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摘　 要： 本试验对纯种柯乐猪与巴×柯杂交猪肠道菌群结构特性及差异性进行了研究，旨在从

猪肠道微生物的角度揭示纯种柯乐猪耐粗饲特性及巴×柯杂交猪对青绿饲料的适应能力，为后

期微生物添加剂的设计、柯乐猪杂交利用及标准化养殖提供依据。 纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪

在同等条件下养殖，达屠宰体重后（１００ ｋｇ 左右），随机各选 ３ 头屠宰，取十二指肠、空肠、回肠、
结肠内容物，进行高通量测序和生物学信息分析。 结果显示：纯种柯乐猪与巴×柯杂交猪各肠段

Ａｌｐｈａ 多样性指数差异不显著（Ｐ＞０．０５）；Ｂｅｔａ 多样性分析显示，２ 个品种猪大部分样品交叉聚集

到一起；肠道菌群结构分析显示，纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪小肠阶段以厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、
变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）为优势菌门，到了结肠阶段则是以拟杆菌

门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）和厚壁菌门为优势菌门；纯种柯乐猪与巴×柯杂交猪结肠中有大量的纤维分解

菌属，巴×柯杂交猪结肠中月形单胞菌属（ Ｓｅｌｅｎｏｍｏｎａｓ）和脱硫弧菌属（Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ）的相对丰

度显著或极显著高于纯种柯乐猪（Ｐ＜０．０５ 或 Ｐ＜０．０１），而消化球菌属（Ｐｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ）、聚乙酸菌

属（Ａｃｅｔｉｔｏｍａｃｕｌｕｍ）、Ｌｅｅｉａ 的相对丰度则显著低于纯种柯乐猪（Ｐ＜０．０５）；ＬＥｆＳｅ 分析后发现纯

种柯乐猪结肠中富集着大量的产短链脂肪酸菌，其中纤维降解菌有聚乙酸菌属、瘤胃球菌科的

不可培养瘤胃细菌 ４Ｃ０ｄ＿１７（ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｒｕｍｅｎ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿４Ｃ０ｄ＿１７）、Ｌｅｅｉａ、拟杆菌纲、拟杆菌

目，与纤维降解菌起协同作用的菌群有考拉杆菌属（Ｐｈａｓｃｏｌａｒｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、考拉杆菌属的 ｕｎ⁃
ｃｕｌｔｕｒｅｄ＿Ｖｅｉｌｌｏｎｅｌｌａｃｅａｅ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ；巴×柯杂交猪结肠中富集的纤维降解菌有月形单胞菌属、柔嫩

梭菌（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｌｅｐｔｕｍ）。 上述结果表明，在整个肠道菌群结构上，纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪

的优势菌在类别上非常接近，体现了环境相同效应，纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪的肠道菌群结构

相对稳定且相似度高；在属水平上，纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪的结肠中纤维降解菌表现出差

异，纯种柯乐猪结肠内纤维降解菌的比例较高，说明引入外源血对肠道菌群结构有一定的影响，
巴×柯杂交猪对粗纤维的消化能力较弱于柯乐猪。
关键词： 纯种柯乐猪；巴×柯杂交猪；肠道菌群；高通量测序；生物信息学分析

中图分类号：Ｓ８２８　 　 　 　 文献标识码：Ａ　 　 　 　 文章编号：１００６⁃２６７Ｘ（２０２１）０３⁃１３５９⁃１３

收稿日期：２０２０－０９－０７
基金项目：贵州省科技厅农业攻关项目（黔农育专字［２０１６］００９ 号）
作者简介：杨　 莲（１９９５—），女，贵州安顺人，硕士研究生，从事动物营养学与肠道菌群研究。 Ｅ⁃ｍａｉｌ： ２０７６８１９３０１＠ｑｑ．ｃｏｍ
∗通信作者：燕志宏，教授，硕士生导师，Ｅ⁃ｍａｉｌ： ２３２１４６７１８＠ｑｑ．ｃｏｍ
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志·猪志》，毛色有黑、鼠灰、“六白”、粽色 ４ 种，主
产于贵州省毕节市赫章县，具有抗病力强、适应性

