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　 　 【摘要】 　 肠道菌群在哺乳动物及人类健康的作用正日益受到重视。 仔猪的健康生长需要一个动态平衡的肠

道微生态环境。 然而，在猪的生命周期中，从食管到直肠的微生物分布与组成存在时间和空间的变化。 健康的肠

道菌群具有促进猪的营养代谢，维持肠黏膜屏障，调节免疫应答，抑制病原菌感染等功能。 多种因素对猪肠道菌群

的形成与稳定具有重要的作用，包括分娩方式（经过产道或剖宫产）、幼龄时期饮食（母乳或配方饲料）、抗生素或

抗生素样分子的使用等。 本文主要从仔猪肠道微生物组成与定植、功能、影响肠道微生物的因素等方面论述了仔

猪肠道微生物与仔猪肠道健康的关系，从而加深肠道微生物对维护仔猪肠道健康作用的认识。
【关键词】 　 肠道微生物菌群；肠道健康；仔猪
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　 　 哺乳动物的肠道中存在大量的微生物［１ － ４］。 肠

道微生物间以及宿主和肠道微生物之间存在着复杂

的动态平衡关系。 多年来，研究发现单胃动物的肠

道生理功能受其肠道菌群的影响［５， ６］。 仔猪在出生

后，通过接触源自外界以及母体的各种微生物，其胃

肠道逐渐形成一个复杂的微生态环境。 这种复杂的

微生态环境对仔猪的健康生长极其重要。 保持动态

平衡的肠道微生态环境不仅有助于仔猪对营养物质

的消化、吸收，还能形成微生物屏障以阻止病原菌的

入侵并促进其肠道发挥免疫功能［７］。
营养因素与肠道菌群之间存在复杂的关系［８］。

肠道微生物会影响宿主对营养物质的消化和吸收，
同时，微生物的发酵产物可为宿主提供营养成分或

者干预宿主的健康。 此外，某些微生物代谢产物

（丁酸）如具有特定的生物活性，可以影响肠道微生

物的数量与组成［９］，或者对宿主有潜在的不利影

响［１０］。 仔猪出生后，首先通过吮食母乳在肠道内建

立一个相对稳定的微生态环境，而在断奶阶段，由于

产生断奶应激以及日粮成分发生改变，其肠道内的

微生态环境会发生巨大的变化［１１］。 本文主要从仔

猪不同生长阶段和肠道不同部位的微生物组成、定
植情况以及影响肠道微生物的因素等方面，阐述仔

猪肠道微生物与仔猪肠道健康的关系，旨在为健康

养殖和仔猪肠道健康生态营养调控等方面研究提供

帮助。

１　 仔猪肠道微生物的定植与组成

新生仔猪肠道处于无菌状态，仔猪通过与外界

环境和母亲的产道、粪便接触［１２］，造成需氧、兼性厌

氧和专性厌氧菌在其肠道内按照一定次序定植［１３］。
这是因为随着需氧菌和肠杆菌、肠球菌等兼性厌氧

菌的定植，胃肠道的氧气被消耗完毕，继而逐渐形成

厌氧环境，导致专性厌氧菌开始定植和生长。 仔猪

出生 ２ ｄ 后，乳酸杆菌等便逐渐替代需氧菌成为其

肠道内的优势菌群。 整个哺乳期阶段，每克食糜所

含乳酸杆菌的数量保持在 １０７ ～ １０９ 范围内［１４］。 在

仔猪的整个生命过程中，由于断奶应激、仔猪日粮营

养物质的变化、胃肠道环境在不同生理阶段的改变

以及肠道内特定微生物的定植位点发生转变等，其
肠道微生物区系的种类和数量也发生变化［１３］。 据

报道，哺乳仔猪肠道中乳酸杆菌的数量较断奶仔猪

