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移植不同饲料利用效率猪的粪便可定向改变
伪无菌小鼠的生长性能
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　 　 【摘要】 　 目的　 通过将不同饲料利用效率猪的粪便移植至伪无菌小鼠，探讨其对受体小鼠生长性能的影响

规律，并初步揭示其机制。 方法　 使用 ３６ 头 ２８ ｋｇ 左右的杜 × 长 × 大阉公猪进行 ４２ ｄ 单笼饲养（自由采食）并测

算其饲料转化效率。 实验结束时将 ３６ 头猪根据饲料转化效率分为高、中、低 ３ 组，采集三组猪的新鲜粪便，通过灌

胃移植到经广谱抗生素处理过的小鼠中，监测粪便移植后小鼠的生长性能变化。 采用全收粪法测定饲料利用效率

高、中、低三组猪的营养物质消化率，并采用 １６Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ３ － ４ 可变区扩增测序对猪和小鼠的粪便微生物组成进行

分析比较。 结果　 将不同饲料利用效率猪的粪便移植至广谱抗生素处理的伪无菌小鼠后，小鼠重现了猪的生长性

能表型；在肠道微生物的组成结构方面，高饲料转化效率猪及其高生长性能的受体鼠，肠道微生物的物种丰富度和

微生物多样性相对较高；高饲料利用效率猪的总能消化率（Ｐ ＝ ０􀆰 ０１）显著增加，产气短杆菌的丰度显著提高，且其

粪便移植后受体小鼠的肠球菌和阿克曼氏菌丰度也显著高于低饲料利用效率的受体小鼠，表明肠道微生物在能量

的高效利用方面起着重要的作用。 结论　 移植不同饲料利用效率猪的粪便可定向改变伪无菌小鼠肠道微生物的

物种丰富度、微生物多样性及其生长性能。 高饲料利用效率猪的优势主要在于能量消化利用效率较高，肠道中与

能量高效利用相关微生物丰度相对较高。
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　 　 饲料利用效率关乎动物生产效益和节粮减排