强、耐粗饲、肉质鲜美、口感糯而细腻等特点，是
“宣威火腿”的原材料，目前以高端猪肉原料进行

市场开发［１－２］ 。 但柯乐猪是脂肪型猪，存在瘦肉率

低等问题，相关研究表明，柯乐猪达到最佳屠宰期

（体重 １００ ｋｇ 左 右） 时， 瘦 肉 率 仅 为 （ ４３． ４８ ±
４．４５）％ ［３－４］ ，阻碍了市场的开发。 巴克夏猪是英

国古老的培育猪种之一，中国华南猪对巴克夏猪

有过种源贡献，巴克夏猪以黑毛为主、具有“一黑

六白”特点，嘴筒、四肢、尾尖毛色为白色，其余部

分是黑色［５］ ，巴克夏猪生长速度快、瘦肉率高［６］ 。
为了提高柯乐猪的瘦肉率，保持以黑毛为主的特

点，采用巴克夏猪为父本、柯乐猪为母本进行杂交

生产 Ｆ１ 代猪（以下简称巴×柯杂交猪）。
　 　 相关研究表明，不同品种的猪肠道菌群结构

是具有差异的［７］ ，不同猪品种进行杂交能发挥最

大的杂交优势，提高生长性能、肉质、繁殖力等［８］ 。
但不同品种的猪进行杂交后，其肠道菌群结构是

否具有差异的研究相关报道较少。 因此，本试验

研究纯种柯乐猪与巴×柯杂交猪肠道菌群结构特

性及差异性，旨在揭示柯乐猪耐粗饲特性及巴×柯
杂交猪对粗纤维的消化能力，为后期微生物添加

剂的设计及巴×柯杂交猪标准化养殖打下基础。

１　 材料与方法
１．１　 试验方法

　 　 动物试验地点在贵州省毕节市赫章县优农谷

生态有限公司申家沟柯乐猪繁育场。 选取柯乐

猪、巴克夏猪公猪各 １ 头，柯乐猪母猪 １６ 头，随机

分成 ２ 组：Ⅰ组，１ 头柯乐猪 ＋８ 头柯乐猪♀；Ⅱ
组，１ 头巴克夏猪 ＋８ 头柯乐猪♀。 分别对 ２ 组中

的公猪进行采精，用所采集的精液对组内母猪进

行人工授精，母猪配种成功后，饲养管理、营养水

平、免疫程序均相同。 仔猪断奶后，各随机选育 ９
头健康、体重相近的纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪进

行饲养，共 １８ 头，所有饲养条件相同。
１．２　 样品采集

　 　 ８ 月龄时纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪各随机选

体重（体重达 １００ ｋｇ 左右）相近的 ３ 头健康猪（３
头纯种柯乐猪体重分别为 １０８、１０６、１０５ ｋｇ；３ 头

巴×柯杂交猪体重分别为 １０６、１０５、１０２ ｋｇ）进行屠

宰，共屠宰 ６ 头，屠宰后每头猪采取十二指肠、空

肠、回肠、结肠 ４ 个肠段内容物于灭菌的 １０ ｍＬ 离

心管中，放于－７８．５ ℃干冰中保存，送至微基生物

科技（上海）有限公司（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｔｉｎｙｇｅｎｅ．ｃｏｍ）
进行 ＭｉＳｅｑ 文库制备 （ＱＩＡａｍｐ ＤＮＡ Ｓｔｏｏｌ Ｍｉｎｉ
Ｋｉｔ 试剂盒进行基因组 ＤＮＡ 抽提， ＰＣＲ 扩 增，
ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ 凝胶回收试剂盒回收，ＦＴＣ－３０００ＴＭ

ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ 仪进行实时荧光定量 ＰＣＲ），而后进

行 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ ２×３００ ｂｐ 高通量测序与生物信

息学分析［操作分类单元（ＯＴＵ）聚类分析、Ａｌｐｈａ
多样性分析、Ｂｅｔａ 多样性分析等］。
１．３　 统计分析

　 　 对试验所得数据用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 进行初步处理

后，Ａｌｐｈａ 多样性相关数据采用 ＳＡＳ ９．２ 软件进行

显著性分析，高通量测序数据采用 Ｍｅｔａｓｔａｔｓ （ ｈｔ⁃
ｔｐ： ／ ／ ｍｅｔａｓｔａｔｓ．ｃｂｃｂ．ｕｍｄ． ｅｄｕ ／ ）在不同分类学水平

上进行显著性分析，Ｐ ＜ ０． ０５ 表示差异显著，Ｐ ＜
０．０１表示差异极显著。

２　 结果与分析
２．１　 ＯＴＵ 信息统计与聚类分析

　 　 所有样品的优化序列为 ８６２ ３８１ 条，纯种柯乐

猪有 ４２２ ８４７ 条优化序列，巴×柯杂交猪有 ４３９ ５３４
条优化序列；根据 ９７％相似性水平，对所有序列进

行 ＯＴＵ 聚类分析，韦恩图（图 １）显示，整个肠道，
纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪共有 ＯＴＵ 为 ７７３ 个，
纯种柯乐猪特有 ＯＴＵ 为 １７ 个，巴×柯杂交猪特有

ＯＴＵ 为 ９１ 个；十二指肠段，纯种柯乐猪和巴×柯杂

交猪共有 ＯＴＵ 为 １３２ 个，纯种柯乐猪特有 ＯＴＵ 为

５４ 个，巴×柯杂交猪特有 ＯＴＵ 为 １５０ 个；空肠段，
纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪共有 ＯＴＵ 为 １０４ 个，
纯种柯乐猪特有 ＯＴＵ 为 ６０ 个，巴×柯杂交猪特有

ＯＴＵ 为 ７３ 个；回肠段，纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪

共有 ＯＴＵ 为 １３２ 个，纯种柯乐猪特有 ＯＴＵ 为 ３１
个，巴×柯杂交猪特有 ＯＴＵ 为 １１３ 个；ＯＴＵ 最多的

肠段是结肠，纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪共有 ＯＴＵ
为 ６３３ 个，纯种柯乐猪特有 ＯＴＵ 为 １８ 个，巴×柯

杂交猪特有 ＯＴＵ 为 ４９ 个。 由稀释曲线（图 ２）可

知，随着序列数增加，曲线趋向于平坦，其覆盖指

数均为 ０．９９９ ～ １．０００，说明测序数据量合理，可以

进行数据分析。
２．２　 Ａｌｐｈａ 多样性分析

　 　 如表 １ 所示，从 Ｃｈａｏ 指数和 ＡＣＥ 指数看，纯
种柯乐猪与巴 ×柯杂交猪之间差异不显著 （ Ｐ ＞

０６３１
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０．０５），说明这 ２ 个品种猪之间肠道微生物群落丰