更高，而大肠杆菌数量则相反［１５］，这是由于断奶仔

猪胃内 ｐＨ 值升高，乳酸杆菌减少，使大肠杆菌开始

大量增殖，进而抑制乳酸杆菌的生长。 哺乳仔猪胃

内 ｐＨ 值较低，会导致经口病原菌无法像断奶仔猪

中的病原菌那样通过胃部而定植于肠道内［１６］。
Ｋｏｎｓｔａｎｔｉｎｏｖ 等［１７ － １９］研究发现，仔猪断奶后回肠中

乳酸杆菌数量较断奶前相比显着下降，大肠杆菌数

量却显着增加。 在仔猪断奶后的 ２ 周，其肠道的生

理及微生态环境会发生巨大的变化［２０， ２１］。
有研究表明，仔猪不同胃肠道部分的微生物分

布和组成有很大差异。 胃和小肠内的优势菌群主要

是梭菌 ＩＸ 群、链球菌和乳酸杆菌等，而后肠部位分

布着多样性更高的菌群，其中盲肠、结肠和直肠内优

势菌群以厚壁菌门中的梭菌 ＩＶ 群、ＸＩＶ 群和拟杆菌

门细菌为主［２２］。

２　 肠道微生物功能

宿主的首要任务是抵御肠道微生物引起的持续

性感染。 尽管肠道微生物具有多种有益于宿主健康

的功能，如碳水化合物的消化和发酵、合成维生素、
维持肠绒毛的正常功能、调节免疫反应以及保护肠

道免受病原菌感染［２３， ２４］，然而，肠道微生物也会通

过其代谢产物、基因产物或潜在致病性给宿主带来

不利影响［２５］。 因此，肠道微生物的有益功能和对宿

主产生的危害之间的平衡取决于其分布、多样性以

及代谢产物的总体状态（如图 １）。
２􀆰 １　 营养物质代谢

日粮碳水化合物是肠道菌群最主要的营养来

源。 未经近端小肠消化的碳水化合物及结肠内微生

物（如拟杆菌属、双歧杆菌属和肠杆菌等）难以消化

的寡糖经过发酵生成乙酸、丙酸、丁酸等短链脂肪

酸［２７， ２８］。 拟杆菌属是参与碳水化合物代谢的主要

微生物，它通过表达糖基转移酶、糖苷水解酶和多糖

酶等酶来实现这一功能。 肠道菌群也通过抑制脂肪

细胞的脂肪酶活性对脂质代谢产生积极影响。 此

外，多形拟杆菌可以通过上调胰脂肪酶消化脂质时

所需的辅脂酶的表达来增加脂质的水解效率［２９］。
肠道菌群具有有效的蛋白质代谢机制，即通过

微生物蛋白酶和肽酶与宿主蛋白酶产生协同作用。
一些基因产物可将氨基酸转化成小信号分子和抗微

生物肽，如通过细菌 ｈｄｃＡ 基因编码的组胺脱羧酶可

２８６
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图 １　 肠道菌群对肠道及宿主健康的影响［２６］

Ｆｉｇ． １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｏｎ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ａｎｄ ｈｏｓｔ ｈｅａｌｔｈ［２６］

将 Ｌ －组氨酸转化成组胺［３０］，通过细菌 ｇａｄＢ 基因

编码的谷氨酸脱羧酶可将谷氨酸转化为 γ － 氨基丁

酸［３１］。
肠道菌群还能合成维生素 Ｋ 和部分维生素 Ｂ。

研究表明，拟杆菌能合成具有抗糖尿病、抗动脉粥样

硬化、降血脂、免疫调节等特性的共轭亚油酸［３２ － ３４］。
正常的肠道菌群还能增加血清中丙酮酸、柠檬酸、延
胡索酸和苹果酸的浓度来促进代谢［３５］。
２􀆰 ２　 抗菌保护作用

