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摘　 要： 母猪和仔猪的生产性能在很大程度上决定着规模化养猪场的生产水平与经济效益，母

猪妊娠期、泌乳期、仔猪断奶期是规模化养猪生产饲养管理的关键环节。 诸多研究表明，改善母

猪营养水平是促进仔猪生长发育的有效干预手段，可见母子一体化营养研究对养猪生产具有重

要的意义。 本文在前期研究报道的基础上，就微生物、氧化应激和母乳等因素对仔猪生长发育

的影响进行综述，以期为母子一体化研究提供思路与参考。
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　 　 调查显示，２０１８ 年我国规模化养猪场每头母

猪每年提供的断奶仔猪数（ＰＳＹ）为 ２４．１２ 头，而欧

美国家在 ２０１２ 年的 ＰＳＹ 就已达到 ２５ 头，丹麦甚

至达到了 ３０ 头［１］ 。 由此可见，我国规模化养猪场

在母猪繁殖性能方面还有很大的上升空间，近年

来随着“母子一体化”概念的提出，从母子的营养

和代谢需求有针对性地进行调控以改善母猪繁殖

性能的研究日益增多。 母猪在妊娠期和泌乳期内

会发生剧烈的生理变化，以适应妊娠和泌乳的一

系列需求，这 ２ 个阶段会直接影响母猪的产仔数、
泌乳性能以及仔猪的存活率、初生重、断奶重。 同

时，母猪自身的生理状态如胎次［２］ 、背膘［３］ 等也会

影响母猪的繁殖性能。 因此，明确母子之间各方

面的关联对有针对性地改善母猪营养水平，提高

养猪经济效益至关重要。
　 　 胎儿的发育与泌乳的维持不仅需要大量营养

物质的供应，还需适宜的环境。 研究指出，在妊娠

早期，母体处于一个合成代谢状态，随着胎儿的发

育母猪采食量增加，体重增加，为妊娠后期和泌乳

期的消耗做能量储备。 而在妊娠后期和哺乳期，

母体处于剧烈的分解代谢状态，使机体产生大量

自由基导致氧化应激［４］ 。 因此改善母猪对营养物

质的利用率并减少氧化应激对仔猪的生长发育十

分关键。 大量研究表明，母源微生物［５］ 、氧化应

激［６］ 、母乳［７］等因素对仔猪肠道发育与成熟、营养

物质利用率、免疫能力等多方面具有显著的影响。
基于近期国内外研究报道，本文就微生物、氧化应

激和母乳在母子一体化营养调控中的作用进行总

结，以期为母子一体化研究提供新的思路和理论

参考。

１　 微生物在母子一体化营养调控中的作用
１．１　 仔猪肠道微生物的母源传递

　 　 大量研究表明仔猪与母猪肠道菌群具有显著

相关性［８］ ，可见母源微生物决定着哺乳仔猪早期

的肠道菌群定植。 胎盘、产道、母乳和粪便为母猪

微生物垂直传递到仔猪的几种主要途径，也是仔

猪肠道菌群的主要来源［９］ 。 传统观点认为，婴儿

在出生前都是在无菌的子宫中发育成长，只有在

出生时才接触到外源的微生物，例如产道的微生
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物和产房的微生物。 而近期研究发现胎盘中也有

微生物的存在，Ｓｔｏｕｔ 等［１０］ 研究发现在 １９５ 名人类

孕妇为研究对象的试验中，２７％胎盘的基底板中有

不同形态的革兰氏阳性和阴性菌。 除此之外在人

类羊水之中也发现了微生物，Ｃｏｌｌａｄｏ 等［１１］ 从 １５
对母婴中收集了胎盘，羊水样本并检测其微生物

群组成和活性，发现胎盘和羊水具有低富集、低多

样性的微生物群，其中优势菌群是变形杆菌。
Ｊｉｍéｎｅｚ 等［１２］也从脐带、脐带血中发现了微生物的

存在，这些证据都已表明胎儿直接接触子宫内的

各种微生物。
　 　 仔猪分娩时，其身体、口腔等与母猪产道密切

接触，使其产道微生物大量附着在仔猪身体表面

或经口腔进入肠道定植，Ｎａｇｐａｌ 等［１３］ 研究表明剖

腹产的婴儿肠道微生物种类明显低于顺产婴儿的

微生物种类，且顺产婴儿的乳杆菌属丰度显著高

于剖腹产婴儿。 仔猪在出生后，母乳、母猪皮肤、
排泄物、环境等潜在的微生物来源中，母乳微生物

对仔猪肠黏膜微生物的影响最大，对空肠和回肠

定植微生物的贡献度达到 ８０％ ～ ９０％并持续到断

奶后，而对盲肠和结肠微生物的影响则随着日龄

而减少，并逐渐被母体粪便微生物和其他未知来

源的微生物所取代［１４］ 。 哺乳动物乳中微生物已被

大量发现，主要种类有链球菌属（ Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ）、
葡 萄 球 菌 属 （ Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ ）、 双 歧 杆 菌 属

（Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、乳酸杆菌（ Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）、丙酸

杆菌属 （ Ｐｒｏｐｉｏｎｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ） 和肠球菌属 （ Ｅｎｔｅｒｏ⁃
ｃｏｃｃｕｓ Ｔｈｉｅｒｃｅｌｉｎ ＆ Ｊｏｕｈａｕｄ）等［１５－１７］ 。 除了胎盘、
产道、母乳和粪便等几大主要途径外，母源微生物

的来源仍然有待发现和进一步证明。
１．２　 母源微生物对仔猪的影响

　 　 母体微生物群可代谢饮食成分、药物和毒素，
并将其传递给发育中的胎儿或母乳喂养的新生

儿。 母源微生物对仔猪的影响主要体现在仔猪肠

道上，肠道功能的早期发育与成熟离不开微生

物［５］ 。 母源微生物的垂直传递主要发生在妊娠后

期与哺乳期间，所以母源微生物的干预途径也主

要来自于这 ２ 个生理阶段，并对仔猪未来正常生

长发育产生持续影响。
　 　 母源微生物对子代免疫系统至关重要，与免

疫功能显著相关的微生物主要以垂直传递形式定

植于子代肠道中，直接影响子代肠道屏障免疫系

统的发育与成熟。 Ｄｅ Ａｇüｅｒｏ 等［１８］ 通过无菌小鼠

试验证明母源微生物群可驱动广泛的黏膜转录信

号，有助于后代小鼠肠道先天性免疫系统的发育，
减少炎症反应。 母源细菌通过多种机制在降低婴

儿细菌感染的发生率等方面具有即时和长期性作

用。 在抑制肠道细菌的情况下，动物脾脏、胸腺和

淋巴结内的淋巴组织发育存在缺陷，肠道固有层

ＣＤ４＋细胞、Ｂ 淋巴细胞和派尔集合淋巴结数量减

少［１９］ ，可见微生物对肠道免疫系统正常发育至关

重要。
　 　 此外，母源微生物与子代的肠道健康也密不

可分。 从母乳中分离出的乳杆菌可抑制肠胃病原

体（包括大肠杆菌、志贺氏菌、假单胞菌和沙门氏

菌）的黏附和生长［２０－２１］ 。 母乳中乳酸杆菌（包括

唾液乳杆菌、加氏乳杆菌和发酵乳杆菌等）菌株可

增加肠上皮细胞黏蛋白基因表达，形成抗菌屏

障［２１］ ，有利于新生儿的肠道健康和抗感染。 在对

６ ～ １２ 个月大的婴儿进行双盲对照试验中给予母

乳乳酸杆菌菌株，胃肠道、呼吸道和系统感染的发

生率分别降低了 ４６％、２７％和 ３０％ ［２２］ 。
　 　 由此可见，母源微生物对子代健康具有至关

重要的作用，尤其在子代免疫系统的塑造与肠道

健康等方面不可或缺，将成为母子一体化研究的

重要组成部分。

２ 　 氧化应激在母子一体化营养调控中的

影响
２．１　 氧化应激的主要来源

　 　 动物机体在呼吸与物质代谢过程中产生大量

活性氧自由基（ ｒｅａｃｔｉｖｅ ｏｘｉｄｅ ｓｐｅｃｉｅｓ，ＲＯＳ），主要

包括超氧阴离子（Ｏ－
２ ）、过氧化氢（Ｈ２Ｏ２）、羟自由

基（ＯＨ－）、臭氧（Ｏ３）和单线态氧（ １Ｏ２）等。 体内

ＲＯＳ 的主要来源是细胞线粒体内膜，迄今为止已

发现多个潜在的线粒体 ＲＯＳ 生成系统［２３］ 。 其中，
三羧酸循环酶复合物，如 α－酮戊二酸脱氢酶和丙

酮酸脱氢酶，被认为是重要的线粒体 Ｏ－
２ 和 Ｈ２Ｏ２

来源［２４］ 。 烟酰胺腺嘌呤二核苷酸（ＮＡＤＨ）和线粒

体 α－酮戊二酸脱氢酶与 Ｈ２Ｏ２ 的生成有关，可导

致线粒体复合物Ⅰ产生 ＲＯＳ 并加速细胞死亡［２５］ ，
造成机体的氧化损伤。
　 　 哺乳动物线粒体产生的 ＲＯＳ 对细胞信号传导

２８９２
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和维持细胞稳态至关重要［２６－２７］ ，但同时也是氧化

