠道微生物多样性，降低病原菌

数量，减少肠道疾病发生［１２－１３］ 。
　 　 研究表明，每克肠道内容物中微生物分属 ３０
多个属，５００ 多个种［１４］ ，总数高达 １０１３ ～ １０１４个［１５］ 。
猪具有发达的大肠，但肠道微生物易受年龄、饲养

环境、抗生素的使用和食物类型及形态等［１６］ 的影

响。 前人在研究肠道微生物时多用粪便中的微生

物来代替，原因是粪便微生物组成与大肠内微生



６ 期 何　 敏等：饲粮中添加发酵豆粕对断奶仔猪粪便菌群多样性的影响

物组成相似度可达到 ７５％ ［１７］ 。 采用平皿培养粪

便微生物只能对可分离培养的细菌进行计数，而
对粪便微生物的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 进行高通量测序能高

度精准地对所有微生物进行分类鉴定，从而反映

肠道微生物的真实组成和比例［１８］ 。 此外，由于发

酵豆粕时所用菌种、原料、发酵工艺及饲喂仔猪的

日龄等的不同，其在断奶仔猪饲粮中的添加量未

达到一致。 因此，本研究通过对饲喂不同含量发

酵豆粕饲粮的断奶仔猪的粪便进行 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ
高通量测序，来探讨发酵豆粕对断奶仔猪肠道微

生物组成及代谢功能的影响，为研究发酵豆粕在

仔猪饲粮中的合理使用以及肠道菌群功能提供理

论基础。

１　 材料与方法
１．１　 试验材料

　 　 发酵豆粕的制备采用以乳酸菌为主要发酵

菌，酿酒酵母菌、芽孢杆菌为辅助菌种的复合发酵

菌，按照 ５％接种量进行密闭式发酵。
１．２　 试验设计

　 　 选用 ３６ 日龄的“杜×长×大”三元杂交健康断

奶仔猪 ８０ 头，随机分为 ４ 组，分别为 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ
组，每组 ２ 个重复，每个重复 １０ 头。 Ｄ 组为对照

组，饲喂基础饲粮；Ａ、Ｂ、Ｃ 组为试验组，分别在基

础饲粮中添加 ５％、１０％、１５％的发酵豆粕。 饲粮为

玉米－豆粕型饲粮，其组成及营养水平见表 １，参照

ＮＹ ／ Ｔ ６５—２００４《猪饲养标准》配制。

表 １　 饲粮组成及营养水平（风干基础）
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｄｉｅｔｓ （ＤＭ ｂａｓｉｓ） ％

项目

Ｉｔｅｍｓ

组别 Ｇｒｏｕｐｓ

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ
原料 Ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ
玉米 Ｃｏｒｎ ５２．００ ５２．００ ５２．００ ５０．００
豆粕 Ｓｏｙｂｅａｎ ｍｅａｌ １１．００ １３．００ ８．００ １３．００
膨化豆粕 Ｐｕｆｆｅｄ ｓｏｙｂｅａｎ ｍｅａｌ ８．００ １０．００
发酵豆粕 Ｆｅｒｍｅｎｔｅｄ ｓｏｙｂｅａｎ ｍｅａｌ ５．００ １０．００ １５．００
乳清粉 Ｄｒｉｅｄ ｗｈｅｙ １１．００ １１．００ １１．００ １４．００
鱼粉 Ｆｉｓｈ ｍｅａｌ ５．００ ５．００ ５．００ ５．００
小麦麸 Ｗｈｅａｔ ｍｉｄｄｌｉｎｇ ３．５０ ４．５０ ４．５０ ２．５０
豆油 Ｓｏｙｂｅａｎ ｏｉｌ ０．５０ ０．５０ ０．５０ １．５０
预混料 Ｐｒｅｍｉｘ１） ４．００ ４．００ ４．００ ４．００
合计 Ｔｏｔａｌ １００．００ １００．００ １００．００ １００．００
营养水平 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ２）

干物质 ＤＭ ８８．１０ ８８．１０ ８８．２０ ８８．１０
粗蛋白质 ＣＰ １８．９０ １８．９０ １９．２０ １８．６０
粗纤维 ＣＦ ２．３０ ２．３０ ２．３０ ２．３０
粗灰分 Ａｓｈ ３．４０ ３．４０ ３．４０ ３．４０
钙 Ｃａ ０．８０ ０．８２ ０．８４ ０．８１
总磷 ＴＰ ０．６６ ０．７０ ０．７１ ０．６５
食盐 ＮａＣｌ ０．３５ ０．３５ ０．３５ ０．３５
赖氨酸 Ｌｙｓ １．９５ １．９４ １．９８ １．９５
蛋氨酸 Ｍｅｔ ０．５９ ０．６０ ０．６３ ０．５８
蛋氨酸＋半胱氨酸 Ｍｅｔ＋Ｃｙｓ ０．８２ ０．８４ ０．８５ ０．８２
代谢能 ＭＥ ／ （ＭＪ ／ ｋｇ） １２．８７ １２．９０ １２．９０ １２．９０

