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摘　 要： 本试验旨在研究妊娠后期和泌乳期母猪肠道微生物多样性。 选取 ６ 头健康、背膘厚与

分娩日期相近的第 ２ 胎次大白母猪，分别于妊娠期第 ９３ 天（Ｇ９３）和第 １００ 天（Ｇ１００）以及泌乳

期第 １４ 天（Ｌ１４）和第 ２１ 天（Ｌ２１）取其直肠粪样，用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序技术分析微生物多样

性。 结果显示：１）从 ６ 头母猪的 ２４ 份样品中共获得 ８７５ ７３２ 条有效序列、１ ２９８ 个操作分类单元

（ＯＴＵ），分别有 １ １８１ 个和 ４２９ 个 ＯＴＵ 可以注释到门和属水平。 ２）在 ａｌｐｈａ 多样性方面，与

Ｇ９３ 和 Ｇ１００ 时相比，Ｌ１４ 和 Ｌ２１ 时的 ＯＴＵ 数显著下降（Ｐ＜０．０５）；Ｌ２１ 时的 Ｃｈａｏ１、Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ｓｐｅｃｉｅｓ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著低于 Ｇ１００ 时（Ｐ＜０．０５）；与 Ｇ９３ 时相比，Ｌ２１ 时的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著

降低（Ｐ＜０．０５）。 ３）在 ｂｅｔａ 多样性方面，Ｇ９３ 和 Ｇ１００ 时的微生物组成相似，Ｌ１４ 和 Ｌ２１ 时的微

生物组成相似，但妊娠后期与泌乳期肠道微生物组成差异较大。 ４）４ 个时间点共有微生物 ＯＴＵ
８０９ 个，可分别注释到 １３ 个门和 ６９ 个属。 ５）在门水平上，４ 个时间点的优势菌门均为厚壁菌

门、拟杆菌门和螺旋菌门，这 ３ 个门的菌数占各时间点总菌数的 ９３．２０％以上；与 Ｇ９３ 时相比，
Ｌ２１ 时广古菌门的相对丰度显著降低（Ｐ＜０．０５）。 ６）在属水平上，４ 个时间点的优势菌属均是普

雷沃氏菌属、乳酸菌属和密螺旋体属；乳酸菌属的相对丰度在 Ｌ２１ 时显著高于 Ｇ９３ 时（Ｐ ＜
０．０５）；梭状芽胞杆菌属ⅩⅣａ 的相对丰度在 Ｌ１４ 和 Ｌ２１ 时显著低于 Ｇ９３ 时（Ｐ＜０．０５）。 由此可

见，与妊娠后期相比，泌乳期母猪肠道微生物多样性下降；妊娠后期与泌乳期母猪肠道的优势菌

门均为厚壁菌门、拟杆菌门和螺旋菌门，其微生物组成相对稳定。
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　 　 我国是世界第一猪肉生产国和消费国，但我

国养猪业整体水平明显低于欧美等养猪业发达国

家［１］ 。 以每头母猪每年提供的断奶仔猪数（ＰＳＹ）
为例，欧美国家在 ２０１２ 年已达到 ２５ 头，丹麦甚至

达到了 ３０ 头，而我国规模化养猪场在 ２０１８ 年才达

到 ２４ 头［２］ 。 因此，通过品种改良、营养调控和加

强饲养管理等手段提高母猪的繁殖性能及其子代

健康水平就显得尤为重要。
　 　 动物的胃肠道中栖息着大量的微生物，它们

对宿主的养分利用和生理代谢都有重要的调节作

用［３－４］ 。 同时，肠道微生物会受到宿主遗传背景、
生理状态、营养、疾病、药物的使用和生活环境等

诸多因素的影响［４］ 。 肠道微生物与母猪的繁殖性

能密切相关，Ｓｈａｏ 等［５］ 研究了母猪的繁殖性能与

肠道微生物的关系后发现，与低产仔数（窝仔数≤
７ 头）母猪相比，高产仔数（窝仔数≥１５ 头）母猪在

妊娠后期肠道微生物多样性较低，普雷沃氏菌属

相对丰度较高，瘤胃球菌属相对丰度较低，但在泌

乳早期肠道微生物的多样性较高，瘤胃球菌属相

对丰度增加。 除影响繁殖性能外，母猪肠道微生
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物还会影响仔猪的生长发育和健康。 Ｃａｏ 等［６］ 研