损伤的来源［２８］ 。 在正常内环境稳态下，体内所产

生的 ＲＯＳ 能被机体内一些还原性物质（维生素 Ｅ、
维生素 Ｃ、谷胱甘肽等）或抗氧化物酶［超氧化物

歧化酶（ＳＯＤ）、谷胱甘肽过氧化物酶（ＧＳＨ⁃Ｐｘ）、
过氧化氢酶（ＣＡＴ）等］清除［２９］ ，但是当机体自由

基急剧增多或清除自由基能力下降时，抗氧化－氧
化平衡被打破并造成氧化应激。 在母猪妊娠与泌

乳过程中，出生、断奶、饲粮、环境等多种因素均可

诱导母猪与仔猪产生氧化应激［３０］ 。 此外，最近的

一项研究还表明，过高的背膘厚度也会导致猪的

氧化应激增加［３１］ 。
２．２　 氧化应激对母猪和仔猪的影响

　 　 母猪在围产期和哺乳期处于剧烈的分解代谢

状态，导致氧化应激增加［３２］ 。 过量的自由基可导

致脂质和蛋白质氧化并损害正常的内皮细胞功

能［３３］ 。 氧化应激还可影响胎盘发育和胎儿的骨骼

形成，Ｐｒａｔｅｒ 等［３４］ 用甲基亚硝基脲（ＭＮＵ）诱导妊

娠小鼠氧化应激，发现 ＭＮＵ 处理后妊娠小鼠的胎

盘内皮和滋养细胞损害与新生胎儿的四肢和远端

肢体成比例缩短和畸形。 此外，氧化应激可破坏

抗氧化系统并造成早产、胎儿生长受限、先兆子痫

和流产等多种妊娠并发症［３５－３６］ 。 母体氧化应激可

影响能量平衡、身体状况和产奶量，从而影响哺乳

期间仔猪的生长和断奶重量［６］ 。
　 　 仔猪出生后由低氧的子宫环境转移到高氧的

外部环境中，呼吸方式由通过母体介导的被动型

呼吸方式转变为由完全依靠肺部主动型呼吸。 高

氧环境和主动呼吸的剧烈转变会给发育尚不成熟

的仔猪抗氧化系统造成过大负担，使其无法及时

清除体内产生的过量自由基，从而造成机体的氧

化应激，影响其生长性能。
　 　 断奶过程中，换料、转栏、混群等因素可诱导

仔猪产生系统性应激［３０，３７］ ，主要表现为仔猪胃肠

道损害引起腹泻、食欲不振和体增重减少等。 断

奶应激是限制仔猪生长性能的一大重要因素，Ｙｉｎ
等［３８］研究表明早期断奶可引起脂质、蛋白质和

ＤＮＡ 的氧化损伤，并导致肠道抗氧化酶活性的

下降。
　 　 热应激可导致母猪发生氧化应激［３９］ ，且主要

发生在母猪妊娠和泌乳期间，主要是由于这 ２ 个

时期母猪个体对环境温度敏感［４０］ 。 热应激可导致

母猪采食量下降，能量平衡失衡［４１］ ，增加胚胎死亡

率，影响产仔率和产仔数［４２］以及泌乳量［４３］ 。 Ｊｏｈｎ⁃
ｓｏｎ 等［４４］研究表明热应激可减少仔猪的骨骼肌沉

积，增加脂肪的沉积，影响仔猪肌肉（瘦肉）组织的

生产效率。 群居应激也是引起猪体内自由基大量