　 　 １）预混料为每千克饲粮提供 Ｔｈｅ ｐｒｅｍｉｘ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｔｈｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｐｅｒ ｋｇ ｏｆ ｄｉｅｔｓ：Ｚｎ ９０ ｍｇ，Ｆｅ １２０ ｍｇ，Ｍｎ ４５ ｍｇ，Ｃｕ
８５ ｍｇ，Ｓｅ ０．３ ｍｇ，Ｉ ０．５ ｍｇ，ＶＡ １１ ０００ ＩＵ，ＶＤ３ ４ ０００ ＩＵ，ＶＥ ５５ ＩＵ，ＶＫ３ ３．５ ｍｇ，ＶＢ１ １０ ｍｇ，ＶＢ２ １２ ｍｇ，Ｄ－泛酸钙 Ｄ⁃ｃａｌｃｉ⁃
ｕｍ ｐａｎｔｏｔｈｅｎａｔｅ ４０ ｍｇ，烟酸 ｎｉａｃｉｎ ４５ ｍｇ， ＶＢ６ １２ ｍｇ，ＶＢ１２ ０．０６ ｍｇ，叶酸 ｆｏｌｉｃ ａｃｉｄ ０．６２ ｍｇ，生物素 ｂｉｏｔｉｎ ０．５０ ｍｇ，氯化胆

碱 ｃｈｏｌｉｎｅ ｃｈｌｏｒｉｄｅ ５００ ｍｇ。
　 　 ２）粗蛋白质、钙和总磷为测定值，其他为计算值。 ＣＰ， Ｃａ ａｎｄ ＴＰ ｗｅｒｅ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｖａｌｕｅｓ， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒｓ ｗｅｒｅ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ
ｖａｌｕｅｓ．
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１．３　 饲养管理

　 　 所有仔猪断奶后进入保育舍并由专人管理。
仔猪饲养在保育床上，自由采食和饮水，每日清扫

粪便，其他饲养管理按猪场常规程序进行。 预试

期为 ３ ｄ，正试期为 ２８ ｄ。
１．４　 仔猪粪便样品采集

　 　 在试验期第 ２８ 天，每个重复随机采集 ２ 头仔

猪的新鲜无污染粪便，装入 ２ ｍＬ 冻存管，并标记

好猪的编号，迅速投入液氮中保存。 送回实验室

后，将粪便样品存放于－８０ ℃冰箱保存以待测序。
１．５　 高通量测序分析

　 　 本试验由上海派森诺生物科技股份有限公司

的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台对粪便中的微生物菌群进

行 １６Ｓ ｒＲＮＡ 高通量测序。
１．６　 数据计算和统计方法

　 　 利用 ＦＬＡＳＨ 软件对原始测序数据进行拼接，
ＱＩＩＭＥ 软件进行过滤和去除嵌合体后得到每个样

本的有效数据。 随后调用 ＵＣＬＵＳＴ 序列比对工

具，按照 ９７％的序列相似度进行操作分类单元

（ＯＴＵｓ）划分和分类鉴定。 用 ＱＩＩＭＥ 软件进行样

品的多样性分析。 Ｍｅｔａｓｔａｔｓ 分析使用 Ｍｏｕｔｈｕｒ 软

件对门和属水平的各个 ＯＴＵ 在组间的绝对丰度

差异进行两两比较检验，得到 Ｐ 值，然后利用 Ｂｅｎ⁃
ｊａｍｉｎｉ ａｎｄ Ｈｏｃｈｂｅｒｇ Ｆａｌｓｅ Ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ Ｒａｔｅ 方法对 Ｐ

值进行修正。 菌群代谢功能采用 ＰＩＣＲＵＳｔ 软件，
将测序数据与代谢功能已知的 Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓ 数据库