富度基本一致；从 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

看，纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪之间差异不显著

（Ｐ＞０．０５），说明这 ２ 个品种猪之间肠道微生物群

落多样性基本一致；随着肠道自上而下，纯种柯乐

猪和巴×柯杂交猪肠道微生物群落丰富度及多样

性逐渐增加。

　 　 ＢＫ：巴×柯杂交猪；ＫＫ：纯种柯乐猪；Ｔ：全肠道；Ｄ：十二指肠；Ｊ：空肠；Ｌ：回肠；Ｃ：结肠。 下图同。 ＢＫ： Ｂｅｒｋｓｈｉｒｅ×Ｋｅｌｅ
ｈｙｂｒｉｄ ｐｉｇｓ； ＫＫ： ｐｕｒｅ⁃ｂｒｅｄ Ｋｅｌｅ ｐｉｇｓ； Ｔ： ｔｏｔａｌ ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ； Ｄ： ｄｕｏｄｅｎｕｍ； Ｊ： ｊｅｊｕｎｕｍ； Ｌ： ｉｌｅｕｍ； Ｃ： ｃｏｌｏｎ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ．

图 １　 巴×柯杂交猪与纯种柯乐猪各肠段 ＯＴＵ 韦恩图

Ｆｉｇ．１　 ＯＴＵ Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｅａｃｈ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｓｅｇｍｅｎｔ ｏｆ Ｂｅｒｋｓｈｉｒｅ×Ｋｅｌｅ ｈｙｂｒｉｄ ｐｉｇｓ ａｎｄ ｐｕｒｅ⁃ｂｒｅｄ Ｋｅｌｅ ｐｉｇｓ

图 ２　 稀释曲线

Ｆｉｇ．２　 Ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ

２．３　 Ｂｅｔａ 多样性分析

　 　 通过主成分分析（ＰＣＡ，图 ３）和主坐标分析

（ＰＣｏＡ，图 ４）比较纯种柯乐猪与巴×柯杂交猪肠

道菌群结构相似性，可以发现，２ 个品种猪的大部

分样品交叉聚集到一起，这说明纯种柯乐猪与巴×
柯杂交猪肠道微生物存在一定的相似性，肠道菌

群结构组成基本相似。
２．４　 菌群结构分析

２．４．１　 十二指肠菌群结构分析

　 　 由图 ５ 可知，巴×柯杂交猪十二指肠中的主要

菌门为无壁菌门（Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ） （３４．１１％）、厚壁菌

门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ） （２６．７８％）、变形菌门（ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅ⁃
ｒｉａ ） （ ２８．１６％ ）、 拟 杆 菌 门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ）
（５．０２％）；纯种柯乐猪十二指肠中的主要菌门为

厚壁菌门（４９．０４％）、无壁菌门（４０．５３％）、变形菌

门（９．３２％）。 由表 ２ 可知，巴×柯杂交猪十二指肠

中拟杆菌门的相对丰度显著高于纯种柯乐猪（Ｐ＜
０．０５）。 由图 ６ 可知，纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪

十二指肠中的主要菌属为支原体属 （Ｍｙｃｏｐｌａｓ⁃
ｍａ）、乳杆菌属（ Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）、曲杆菌属（Ｃｕｒｖｉ⁃
ｂａｃｔｅｒ）。 由表 ３ 可知，巴×柯杂交猪十二指肠中克

雷伯氏菌属（Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａ）的相对丰度极显著高于纯

种柯乐猪（Ｐ＜０．０１），拟杆菌属（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）的相

对丰度显著高于纯种柯乐猪（Ｐ＜０．０５），Ｍｏｇｉｂａｃｔｅ⁃
ｒｉｕｍ、假丁酸弧菌属（Ｐｓｅｕｄｏｓｃａｒｄｏｖｉａ）的相对丰度

显著低于纯种柯乐猪（Ｐ＜０．０５）。
２．４．２　 空肠菌群结构分析

　 　 由图 ５ 可知，巴×柯杂交猪空肠中的主要菌门

为厚壁菌门（８９．４０％）、变形菌门（９．８１％）、放线菌

门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）（０．４８％）；纯种柯乐猪空肠中的

主要 菌 门 为 厚 壁 菌 门 （ ９８． ２１％）、 放 线 菌 门

（０．９２％）、无壁菌门（０．８４％）。 由图 ６ 可知，乳杆
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菌属（＞３５．２５％）在纯种柯乐猪与巴×柯杂交猪空

肠中均占有绝对优势。 由表 ３ 可知，巴×柯杂交猪

空肠中拟杆菌属、厌氧弧菌属（Ａｎａｅｒｏｖｉｂｒｉｏ）、瘤胃

球菌属（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ）的相对丰度显著高于纯种

柯乐猪（Ｐ＜０．０５）。

表 １　 纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪肠道微生物群落 Ａｌｐｈａ 多样性分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｏｆ ｐｕｒｅ⁃ｂｒｅｄ Ｋｅｌｅ ｐｉｇｓ ａｎｄ Ｂｅｒｋｓｈｉｒｅ×Ｋｅｌｅ ｈｙｂｒｉｄ ｐｉｇｓ

项目
Ｉｔｅｍｓ

肠道
Ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ

巴×柯杂交猪
ＢＫ

纯种柯乐猪
ＫＫ

均值标准误
ＳＥＭ

Ｐ 值
Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ

十二指肠 Ｄｕｏｄｅｎｕｍ １９１．６２８ ４ １０９．５８７ ９ ３１．１１０ ７ ０．１３６
空肠 Ｊｅｊｕｎｕｍ １５０．６６６ ７ １５１．３１９ ４ ３７．６７１ １ ０．９９１
回肠 Ｉｌｅｕｍ １９５．４５９ ６ １２６．９２３ １ ３７．６７１ １ ０．１７５
结肠 Ｃｏｌｏｎ ６０７．９３２ ２ ５８１．０４７ ０ ２０．３７２ ２ ０．４０４