等重要问题，同时也是评价动物生产性能的常用指

标，间接表明了动物对能量和蛋白质的利用效率。
然而在生产中，即使是同一品种、同一批次的猪在

饲料利用效率方面也有着很大的变异，这些变异主

要源于个体遗传背景间的细微差异、妊娠期或新生

期造成的表观遗传修饰以及肠道微生物菌群组成

变异［１］。 其中，肠道微生物被认为既在宿主健康中

发挥着重要作用，同时也影响着饲料的消化以及营

养物质的吸收和能量供应［２ － ３］。 因此，肠道微生物

组成结构与饲料利用效率间可能存在着特定的关

联关系与影响规律。
然而，由于肠道菌群组成复杂、有成熟培养

方法的微生物又不到 １０％ ［４］ ，使得逐一研究这些

微生物的功能变得不太可能。 虽然通过交互共

生培养法可以同时培养并研究多种肠道微生

物 ［５］ ，但是这种体外培养方法又忽略了肠道菌群

在动物体内对营养物质消化、吸收及其对机体代

谢调控的作用。 粪菌移植技术与无菌动物培育

技术的逐渐成熟，为进行相关研究奠定了较好的

技术基础 ［６］ 。
因此，本实验拟通过构建不同饲料利用效率猪

的模型，并将其粪菌移植到经混合抗生素处理的伪

无菌小鼠体内，探讨不同饲料利用效率猪的粪便微

生物对伪无菌小鼠生长表型的影响规律及其可能

机制，以期为从肠道微生态调节的角度改善猪的饲

料利用效率奠定一定的理论依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 实验动物

２８ 日龄断奶的无特定病原菌（ＳＰＦ）Ｃ５７ＢＬ ／ ６ Ｊ
小鼠 ３６ 只来源于斯贝福（北京）生物技术有限公司

【ＳＣＸＫ（京）２０１４ － ０００６】。 小鼠饲养在无菌隔离包

内，自由采食无菌的标准颗粒鼠粮并 ２４ ｈ 自由饮

水。 室内温度保持恒温 ２３℃，相对湿度为 ６３％ ，昼
夜 １２ ｈ 循环灯光。 实验小鼠饲养及组织取材均于

斯贝福 （北京） 生物技术有限公司设备内进行

【ＳＹＸＫ（京）２０１４ － ００３７】。 本实验所有操作均符合

中华人民共和国《实验动物管理条例》和中国农业

大学实验动物福利和伦理相关规定。
选取 ３６ 头 ２８ ｋｇ 左右的阉公猪（杜 × 长 × 大）

为材料，在营养代谢室中进行 ４２ ｄ 单笼饲养，自由

采食饮水。 本实验所有操作均符合中国农业大学

实验动物福利和伦理相关规定。 生长猪动物实验

在国家饲料工程技术研究中心 ／农业部饲料工业中

心丰宁动物实验基地进行。
１􀆰 ２　 方法

１􀆰 ２􀆰 １　 不同饲料利用效率生长猪模型的构建及样

品采集

选取同一品种（杜 × 长 × 大）相近体重（２８􀆰 ３１
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± ０􀆰 ９１ ｋｇ）的阉公猪 ３６ 头，适应一周后进行 ４２ ｄ 单

笼饲养，自由采食及饮水。 每周以动物个体为单位

分别记录每头猪的采食量与体重，计算饲料转化率

以及日增重；实验结束前 １ 周使用全收粪法测定不

同饲料转化效率猪的营养物质表观消化率。 ５ ｄ 收

集期结東后， 将 ５ ｄ 的鲜粪样品以动物为单位集中

在一起经充分混合后，于 ６０ ～ ６５℃烘干至恒重。 样

品干燥后粉碎，过 ４０ 目筛，装袋待测。 根据饲料转

化效率和日增重排序（以饲料转化率为主因素并综

合考虑日增重），从 ３６ 头猪中选出饲料利用效率

高、中、低的生长猪各 ６ 头，采集挑选出的 １８ 头生长

猪新鲜粪便，液氮速冻后放于 － ８０℃冰箱中保存。
１􀆰 ２􀆰 ２　 伪无菌小鼠模型的构建

实验采取雌雄分养，每个笼子 ６ 只小鼠，参照

Ｗａｎｇ 等［７］的方法，采用广谱抗生素处理小鼠以构

建无菌小鼠模型。 具体方法为：在小鼠饮用水中加

入 ０􀆰 ５ ｇ ／ Ｌ 万古霉素、１ ｇ ／ Ｌ 硫酸新霉素、１ ｇ ／ Ｌ 甲硝

唑和 １ ｇ ／ Ｌ 氨苄西林，自由口服 ２８ ｄ。 参照 Ｐａｎｇ
等［８］的方法，制备移植供体猪的粪便微生物。 具体

方法为：将猪的新鲜粪便迅速悬浮于预还原处理过

的无菌生理盐水中（每克粪便加入 ４ ｍＬ 生理盐水，
即稀释 ５ 倍），漩涡混匀 １ ｍｉｎ，静置 １ ｍｉｎ，快速吸取

上清，盛于 １􀆰 ５ ｍＬ 灭菌处理过的离心管中于 － ２０℃
保存用于菌群移植。 取上述抗生素处理的小鼠，分
成 ３ 组，每组雌雄各 ６ 只，采用灌胃针分别用不同饲

料利用效率猪粪便菌悬液进行灌胃，每次 ０􀆰 ２ ｍＬ，
连续灌注 ７ ｄ。 接种后连续饲养 ２１ ｄ，实验结束前

称取每组小鼠的体重及采食量，用于计算饲料转化

率，并取小鼠粪便用于高通量测序分析。
１􀆰 ２􀆰 ３　 ＤＮＡ 提取和 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因扩增

用 ＱＩＡａｍｐ ＤＮＡ Ｓｔｏｏｌ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ（Ｑｉａｇｅｎ 公司）试
剂盒抽提不同饲料利用效率生长猪和受体小鼠的

粪便总基因组 ＤＮＡ。 采用引物：３′⁃ＴＡＣ ＧＧＲ ＡＧＧ
ＣＡＧ ＣＡＧ －５′和 ５′⁃ＡＧＧ ＧＴＡ ＴＣＴ ＡＡＴ ＣＣＴ － ３′对
猪粪便 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３⁃Ｖ４ 区进行扩增，测序由

北京计算中心完成。 采用引物 ３′⁃ＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧ
ＧＣＡＧＣＡＧ － ５′和 ５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＶＳＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ －
３′对小鼠粪便 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３⁃Ｖ４ 区进行扩增，测
序由上海锐翌生物科技有限公司完成。 １６Ｓ ｒＲＮＡ
基因 Ｖ３⁃Ｖ４ 区的测序均采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ 高通量