肠道菌群能够通过提高对病原菌的定植抑制和

促进对病原菌的清除这两个作用来减弱肠道病原菌

感染［３６， ３７］。 如在长期使用抗生素后，通常伴随着肠

道固有菌群的破坏，导致肠道微生物对艰难梭菌的

定植抑制作用丧失［３７ － ３９］。 成功治疗艰难梭菌感染

的策略是来自健康个体的粪便微生物移植，在粪便

移植后，其肠道菌群结构得以恢复，从而抑制艰难梭

菌［４０， ４１］。 肠道菌群还可通过调控宿主先天和获得

性免疫应答来影响肠道感染［４２， ４３］。 如无菌小鼠由

于其吞噬细胞活化功能及积聚到感染部位的功能受

损，导致其对李斯特菌感染非常敏感［４３］。 本课题组

前期研究也表明，肠产毒素性大肠杆菌感染时，肠道

Ｌ． ｌａｃｔｉｓ ｓｕｂｓｐ． ｌａｃｔｉｓ 增加，通过产生过量 γ －氨基丁

酸而激活 ｍＴＯＲＣ１ － Ｓ６Ｋ１ － ＥＧＲ － ２ － ＧＦＩ － １ 信号

通路从而促进 ＩＬ － １７ 表达［４４］。 然而，有一些肠道

病原菌感染，肠道菌群在感染期间几乎不会减弱病

原菌的感染性或者反而使其增强［４５， ４６］。 因此，肠道

菌群在肠道感染中所起的作用可能不仅取决于感染

模式还取决于入侵的病原体。
２􀆰 ３　 免疫调节

肠道菌群与宿主免疫系统的发育有关［４７］。 与

正常小鼠相比，无菌小鼠体内 Ｔ 细胞数量更少，ｓＩｇＡ
和抗体等水平也较低，而先天免疫反应细胞更活跃

且体内溶菌酶活性更强［４８， ４９］。 分节丝状菌可诱导

调节性 Ｔ 细胞反应［５０， ５１］，而 Ｆｏｘｐ３ ＋ Ｔ 细胞对肠道炎

症反应具有重要的调节作用［５２］。 肠道微生物对于

Ｆｏｘｐ３ ＋ Ｔ 细胞的正常发育和功能也是必不可少的，
然而，这种介导的机制尚不清楚［５３， ５４］。 研究发现，
调节性 Ｔ 细胞和梭状芽孢杆菌均呈高密度状态分