增多的原因。 Ｚｈａｏ 等［４５］ 研究得出群居等级不同

的猪机体氧化损伤程度不同（母猪的群居等级由

妊娠第 ３５ 天混合后 ４ ｄ 观察到的侵略性互动过程

中的获胜率决定），高群居等级组（ＨＲ）和低群居

等级组（ＬＲ）的母猪在妊娠后期和哺乳期的氧化

损伤增加，而对照组、中群居等级组（ＭＲ）和围栏

组（ＨＲ＋ＭＲ＋ＬＲ）的母猪在妊娠和哺乳期间未显

示出较差的繁殖性能。 群居应激可能导致 ＨＲ 的

产仔数和产仔重量减少，ＬＲ 的产仔率降低。

３　 母乳对仔猪的营养调控作用
３．１　 母乳的成分

　 　 母乳是新生仔猪的唯一营养来源，含有重要

的营养和免疫成分。 猪乳是母猪乳腺上皮细胞的

分泌产物，传统认为乳汁的成分主要包括水、碳水

化合物 （主要是乳糖）、脂类、蛋白质 （免疫球蛋

白）、矿物质和维生素［４６］ ，随着乳成分研究的深入

陆续发现了外泌体［４７］ 、细菌［４８］ 、低聚糖等生物活

性物质［４９］ 。
　 　 Ｃｈｅｎ 等［８］在 ８ 个不同的时间点从 ２０ 头健康

母猪收集猪乳样品（ｎ＝ １６０），并使用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测

序分析微生物分布，发现母乳中微生物群主要由

硬毛菌、变形杆菌和类群瘤胃球菌、链球菌、梭菌、
乳杆菌、毛螺菌和棒杆菌组成。 母乳低聚糖因其

独特的生理功能近年来引起了研究者的广泛关

注，Ｗｅｉ 等［５０］对猪乳中低聚糖进行研究发现，在猪

乳中存在 １１９ 种低聚糖，且在哺乳过程中唾液酸

化的低聚糖占总低聚糖的 ５８．２％ ～ ７７．６％，岩藻糖

基化的低聚糖占到总低聚糖的 １％ ～ ２６％，且低聚

糖在母乳从初乳过度到成熟乳的过程中总量逐渐

减少。
　 　 猪乳可分为初乳和常乳，二者之间物质组成

也不尽相同。 初乳内含有大量的乳脂，且免疫球

蛋白和矿物元素均高于常乳。 初乳中免疫球蛋白

主要为免疫球蛋白 Ｇ（ ＩｇＧ），而常乳中主要免疫球
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蛋白是免疫球蛋白 Ａ（ ＩｇＡ） ［７］ 。 除此之外还有一

些生物活性成分存在于猪乳中，如胰岛素样生长

因子（ ＩＧＦ）－Ⅰ和 ＩＧＦ⁃Ⅱ，研究表明初乳和常乳中

ＩＧＦ⁃Ⅰ 的 含 量 分 别 为 １３６ ｎｇ ／ ｍＬ 和 １０ ～
１４ ｎｇ ／ ｍＬ［５１］ 。 白细胞也是猪乳的组成部分之一，
每毫升初乳约含 １×１０７ 个白细胞，每毫升常乳约