测序平台。
１􀆰 ２􀆰 ４　 营养物质表观消化率的测定

总能测定按照国际标准 ＩＳＯ９８３１∶ １９９８ 推荐方

法，使用氧弹式测热仪（Ｐａｒｒ Ｉｎｓｔｒｕｍｅｎｔｓ，Ｍｏｌｉｎｅ，ＩＬ）
测定；使用 ＧＢ ／ Ｔ６４３５—１９８６ 方法测定粪样的干物

质含量；粪样中粗蛋白的含量依照 ＡＯＡＣ（１９９０）的
相关标准测定；中性洗涤纤维 （ ＮＤＦ） 依照 ＢＧ ／ Ｔ
２０８０６ － ２００６ 的方法测定；酸性洗涤纤维（ＡＤＦ）依

照 ＢＧ ／ Ｔ ２０８０５ － ２００６ 的方法测定。 某种营养物质

的表观消化率 ＝ １００％ － 粪样中某养分含量 ／饲料

中某养分含量 × １００％ 。
１􀆰 ３　 统计学分析

实验数据以均数 ± 标准误（ 􀭰ｘ ± ｓ ）表示，采用

ＳＡＳ ９􀆰 ２􀆰 １ 软件包进行统计分析。 消化率结果分析

采用 ＳＡＳ 程序中的 ＡＮＯＶＡ 程序，将每一组猪作为

一个实验单元，均以 Ｐ ＜ ０􀆰 ０５ 为差异显著的标准。
采用 ＱＩＩＭＥ １􀆰 ７􀆰 ０ 默认参数计算各样品中微生物的

ａｌｐｈａ 多样性指数和物种分布。

２　 结果

２􀆰 １　 不同饲料利用效率的生长猪模型建立

用全程饲料转化率（ｆｅｅｄ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ ｒａｔｉｏ， ＦＣＲ）
排序，ＦＣＲ 越低，表示饲料利用效率越高，反之亦然。
以 ＦＣＲ 为主，剔除日增重过小的猪只，分为高饲料利

用效率猪（ＨＰ）、中饲料利用效率猪（ＭＰ）和低饲料利

用效率猪（ＬＰ）三组，每组 ６ 只。 分组后高、低饲料利

用效率组的 ＦＣＲ 差异有显著性（Ｐ ＜０􀆰 ０５）。
２􀆰 ２　 接受不同饲料利用效率猪粪便移植后受体小

鼠的生长性能

实验结束前一周移植高饲料利用效率猪粪便

菌群的小鼠日增重和饲料利用效率显著高于移植

低饲料利用效率猪粪便菌群的小鼠，表明粪菌移植

导致了生长性能表型的再现，即：高饲料利用效率

受体小鼠的周增重与料重比都显著优于低饲料利

用效率的受体小鼠。 见表 １
２􀆰 ３　 不同饲料利用效率猪的肠道微生物结构分析

通过对供体猪粪便微生物高通量测序结果进

行 ａｌｐｈａ 多样性分析，发现高饲料利用率组代表丰

度的 ＡＣＥ 指数和 Ｃｈａｏ １ 指数及代表多样性的辛普

森指数和香农指数都显著高于低饲料利用效率组，
可知高饲料利用效率猪粪便中微生物的物种丰富

度和多样性明显高于低饲料利用效率猪，见表 ２。
对从不同饲料利用效率猪的粪便样品中获得的

ＯＴＵ（操作分类单位，ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ）在

属水平上进行物种注释，如图 １ 所示，高饲料利用率

组的生长猪粪便中拟杆菌属（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）比例比低
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饲料利用效率猪低 ５􀆰 ７％ （Ｐ ＜ ０􀆰 ０５），拟普雷沃菌属

（Ａｌｌｏｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ）丰度比低饲料利用效率猪低 ４􀆰 ２％
（Ｐ ＜ ０􀆰 ０５），密螺旋体属（Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ）丰度比低饲料

利用效率猪低 ６􀆰 ９％ （ Ｐ ＜ ０􀆰 ０５），而产气短杆菌

（Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ）丰度则显著高于低饲料利用效

率猪（Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）。
２􀆰 ４　 接受不同饲料利用效率猪粪便移植后受体小