相比较，实现对细菌代谢功能的预测分析。

２　 结果与分析
２．１　 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序结果及菌群多样性

２．１．１　 粪便样品 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序结果

　 　 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序平台对 ４ 组粪便样

本进行测序，得到的原始数据经过质控初筛、拼
接、疑问序列剔除等过滤后得到 ７５５ ４８４ 条高质量有

效序列，平均每个样本 ｒｅａｄｓ 数为 ４７ ２１８，ｒｅａｄｓ 的平

均长度为 ３９７ ｂｐ，最小为 １８１ ｂｐ，最大为４７６ ｂｐ。
２．１．２　 ＯＴＵｓ 分析和物种注释

　 　 按照 ９７％的序列相似度作为 ＯＴＵｓ 的划分阈

值，将 ４ 组样品的有效序列数进行聚类，共得到

３ ５８１个 ＯＴＵｓ。 ４ 组 ＯＵＴｓ 数目分别为 ２ ６２３、
２ ４６５、２ ３３５、２ ２１８ 个。 各组特有的 ＯＵＴｓ 数目分

别为 １９５、 ２０８、 １０２、 １０１ 个。 ４ 组共有 １ １７８ 个

ＯＵＴｓ。
　 　 选取每个 ＯＴＵｓ 中丰度最高的序列作为该类

ＯＴＵｓ 的代表序列，与 Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓ 数据库进行比

对，将 ＯＵＴｓ 注释到门、纲、目、科、属和种水平上的

柱状图（图 １）。 所有样品共注释了 １２ 个门、２１ 个

纲、３３ 个目、６４ 个科、１１１ 个属和 １３７ 个种。

　 　 Ｐｈｙｌｕｎｍ：门；Ｃｌａｓｓ：纲；Ｏｒｄｅｒ：目；Ｆａｍｉｌｙ：科；Ｇｅｎｕｓ：属；Ｓｐｅｃｉｅｓ：种；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ：未分类。
　 　 Ａ１～ Ａ４、Ｂ１～ Ｂ４、Ｃ１～ Ｃ４、Ｄ１～ Ｄ４ 分别为 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ 组的样本。 图 ３、图 ４ 同。 Ａ１ ｔｏ Ａ４，Ｂ１ ｔｏ Ｂ４，Ｃ１ ｔｏ Ｃ４，Ｄ１ ｔｏ Ｄ４
ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｇｒｏｕｐｓ Ａ， Ｂ， Ｃ， Ｄ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ Ｆｉｇ．３ ａｎｄ Ｆｉｇ．４．

图 １　 样品在各分类水平上的 ＯＵＴｓ 数目

Ｆｉｇ．１　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＵＴｓ ａｔ ｅａｃｈ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ａｌｌ ｓａｍｐｌｅｓ
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２．１．３　 菌群 α 多样性分析

　 　 α 多样性用于反映样品内微生物群落的丰富

度和多样性。 目前，可以用稀释曲线、物种累计曲

线、丰度等级曲线来评判每个样本的测序深度是

否足以反映所包含的微生物多样性。 ４ 组样本的

稀释曲线（图 ２）能够达到较一致的平缓趋势，表
明样本的多样性已接近饱和，继续增加测序深度

已无法检测到大量尚未发现的新 ＯＴＵｓ。 因此，该
测序结果可以反映粪便中微生物大部分的真实

信息。
　 　 ４ 组间的菌群多样性指数见表 ２。 其中，ＡＣＥ
和 Ｃｈａｏ１ 指数反映了粪便中微生物群落丰富度。
Ｃｈａｏ１ 指数倾向于预测低丰度的物种。 ＡＣＥ 指数

默认将序列量 １０ 以下的 ＯＵＴｓ 都用来估计群落中

的物种数。 Ｓｉｍｐｓｏｎ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均能反映生

物群落的多样性，但是前者侧重于均匀度，后者综

合考虑了群落的丰富度和均匀度。 Ｂ 组的 Ｓｈａｎ⁃
ｎｏｎ 指数高于其他 ３ 组，说明该组样本的丰富度和

均匀度最好，即多样性最高；但是，其估测的 ＯＴＵｓ
数量不如 Ａ 组，说明 Ａ 组包含的低丰度物种数较

多。 ４ 组样品的多样性指数间无显著性差异（Ｐ＞
０．０５）。

图 ２　 所有样本的稀释曲线

Ｆｉｇ．２　 Ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ａｌｌ ｓａｍｐｌｅｓ

表 ２　 菌群多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ

项目

Ｉｔｅｍｓ

组别 Ｇｒｏｕｐｓ

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ

ＡＣＥ 指数 ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ １ ４６６．９７±１８７．２５ １ ２６９．００±１７０．０３ １ １３３．０９±５１２．２０ １ ２４７．０７±２９９．８７
Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ １ ４５５．９０±１９６．４６ １ ２６８．７５±１６９．８４ １ １３２．７５±５１１．５４ １ ２３３．５２±２９９．３３
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．９４±０．０８ ０．９８±０．０１ ０．９８±０．０１ ０．９８±０．０１
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ７．３９±１．１０ ７．５８±０．４３ ７．２５±０．７９ ７．３５±０．５１