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

十二指肠 Ｄｕｏｄｅｎｕｍ １９８．８８７ ３ １１５．５３２ ６ ３５．８１８ ０ ０．１７５
空肠 Ｊｅｊｕｎｕｍ １８０．１３３ ３ １７１．９５８ ４ ２８．０５５ ７ ０．８４７
回肠 Ｉｌｅｕｍ ２５９．８２７ ９ １５３．３４５ ９ ２８．０５５ ７ ０．１９９
结肠 Ｃｏｌｏｎ ５９７．７８０ １ ５７７．０８８ ７ ２４．０２４ ７ ０．５７５

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

十二指肠 Ｄｕｏｄｅｎｕｍ ２．３２７ ８ １．３５６ ３ ０．２５９ ８ ０．０５７
空肠 Ｊｅｊｕｎｕｍ １．４０９ ４ １．４８４ ９ ０．６０１ ３ ０．９３３
回肠 Ｉｌｅｕｍ ２．３５６ ２ ２．０９３ ４ ０．６０１ ３ ０．６０２
结肠 Ｃｏｌｏｎ ４．９３２ ３ ４．９２０ ４ ０．５７１ ５ ０．９６５

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

十二指肠 Ｄｕｏｄｅｎｕｍ ０．２５０ ６ ０．４４５ ７ ０．０９５ ６ ０．２２２
空肠 Ｊｅｊｕｎｕｍ ０．４８１ ２ ０．４３１ ７ ０．２０２ ６ ０．８７１
回肠 Ｉｌｅｕｍ ０．１５３ ８ ０．２２０ ９ ０．２０２ ６ ０．４９４
结肠 Ｃｏｌｏｎ ０．０１９ ９ ０．０１９ ９ ０．００４ ９ ０．９９９

图 ３　 主成分分析

Ｆｉｇ．３　 ＰＣＡ

２．４．３　 回肠菌群结构分析

　 　 由图 ５ 可知，巴×柯杂交猪回肠中的主要菌门

为厚壁菌门（８６．１２％）、变形菌门（１２．９２％）、放线

菌门（０．７９％）；纯种柯乐猪回肠中的主要菌门为

厚壁菌门（９７．５８％）、变形菌门（０．８９％）、放线菌门

（０．７５％）、无壁菌门（０．５２％）。 由图 ６ 可知，乳杆

菌属、 Ｉｎｔｅｓｔｉｎｉｂａｃｔｅｒ、Ｔｅｒｒｉｓｐｏｒｏｂａｃｔｅｒ、降解纤维素

菌属（Ｃｅｌｌｕｌｏｓｉｌｙｔｉｃｕｍ）为纯种柯乐猪与巴×柯杂交

猪回肠中的优势菌属。 由表 ３ 可知，巴×柯杂交猪

回肠中粪球菌属（Ｃｏｐｒｏｃｏｃｃｕｓ）的相对丰度显著高

于纯种柯乐猪（Ｐ＜０．０５）。

图 ４　 主坐标分析

Ｆｉｇ．４　 ＰＣｏＡ

２．４．４　 结肠菌群结构分析

　 　 由图 ５ 可知，厚壁菌门、拟杆菌门、螺旋体门

（Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔａｅ）为纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪结肠

中的优势菌门。 由表 ２ 可知，巴×柯杂交猪结肠中
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蓝细菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）的相对丰度显著高于纯

种柯乐猪（Ｐ＜０．０５）。 由图 ６ 可知，纯种柯乐猪和

巴×柯杂交猪结肠中相对丰度较高的菌属有普氏

菌属（Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ）、链球菌属（ Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ）、拟普

雷沃菌属 （ Ａｌｌｏｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ）、考拉杆菌属 （ Ｐｈａｓｃｏ⁃
ｌａｒｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、乳杆菌属、密螺旋体属（Ｔｒｅｐｏｎｅ⁃
ｍａ）、厌氧弧菌属、瘤胃球菌属、粪球菌属、颤螺菌

属（Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａ）、毛螺菌属（Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａ）。 由表 ３
可知，巴×柯杂交猪结肠中脱硫弧菌属（Ｄｅｓｕｌｆｏ⁃
ｖｉｂｒｉｏ）的相对丰度极显著高于纯种柯乐猪 （ Ｐ ＜
０．０１），月形单胞菌属（Ｓｅｌｅｎｏｍｏｎａｓ）的相对丰度显

著高于纯种柯乐猪（Ｐ＜０．０５），消化球菌属（Ｐｅｐｔｏ⁃
ｃｏｃｃｕｓ）、考拉杆菌属、Ｆｌａｖｏｎｉｆｒａｃｔｏｒ、聚乙酸菌属

（Ａｃｅｔｉｔｏｍａｃｕｌｕｍ）、Ｌｅｅｉａ 的相对丰度显著低于纯

种柯乐猪（Ｐ＜０．０５）。 为了鉴定纯种柯乐猪和巴×
柯杂交猪结肠中富集的菌群，对纯种柯乐猪和巴×
柯杂交猪结肠中菌群进行 ＬＥｆＳｅ 分析 （图 ７ 和

图 ８），结果发现纯种柯乐猪结肠中富集的菌群有

厚壁菌门的聚乙酸菌属、厚壁菌门瘤胃球菌科的

不可培养瘤胃细菌 ４Ｃ０ｄ＿１７ （ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ ｒｕｍｅｎ＿
ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿４Ｃ０ｄ ＿１７）、变形菌门的 β －变形菌纲

（Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、 变 形 菌 门 的 奈 氏 球 菌 科

（Ｎｅｉｓｓｅｒｉａｃｅａｅ）、变形菌门的 Ｌｅｅｉａ、厚壁菌门考拉

杆菌属的 ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿Ｖｅｉｌｌｏｎｅｌｌａｃｅａｅ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ、变
形菌门的奈氏球菌目（Ｎｅｉｓｓｅｒｉａｌｅｓ）、厚壁菌门的

Ｄｅｆｌｕｖｉｉｔａｌｅａｃｅａｅ、拟杆菌门、厚壁球菌门的消化球

菌属、拟杆菌门的拟杆菌纲和拟杆菌目、厚壁菌门

的氨基酸球菌科（Ａｃｉｄａｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）、厚壁菌门

氨基酸球菌科的考拉杆菌属；巴×柯杂交猪结肠中

富集的菌群有变形菌门的脱硫弧菌属、厚壁菌门

的月形单胞菌属、厚壁菌门瘤胃球菌科的柔嫩梭

菌（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｌｅｐｔｕｍ）、变形菌门的脱硫弧菌目

（Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏｎａｌｅｓ） 和脱硫弧菌科 （Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉ⁃
ｏｎａｃｅａｅ）、蓝细菌门。

表 ２　 纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪不同肠段菌群门水平相对丰度差异性分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｓｅｇｍｅｎｔｓ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｕｒｅ⁃ｂｒｅｄ Ｋｅｌｅ ｐｉｇｓ ａｎｄ Ｂｅｒｋｓｈｉｒｅ×Ｋｅｌｅ ｈｙｂｒｉｄ ｐｉｇｓ ％

菌门

Ｂａｃｔｅｒｉａ ｐｈｙｌｕｍ
肠道

Ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ
纯种柯乐猪

ＫＫ
巴×柯杂交猪

ＢＫ
Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ
拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 十二指肠 Ｄｕｏｄｅｎｕｍ ０．４５ ５．０２ ０．０４１ ９
未分类 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 十二指肠 Ｄｕｏｄｅｎｕｍ ０．４７ ４．６９ ０．１２９ ３
Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ 十二指肠 Ｄｕｏｄｅｎｕｍ ＜０．０１ ＜０．０１ ０．２４９ １
蓝细菌门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 十二指肠 Ｄｕｏｄｅｎｕｍ ０．０１ ＜０．０１ ０．２８３ ４
变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 十二指肠 Ｄｕｏｄｅｎｕｍ ９．３２ ２８．１６ ０．１６１ ４
拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 空肠 Ｊｅｊｕｎｕｍ ０．０１ ０．３０ ０．１８７ ７
螺旋体门 Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔａｅ 空肠 Ｊｅｊｕｎｕｍ ＜０．０１ ＜０．０１ ０．２３７ ５
变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 空肠 Ｊｅｊｕｎｕｍ ０．０１ ９．８１ ０．４１１ ４
无壁菌门 Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ 回肠 Ｉｌｅｕｍ ０．５３ ０．０１ ０．２８２ ７
梭杆菌门 Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ 回肠 Ｉｌｅｕｍ ＜０．０１ ０．０２ ０．３４８ １
螺旋体门 Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔａｅ 回肠 Ｉｌｅｕｍ ＜０．０１ ＜０．０１ ０．５０１ ８
Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ 回肠 Ｉｌｅｕｍ ＜０．０１ ０．０４ ０．６１２ ０
蓝细菌门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 结肠 Ｃｏｌｏｎ ０．０８ ０．２１ ０．０１７ ５
拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 结肠 Ｃｏｌｏｎ ４２．６１ ３２．９０ ０．０５５ ０
未分类 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 结肠 Ｃｏｌｏｎ ＜０．０１ ０．０５ ０．１２３ ５
厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 结肠 Ｃｏｌｏｎ ５１．９２ ５９．９５ ０．１５４ ０

表 ３　 纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪不同肠段菌群属水平相对丰度差异性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｓｅｇｍｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｐｕｒｅ⁃ｂｒｅｄ Ｋｅｌｅ ｐｉｇｓ ａｎｄ Ｂｅｒｋｓｈｉｒｅ×Ｋｅｌｅ ｈｙｂｒｉｄ ｐｉｇｓ ％

菌属

Ｂａｃｔｅｒｉａ ｇｅｎｕｓ
肠道

Ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ
纯种柯乐猪

ＫＫ
巴×柯杂交猪

ＢＫ
Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ
克雷伯氏菌属 Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａ 十二指肠 Ｄｕｏｄｅｎｕｍ ＜０．０００ １ ０．０１７ ３ ０．００６ ４
拟杆菌属 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ 十二指肠 Ｄｕｏｄｅｎｕｍ ０．０１７ ３ １．０６０ ０ ０．０１２ ３
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续表 ３