究表明，在母猪妊娠后期和泌乳期饲粮中添加

０．２％的丁酸梭菌，妊娠后期母猪肠道中拟杆菌门

相对丰度升高，变形菌门的相对丰度下降，且提高

了泌乳期母猪及仔猪的抗氧化水平及仔猪的生长

性能。 Ｌｉ 等［７］研究了母猪饲粮中纤维成分对妊娠

母猪及其仔猪的影响，发现饲粮中不可溶解纤维

与可溶解纤维的比例下降，母猪妊娠后期肠道中

软壁菌门的相对丰度增加，变形菌门的相对丰度

减少，母猪及其仔猪抗氧化水平和抗炎能力提高。
母猪的肠道微生物是如何影响仔猪生长发育的尚

不清楚，李浩等［８］ 推测这可能是由于妊娠期和泌

乳期母体肠道微生物通过胎盘、产道和乳汁进入

子代肠道定植，从而直接或间接影响子代生长发

育。 这些研究提示，妊娠期与泌乳期母猪的肠道

微生物可能是影响母猪繁殖性能及仔猪生长发育

的重要因素。 因此，深入了解妊娠期与泌乳期母

猪肠道微生物的组成及变化情况，有利于通过优

化肠道微生物组成提高母猪繁殖性能。
　 　 Ｋｏｒｅｎ 等［９］的临床研究表明，从妊娠前期至妊

娠后期，妇女肠道微生物的多样性下降，变形菌门

和放线菌门的相对丰度升高，而且这种现象会持

续到分娩后 １ 个月。 Ｋｏｎｇ 等［１０］ 在环江香猪上的

研究发现，从妊娠前期至妊娠后期，母猪肠道微生

物多样性明显下降，但变形菌门和放线菌门的相

对丰度随着妊娠的进程而降低。 Ｃｈｅｎｇ 等［１１］ 发

现，从妊娠后期到泌乳前期，长白母猪肠道微生物

多样性下降，变形菌门和梭杆菌门的相对丰度增

加，产丁酸菌属的相对丰度下降。 然而，Ｊｉ 等［１２］ 研

究表明，从妊娠前期至泌乳期，二元（大白×长白）
母猪肠道微生物多样性上升，拟杆菌门、脱硫弧菌

属和普雷沃氏菌属的数量先增加后降低。 造成这

些研究结果并不一致的确切原因并不清楚，可能

与研究对象选取、遗传背景、妊娠或泌乳阶段生理

状况的差异及肠道微生物的动态变化等因素有

关。 本试验以大白母猪为研究对象，通过高通量

测序技术，研究妊娠后期和泌乳期母猪肠道微生

物的多样性及变化规律，为通过调控肠道微生物

改善母猪繁殖性能提供基础数据。

１　 材料与方法
１．１　 试验设计与饲养管理

　 　 选取 ６ 头健康、背膘厚与分娩日期相近的第 ２

胎次大白母猪。 试验于妊娠期第 ９０ 天开始，至产

后第 ２５ 天结束。 妊娠期第 ９０ ～ １０７ 天饲喂妊娠期

饲粮，妊娠期第 １０８ 天至产后第 ２５ 天饲喂泌乳期

饲粮，饲粮参照 ＮＲＣ（２０１２）猪营养需要量配制，
其组成及营养水平见表 １。

表 １　 母猪妊娠期和泌乳期饲粮组成及

营养水平（饲喂基础）
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｄｉｅｔｓ ｆｏｒ ｓｏｗｓ ｉｎ

ｇｅｓｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｌａｃｔａｔｉｏｎ ｐｅｒｉｏｄｓ （ａｓ⁃ｆｅｄ ｂａｓｉｓ） ％

项目
Ｉｔｅｍｓ

妊娠期
Ｇｅｓｔａｔｉｏｎ
ｐｅｒｉｏｄ

泌乳期
Ｌａｃｔａｔｉｏｎ
ｐｅｒｉｏｄ

原料 Ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔｓ
玉米 Ｃｏｒｎ ７１．７６ ６３．０７
麸皮 Ｗｈｅａｔ ｂｒａｎ ３．７６ ５．６７
豆粕 Ｓｏｙｂｅａｎ ｍｅａｌ １４．８５ ２０．０１
膨化全脂大豆
Ｅｘｔｒｕｄｅｄ ｆｕｌｌ⁃ｆａｔ ｓｏｙｂｅａｎ ３．００ ５．００