布在近端结肠，而无菌小鼠体内调节性 Ｔ 细胞的水

平可因梭状芽胞杆菌的定植得以恢复［５６］。 有报道

称细菌中的 ＬＰＳ 可与其结合蛋白 ＬＢＰ、ＣＤ１４ 结合形

成三联复合物（ＬＰＳ － ＬＢＰ － ｓＣＤ１４），作用于 ＴＬＲ４，
激活 ＭｙＤ －８８ 依赖性信号通路机制，从而刺激 Ｔ 细

胞增生［５５］。
肠道黏膜相关淋巴组织主要由派伊尔结、孤立

淋巴滤泡和肠系膜淋巴结等部分构成［５７］。 肠道菌

３８６
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群可作为抗原刺激派伊尔结和肠系膜淋巴结等发育

成熟，并且其代谢物及组成也会影响相关淋巴组织

产生免疫反应［５８ － ６０］。 脆弱类拟杆菌等能激活肠道

树突状细胞诱导肠道黏膜中的浆细胞产生 ｓＩｇＡ［６１］。
无菌仔猪体内分泌 ＩｇＡ 的浆细胞发育不成熟，因此

血清中 ＩｇＡ 水平极低，但在 ＡＳＦ （ ａｌｔｅｒｅｄ Ｓｃｈａｅｄｌｅｒ
ｆｌｏｒａ） 定植其肠道后，血清 ＩｇＡ 水平得到极大提

升［６２， ６３］。 本试验室前期研究表明添加谷氨酰胺可

促进含有正常肠道微生物的小鼠分泌 ｓＩｇＡ，然而在

抗生素清除肠道微生物的小鼠模型下，则无影响，进
一步表明肠道微生物在肠道 ｓＩｇＡ 分泌中的作

用［６４］。
先天淋巴细胞可快速对上皮细胞产生的信号做

出响应［６５］，具有类似 Ｔｈ１、Ｔｈ２ 及 Ｔｈ１７ 细胞的表达

模式，但其分化更依赖于微生物组成而非体细胞重

组［６６］。 肠道微生物可直接或间接地调控先天淋巴

细胞，如细菌代谢物吲哚 － ３ －甲醛可通过芳烃受体

直接刺激先天淋巴细胞合成 ＩＬ － ２２［６７］，而间接调控

则通 过 招 募 其 他 免 疫 细 胞 （ 如 肠 巨 噬 细 胞

ＣＸ３ＣＲ１ ＋ ）来实现［６８］。 固有层巨噬细胞的免疫调

节作用是在稳定的状态下表达 ＩＬ － １β 前体，这有助

于在病原体入侵过程中肠道免疫系统迅速产生成熟

的 ＩＬ － １β。 由共生菌群诱导激活的 ＭｙＤ － ８８ 依赖

机制对上述作用至关重要，而微生物菌群调节巨噬

细胞产生的 ＩＬ － １０ 则需要 ＭｙＤ － ８８ 的非依赖机

制［６９， ７０］。
２􀆰 ４　 胃肠道结构和肠道屏障的完整性

目前已有足够的证据证明肠道菌群能够维持胃

肠功能和结构的完整性。 据报道，多形拟杆菌可诱

导小富脯氨酸蛋白 ２ Ａ 表达，维持上皮绒毛中细胞

桥粒正常生长［７１］。 微生物细胞壁肽聚糖可刺激

ＴＬＲ２ 和维持紧密连接［７２］。 此外，鼠李糖乳杆菌 ＧＧ
可产生 ｐ４０ 和 ｐ７５ 这两种可溶性蛋白，其可以避免

依赖于上皮细胞生长因子受体 ＥＧＦＲ、蛋白激酶 Ｃ
这两条途径的肠上皮细胞发生程序性凋亡［７３］。 内

源性大麻素系统同样能调节肠道菌群以维持肠道屏

障功能。 例如，革兰氏阴性菌 Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ ｍｕｃｉ⁃
ｎｉｐｈｉｌｌａ 可通过减少血氧毒素的代谢来增加内源性

大麻素的水平，从而控制肠道屏障的功能［７４］。
肠道微生物通过诱导与肠道微血管系统发育相

关的转录因子血管生成素 － ３ 的生成来促进肠黏膜

结构的发育，该结论也已在多个无菌小鼠试验中得

到验证［７５ － ７９］。 肠道菌群也可在细胞表面和亚细胞

水平上调节黏膜上微生物附着位点的糖基化模式，
如由多形拟杆菌分泌的一种信号分子能刺激位于细

胞表面糖缀合物的海藻糖基团的表达［８０］。

３　 影响仔猪肠道菌群的因素

在仔猪整个动态持续的生命过程中，多种因素

会对其肠道菌群的形成与组成造成影响。
３􀆰 １　 仔猪不同生长阶段

猪肠道菌群是一个非常复杂的生态系统，其组

成成分动态且多样，并会随时间及肠段的变化而发

生转变［８１］。 肠道菌群从仔猪出生开始就产生定植，
仔猪通过消耗母乳为乳酸菌群体提供营养优势，从
而构建乳汁依赖型的菌群［８２］。 大肠杆菌和链球菌

属细菌能够在肠道内建立一个有利于拟杆菌属、乳
杆菌属和梭菌属等专性厌氧细菌定植的厌氧环

境［８３］。 依据哺乳动物进行的一项研究表明，母乳喂

养和宿主遗传学的转变对肠道菌群的发展形成有很

大的影响［８４］。 因此，哺乳期为肠道菌群的变化提供

了一个特殊的渠道窗口。
３􀆰 ２　 日粮营养成分

在断奶阶段，仔猪开始采食谷物和粗蛋白浓度

相对较高的饲料。 许多研究表明，仔猪断奶时，其肠

道中的乳酸菌属细菌含量减少且微生物多样性降

低，然而梭菌属、普氏菌属、大肠杆菌和包括变形杆

菌科在内的一些兼性厌氧菌含量升高。 不同来源和

水平的蛋白或纤维会影响断奶仔猪肠道微生物的相

对丰度［８５， ８６］。 如断奶仔猪采食富含果胶和豆粕的

日粮，会导致结肠中乳酸杆菌的相对丰度降低，普氏

菌属相对丰度增加［８７］，而采食富含鱼粉的日粮，则
会使得埃希氏菌和志贺氏杆菌的含量增加［８８］。 许

多试验表明，哺乳动物肠道微生物的数量同样受到

日粮中不同脂肪来源及成分的影响。 刘忠臣［８９］ 发

现在日粮中添加椰子油、鱼油和猪油均可扰乱肠道

菌群平衡，具体表现为降低盲肠内容物中大肠杆菌

的数量，增加乳酸杆菌、双歧杆菌的数量以及乳酸杆

菌 ／大肠杆菌、双歧杆菌 ／大肠杆菌的比值，但三种不

同的脂肪造成的影响具有差异性。 本组研究也发

现，日粮中单一氨基酸的比例变化（如精氨酸或谷

氨酰胺）也显着影响肠道微生物的数量［９０， ９１］。 在断

奶仔猪日粮中添加高铜能够抑制仔猪肠道有害菌的

正常生长，添加氧化锌却可以维持仔猪肠道正常的

微生态环境；而在断奶仔猪日粮中添加高锌，则会降

低仔猪胃肠道前段及回肠中乳酸杆菌的数量，提高
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大肠杆菌和肠球菌的数量［９２］。
３􀆰 ３　 抗生素、微生态制剂及其他物质