　 　 同行数据肩标相同字母或无字母表示差异不显著（Ｐ＞０．０５），不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５），不同大写字母表

示差异极显著（Ｐ＜０．０１）。 下表同。
　 　 Ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｒｏｗ， ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｏｒ ｎｏ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＞０．０５）， ｗｈｉｌｅ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒ⁃
ｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０５）， ａｎｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０１） ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ．

２．１．４　 菌群 β 多样性分析

　 　 β 多样性分析主要是比较不同样本间微生物

的相似性，常用基于 ＵｎｉＦｒａｃ 距离的非度量多维尺

度（ＮＭＤＳ）分析描述样本的分布特征，其结果见

图 ３。 对于结果复杂的数据，该分析能使计算结果

更稳定。 图中 ２ 点之间的距离越近，表明 ２ 个样本

之间的微生物群落结构相似度越高，差异越小。 ４
组样品能够很明显的区分开，Ａ、Ｂ、Ｄ 组内样本间

聚集度较高，差异性较小，较稳定。 Ｃ 组样本间分

布零散，差异较大。 与 Ｂ 组相比，Ａ 和 Ｄ 组间的样

本距离较近，２ 组仔猪粪便微生物群落结构相似度

较其他组高。
　 　 偏最小二乘判别（ ＰＬＳ⁃ＤＡ）分析通过寻找物

种丰度矩阵和样本分布或分组信息的最大协方

差，从而对样本进行排序来研究组间差异性。 由

图 ４ 可知，Ｂ 组与 Ａ、Ｄ 组的样本距离均较远，且各

自组内样本的距离较近，说明 Ａ、Ｂ、Ｄ 组的分组效

果较好。 而 Ｃ 组样本与其他 ３ 组样本间有重合，
尤其是 Ｃ 组包含了 Ｂ 组的 ４ 个样本，说明 ２ 组肠

道中的菌群差异较小。
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图 ３　 ＵｎｉＦｒａｃ 非度量多维尺度分析图

Ｆｉｇ．３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｉｇｕｒｅ ｏｆ ＵｎｉＦｒａｃ ＮＭＤＳ

２．２　 粪便微生物构成及分布丰度

２．２．１　 在门水平上的分布丰度及差异性分析

　 　 ４ 组样本共检测出 １２ 个菌门。 图 ５ 中不同颜

色代表不同菌群，其柱越高在样品中所占的比例

越大，相对丰度也越高，科、属水平与门水平与之

相同。 由图 ５ 可知，仔猪粪便中排名前 １０ 的优势

菌门分别为厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，８１．７％）、变形菌

门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，６． １％）、无壁菌门（Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ，
４．６％）、蓝菌门 （Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，２．８％）、放线菌门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，２． ４％）、拟杆菌门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ，
１．８％）、螺旋体菌门（ Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ）、ＴＭ７ 菌门、衣
原体（Ｃｈｌａｍｙｄｉａｅ）、脱铁杆菌门（Ｄｅｆｅｒｒｉｂａｃｔｅｒｅｓ），
上述菌门之和占总菌门的 ９９．０％以上。

图 ４　 偏最小二乘判别分析图

Ｆｉｇ．４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｉｇｕｒｅ ｏｆ ＰＬＳ⁃ＤＡ

　 　 Ｏｔｈｅｒｓ：其他；Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ：纤维杆菌门；［Ｔｈｅｒｍｉ］：栖热菌门；Ｄｅｆｅｒｒｉｂａｃｔｅｒｅｓ：脱铁杆菌门；Ｃｈｌａｍｙｄｉａｅ：衣原体；ＴＭ７：
ＴＭ７ 菌门；Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ：螺旋体门；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ：拟杆菌门；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线菌门；Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：蓝菌门；Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ：无壁

菌类；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ：厚壁菌门。

图 ５　 门水平上粪便微生物相对丰度

Ｆｉｇ．５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆａｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

　 　 组间存在显著差异的菌门为厚壁菌门、蓝菌

门、放线菌门、拟杆菌门（表 ３）。 Ｂ 组的厚壁菌门

相对丰度显著高于 Ｄ 组（Ｐ＜０．０５），而放线菌门、
蓝菌门和拟杆菌门相对丰度极显著低于 Ｄ 组（Ｐ＜
０．０１）。

２．２．２　 在科水平上的分布丰度

　 　 由图 ６ 可知，仔猪粪便中排名前 １０ 的优势菌

科分别为乳酸菌科（ Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ，２０． ４％）、梭
菌科（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｃｅａｅ，１７． ３％）、瘤胃菌科（Ｒｕｍｉｎｏ⁃
ｃｏｃｃａｃｅａｅ，１２．８％）、韦荣球菌科（Ｅｒｙｓｉｐｅｌｏｔｒｉｃｈａｃｅ⁃
ａｅ，９．６％）、毛螺菌科（Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ，７．９％）、假
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单胞菌科 （ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ， ３． ４％）、红蝽菌科

（ Ｃｏｒｉｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ， ２． ４％）、 莫 拉 式 菌 科

（Ｍｏｒａｘｅｌｌａｃｅａｅ，２．３％）、链球菌科（Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ，

２． ３％）、 消 化 链 球 菌 科 （ Ｐｅｐｔｏｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ，
２．２％），以 上 菌 科 之 和 所 占 总 菌 科 的 比 例 为

８０．６％。

表 ３　 组间差异显著菌门的相对丰度

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌｕｍ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｇｒｏｕｐｓ ％

菌门

Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌｕｍ

组别 Ｇｒｏｕｐｓ

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ

放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ２．０５±０．３２ＡＢａ １．６１±０．４３Ｂｂ ２．１６±０．５８ＡＢａ ３．７５±０．３６Ａａ

厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ８３．９５±３．１７ａｂ ８７．７０±０．９８ａ ７９．８７±４．０８ａｂ ７５．３０±３．６９ｂ

蓝菌门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ １．９３±０．６２ＡＢａ ０．７４±０．１８Ｂｂ １．９９±０．９０ＡＢａ ６．４７±２．２４Ａａ

拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ １．６１±０．５６ＡＢａ ０．７６±０．３０Ｂｂ １．９７±１．１５ＡＢａ ３．０２±０．６１Ａａ

　 　 Ｏｔｈｅｒｓ：其他；Ｖｅｉｌｌｏｎｅｌｌａｃｅａｅ：韦荣氏菌科；Ｃｈｌａｍｙｄｉａｃｅａｅ：衣原体科；Ｌｅｕｃｏｎｏｓｔｏｃａｃｅａｅ：明串珠菌科；Ｆ１６：Ｆ１６ 菌科；
［Ｍｏｇｉｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ］：艰难杆菌科；Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ：肠杆菌科；Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔａｃｅａｅ：螺旋体科；Ｔｕｒｉｃｉｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ：苏黎世杆菌科；
Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ：普雷沃氏菌科；Ｓ２４⁃７：Ｓ２４⁃７ 菌科；Ｐｅｐｔｏｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ：消化链球菌科；Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ：链球菌科；Ｍｏｒａｘｅｌ⁃
ｌａｃｅａｅ：莫拉氏菌科；Ｃｏｒｉｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ：红蝽菌科； Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ：假单胞菌科； Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ：毛螺菌科； Ｅｒｙｓｉｐｅ⁃
ｌｏｔｒｉｃｈａｃｅａｅ：韦荣球菌科；Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ：瘤胃菌科；Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｃｅａｅ：梭菌科；Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｃｅａｅ：梭菌科；Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ：乳杆

菌科。

图 ６　 科水平上粪便微生物相对丰度

Ｆｉｇ．６　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆａｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｔ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ

２．２．３　 在属水平上的分布丰度及差异性分析

　 　 由图 ７ 可知，粪便中前 １０ 位优势菌属分别为

乳酸 菌 属 （ Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ， ２０． ４％）、 假 单 胞 菌 属

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ，３．４％）、链型杆菌属（Ｃａｔｅｎｉｂａｃｔｅｒｉ⁃
ｕｍ，３．３％）、布劳特氏菌属（Ｂｌａｕｔｉａ，２．８％）、链球菌

属（Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ，２．２％）、优杆菌属（Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ，
２．２％）、Ｂｕｌｌｅｉｄｉａ（１．９％）、柯林斯菌属（Ｃｏｌｌｉｎｓｅｌｌａ，
１．４％）、瘤胃球菌属（ Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ，１． １％）、德里

奥菌属（Ｄｏｒｅａ，１．０％），以上菌属之和所占总菌属

的比例为 ３９．７％。
　 　 ４ 组间差异显著的菌属共有 １６ 种，属于优势

菌属的有 ６ 种。 除柯林斯菌属于放线菌门外，其
余 ５ 种菌均属于厚壁菌门（表 ４）。 其中，除瘤胃菌

属外，Ｂ 组的其他 ５ 种菌属的相对丰度均高于 Ａ
组。 除优杆菌属外，Ｂ 组的其他 ５ 种菌属的相对丰

度均低于 Ｃ 组。 除乳酸菌属和优杆菌属外，Ｂ 组
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的其他 ４ 种菌的相对丰度均低于 Ｄ 组。 Ｂ 组的乳