大豆油 Ｓｏｙｂｅａｎ ｏｉｌ ２．５０ ２．５０
预混料 Ｐｒｅｍｉｘ１） １．００ １．００
食盐 ＮａＣｌ ０．５０ ０．５０
石粉 Ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ １．１３ ０．８４
磷酸氢钙 ＣａＨＰＯ４ １．５０ １．４１
合计 Ｔｏｔａｌ １００．００ １００．００
营养水平 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ２）

消化能 ＤＥ ／ （ＭＪ ／ ｋｇ） １４．１９ １４．２４
粗蛋白质 ＣＰ １４．７４ １７．３８
粗脂肪 ＥＥ ５．８２ ５．９９
粗纤维 ＣＦ ２．５８ ２．９４
钙 Ｃａ ０．７８ ０．６８
总磷 ＴＰ ０．５８ ０．６０
有效磷 ＡＰ ０．３７ ０．３７
食盐 ＮａＣｌ ０．５７ ０．５８
赖氨酸 Ｌｙｓ ０．７１ ０．９０
蛋氨酸＋半胱氨酸 Ｍｅｔ＋Ｃｙｓ ０．５４ ０．６１
苏氨酸 Ｔｈｒ ０．５５ ０．６５
色氨酸 Ｔｙｒ ０．１８ ０．２２
　 　 １）预混料为每千克饲粮提供 Ｔｈｅ ｐｒｅｍｉｘ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｔｈｅ
ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｐｅｒ ｋｇ ｏｆ ｄｉｅｔｓ：ＶＡ ４ ０００ ＩＵ，ＶＢ６ １５ ｍｇ，ＶＤ３

８００ ＩＵ，ＶＥ ４４ ＩＵ，ＶＫ ０．５ ｍｇ，生物素 ｂｉｏｔｉｎ ０．２ ｍｇ，胆碱
ｃｈｏｌｉｎｅ １ ２５０ ｍｇ，叶酸 ｆｏｌｉｃ ａｃｉｄ １．３ ｍｇ，烟酰 ｎｉａｃｉｎ １０ ｍｇ，
泛酸 ｐａｎｔｏｔｈｅｎｉｃ １２ ｍｇ，核黄素 ｒｉｂｏｆｌａｖｉｎ ３．７５ ｍｇ，硫胺素
ｔｈｉａｍｉｎ １ ｍｇ，Ｃｕ １０ ｍｇ，Ｉ ０．１４ ｍｇ，Ｆｅ ８０ ｍｇ，Ｍｎ ２５ ｍｇ，Ｓｅ
０．１５ ｍｇ，Ｚｎ １００ ｍｇ。
　 　 ２）营养水平均为计算值。 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｗｅｒｅ ａｌｌ ｃａｌｃｕ⁃
ｌａｔｅｄ ｖａｌｕｅｓ．

８３５



１ 期 王仁杰等：妊娠后期与泌乳期母猪肠道微生物多样性研究

　 　 饲养试验在河南银发牧业众品养猪场进行。
母猪妊娠期第 ９０ ～ １０７ 天，每天分别在 ０６：００ 和

１４：００ 投料，每天饲喂 ２．８ ｋｇ 妊娠期饲粮。 预产期

前 １ 周将母猪转入彻底消毒的产仔舍，更换泌乳

期饲粮，分娩前每天饲喂 ２．８ ｋｇ。 舍内保持清洁干

燥，通风良好，舍内温度保持在 ２５ ℃左右，全程自

由饮水。 临产前用 ０．１％的高锰酸钾水溶液将其外

阴和乳房清洗消毒。 分娩当天不喂料，分娩后第 ２
天饲喂 ２．０ ｋｇ，以后每天增加 ０．５ ｋｇ，至产后第 ７
天让母猪自由采食。 自由采食阶段每天分别在

０６：００、１２：００ 和 １８：００ 投料，自由采食时期保持食

槽内饲粮略有剩余。
１．２　 样品采集

　 　 每头母猪分别于妊娠期第 ９３ 天（Ｇ９３）和第

１００ 天（Ｇ１００）以及泌乳期第 １４ 天（Ｌ１４）及第 ２１
天（Ｌ２１）采集新鲜未被污染的直肠粪样，－２０ ℃冻

存，然后转到－８０ ℃冻存备用，用于微生物区系的

分析。
１．３　 微生物 ＤＮＡ 提取、测序及数据分析

　 　 母猪直肠粪样微生物 ＤＮＡ 使用粪便 ＤＮＡ 提

取试剂盒（ＱＩＡａｍｐ Ｆａｓｔ ＤＮＡ Ｓｔｏｏｌ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ）进行