菌属

Ｂａｃｔｅｒｉａ ｇｅｎｕｓ
肠道

Ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ
纯种柯乐猪

ＫＫ
巴×柯杂交猪

ＢＫ
Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

艰难杆菌属 Ｍｏｇｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ 十二指肠 Ｄｕｏｄｅｎｕｍ ０．０１９ ５ ０．００２ １ ０．０３６ ０
Ｐｓｅｕｄｏｓｃａｒｄｏｖｉａ 十二指肠 Ｄｕｏｄｅｎｕｍ ０．０５０ ３ ０．００１ １ ０．０４０ ５
孪生球菌属 Ｇｅｍｅｌｌａ 十二指肠 Ｄｕｏｄｅｎｕｍ ０．０１６ ７ ＜０．０００ １ ０．０５１ ４
拟杆菌属 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ 空肠 Ｊｅｊｕｎｕｍ ＜０．０００ １ ０．００７ ５ ０．０１０ ７
厌氧弧菌属 Ａｎａｅｒｏｖｉｂｒｉｏ 空肠 Ｊｅｊｕｎｕｍ ＜０．０００ １ ０．００７ ５ ０．０１９ ７
瘤胃球菌属 Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ 空肠 Ｊｅｊｕｎｕｍ ０．０００ ８ ０．００２ ８ ０．０３０ ５
链球菌属 Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ 空肠 Ｊｅｊｕｎｕｍ ０．０８０ ２ ０．４４２ ７ ０．１００ １
粪球菌属 Ｃｏｐｒｏｃｏｃｃｕｓ 回肠 Ｉｌｅｕｍ ＜０．０００ １ ０．００４ ６ ０．０３９ １
考拉杆菌属 Ｐｈａｓｃｏｌａｒｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 回肠 Ｉｌｅｕｍ ＜０．０００ １ ０．００８ ４ ０．０６４ ９
螺杆菌属 Ｈｅｌｉｃｏｂａｃｔｅｒ 回肠 Ｉｌｅｕｍ ０．３３５ ３ ０．０００ ８ ０．０８７ ７
脱硫弧菌属 Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ 结肠 Ｃｏｌｏｎ ０．０１７ ３ ０．２０８ ５ ＜０．０００ １
消化球菌属 Ｐｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ 结肠 Ｃｏｌｏｎ ０．０２６ ０ ０．００７ ３ ０．００５ ７
考拉杆菌属 Ｐｈａｓｃｏｌａｒｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 结肠 Ｃｏｌｏｎ ４．０２８ １ ２．７２９ ０ ０．０１７ ０
Ｆｌａｖｏｎｉｆｒａｃｔｏｒ 结肠 Ｃｏｌｏｎ ０．０２５ ８ ０．００７ ４ ０．０２８ ０
月形单胞菌属 Ｓｅｌｅｎｏｍｏｎａｓ 结肠 Ｃｏｌｏｎ ０．００８ ９ ０．０３６ ８ ０．０４３ ０
聚乙酸菌属 Ａｃｅｔｉｔｏｍａｃｕｌｕｍ 结肠 Ｃｏｌｏｎ ０．０５６ ９ ０．０２０ ２ ０．０４６ ７
Ｌｅｅｉａ 结肠 Ｃｏｌｏｎ ０．６２１ ９ ０．１６９ ５ ０．０４９ ９
毛螺菌属 Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａ 结肠 Ｃｏｌｏｎ １．１８７ １ ０．６８３ ８ ０．０５１ ３
Ｍｏｒｙｅｌｌａ 结肠 Ｃｏｌｏｎ ０．０３８ ９ ０．０２６ ７ ０．０５６ ６
拟普雷沃菌属 Ａｌｌｏｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ 结肠 Ｃｏｌｏｎ ７．２４４ ８ ３．７３４ ３ ０．１１４ ０
粪球菌属 Ｃｏｐｒｏｃｏｃｃｕｓ 结肠 Ｃｏｌｏｎ １．８９６ ７ １．２５３ ２ ０．１２３ ７

　 　 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ：厚壁菌门；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ：拟杆菌门；Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ：无壁菌门；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ：未分类；Ｓｐｉ⁃
ｒｏｃｈａｅｔａｅ：螺旋体门；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线菌门；Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：蓝细菌门；Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ：疣微菌门；Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ：纤维杆菌

门；Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ：梭杆菌门；Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｅｔｅｓ：互养菌门；Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ：迷踪菌门。

图 ５　 纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪各肠段菌群门水平相对丰度图

Ｆｉｇ．５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｍａｐ ｏｆ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｅａｃｈ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｓｅｇｍｅｎｔ ｏｆ
ｐｕｒｅ⁃ｂｒｅｄ Ｋｅｌｅ ｐｉｇｓ ａｎｄ Ｂｅｒｋｓｈｉｒｅ×Ｋｅｌｅ ｈｙｂｒｉｄ ｐｉｇｓ
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　 　 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ：未分类；Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ：乳杆菌属；Ｍｙｃｏｐｌａｓｍａ：支原体属；Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ：埃希菌属；Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ：普氏菌属；Ｍｅ⁃
ｇａｓｐｈａｅｒａ：巨球型菌属；Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ：链球菌属；Ａｌｌｏｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ：拟普雷沃菌属；Ｐｈａｓｃｏｌａｒｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ：考拉杆菌属；Ｍｉｔ⁃
ｓｕｏｋｅｌｌａ：光冈菌属；Ｅｎｈｙｄｒｏｂａｃｔｅｒ：栖水菌属；Ｈｅｌｉｃｏｂａｃｔｅｒ：螺杆菌属；Ｔｕｒｉｃｉｂａｃｔｅｒ：苏黎世杆菌属；Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ：密螺旋体属；
Ｃｅｌｌｕｌｏｓｉｌｙｔｉｃｕｍ：降解纤维素菌属；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｉｌｌｕｓ：放线杆菌属；Ａｎａｅｒｏｖｉｂｒｉｏ：厌氧弧菌属；Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ：瘤胃球菌属；Ａｃｉｎｅｔｏ⁃
ｂａｃｔｅｒ：不动杆菌属；Ｃｏｐｒｏｃｏｃｃｕｓ：粪球菌属；Ｒａｌｓｔｏｎｉａ：劳尔氏菌属；Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａ：颤螺菌属；Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ：假单胞菌属；Ｓｅｌｅ⁃
ｎｏｍｏｎａｓ：月形单胞菌属；Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａ：毛螺菌属；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ：拟杆菌属；Ｒｏｓｅｂｕｒｉａ：罗氏菌属；Ｄｉａｌｉｓｔｅｒ：小杆菌属；Ｐａｒａｂａｃｔｅ⁃
ｒｏｉｄｅｓ：副拟杆菌属；Ｏｌｓｅｎｅｌｌａ：欧陆森氏菌属；Ｓｕｂｄｏｌｉｇｒａｎｕｌｕｍ：罕见小球菌属；Ｃａｍｐｙｌｏｂａｃｔｅｒ：弯曲杆菌属；Ｄｅｌｆｔｉａ：代尔夫特