鼠的粪便微生物结构分析

通过对受体小鼠粪便微生物高通量测序结果

进行 ａｌｐｈａ 多样性分析，发现高饲料利用率组辛普

森指数和香农指数显著高于低饲料利用效率组，可
见受体小鼠的微生物丰富度和多样性受到了供体

猪的定向改变。 而且，移植高、低饲料利用效率粪

便的两组小鼠肠道菌群差异明显。 如图 ２ 所示，高
饲料利用效率受体小鼠的肠球菌（Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ）和

阿克曼氏菌（Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ）比例显著高于低饲料利

用效率受体小鼠，分别为 ８􀆰 ７％ （ Ｐ ＜ ０􀆰 ００１ ） 和

６􀆰 ５％ （Ｐ ＜ ０􀆰 ０５）。 而 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ 则为低饲料利用

效率受体小鼠优势菌群，占 ６１􀆰 ６％ ，远高于高饲料

利用效率受体小鼠的 １４􀆰 ５％ （Ｐ ＜ ０􀆰 ００１）。
２􀆰 ５　 不同饲料利用效率猪的营养物质消化率

不同饲料利用效率猪营养物质表观消化率结

果见表 ３。 由表 ３ 可以看出，ＨＰ 组总能表观消化率

显著高于 ＬＰ 组（Ｐ ＝ ０􀆰 ０１），而干物质和粗蛋白消化

率统计学差异不显著（Ｐ ＞ ０􀆰 ０５）。 与此同时，ＨＰ 组

的中性洗涤纤维（ＮＤＦ）和酸性洗涤纤维（ＡＤＦ）的

表观消化率也显著高于 ＬＰ 组（Ｐ ＜ ０􀆰 ０５），表明 ＨＰ
组总能的提高与纤维的消化率提高呈正相关，提示

肠道微生物可能在纤维降解功能发挥了一定的

作用。
表 １　 不同饲料利用效率受体鼠的生长性能

Ｔａｂ． １　 Ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｒｅｃｉｐｉｅｎｔ ｍｉｃｅ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｅｄ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ

组别
Ｇｒｏｕｐｓ

周增重（ｇ）
Ｗｅｅｋ ｗｅｉｇｈｔ ｇａｉｎ

周采食量（ｇ）
Ｆｅｅｄ ｉｎｔａｋｅ

料重比
Ｆｅｅｄ： Ｇａｉｎ ｒａｔｉｏ

雄 Ｍａｌｅ 雌 Ｆｅｍａｌｅ 雄 Ｍａｌｅ 雌 Ｆｅｍａｌｅ 雄 Ｍａｌｅ 雌 Ｆｅｍａｌｅ

高饲料利用效率
粪便移植组

Ｒｅｃｉｐｉｅｎｔ ｍｉｃｅ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ ｆｅｅｄ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ
１１􀆰 １ １１􀆰 ３ １３８􀆰 １ １３５􀆰 ３ １２􀆰 ４ １２

低饲料利用效率
粪便移植组

Ｒｅｃｉｐｉｅｎｔ ｍｉｃｅ ｗｉｔｈ ｌｏｗ ｆｅｅｄ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ
４􀆰 ４ ６􀆰 ２ １１６􀆰 ３ １０６􀆰 ５ ２６􀆰 ４ １７􀆰 ２

表 ２　 不同饲料利用效率猪粪便微生物的物种丰富度和微生物多样性

Ｔａｂ． ２　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｐｉｇｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｅｄ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ
样品