提取。 使用引物 ３４１Ｆ（５′－ＣＣＴＡＣＧＧＧＲＳＧＣＡＧ⁃
ＣＡＧ － ３′） 和 ８０６Ｒ （ ５′ － ＧＧＡＣＴＡＣＶＶＧＧＧ⁃
ＴＡＴＣＴＡＡＴＣ－３′），扩增细菌核糖体 ＲＮＡ 基因的

Ｖ３～ Ｖ４ 区，得到 ５００ ｂｐ 左右的扩增片段。 ＰＣＲ 反

应条件为：９５ ℃ 预变性 ３ ｍｉｎ；９８ ℃ 变性 ２０ ｓ，
５８ ℃退火 １５ ｓ，７２ ℃延伸 ２０ ｓ，执行 ３０ 个循环；最
后 ７２ ℃维持 ５ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 反应体系为：２ ×ＫＡＰＡ
Ｌｉｂｒａｒｙ Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ＲｅａｄｙＭｉｘ １５ μＬ，上、下游引

物（１０ μｍｏｌ ／ Ｌ）各 １ μＬ，模板 ＤＮＡ 为 ５０ ｎｇ，加双

蒸水（ｄｄＨ２Ｏ）补齐 ３０ μＬ。
　 　 ＰＣＲ 扩增产物使用 ２％琼脂糖凝胶电泳检测，
再使用 ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ 凝胶提取试剂盒 （Ａｘｙｇｅｎ
Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ，美国）切胶回收。 用扩增片段构建文

库，文库质检合格后，采用 ＨｉＳｅｑ 平台 ＰＥ２５０ 策略

（ Ｉｌｌｕｍｉｎａ，美国）进行测序。 测序服务由上海锐翌

生物科技有限公司完成。 使用 ＵＰＡＲＳＥ 根据 ９７％
相似度进行操作分类单元（ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ
ｕｎｉｔ，ＯＴＵ）聚类，并使用 Ｕｓｅｒａｃｈ 鉴定和移除嵌合

体序列。 每个 ＯＴＵ 都有 １ 个代表性的序列，使用

ＲＤＰ 数据库，置信度阈值设置为 ０． ８，利用 ＲＤＰ
Ｃｌａｓｓｉｆｅｒ 将每个代表性序列进行物种注释。 ＯＴＵ
ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｔａｂｌｅ 以及 ａｌｐｈａ 和 ｂｅｔａ 多样性分析通过

Ｑｉｉｍｅ 的 ｐｙｔｈｏｎ 脚本实现。
１．４　 数据统计分析

　 　 首先检验数据是否符合正态分布，符合正态

分布再进行单因素方差分析（ ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ），
多重比较使用 Ｔｕｋｅｙ 法检验。 对于 ａｌｐｈａ 多样性

和微生物的相对丰度数据进行非参数检验中的

Ｋｒｕｓｋａｌ⁃Ｗａｌｌｉｓ 检验。 数据分析使用 ＳＰＳＳ ２０．０ 统

计软件。 数据用平均值和均值标准误（ ＳＥＭ）表

示，Ｐ＜０．０５ 为差异显著。

２　 结　 果
２．１　 测序质量及 ＯＴＵ 分析

　 　 ６ 头母猪在 ４ 个时间点共采集了 ２４ 份直肠粪

样，通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ 平台进行 Ｐａｉｒｅｄ⁃Ｅｎｄ 测序，
得到 平 均 长 度 为 ４１６ ｂｐ 左 右 的 有 效 序 列

８７５ ７３２ 条，平均每个样品有效序列 ３６ ４８８．８３ 条。
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 指数的稀释曲线在测到 １５ ０００ 条

序列时已基本达到平台期（图 １－Ａ），Ｇｏｏｄｓ ｃｏｖｅｒ⁃
ａｇｅ 指数的稀释曲线已经到平台期（图 １－Ｂ），说明

测序深度足够，可以反映样品中绝大多数微生物

的信 息。 利 用 ＵＰＡＲＳＥ 根 据 ９７％ 相 似 度 进 行

ＯＴＵ 聚类，并使用 Ｕｓｅｒａｃｈ 鉴定和移除嵌合体序

列得到 １ ２９８ 个 ＯＴＵ，分别有 １ １８１ 和 ４２９ 个 ＯＴＵ
可以注释到门和属水平。 由表 ２ 可知，４ 个时间点

所测得的有效序列数差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 妊娠

后期（Ｇ９３ 和 Ｇ１００）的 ＯＴＵ 数显著高于泌乳期

（Ｌ１４ 和 Ｌ２１） 的 ＯＴＵ 数 （ Ｐ ＜ ０． ０５），但 Ｇ９３ 和

Ｇ１００、Ｌ１４ 和 Ｌ２１ 之间的 ＯＴＵ 数无显著差异（Ｐ＞
０．０５）。
２．２　 ａｌｐｈａ 多样性分析

　 　 由表 ２ 可知 Ｃｈａｏ１、Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ、Ｓｈａｎｎｏｎ
和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数在 Ｇ９３、Ｇ１００ 和 Ｌ１４ 时无显著差