饲用抗生素具有广谱抗菌性以及潜在的杀死或

阻止病原菌和有益微生物生长的能力，可以引起断

奶仔猪肠道菌群发生改变［８２， ９３， ９４］，微生物群落的多

样性可能会进一步下降［９３， ９５］。 长期使用亚治疗剂

量的抗生素会导致病原菌在肠道中定植并引发疾

病［９６］。
胡远亮［９７］研究表明，益生菌能增加断奶仔猪肠

道微生物的多样性。 Ｍａｉｒ 等［９８］ 通过给断奶仔猪饲

喂肠球菌、乳酸杆菌、双歧杆菌和菊粉得出上述有益

菌和菊粉二者组成的合生元制剂可在一定程度上调

节仔猪的胃肠道功能，如降低胃、空肠和回肠中的

ｐＨ 值，影响其肠道菌群的生长和组成。 Ｒｅｎ 等［９９］

发现褪黑素可提高肠道乳酸杆菌的比例及代谢，并
能减少肠产毒素大肠杆菌在肠道的定植。 除上述影

响因素，其他物质，如酶、植物提取物、酸化剂等通常

在仔猪肠道菌群的形成和功能中也发挥着重要的作

用［１００ － １０２］。

４　 展望

驻留在人和动物肠道内的微生物与宿主之间存

在着一种复杂的互惠共生关系。 目前，虽然有许多

研究报道了肠道微生物与宿主健康相关的功能，但
是我们只对其中的一些基本功能有一个大致的了

解。 许多问题都值得我们深入研究，如与宿主营养

物质代谢相关的特定微生物的作用机制；微生物组

成及其代谢产物与机体免疫细胞种类、数量和分化

的关系；机体表面（除肠道外）存在的微生物是否影

响宿主健康以及与肠道微生物间是否存在互作关系

等。
微生物平衡的破坏可影响肠道的健康进而导致

宿主的疾病，通过维持肠道微生物的平衡可以保障

肠道的健康，减少仔猪腹泻，从而促进养猪业的健康

稳定发展。 因此，深入研究肠道微生物与肠道健康

相关的调控机制，不仅对维护仔猪健康具有重要的

意义，还为我们预防人类相关疾病提供了更宽广的

思路。
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ｔｕａｌｉｓｍ ｉｎ ｔｈｅ ｈｕｍａｎ ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ ［ Ｊ ］ ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２００５， ３０７

（５７１７）： １９１５ － １９２０．
［ ３ ］ 　 Ｌｏｕｉｓ Ｐ， Ｆｌｉｎｔ ＨＪ． Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｃｏｌｏｇｙ

ｏｆ ｂｕｔｙｒａｔｅ － ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｈｕｍａｎ ｌａｒｇｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ
［Ｊ］ ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ Ｌｅｔｔ， ２００９， ２９４（１）： １ － ８．

［ ４ ］ 　 Ｓａｖａｇｅ ＤＣ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｃｏｌｏｇｙ ｏｆ ｔｈｅ ｇａｓｔｒｏｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｔｒａｃｔ ［ Ｊ］ ．
Ａｎｎｕ Ｒｅｖ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ． １９７７， ３１： １０７ － １３３．

［ ５ ］ 　 Ｃｕｍｍｉｎｇｓ ＪＨ， Ｍａｃｆａｒｌａｎｅ ＧＴ． Ｃｏｌｏｎｉｃ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ： ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ａｎｄ
ｈｅａｌｔｈ ［Ｊ］ ． Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ， １９９７， １３（５）： ４７６ － ４７８．

［ ６ ］ 　 Ｒｏｂｅｒｆｒｏｉｄ ＭＢ， Ｂｏｒｎｅｔ Ｆ， Ｂｏｕｌｅｙ Ｃ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｌｏｎｉｃ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ：
ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｈｅａｌｔｈ． Ｓｕｍｍａｒｙ ａｎｄ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｓ ｏｆ ａｎ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎ⁃
ａｌ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ （ ＩＬＳＩ） ［ Ｅｕｒｏｐｅ］ ｗｏｒｋｓｈｏｐ ｈｅｌｄ ｉｎ
Ｂａｒｃｅｌｏｎａ， Ｓｐａｉｎ［Ｊ］ ． Ｎｕｔｒ Ｒｅｖ， １９９５， ５３（５）： １２７ － １３０．

［ ７ ］ 　 Ｂｌａｕｔ Ｍ， Ｃｌａｖｅｌ Ｔ． Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏ⁃
ｔａ： ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｈｅａｌｔｈ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅ ［ Ｊ］ ． Ｊ Ｎｕｔｒ， ２００７， １３７
（３ Ｓｕｐｐｌ ２）： ７５１Ｓ － ７５５Ｓ．