Ｓａｍｐｌｅｓ
ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ １ 指数
Ｃｈａｏ １ ｉｎｄｅｘ

ＨＰ１ ４３６４􀆰 ２５３ ０􀆰 ９８１ ７􀆰 ６５５ ４０５７􀆰 ８７９
ＨＰ２ ５０１０􀆰 ６８０ ０􀆰 ９８５ ７􀆰 ８０２ ４５４４􀆰 ００７
ＨＰ３ ４６８３􀆰 ２９０ ０􀆰 ９８３ ７􀆰 ６６８ ４３５３􀆰 ２５８
ＬＰ１ ４８７７􀆰 ８８２ ０􀆰 ９８７ ７􀆰 ９５０ ４６００􀆰 ４９９
ＬＰ２ ４５５３􀆰 ６４８ ０􀆰 ９９０ ８􀆰 １９７ ４１４６􀆰 ６５７
ＬＰ３ ４２７６􀆰 ４５８ ０􀆰 ９５７ ７􀆰 ０６４ ３９８３􀆰 １２１
ＭＰ１ ４８４３􀆰 ８１５ ０􀆰 ９６６ ７􀆰 ３８５ ４４３３􀆰 １６７
ＭＰ２ ４７０８􀆰 ７９６ ０􀆰 ９６５ ７􀆰 ３３１ ４５２４􀆰 ０８６
ＭＰ３ ４７４９􀆰 １６６ ０􀆰 ９６８ ７􀆰 １８６ ４４２９􀆰 ２８８

表 ３　 不同饲料利用效率猪的营养物质表观消化率

Ｔａｂ． ３　 Ａｐｐａｒｅｎｔ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｄｉｇｅｓｔｉｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｐｉｇｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｅｄ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ
组别
Ｇｒｏｕｐｓ

干物质
Ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ

总能
Ｇｒｏｓｓ ｅｎｅｒｇｙ

粗蛋白
Ｃｒｕｄｅ ｐｒｏｔｅｉｎ

中性洗涤纤维
Ｎｅｕｔｒａｌ ｄｅｔｅｒｇｅｎｔ ｆｉｂｅｒ

酸性洗涤纤维
Ａｃｉｄ ｄｅｔｅｒｇｅｎｔ ｆｉｂｅｒ

粗纤维
Ｃｒｕｄｅ ｆｉｂｅｒ

低饲料利用效率猪 ＬＰ ８４􀆰 ９５ ８３􀆰 ４３ ７７􀆰 ６４ ４７􀆰 ９５ ５６􀆰 ９５ ７８􀆰 ４２
中饲料利用效率猪 ＭＰ ８５􀆰 ３３ ８４􀆰 ５２ ７８􀆰 ４５ ５０􀆰 ９４ ５７􀆰 ６３ ７８􀆰 ０５
高饲料利用效率猪 ＨＰ ８６􀆰 ０２ ８６􀆰 １５ ７９􀆰 ６０ ５４􀆰 ０６ ６０􀆰 ９８ ７９􀆰 ６０

均值标准误 ＳＥＭ ０􀆰 ５５ ０􀆰 ６１ １􀆰 ８３ １􀆰 ９１ １􀆰 ６７ ２􀆰 １４
Ｐ 值

Ｐ⁃ｖａｌｕｅ ０􀆰 ２２ ０􀆰 ０１ ０􀆰 ３４ ＜ ０􀆰 ０５ ＜ ０􀆰 ０５ ０􀆰 ７１
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图 １　 高低饲料利用效率生长猪的粪便微生物组成差异

Ｆｉｇ． １　 Ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｐｉｇｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｅｄ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

图 ２　 高低饲料利用效率受体小鼠的粪便微生物组成差异

Ｆｉｇ． ２　 Ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｃｉｐｉｅｎｔ ｍｉｃｅ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