异（Ｐ＞０．０５）；Ｃｈａｏ１、Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ、Ｓｈａｎｎｏｎ 和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数在 Ｌ１４ 和 Ｌ２１ 时也无显著差异（Ｐ＞
０．０５）；但与 Ｇ１００ 时相比，Ｃｈａｏ１、Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅ⁃
ｃｉｅｓ、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数在 Ｌ２１ 时显著下降（Ｐ＜０．０５）。
就 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数而言， Ｌ２１ 时显著低于 Ｇ９３ 和

Ｇ１００ 时（Ｐ＜０． ０５），Ｌ２１ 时与 Ｌ１４ 时无显著差异

（Ｐ＞０．０５）。 与 Ｇ９３ 时相比，Ｌ２１ 时 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

显著降低（Ｐ＜０．０５）。 由上述结果可知，与妊娠后

期（Ｇ９３ 和 Ｇ１００） 相比，泌乳期 （ Ｌ１４ 和 Ｌ２１） 的

ａｌｐｈａ多样性减小。

９３５
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图 １　 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 指数（Ａ）和 Ｇｏｏｄｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数（Ｂ）的稀释曲线

Ｆｉｇ．１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ （Ａ） ａｎｄ Ｇｏｏｄｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｉｎｄｅｘｅｓ （Ｂ）

表 ２　 母猪粪便微生物 ａｌｐｈａ 多样性分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｗ’ ｓ ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ

项目

Ｉｔｅｍｓ
Ｇ９３ Ｇ１００ Ｌ１４ Ｌ２１

均值标准误

ＳＥＭ
Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ
有效 ｒｅａｄｓ Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ ３６ ３４２．８３ ３７ ３６２．１７ ３６ ２８０．３３ ３５ ９７０．００ ４１４．２５ ０．６９
操作分类单元 ＯＴＵ ７０５．６７ａ ７３５．００ａ ６１１．８３ｂ ５５９．１７ｂ １８．８２ ＜０．０１
Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ８１４．８７ａｂ ８４２．６３ａ ７０８．１９ａｂ ６５６．９３ｂ ２０．２１ ＜０．０１
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 指数 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎｄｅｘ ６７９．１７ａｂ ７０１．３３ａ ５８６．８３ａｂ ５３７．５０ｂ １７．６９ ＜０．０１
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ７．０７ａ ７．０１ａ ６．５７ａｂ ５．７１ｂ ０．１５ ＜０．０１
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．９８ａ ０．９８ａｂ ０．９６ａｂ ０．９０ｂ ０．０１ ＜０．０１

　 　 同行数据肩标不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５），相同字母或无字母表示差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 下表同。
　 　 Ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｒｏｗ， ｖａｌｕｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０．０５）， ｗｈｉｌｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｏｒ ｎｏ
ｌｅｔｔｅｒ ｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓ ｍｅａｎ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＞０．０５） ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ．

２．３　 ｂｅｔａ 多样性分析

　 　 主坐标分析结果见图 ２。 通过图中的样品点

的距离来判断个体或群体间的差异，样品点距离

越远说明样品间微生物群落组成差异越大，距离

越近说明样品间微生物群落组成越相似。 Ｇ９３ 和

Ｇ１００ 时的微生物群落组成相似，Ｌ１４ 和 Ｌ２１ 时的

微生物群落组成相似，但妊娠后期（Ｇ９３ 和 Ｇ１００）和
泌乳期（Ｌ１４ 和 Ｌ２１）的微生物群落组成差异较大。

图 ２　 母猪粪便微生物的主坐标分析图

Ｆｉｇ．２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＰＣｏＡ） ｐｌｏｔ ｏｆ ｓｏｗ’ ｓ ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ
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２．４　 共有 ＯＴＵ 分析