［ ８ ］ 　 Ｅｄｗａｒｄｓ Ｃ． Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉ⁃
ｃｒｏｆｌｏｒａ ［Ｊ］ ． Ｐｒｏｃ Ｎｕｔｒ Ｓｏｃ， １９９３， ５２（２）： ３７５ － ３８２．

［ ９ ］ 　 Ａｕｇｅｒｏｎ Ｃ， Ｌａｂｏｉｓｓｅ ＣＬ． Ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ｐｅｒｍａｎｅｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａ⁃
ｔｅｄ ｃｅｌｌ ｃｌｏｎｅｓ ｉｎ ａ ｈｕｍａｎ ｃｏｌｏｎｉｃ ｃａｎｃｅｒ ｃｅｌｌ ｌｉｎｅ ｉｎ ｃｕｌｔｕｒｅ ａｆｔｅｒ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｗｉｔｈ ｓｏｄｉｕｍ ｂｕｔｙｒａｔｅ ［Ｊ］ ． Ｃａｎｃｅｒ Ｒｅｓ， １９８４， ４４（９）：
３９６１ － ３９６９．

［１０］ 　 Ｏｗｅｎ ＲＷ， Ｔｈｏｍｐｓｏｎ ＭＨ， Ｈｉｌｌ ＭＪ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ
ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｌｉｔｈｏｃｈｏｌｉｃ ｔｏ ｄｅｏｘｙｃｈｏｌｉｃ ａｃｉｄ ｉｎ ｌａｒｇｅ ｂｏｗｅｌ ｃａｒｃｉｎｏ⁃
ｇｅｎｅｓｉｓ ［Ｊ］ ． Ｎｕｔｒ Ｃａｎｃｅｒ， １９８７， ９（２ － ３）： ６７ － ７１．

［１１］ 　 Ｗｅｌｌｏｃｋ ＩＪ， Ｆｏｒｔｏｍａｒｉｓ ＰＤ， Ｈｏｕｄｉｊｋ ＪＧ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ
ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｕｐｐｌｙ， ｗｅａｎｉｎｇ ａｇｅ ａｎｄ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｅｎｔｅｒｏｔｏｘｉｇｅｎｉｃ
Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｏｎ ｎｅｗｌｙ ｗｅａｎｅｄ ｐｉｇｓ： ｈｅａｌｔｈ ［ Ｊ］ ．
Ａｎｉｍａｌ， ２００８， ２（６）： ８３４ － ８４２．

［１２］ 　 Ｃｏｌｌｉｎｓ ＳＭ， Ｂｅｒｃｉｋ Ｐ． Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏ⁃
ｂｉｏｔａ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｅｎｔｒａｌ ｎｅｒｖｏｕｓ ｓｙｓｔｅｍ ｉｎ ｎｏｒｍａｌ ｇａｓｔｒｏｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ
ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅ ［ Ｊ］ ． Ｇａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌｏｇｙ， ２００９， １３６ （６ ）：
２００３ － ２０１４．

［１３］ 　 张柏林， 秦贵信， 孙泽威， 等． 仔猪胃肠道微生物菌群定植

规律及其功能的研究进展 ［ Ｊ］ ． 中国畜牧杂志， ２００９（１９）：
６６ － ６９．

［１４］ 　 Ｓｗｏｒｄｓ ＷＥ， Ｗｕ ＣＣ， Ｃｈａｍｐｌｉｎ ＦＲ， ｅｔ ａｌ． Ｐｏｓｔｎａｔａｌ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ
ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｉｇ ｃｏｌｏｎｉｃ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ［ Ｊ］ ． Ｂｉｏｌ
Ｎｅｏｎａｔｅ， １９９３， ６３（３）： １９１ － ２００．

［１５］ 　 Ｍａｔｈｅｗ ＡＧ， Ｒｏｂｂｉｎｓ ＣＭ， Ｃｈａｔｔｉｎ ＳＥ， ｅｔ ａｌ． Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｇａｌａｃ⁃
ｔｏｓｙｌ ｌａｃｔｏｓｅ ｏｎ ｅｎｅｒｇｙ ａｎｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｄｉｇｅｓｔｉｂｉｌｉｔｙ， ｅｎｔｅｒｉｃ ｍｉｃｒｏｆｌｏ⁃
ｒａ， ａｎｄ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｗｅａｎｌｉｎｇ ｐｉｇｓ ［ Ｊ］ ． Ｊ Ａｎｉｍ Ｓｃｉ， １９９７，
７５（４）： １００９ － １０１６．