酸菌属、链型杆菌属、优杆菌属的相对丰度显著高

于 Ａ 组（Ｐ＜０．０５），布劳特氏菌属、柯林斯菌属的

相对丰度高于 Ａ 组，但差异不显著（Ｐ＞０．０５），瘤
胃球菌属的相对丰度显著低于 Ａ 组（Ｐ＜０．０５），其
余菌属间差异不显著（Ｐ＞０．０５）。

　 　 Ｏｔｈｅｒｓ：其他；ＳＭＢ５３：ＳＭＢ５３ 菌属；［Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ］：瘤胃球菌属；Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ：普雷沃菌属；Ｒｏｓｅｂｕｒｉａ：螺斯氏菌属；Ｆａｅ⁃
ｃａｌｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ：粪杆菌属；Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａ：颤螺菌属；Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ：梭菌属；ｐ⁃７５⁃ａ５：ｐ⁃７５⁃ａ５ 菌属；Ｃｏｐｒｏｃｏｃｃｕｓ：粪球菌属；Ｄｏｒｅａ：
德里奥菌属；Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ：瘤胃球菌属；Ｃｏｌｌｉｎｓｅｌｌａ：柯林斯菌属；Ｂｕｌｌｅｉｄｉａ：布雷德菌属；［Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ］：优杆菌属；Ｓｔｒｅｐｔｏ⁃
ｃｏｃｃｕｓ：链球菌属；Ｂｌａｕｔｉａ：布劳特氏菌属；Ｃａｔｅｎｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ：链型杆菌属；Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ：假单胞菌属；Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ：乳酸菌属。

图 ７　 属水平上粪便微生物相对丰度

Ｆｉｇ．７　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆａｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

表 ４　 组间差异显著菌属的相对丰度

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｕｓ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｇｒｏｕｐｓ ％

菌属

Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｕｓ

组别 Ｇｒｏｕｐｓ

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ

乳酸菌属 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ １１．５４±１．８３ｂ １２．１８±２．８７ａ １２．４２±１．９１ａ １０．５７±１．１８ｃ

链型杆菌属 Ｃａｔｅｎｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ ０．３０±０．１３ｃ １．７３±０．２４ｂ ５．９２±１．０２ａ ５．４５±１．８４ａ

布劳特氏菌属 Ｂｌａｕｔｉａ １．５９±０．１０ｃ ２．１４±０．２３ｂ ２．９９±０．５９ｂ ４．３８±０．３２ａ

优杆菌属 Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ ０．７１±０．１３ｂ ３．２４±１．９５ａ ２．５６±０．９０ａ ２．３２±０．２９ａ

柯林斯菌属 Ｃｏｌｌｉｎｓｅｌｌａ ０．８１±０．１４ｂ １．０４±０．３３ｂ １．１５±０．３５ｂ ２．５６±０．５１ａ

瘤胃球菌属 Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ ０．７０±０．０８ｂ ０．２３±０．０５ｃ １．１３±０．６５ａｂ ２．５２±０．４１ａ

２．３　 粪便菌群代谢功能预测

　 　 将 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序获得的序列进行基因功能

预测，然后“映射”到 ＫＥＧＧ 数据库中，实现对菌群

代谢功能的预测。 共检测到 １３９ 个 ＯＵＴｓ 参与了

代谢通路，４ 组粪便菌群共同参与的代谢通路的基

因为 ４ ９９１ 个，占到分别各组总基因数的 ９４．５％以

上，说明 ４ 组菌群所参与的代谢功能基本相似。

由图 ８ 可知，菌群主要参与了碳水化合物代谢、氨
基酸代谢、能量代谢、核酸代谢、辅酶和维生素代

谢，占比分别为 １０．３％、９．５％、５．６％、４．２％和４．０％。
除了核酸代谢外，其余 ４ 种代谢通路中菌群的相

对丰度依次为 Ｂ 组＞Ｃ 组＞Ａ 组＞Ｄ 组。 核酸代谢

的相对丰度依次为 Ａ 组＞Ｂ 组＞Ｃ 组＞Ｄ 组，但各组

的相对丰度差别很小。
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６ 期 何　 敏等：饲粮中添加发酵豆粕对断奶仔猪粪便菌群多样性的影响

　 　 Ｘｅｎｏｂｉｏｔｉｃｓ ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：外源物的生物降解和代谢；Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：核苷酸代谢；Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ
ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ ａｎｄ ｐｏｌｙｋｅｔｉｄｅｓ：萜类化合物和聚酮类化合物的代谢；Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ：其他氨基酸的代谢；Ｍｅｔａｂｏ⁃
ｌｉｓｍ ｏｆ ｃｏｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｖｉｔａｍｉｎｓ：辅酶和维生素的代谢；Ｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：脂质代谢；Ｇｌｙｃａｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：多糖的