　 　 Ｖｅｎｎ 图可以反映样本组间共有和特有的

ＯＴＵ 数，从而直观地反映样本组间微生物群落的

相似程度。 从图 ３ 可知，４ 个时间点的直肠粪样中

共有微生物 ＯＴＵ ８０９ 个，占微生物 ＯＴＵ 总数的

６２．３３％，８０９ 个共有 ＯＴＵ 分别注释到 １３ 个门和

６９ 个属。 而 Ｇ９３、Ｇ１００、Ｌ１４ 和 Ｌ２１ 还各有 ３０、
５２、１７ 和 １６ 个特有的 ＯＴＵ。 Ｇ９３ 和 Ｇ１００ 间共有

ＯＴＵ １ ０４０ 个，Ｇ１００ 和 Ｌ１４ 间共有 ＯＴＵ ９６７ 个，
Ｌ１４ 和 Ｌ２１ 间共有 ＯＴＵ ８７３ 个。

图 ３　 母猪粪便微生物 Ｖｅｎｎ 图

Ｆｉｇ．３　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｓｏｗ’ ｓ ｆｅｃａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ

２．５　 肠道微生物的组成及相对丰度

　 　 如图 ４ 所示，各个时间点的直肠粪样微生物

可以注释到 １８ 个菌门，排名前 １０ 的菌门见表 ３，
其中优势菌门为厚壁菌门（相对丰度为 ４５．７２％ ～
５２． ５５％）、 拟 杆 菌 门 （ 相 对 丰 度 为 ３６． ８０％ ～
３９．１９％） 和 螺 旋 菌 门 （ 相 对 丰 度 为 ５． ０４％ ～
１１．７０％），以上 ３ 个菌门的菌数占各时间点总菌数

的 ９３．２０％以上。 广古菌门的相对丰度在 Ｇ９３、
Ｇ１００ 和 Ｌ１４ 时差异不显著（Ｐ＞０．０５），但 Ｇ９３ 时

的相对丰度显著高于 Ｌ２１ 时（Ｐ＜０．０５）。 其余菌门

在各时间点的相对丰度无显著差异（Ｐ＞０．０５）。
　 　 相对丰度排名前 １０ 的菌属见表 ４。 普雷沃氏

菌属、乳酸菌属和密螺旋体属是母猪直肠粪样中

相对丰度较高的菌属，在各时间点分别占菌群总

数的 １１．３７％ ～ １７．３９％、１．６４％ ～ ２２．２１％和４．０６％ ～
１０．７５％。 乳酸菌属的相对丰度在 Ｌ２１ 时显著高于

Ｇ９３ 时（Ｐ＜０．０５）。 梭状芽胞杆菌属ⅩⅣａ 的相对

丰度在 Ｇ９３ 时显著高于 Ｌ１４ 和 Ｌ２１ 时（Ｐ＜０．０５），
但在 Ｇ１００、 Ｌ１４ 和 Ｌ２１ 之 间 无 显 著 差 异 （ Ｐ ＞
０．０５）。 其余菌属在各时间点的相对丰度无显著

差异（Ｐ＞０．０５）。

　 　 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ：厚壁菌门；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ：拟杆菌门；Ｓｐｉｒｏ⁃
ｃｈａｅｔｅｓ：螺旋菌门；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ：
广古菌门；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线菌门；Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ：纤维杆菌

门；Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ：软壁菌门；Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ：疣微菌门；Ｅｌｕ⁃
ｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ：迷踪菌门； Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｅｔｅｓ：互养菌门； Ｌｅｎｔｉｓｐｈａ⁃
ｅｒａｅ：黏胶球形菌门；Ｄｅｆｅｒｒｉｂａｃｔｅｒｅｓ：脱铁杆菌门；Ｆｕｓｏｂａｃｔｅ⁃
ｒｉａ：梭杆菌门；Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ／ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ：蓝细菌门 ／叶绿

体；Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ：浮霉菌门；Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ⁃Ｔｈｅｒｍｕｓ：异常球

菌－栖热菌门；Ｏｔｈｅｒ：其他。

图 ４　 母猪粪便微生物在门水平上的组成及相对丰度

Ｆｉｇ．４　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｗ’ ｓ
ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

３　 讨　 论
　 　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术是研究微生物群落

的稳定性、多样性以及微生物与宿主之间相互关

系的常用技术手段［９，１３－１４］ 。 本试验通过高通量测

序技术，总共得到有效序列 ８７５ ７３２ 条，平均每个

样品有效序列 ３６ ４８８． ８３ 条，测序深度均大于

９９．３９％，说明测序结果对母猪粪便样品中的微生

物覆盖率高，可满足微生物多样性的分析需求。
关于微生物多样性，本研究中，从妊娠后期到泌乳

期大白母猪直肠粪样微生物 ａｌｐｈａ 多样性下降。
Ｌｅｂｌｏｉｓ 等［１５］分析了妊娠期第 １０６ 天和产后第 １５
天的长白母猪粪便微生物后发现，产后母猪粪便