［１６］ 　 赵桂英， 杨亮宇， 段纲， 等． 断奶仔猪胃肠道正常菌群的数

量和分区 ［Ｊ］ ． 黑龙江畜牧兽医， ２００３（０９）： ２６ － ２７．
［１７］ 　 Ｋｏｎｓｔａｎｔｉｎｏｖ ＳＲ， Ｚｈｕ ＷＹ， Ｗｉｌｌｉａｍｓ ＢＡ， ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｆｅｒ⁃

ｍｅｎｔａｂｌｅ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ ｏｎ ｐｉｇｌｅｔ ｆａｅｃａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｓ
ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ １６Ｓ
ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＤＮＡ ［Ｊ］ ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ Ｅｃｏｌ， ２００３， ４３（２）： ２２５
－ ２３５．

［１８］ 　 Ｋｏｎｓｔａｎｔｉｎｏｖ ＳＲ， Ｐｏｚｎａｎｓｋｉ Ｅ， Ｆｕｅｎｔｅｓ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ
ｓｏｂｒｉｕｓ ｓｐ． ｎｏｖ． ， ａｂｕｎｄａｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ ｏｆ ｗｅａｎｉｎｇ ｐｉｇｌｅｔｓ
［Ｊ］ ． Ｉｎｔ Ｊ Ｓｙｓｔ Ｅｖｏｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ， ２００６， ５６（Ｐｔ １）： ２９ － ３２．

５８６
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［１９］ 　 Ｌｕｙｅｒ ＭＤ， Ｂｕｕｒｍａｎ ＷＡ， Ｈａｄｆｏｕｎｅ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｐｒｅｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｗｉｔｈ
ｈｉｇｈ － ｆａｔ ｅｎｔｅｒａｌ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ｒｅｄｕｃｅｓ ｅｎｄｏｔｏｘｉｎ ａｎｄ ｔｕｍｏｒ ｎｅｃｒｏｓｉｓ
ｆａｃｔｏｒ － ａｌｐｈａ ａｎｄ ｐｒｅｓｅｒｖｅｓ ｇｕｔ ｂａｒｒｉｅｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｅａｒｌｙ ａｆｔｅｒ ｈｅｍ⁃
ｏｒｒｈａｇｉｃ ｓｈｏｃｋ ［Ｊ］ ． Ｓｈｏｃｋ， ２００４， ２１（１）： ６５ － ７１．

［２０］ 　 Ｂｏｕｄｒｙ Ｇ， Ｐｅｒｏｎ Ｖ， Ｌｅ Ｈｕｅｒｏｕ － Ｌｕｒｏｎ Ｉ， ｅｔ ａｌ． Ｗｅａｎｉｎｇ ｉｎ⁃
ｄｕｃｅｓ ｂｏｔｈ ｔｒａｎｓｉｅｎｔ ａｎｄ ｌｏｎｇ － ｌａｓｔｉｎｇ ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ａｂｓｏｒｐ⁃
ｔｉｖｅ， ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ， ａｎｄ ｂａｒｒｉｅｒ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｐｉｇｌｅｔ ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ ［ Ｊ］ ． Ｊ
Ｎｕｔｒ， ２００４， １３４（９）： ２２５６ － ２２６２．

［２１］ 　 Ｉｎｏｕｅ Ｒ， Ｔｓｕｋａｈａｒａ Ｔ， Ｎａｋａｎｉｓｈｉ Ｎ， ｅｔ ａｌ． Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ
ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｎ ｔｈｅ ｐｉｇｌｅｔ ［ Ｊ］ ． Ｊ Ｇｅｎ Ａｐｐｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ，
２００５， ５１（４）： ２５７ － ２６５．

［２２］ 　 Ｌｅｙ ＲＥ， Ｐｅｔｅｒｓｏｎ ＤＡ， Ｇｏｒｄｏｎ ＪＩ． Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ
ｆｏｒｃｅｓ ｓｈａｐｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｈｕｍａｎ ｉｎｔｅｓｔｉｎｅ ［ Ｊ］ ．
Ｃｅｌｌ， ２００６， １２４（４）： ８３７ － ８４８．

［２３］ 　 Ｂｕｆｆｉｅ ＣＧ， Ｐａｍｅｒ ＥＧ． Ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ － ｍｅｄｉａｔｅｄ ｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｒｅｓｉｓｔ⁃
ａｎｃｅ ａｇａｉｎｓｔ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ［Ｊ］ ． Ｎａｔ Ｒｅｖ Ｉｍｍｕｎｏｌ， ２０１３，
１３（１１）： ７９０ － ８０１．