含 １×１０６ 个白细胞，与人乳相似［５２］ 。 在母猪乳中，
白细胞主要由中性粒细胞、巨噬细胞和淋巴细胞

组成，是乳中的常见成分［５３］ 。
３．２　 母乳对仔猪的影响

　 　 母乳对仔猪的影响体现在泌乳期间，是哺乳

仔猪生存和生长发育的重要因素，直接影响仔猪

生存、生长、发育和机体的组成。 研究表明，在饲

喂牛乳、代乳品或母猪乳的仔猪中，饲喂母猪乳的

仔猪的肠道菌群组成相对丰度最高［５４］ 。 Ｂｅｚｉｒｔｚｏ⁃
ｇｌｏｕ 等［５５］用荧光原位杂交技术也对比分析了母乳

喂养与配方喂养的新生儿粪便，发现母乳喂养的

婴儿的粪便微生物群中双歧杆菌细胞数量是配方

喂养的 ２ 倍以上。
　 　 仔猪免疫系统发育不全且体脂相对较低，因
此及时摄取初乳对于仔猪获得足够的营养和来自

母体的免疫球蛋白至关重要［７］ 。 由于免疫系统发

育尚不成熟，新生仔猪必须从摄入的初乳中获得

母体免疫球蛋白（ ＩｇＧ、ＩｇＡ 等）以进行被动免疫保

护。 传统认知中初乳中的免疫球蛋白是从母猪到

仔猪适应性免疫的唯一来源，但乳中白细胞也是

哺乳仔猪的免疫来源之一，且可能主要作为一种

免疫调节剂而发挥其作用［５２］ 。 母乳中的白细胞主

要为嗜中性粒细胞、巨噬细胞和淋巴细胞。 研究

表明，中性粒细胞参与先天性和适应性免疫细胞

的激活［５６］ ；巨噬细胞因吞噬活性而广为人知，且参

与新生儿 Ｔ 细胞和 Ｂ 细胞功能的调节以及免疫调

节因子的分泌［５７］ ；母猪活化的 Ｔ 细胞可以补偿新

生儿 Ｔ 细胞的不成熟功能并促进其成熟［５８］ 。
　 　 低聚糖是母乳中的重要成分，已有报道指出

猪乳中含有超过 １１９ 种低聚糖［５０］ 。 乳腺中高低聚

糖水平可保护乳腺免受细菌感染，母乳被摄入体

内后这些低聚糖可在仔猪肠道内被微生物代谢成

短链脂肪酸参与肠道免疫、完整性及健康的调

节［５９］ 。 低聚糖是可溶性复合碳水化合物，可促进

婴儿胃肠道内有益菌株（如婴儿双歧杆菌）的生

长［６０］ ，从而抑制潜 在 的 病 原 微 生 物 来 预 防 感

染［６１］ 。 此外，低聚糖可通过影响增殖和分化相关

基因和丝裂原活化蛋白激酶信号转导，调节肠上

皮细胞周期［６２］ ；并可通过抑制 Ｔｈ２ 型免疫应答来

调节出生后变应原特异性免疫应答［６３］ 。
　 　 外泌体是在不同体液（如乳汁）中发现的内吞

起源的膜状囊泡，可以介导细胞间信号转导［６４］ 。
Ｃｈｅｎ 等［６５］研究表明猪乳外泌体可调节肠道细胞

的增殖和消化道的发育。 外泌体 ｍｉＲＮＡ 还可通

过消化道从母乳转移到新生儿，参与调节新生儿

免疫系统［６６］ 。 研究证明母乳外泌体中 ｍｉＲＮＡ 具

有多种生物学功能，包括调节肌动蛋白细胞骨架、
糖酵解 ／糖异生、氨酰－ｔＲＮＡ 生物合成、戊糖磷酸

酯途径、半乳糖代谢和脂肪酸生物合成，以及参与

多种免疫调节［６７－６９］ 。
　 　 乳腺是乳汁生成量与质量的关键组织，直接

影响仔猪的生长、发育和健康。 乳腺的合成能力

在很大程度上取决于功能性乳腺上皮细胞的数量

和效率，其结构发育受多种激素（特别是雌激素、
生长激素、胰岛素样生长因子、孕酮、胎盘催乳素

和催乳素等）的影响［４６］ 。 研究表明，２１ 年（１９７７—
１９９８ 年）的基因选择增加了仔猪的出生重，但对母

乳产量没有影响，近几年母乳产量的提高主要通

过营养干预和饲养管理实现［７０］ 。 因此，营养干预

是打破仔猪生长速度受母乳供应限制的重要策

略。 Ｖａｎｋｌｏｍｐｅｎｂｅｒｇ 等［７１］通过在妊娠后期给予初

产小母猪多巴胺拮抗剂多潘立酮（ＤＯＭ）可诱导

初产小母猪高泌乳素血症可增加乳腺上皮细胞的

增殖和分化，其结果表明 ＤＯＭ 处理的母猪产奶量

明显高于对照组，其饲养的仔猪断奶重比对照组

高 ２１％。

４　 小　 结
　 　 综上所述，氧化应激、微生物和母乳是母子一

体化营养调控中母源干预的重要影响因素，对仔

猪健康生长发育至关重要。 因此，通过营养调控

改善母猪繁殖性能及仔猪生产性能可着重从缓解

氧化应激、改善微生物群落结构和母乳品质等几

方面入手，主要包括：１）缓解母猪及仔猪氧化应

激，防止胎盘发育受限与损伤造成的早产、死胎

等；２）改善母猪微生物群落结构，通过母源垂直传
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递促进仔猪肠道微生态及黏膜屏障免疫系统的发

育与成熟；３）维持母猪乳腺正常功能，减少炎症

发生，加 快 仔 猪 自 身 消 化 和 免 疫 系 统 的 建 立

（图 １）。

图 １　 猪母子一体化营养干预策略
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