菌属；Ｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ：短杆菌属；Ｖｅｉｌｌｏｎｅｌｌａ：韦荣氏球菌属；Ｏｓｃｉｌｌｉｂａｃｔｅｒ：颤杆菌属；Ｓｕｃｃｉｎｉｖｉｂｒｉｏ：琥珀酸弧菌属；Ａｎａｅｒｏｔｒｕｎ⁃
ｃｕｓ：厌氧棍状菌属；Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ：梭杆菌属；Ｏｔｈｅｒｓ：其他。

图 ６　 纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪各肠段菌群属水平相对丰度图（基于相对丰度大于 ０．５％的菌属）
Ｆｉｇ．６　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｍａｐ ｏｆ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｅａｃｈ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｓｅｇｍｅｎｔ ｏｆ ｐｕｒｅ⁃ｂｒｅｄ Ｋｅｌｅ ｐｉｇｓ ａｎｄ

Ｂｅｒｋｓｈｉｒｅ×Ｋｅｌｅ ｈｙｂｒｉｄ ｐｉｇｓ （ｂａｓｅｄ ｏｎ ｇｅｎｕｓ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ０．５％）

　 　 ｐ：门 ｐｈｙｌｕｍ；ｃ：纲 ｃｌａｓｓ；ｏ：目 ｏｒｄｅｒ；ｆ：科 ｆａｍｉｌｙ；ｇ：属 ｇｅｎｕｓ；ｓ：种 ｓｐｅｃｉｅｓ；Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｌｅｐｔｕｍ：柔嫩梭菌；Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏｎ⁃
ａｌｅｓ：脱硫弧菌目；Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏｎａｃｅａｅ：脱硫弧菌科；Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：蓝细菌门；Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌纲；Ｓｅｌｅｎｏｍｏｎａｓ：月
形单胞菌属；Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ：脱硫弧菌属；Ｎｅｉｓｓｅｒｉａｃｅａｅ：奈氏球菌科；Ｎｅｉｓｓｅｒｉａｌｅｓ：奈氏球菌目；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ：拟杆菌门；Ｐｅｐｔｏ⁃
ｃｏｃｃｕｓ：消化球菌属；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ：拟杆菌目；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｉａ：拟杆菌纲；Ａｃｉｄａｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ：氨基酸球菌科；Ｐｈａｓｃｏｌａｒｃｔｏｂａｃｔｅｒｉ⁃
ｕｍ：考拉杆菌属。 下图同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ。

图 ７　 多级物种层级树图

Ｆｉｇ．７　 Ｍｕｌｔｉ⁃ｌｅｖｅｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ ｔｒｅｅ ｄｉａｇｒａｍ
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图 ８　 ＬＤＡ 判别结果图