［２４］ 　 Ｋａｍａｄａ Ｎ， Ｓｅｏ ＳＵ， Ｃｈｅｎ ＧＹ， ｅｔ ａｌ． Ｒｏｌｅ ｏｆ ｔｈｅ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ
ｉｎ ｉｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙ ｄｉｓｅａｓｅ ［ Ｊ］ ． Ｎａｔ Ｒｅｖ Ｉｍｍｕｎｏｌ，
２０１３， １３（５）： ３２１ － ３３５．

［２５］ 　 Ｂｌａｓｅｒ ＭＪ， Ｋｉｒｓｃｈｎｅｒ Ｄ． Ｔｈｅ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉａ ｔｈａｔ ａｌｌｏｗ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｅｒ⁃
ｓｉｓｔｅｎｃｅ ｉｎ ｈｕｍａｎ ｈｏｓｔｓ ［ Ｊ］ ． Ｎａｔｕｒｅ， ２００７， ４４９（７１６４）： ８４３
－ ８４９．

［２６］ 　 Ｆｌｉｎｔ ＨＪ， Ｓｃｏｔｔ ＫＰ， Ｌｏｕｉｓ Ｐ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｒｏｌｅ ｏｆ ｔｈｅ ｇｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ
ｉｎ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｈｅａｌｔｈ ［ Ｊ］ ． Ｎａｔ Ｒｅｖ Ｇａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌ Ｈｅｐａｔｏｌ，
２０１２， ９（１０）： ５７７ － ５８９．

［２７］ 　 Ｍａｃｆａｒｌａｎｅ Ｓ， Ｍａｃｆａｒｌａｎｅ ＧＴ． Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｈｏｒｔ － ｃｈａｉｎ ｆａｔｔｙ
ａｃｉｄ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ［Ｊ］ ． Ｐｒｏｃ Ｎｕｔｒ Ｓｏｃ， ２００３， ６２（１）： ６７ － ７２．
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［９９］ 　 Ｒｅｎ Ｗ， Ｗａｎｇ Ｐ， Ｙａｎ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｍｅｌａｔｏｎｉｎ ａｌｌｅｖｉａｔｅｓ ｗｅａｎｌｉｎｇ
ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ ｍｉｃｅ： ｉｎｖｏｌｖｅｍｅｎｔ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ［Ｊ］ ． Ｊ Ｐｉｎｅａｌ
Ｒｅｓ， ２０１７． ｄｏｉ： １０􀆰 １１１１ ／ ｊｐｉ． １２４４８． ［Ｅｐｕｂ ａｈｅａｄ ｏｆ ｐｒｉｎｔ］

［１００］ Ｙｉ ＪＱ， Ｐｉａｏ ＸＳ， Ｌｉ ＺＣ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｎｚｙｍｅ ｃｏｍｐｌｅｘ ｏｎ
ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ， ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｈｅａｌｔｈ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｄｉｇｅｓｔｉｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｗｅａｎｅｄ
ｐｉｇｓ ［Ｊ］ ． Ａｓｉａｎ － Ａｕｓｔｒａｌａｓ Ｊ Ａｎｉｍ Ｓｃｉ， ２０１３， ２６（８）： １１８１ －
１１８８．

［１０１］ Ａｈｍｅｄ ＳＴ， Ｈｗａｎｇ ＪＡ， Ｈｏｏｎ Ｊ， ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ ａｎｄ
ｂｌｅｎｄ ａｃｉｄｉｆｉｅｒｓ ａｓ ａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅ ｔｏ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍ⁃
ａｎｃｅ， ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ， ａｎｄ ｈｕｍｏｒａｌ ｉｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｗｅａｎｅｄ ｐｉｇｌｅｔｓ
［Ｊ］ ． Ａｓｉａｎ － Ａｕｓｔｒａｌａｓ Ｊ Ａｎｉｍ Ｓｃｉ， ２０１４， ２７（１）： ９３ － １００．

［１０２］ 吴超， 张莉， 吴跃明， 等． 中草药添加剂对早期断奶仔猪生

长性能和肠道菌群的影响 ［ Ｊ］ ． 中国畜牧杂志， ２０１０（０３）：
３１ － ３５．

［收稿日期］ 　 ２０１７ － １０ － １９

８８６