生物合成和代谢；Ｅｎｚｙｍｅ ｆａｍｉｌｉｅｓ：酶家族；Ｅｎｅｒｇｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：能量代谢；Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：碳水化合物代谢；Ｂｉｏｓｙｎ⁃
ｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ：其他次级代谢物的生物合成；Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：氨基酸代谢。

图 ８　 粪便菌群代谢通路分布图

Ｆｉｇ．８　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｆｉｇｕｒｅ ｏｆ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ ｏｆ ｆａｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ

３　 讨　 论
３．１　 样品测序结果及仔猪粪便菌群多样性

　 　 高通量测序技术具有诸多优点，不仅能准确

分析肠道微生物菌群结构和多样性，还能进一步

预测肠道微生物的基因功能和代谢途径［１９］ 。 Ｐａｊａ⁃
ｒｉｌｌｏ 等［２０］对 ４２ 日龄的仔猪粪便微生物进行 ４５４
焦磷酸测序，产生了 ７５ ６０５ 条 ｒｅａｄｓ，鉴定出 ７１１
个 ＯＴＵｓ。 杨巧丽［２１］采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序平台

对正常仔猪和腹泻仔猪的粪便分别进行测序，平
均每个样本 ｒｅａｄｓ 数为 ５４ ７４８， ｒｅａｄｓ 平均长度为

２５３ ｂｐ；共获得 １ ３４２ 个 ＯＴＵｓ；注释了 ２０ 个门，３４
个纲，６２ 个目，８１ 个科，１５１ 个属。
　 　 ４ 组样品间的 α 多样性指数差异不显著，说明

发酵豆粕含量的变化未对仔猪肠道菌群的多样性

产生显著影响。 但是，Ｂ 组多样性最高，说明在断

奶仔猪饲粮中添加 １０％发酵豆粕可以提高仔猪的

肠道微生物的多样性，这与张煜［２２］ 的研究结果一

致。 当发酵豆粕添加量增加到 １５％时，该组的

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与 Ｂ 组相同，而 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数低于 Ｂ
组。 原因可能是随着发酵豆粕添加量增加，菌群

中各成员间的差异性减小，导致群落的丰富度和

稀有 ＯＵＴｓ 的数量的降低。 β 多样性分析表明，Ｃ
组内样品聚集度不高且包含了 Ｂ 组的样本，说明

当发酵豆粕添加量为 １０％时，肠道中的菌群已经

趋于稳定。
３．２　 不同分类水平仔猪粪便菌群组成分析

　 　 研究表明，不同品种、年龄、环境和饲粮的猪

肠道中的微生物组成基本相似，只是相对含量有

变化，主要由 ４ 个门（厚壁菌门、拟杆菌门、变形菌

门、放线菌门）组成［２０，２３］ ，且随着仔猪日龄的增大，
厚壁菌门和无壁菌门相对含量上升，拟杆菌门相

对含量下降［２４］ 。 王一冰等［２５］ 研究表明厚壁菌门

是仔猪断奶前后的优势菌门，本研究结果与之一

致。 本研究中，随着发酵豆粕添加量的增高，以 Ｂ
组为拐点，厚壁菌门相对丰度呈先高后低的趋势，
无壁菌门、蓝菌门、放线菌门、拟杆菌门相对丰度

呈先低后高趋势。 Ｂ 组厚壁菌的相对丰度最高，可
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能是因为豆粕经过发酵后产生了大量有机酸，而
厚壁菌门细菌在代谢碳水化合物中发挥着重要作

用。 在科水平上排名前 ３ 位的菌科为乳杆菌科、
梭菌科、瘤胃菌科，所占５０．５％，都属于厚壁菌门。
　 　 乳 酸 菌 属 是 仔 猪 断 奶 后 的 主 要 优 势 菌