微生物的 ａｌｐｈａ 多样性降低，本试验结果与其一

致。 Ｌｉｕ 等［１６］的研究也发现从妊娠期到泌乳期长

白母猪粪便微生物的 ａｌｐｈａ 多样性有下降趋势，但
在相同条件下，荣昌母猪的粪便微生物 ａｌｐｈａ 多样

性却不受妊娠期和泌乳期的影响。 由于肠道微生

物会受到宿主遗传背景和生理状态等诸多因素的

影响［４］ ，所以上述研究中母猪微生物 ａｌｐｈａ 多样性

变化不一致，可能是母猪遗传背景不同所致。

１４５



　
动　 物　 营　 养　 学　 报 ３３ 卷

表 ３　 母猪粪便微生物中排名前 １０ 的菌门的相对丰度

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐ １０ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｈｙｌａ ｉｎ ｓｏｗ’ ｓ ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ％

项目

Ｉｔｅｍｓ
Ｇ９３ Ｇ１００ Ｌ１４ Ｌ２１

均值标准误

ＳＥＭ
Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ４５．７２ ４７．８０ ４６．４４ ５２．５５ １．８０ ０．６４
拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ３８．８６ ３９．０８ ３６．８０ ３９．１９ １．３５ ０．９０
螺旋菌门 Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ ９．２８ ６．３２ １１．７０ ５．０４ １．４７ ０．２９
变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ １．８９ ２．８３ ２．２５ １．３７ ０．２８ ０．３８
广古菌门 Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ ２．２８ａ ０．７６ａｂ ０．７３ａｂ ０．１０ｂ ０．３１ ０．０３
放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．３６ ０．８０ ０．８４ ０．３６ ０．１０ ０．２８
纤维杆菌门 Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ ０．４５ ０．４２ ０．３８ ０．７８ ０．１３ ０．９８
软壁菌门 Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ ０．１２ ０．１３ ０．１２ ０．０３ ０．０２ ０．３４
疣微菌门 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ ０．０４ ０．１１ ０．０８ ０．０７ ０．０１ ０．１９
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ ０．０５ ０．０４ ０．０８ ０．０４ ０．０１ ０．４６

表 ４　 母猪粪便微生物中排名前 １０ 的菌属的相对丰度

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐ １０ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｓｏｗ’ ｓ ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ％

项目
Ｉｔｅｍｓ Ｇ９３ Ｇ１００ Ｌ１４ Ｌ２１ 均值标准误

ＳＥＭ
Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

普雷沃氏菌属 Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ １１．３７ １３．１８ １２．５６ １７．３９ １．４８ ０．７０
乳酸菌属 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ １．６４ｂ ３．８６ａｂ １１．９０ａｂ ２２．２１ａ ２．６７ ０．０２
密螺旋体属 Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ ８．３０ ５．７５ １０．７５ ４．０６ １．４４ ０．２８
梭状芽胞杆菌属ⅩⅣａ Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ⅩⅣａ ６．２６ａ ４．０１ａｂ ２．７２ｂ ２．７９ｂ ０．４０ ＜０．０１
Ｂａｒｎｅｓｉｅｌｌａ ３．４０ ２．３６ ２．３５ ２．９９ ０．４２ ０．８８
拟普雷沃氏菌属 Ａｌｌｏｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ ０．９７ ０．６２ １．７５ １．４４ ０．１６ ０．０９
颤杆菌属 Ｏｓｃｉｌｌｉｂａｃｔｅｒ １．００ １．５４ １．０７ １．０７ ０．２０ ０．９８
梭状芽胞杆菌属Ⅺ Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ Ⅺ １．０３ １．３１ ０．９８ １．２４ ０．１９ ０．５６
狭义梭状芽胞杆菌属 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｓｅｎｓｕ ｓｔｒｉｃｔｏ ０．７２ ０．９９ ２．２７ ０．４４ ０．３２ ０．５７
埃希氏杆菌属 ／志贺氏杆菌属
Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ／ Ｓｈｉｇｅｌｌａ ０．７９ １．８５ １．３０ ０．３５ ０．２７ ０．２０