５８１



中国实验动物学报 ２０１８ 年 ４ 月第 ２６ 卷第 ２ 期　 Ａｃｔａ Ｌａｂ Ａｎｉｍ Ｓｃｉ Ｓｉｎ，Ａｐｒｉｌ ２０１８，Ｖｏｌ． ２６􀆰 Ｎｏ． ２

３　 讨论

本研究通过构建不同饲料利用效率猪的模型，
挑选出不同饲料利用效率猪的粪便进行粪菌移植，
受体伪无菌小鼠在移植后三周重现了其对应供体

猪的生长性能和饲料利用效率表型。 并初步从猪

和小鼠的肠道微生物组成结构、不同饲料利用效率

猪养分消化率及其与肠道微生物关系的角度对其

可能机制进行了探讨。
之前的研究表明：不同品种猪粪便微生物的差

异特性，可经粪菌移植向无菌小鼠部分转移，特别

是肠道形态和酶活，都和供体猪一致［９］。 如 Ｙａｎ
等［１０］发现与瘦肉型猪（约克夏）和其对应受体无菌

小鼠相比，地方猪种（荣昌猪）和其对应的受体无菌

小鼠有着较高的体脂、慢肌纤维比例并增强了腓肠

肌的脂肪生成作用。 而这些差异都被认为是肠道

微生物发挥了主要作用。 本实验中，受体小鼠定向

重现了供体猪的生长表型，即接受高饲料利用效率

猪粪便移植的受体小鼠在采食量、日增重及饲料利

用率方面都高于接受低饲料利用效率猪粪便移植

的受体小鼠。 这与前期大量的人 － 鼠粪菌移植实

验结果相吻合，即肠道微生物移植具有表型重现的

介导作用［１１ － １２］。
移植不同饲料利用效率猪的粪便在定向改变

受体小鼠生长性能的同时，也定向改变了受体小鼠

的微生物丰富度和多样性。 香农指数和辛普森指

数用来解释微生物菌种的多样性，其值越高表明肠

道微生物组成越复杂，菌种之间的相互依赖和制衡

能力越强，表示菌群在有外界环境波动或遭受应激

刺激时能更好的应对不良因素对机体造成的负面

影响，从而起到缓解机体应激的作用［１３ － １５］。 本研究

中，高饲料利用效率猪及其受体小鼠的微生物丰富

度和多样性都显著高于低饲料利用效率的猪及其

受体小鼠，表明其在养殖环境下抗应激和不良因素

的能力较强，对于其提高饲料利用效率有促进作

用。 此外，在鸡的研究也表明不同饲料转化率鸡空

肠和盲肠的菌群存在差异，饲料转化率高的鸡盲肠

菌群丰富度和多样性较高，并且推断可能会影响动

物的生长性能［１］。
高饲料利用效率猪的总能消化率显著高于低

饲料利用效率猪（Ｐ ＜ ０􀆰 ０５），且总能消化率的提升

主要来源于纤维（ＮＤＦ 和 ＡＤＦ）的消化率提升与供

能。 由于纤维类物质不被小肠消化，进入大肠后主

要由大肠微生物发酵产生短链脂肪酸，可提供机体

１０％～１５％ 的维持净能［２］，所以肠道微生物对纤维

消化率的贡献至关重要。 通过分析不同饲料利用

效率猪的肠道微生物结构发现：产气短杆菌，作为

一种利用乙酸的甲烷菌，其在高饲料利用效率猪肠

道中的丰度显著高于低饲料利用效率的猪，前期研

究发现在瘦肉型猪中产甲烷菌的数量较高，且与较

高的纤维消化率直接相关［１６ － １８］，表明其提高了高饲

料利用效率猪的纤维利用率。 而当粪菌移植到受

体伪无菌小鼠后，移植了高饲料利用效率猪粪菌的

受体鼠其肠球菌丰度显著高于低饲料利用效率的

受体鼠，这与之前的研究相符，即在日粮中添加肠

球菌 有 助 于 提 高 生 长 性 能， 并 降 低 腹 泻 发 生

率［１９ － ２０］。 同时，高饲料利用效率受体鼠的阿克曼氏

菌含量显著高于低饲料利用效率受体鼠，研究发现

阿克曼氏菌有助于代谢健康，葡萄糖代谢稳态以及

预防肠道炎症，并发现在肥胖人群中含量低于正常

人群，提示其调节脂肪代谢的作用［２１ － ２３］；这表明高

饲料利用效率受体鼠的肠道健康和代谢状况较好，
且较少转化能量为脂肪，从而提高了能量的利用效

率。 值得注意的是，低饲料利用效率受体鼠的乳酸

菌含量远超高饲料利用效率的受体鼠，但是其过高

的含量大大降低了其微生物多样性，不利于动物的

生产性能，虽然大量研究表明乳酸菌可以促进免疫

系统成熟和肠道健康［２４］，进而促进动物的生产性

能［２５ － ２６］；但是双盲实验中发现在健康人群中添加乳

酸菌基本没有效果［２７］，表明在洁净环境中乳酸菌对

生产性能可能没有帮助。
总之，本研究在构建不同饲料利用效率猪模型

的基础上，通过粪菌移植在伪无菌小鼠中成功重现

了供体猪的微生物组成结构、生长性能表型，验证

了肠道微生物在营养物质利用和机体代谢中起重

要调节作用的科学假设，并初步揭示了肠道微生物

组成与能量消化率、生长性能间的关联关系，为生

产实践中从肠道微生态调节的角度改善猪群的整

体饲料利用效率奠定了一定的理论基础。
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