Ｆｉｇ．８　 ＬＤＡ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｇｒａｐｈ

３　 讨　 论
　 　 肠道菌群与猪的品种［９］ 、年龄［１０］ 、饲粮组

成［１１－１２］ 、饲粮纤维［１３］ 、饲养环境［１４］ 、抗生素［１５］ 、微
生态制剂［１６－１８］ 、酶［１９］ 和植物提取素［２０］ 等因素有

关，也就是说影响肠道菌群的两大主要因素是遗

传和环境。 相关研究表明，环境因素对人类肠道

菌群的影响远大于宿主的遗传背景［２１］ 。 本试验目

的是研究纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪肠道菌群结

构的差异性，为了降低其他因素的影响，选择在相

同的饲养环境下饲养，从而突出遗传差异。 试验

设置重复的主要作用在于估计试验误差和降低试

验误差，只有当重复在 ２ 个或 ２ 个以上的试验上，
获得 ２ 个或 ２ 个以上试验指标的观测值时，才能估

计试验误差；误差估计值的大小与重复数的平方

成反比，适当增加重复数可以降低试验误差，但在

实际应用时，重复数太多，试验动物将随之大大增

加，试验动物的初始条件不易控制，也不一定能降

低误差。 重复数的多少可以根据试验的要求和试

验动物的初始条件而定，如果试验动物初始条件

差异较大，重复数应多些，若差异较小，重复数可

少些。 本试验中 ２ 个品种猪的心理年龄基本一

致，重复数为 ３ 头，与相关文献［２２－２５］重复数一致。
　 　 个体肠道菌群保持相对稳定，同时会随着环

境条件的改变而动态变化。 随着年龄的增长，并
受饲养环境、采食方式以及食物形态等的影响，动
物肠道微生物从一个简单的、不稳定的区系逐步

发展形成一个稠密的、复杂的区系［２６］ 。 仔猪出生

后受到母体产道、粪便以及周围微生物环境的影

响，在胃肠道形成最初的微生物区系，之后随着年

龄的增长，最终形成一个稳定的肠道微生物区系

定植在猪的胃肠道内［２７］ 。 对纯种柯乐猪和巴×柯
杂交猪各肠段菌群的 Ａｌｐｈａ 多样性分析和 Ｂｅｔａ 多

样性分析显示 ２ 个品种猪肠道菌群丰富度、多样

性和结构接近，这可能是因为纯种柯乐猪和巴×柯
杂交猪的母本都是柯乐猪以及二者有相同的饲养

环境。
　 　 肠道菌群结构分析结果显示，纯种柯乐猪和

巴×柯杂交猪小肠阶段厚壁菌门、变形菌门、放线

菌门占绝对优势，到了结肠阶段变形菌门、放线菌

门的比例降低，拟杆菌门的比例相应增加，与厚壁

菌门一起构成结肠中的优势菌门，在属水平上乳

杆菌属为纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪小肠中的优

势菌属，与徐娥等［２２］报道一致。
　 　 短链脂肪酸（ＳＣＦＡｓ）是结肠细胞的重要能量

来源，由肠道微生物通过低消化率的碳水化合物

发酵而产生［２８－２９］ 。 在猪生产养殖中，饲粮中的植

物性碳水化合物很大一部分不能被小肠消化，而
是在大肠中被肠道微生物产生的分解纤维素酶降

解，产生短链脂肪酸。 本试验中，纯种柯乐猪和

巴×柯杂交猪结肠中的优势菌属有普氏菌属、拟普

雷沃菌属、密螺旋体属、厌氧弧菌属、瘤胃球菌属、
粪球菌属、颤螺菌属、毛螺菌属，这些菌属是纤维

降解菌，可通过消化动物体自身不能消化的植物

性碳 水 化 合 物 产 生 短 链 脂 肪 酸［３０－３４］ ， 与 文

献［２４，２７，３６］报道一致。
　 　 宿主遗传背景也是影响肠道菌群结构的一个

主要因素［３５］ 。 不同品种猪的肠道菌群组成不同，
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与杜洛克母猪相比，梅山母猪和二花脸母猪的肠

道总细菌、硬毛菌、拟杆菌和减少硫酸盐细菌的数

量都更高［７］ 。 ３ 头不同品种猪（长白、大白、杜洛

克）圈养在一起后，其肠道微生物群落变得更加相

似，但仍保留一定的品种特异性，长白猪和大白猪

的微生物群落与杜洛克猪的微生物群落仍有一定

的差异［３７］ 。 对 ２０７ 头体重 １０５ ｋｇ 的皮特兰猪肠

道菌群的研究发现，结肠菌群有着宿主遗传性，其
中部分菌属表现出一定的遗传力［３８］ 。 本试验对纯

种柯乐猪和巴×柯杂交猪结肠中菌群在属水平上

的相对丰度进行了差异性分析，其中脱硫弧菌属

在巴×柯杂交猪结肠中的相对丰度极显著高于纯

种柯乐猪，月形单胞菌属在巴×柯杂交猪结肠中的

相对丰度显著高于柯乐猪，消化球菌属、考拉杆菌

属、Ｆｌａｖｏｎｉｆｒａｃｔｏｒ、聚乙酸菌属、Ｌｅｅｉａ 在巴×柯杂交

猪结肠中的相对丰度显著低于纯种柯乐猪。 月形

单胞菌属、聚乙酸菌属也属纤维分解菌，可分解碳

水化合物产短链脂肪酸［３９－４０］ ，消化球菌属利用蛋

白胨或氨基酸为能源产生挥发性脂肪酸，部分可

发酵碳水化合物产挥发性脂肪酸［４１］ 。 相关研究表

明，相对于猪的不同膳食纤维成分，在补充果胶的

情况下，肠道中 Ｌｅｅｉａ 的比例更高［４２］ ，说明 Ｌｅｅｉａ
对粗纤维有一定的降解能力。 拟杆菌属和普氏菌

属可降解动物体内不能被吸收消化的粗纤维产生

琥珀酸盐，而考拉杆菌属利用琥珀酸盐作为碳源

产生短链脂肪酸为机体提供营养［４３－４４］ 。 这些结肠

中的大量纤维降解菌与纯种柯乐猪对粗纤维的消

化能力息息相关。 对纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪

结肠中菌群进行 ＬＥｆＳｅ 分析，发现纯种柯乐猪结

肠中富集的菌群有厚壁菌门的聚乙酸菌属、厚壁

菌门瘤胃球菌科的 ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ ｒｕｍｅｎ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿
４Ｃ０ｄ＿１７、变形菌门的 Ｌｅｅｉａ、厚壁菌门考拉杆菌属

的 ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿Ｖｅｉｌｌｏｎｅｌｌａｃｅａｅ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ、拟杆菌门、
厚壁球菌门的消化球菌属、拟杆菌门的拟杆菌纲

和拟杆菌目、氨基酸球菌科、考拉杆菌属。 这些细

菌中，除上文提到的纤维分解菌外，瘤胃球菌科的

ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｒｕｍｅｎ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿４Ｃ０ｄ＿１７ 也属于纤维

分解菌［４５－４６］ ；此外，氨基酸球菌科则是主要利用氨

基酸作为能源产生乙酸和丁酸［４７］ 。 巴×柯杂交猪

结肠中富集的菌群有厚壁菌门的月形单胞菌属、
产丁酸的柔嫩梭菌［４８］ ，可以看出巴×柯杂交猪结

肠中纤维降解菌的比例较弱于纯种柯乐猪。

４　 结　 论
　 　 ① 在整个菌群结构上，纯种柯乐猪和巴×柯杂

交猪肠道中优势菌在类别上非常接近，体现了环

境相同效应，纯种柯乐猪和巴×柯杂交猪的肠道菌

群结构相对稳定且相似度高。
　 　 ② 纯种柯乐猪对粗纤维的消化能力强与肠道

内含有大量的纤维降解菌（普氏菌属、厌氧弧菌

属、瘤胃球菌属、颤螺菌属等）有关。
　 　 ③ 引入外源血影响了肠道菌群结构，巴×柯杂

交猪对粗纤维的消化能力较弱于纯种柯乐猪。
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