　 　 猪肠道微生物不仅影响着营养物质的消化、
吸收与代谢，还影响着宿主的生理状态及疾病的

发生和发展［１７］ 。 尽管肠道中微生物数量和种类繁

多，但有研究表明仔猪、生长猪、育肥猪及母猪的

肠道微生物中厚壁菌门和拟杆菌门为优势菌

门［１３－１４，１８－２０］ 。 本试验中，妊娠后期及泌乳期母猪

肠道微生物中的优势菌门均为厚壁菌门和拟杆菌

门，与前人的研究结果一致。 厚壁菌门和拟杆菌

门参与碳水化合物的降解与发酵，在大肠中发酵

的产物为短链脂肪酸［２１］ 。 有研究表明，短链脂肪

酸可为机体提供 １０％ ～ １５％的能量［１７］ ，说明厚壁

菌门和拟杆菌门在宿主能量代谢中发挥着重要作

用。 本试验中，从妊娠后期到泌乳期，大白母猪肠

道微生物中广古菌门的相对丰度降低，这与 Ｌｅｂ⁃

ｌｏｉｓ 等［１５］的研究结果相似，但广古菌门的相对丰

度与母猪生理阶段的关系还有待研究。 姬玉娇

等［２２］研究表明，与饲喂低营养水平饲粮（消化能 ＝
１２．２４ ＭＪ ／ ｋｇ，粗蛋白质含量 ＝ ９．７７％）相比，饲喂

高营养水平饲粮（消化能 ＝ １４．７３ ＭＪ ／ ｋｇ，粗蛋白质

含量 ＝ １３．１１％）会减少猪肠道中广古菌门的相对

丰度。 本试验中，大白母猪肠道微生物中广古菌

门的相对丰度在泌乳期低于妊娠后期，这可能是

由于泌乳期饲粮营养水平高于妊娠期饲粮所致。
这提示我们，饲粮在肠道微生物组成变化中可能

发挥着重要作用。
　 　 Ｈｕａｎｇ 等［２３］发现妊娠期及泌乳早期母猪肠道

优势菌属为乳酸菌属和普雷沃氏菌属，Ｊｉ 等［１２］ 发

现妊娠期及泌乳期母猪肠道的优势菌属为普雷沃

２４５
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氏菌属。 本试验中，妊娠后期和泌乳期的母猪肠

道优势菌属为普雷沃氏菌属和乳酸菌属，与前人

的研究一致。 普雷沃氏菌属细菌可以降解纤维类

多糖，如纤维素和木质素，发酵产生乙酸和丙

酸［２４］ ，乙酸和丙酸可被转运至肝脏分别参与脂肪

和葡萄糖的合成［２５］ 。 前人的研究表明从妊娠期到

泌乳 期 母 猪 肠 道 中 乳 酸 菌 属 的 相 对 丰 度 增

加［１５，２３］ ，本试验中从妊娠期第 ９３ 天到泌乳期第 ２１
天，乳酸菌属的相对丰度显著提升，与前人结果相

同。 乳酸菌属细菌可以提高母猪健康水平和繁殖

性能［２６］ ，还可以提高仔猪健康水平和生长性能，抑
制病原菌和降低腹泻率［２７－２８］ 。 这提示泌乳期乳酸

菌属的相对丰度提高有利于提高母猪及其仔猪的

健康水平和生产性能。 在妊娠后期母体会经历免

疫和代谢状态的变化［２９］ ，而且这种变化还可能引

起肠道菌群失衡。 梭状芽孢杆菌属ⅩⅣａ 属于条

件性致病菌［３０］ ，本试验发现泌乳期母猪直肠粪样

中梭状芽孢杆菌属ⅩⅣａ 的相对丰度从妊娠后期

到泌乳期呈下降趋势，这种变化有利于母猪恢复

健康进入下一个繁殖周期。
　 　 综上所述，从妊娠后期到泌乳期母猪肠道微

生物多样性下降，梭状芽孢杆菌属ⅩⅣａ 的相对丰

度下降，乳酸菌属的相对丰度增加，但优势菌群相

对稳定，这种变化可能有利于母猪及其子代健康。

４　 结　 论
　 　 ① 与妊娠后期相比，泌乳期母猪肠道微生物

多样性下降。
　 　 ② 妊娠后期与泌乳期母猪的肠道优势菌门为

厚壁菌门、拟杆菌门和螺旋菌门，其组成相对稳

定；优势菌属为普雷沃氏菌属、乳酸菌属和密螺旋

菌属。
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