属［２６－２７］ ，本研究与此相符。 提高发酵豆粕含量会

增加肠道中乳酸菌属的相对丰度，但 Ｂ 和 Ｃ 组间

差异不显著。 因此，考虑到乳酸菌属所占比例较

大和经济效益，认为发酵豆粕在断奶仔猪饲粮中

的添加量为 １０％比较合适。 Ｙｕａｎ 等［２８］ 采用平皿

培养粪便细菌，结果表明在仔猪饲粮中添加 １０％
发酵豆粕能提高乳酸菌数量，降低大肠杆菌数量。
变形菌门在临床研究中对肠道疾病诊断意义重

大，该菌门细菌数量庞大、种类多样，多是致病菌，
与炎症有关。 在科水平上出现的假单胞杆菌、莫
拉式菌都属于该菌门。 本研究发现随着发酵豆粕

添加量的增加，粪便中变形菌门相对丰度略有增

加，但组间差异不显著。 蓝菌门和放线菌门在 １
周龄健康与腹泻仔猪粪便菌群中存在显著差

异［２１］ ，也与仔猪回肠黏膜菌群失调有关［２９］ 。 本研

究中 Ｂ 组的蓝菌门的相对丰度显著低于其他 ３
组，放线菌门相对丰度显著低于 Ｃ、Ｄ 组。 而 Ｂ 组

的乳酸菌属相对丰度也较高，有可能是因为 １０％
的发酵豆粕提高了肠道中的乳酸菌的数量，该菌

可能通过竞争营养和定植位点及产生抑菌物质抑

制了致病菌的生长。
３．３　 菌群结构和功能的预测对物质代谢和健康的

影响

　 　 研究表明，肠道微生物在宿主的生理功能［３０］ 、
营养 吸 收 和 能 量 代 谢［３１－３２］ 、免 疫［３３］ 和 机 体 防

御［３４］等过程扮演着重要的角色，对于宿主的健康

影响巨大。 肠道中厚壁菌通过代谢碳水化合物产

生短链脂肪酸，与能量获得密切相关［３５］ 。 拟杆菌

能够促进多糖的降解，利用单糖和低聚糖帮助仔

猪进行糖类代谢［２０，３６］ ，还是动物胃肠道中主要的

食物蛋白质水解菌［３７］ 。 乳酸菌能分解肠后端的碳

水化合物、蛋白质，合成维生素，显著抑制病原菌

的生长繁殖［３８］ ，提高食物的消化率和生物价，促进

消化吸收。 梭菌属是主要的产丁酸菌，能降解食

物中的寡糖和调控肠道微生物区系平衡［３９］ 。 瘤胃

球菌在成年动物肠道内主要分解纤维素，发酵纤

维素和纤维二糖等碳水化合物产生丙酸盐等［４０］ 。
　 　 吴先华［４１］ 在保育仔猪饲粮中添加 ５％、１０％、

１５％的湿态发酵豆粕和 １０％风干发酵豆粕，与对

照组相比，１０％湿态和风干发酵豆粕组使仔猪日增

重分别显著提高了 １３．３％和 ２０．７％，粗蛋白质表观

消化率分别显著提高了 ７．８％和 ５．５％；１０％湿态发

酵豆粕组腹泻率降低了 ８４． ５％；但添加量超过

１０％时，生长性能及腹泻率几乎不变。 章世元［７］

等在 ２６ 日龄的断奶仔猪日龄中添加 １７． ５％ 和

３５．０％的发酵豆粕，与对照组相比，日增重分别显

著提高了 １３．９０％和 ５０． ５５％，料重比分别降低了

１９．４７％和 ４．２１％，粗蛋白质消化率分别显著提高

了 １６．９７％和 ２０．３９％，粗脂肪消化率分别显著提高

了 ２２．３１％和 ２７．８７％。 俞晓辉［４２］ 给 ２６ ～ ７０ 日龄

阶段的断奶仔猪分 ３ 个阶段添加 １０％、８％、６％发

酵豆粕，与对照组相比，仔猪日增重显著提高了

６．３８％，料重比和腹泻率分别显著降低了 ７．４０％和

６５．３７％。 这与豆粕经发酵后，减少了抗营养因子

的含量，增加了小肽、维生素 Ａ、维生素 Ｂ、多种有

机酸等营养物质的含量，增强肠道对干物质、粗蛋

白质、总能和磷全肠道表观消化率［４３］相关。
　 　 本研究中随着发酵豆粕添加量的增加，除核

酸代谢外，其他 ４ 种代谢通路中菌群的相对丰度

均表现为先升后降的趋势，但 Ｂ、Ｃ 组间菌群相对

丰度差别不大。 原因可能是当发酵豆粕添加量从

０ 上升到 １０％时，菌群的多样性增加导致参加相应

代谢通路的菌群数量也随之增加，进而提高了营

养物质的消化率。

４　 结　 论
　 　 对添加发酵豆粕的断奶仔猪粪便进行高通量

测序，结果表明饲粮中添加 １０％发酵豆粕能增加

肠道菌群多样性，提高仔猪肠道中厚壁菌门和乳

酸菌属的相对丰度，促进糖类、氨基酸、能量、核酸

和维生素的代谢，进而促进营养物质的利用率和

保持肠道的健康。 因此，建议在 ３６ 日龄后的断奶

仔猪饲粮中添加 １０％的发酵豆粕。
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