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摘 要：藏猪作为中国典型的高原型地方猪种，在长期适应低氧、低温等极端高原环境的自然

选择过程中形成了独特的生理和代谢特征，其肠道微生物组成的阶段性差异有待进一步研究。

【目的】比较藏猪从出生到育肥不同生长阶段直肠粪样微生物组成及短链脂肪酸的差异。【方法】

选取 10 头胎次相近(2−3 胎)且体况良好的妊娠藏母猪进行同期分娩，所得试验仔猪从出生饲养至

140 日龄，采用横断面采样方式，于 1、7、21、70 和 140 日龄时分别采集 10 头藏猪的直肠粪样

进行 16S rRNA 基因测序及短链脂肪酸含量测定。【结果】藏猪直肠粪样微生物多样性随日龄增

加而逐渐增大，于生长后期趋于稳定，其中芽孢杆菌门(Bacillota)和拟杆菌门(Bacteroidota)在不同

生长阶段始终占据优势。在属水平上，新生仔猪肠道中主要定植梭菌属(Clostridium)、埃希氏菌-

志贺氏菌属(Escherichia-Shigella)、链球菌属(Streptococcus)以及梭杆菌属(Fusobacterium)。哺乳期

藏猪肠道优势菌属如乳杆菌属(Lactobacillus)和 Rikenellaceae RC9 gut group 在仔猪断奶后仍保持较

高相对丰度，而 Christensenellaceae R-7 group、密螺旋体属(Treponema)等在断奶前相对丰度较低，

断奶后相对丰度显著升高，成为 70 日龄和 140 日龄优势菌属之一。PICRUSt2 功能预测分析显

示，21 日龄藏猪直肠粪样微生物功能主要富集于柠檬酸循环和氧化磷酸化等代谢途径，而 70 日

龄和 140 日龄则主要富集于氨基糖和核苷酸糖代谢、糖酵解/糖异生以及淀粉和蔗糖代谢等途径。

70 日龄和 140 日龄藏猪直肠粪样中乙酸、丙酸、丁酸及总短链脂肪酸含量显著高于 21 日龄。相

关性分析表明，密螺旋体属和 Rikenellaceae RC9 gut group 与乙酸、丙酸、丁酸及总短链脂肪酸含
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量呈显著正相关。【结论】不同生长阶段藏猪肠道微生物组成存在显著差异，有益菌如乳杆菌属

在藏猪各生长阶段、Christensenellaceae R-7 group 在生长育肥期均保持较高相对丰度；藏猪在生

长育肥期肠道中显著富集密螺旋体属(Treponema)和 Rikenellaceae RC9 gut group 为代表的复杂碳水

化合物发酵相关菌群，暗示这些菌属可能是藏猪后肠发酵的关键微生物。

关键词：藏猪；肠道微生物；不同生长阶段；短链脂肪酸
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Abstract: Tibetan pigs, a typical high-altitude indigenous breed in China, have developed unique 
physiological and metabolic characteristics through long-term natural selection under extreme 
plateau environmental conditions such as low oxygen and low temperature. However, stage-
specific differences in their gut microbiota composition remain to be investigated. [Objective] To 
compare the rectal fecal microbiota composition and short-chain fatty acids (SCFAs) in Tibetan 
pigs at different growth stages from birth to the fattening stage. [Methods] Ten pregnant Tibetan 
sows with similar parity (2 − 3) and good body condition were selected and allowed to farrow 
synchronously. The offspring were reared from birth to 140 days old. A cross-sectional sampling 
design was adopted to collect rectal fecal samples from 10 pigs at 1, 7, 21, 70, and 140 days old for 
16S rRNA gene sequencing and determination of SCFA concentrations. [Results] Microbial 
diversity in rectal fecal samples of Tibetan pigs gradually increased with age and stabilized during 
the later growth stage. Bacillota and Bacteroidota remained dominant throughout development. At 
the genus level, the gut microbiota of neonatal piglets was primarily colonized by Clostridium, 
Escherichia-Shigella, Streptococcus, and Fusobacterium. Notably, dominant genera in the gut 
during the suckling stage, such as Lactobacillus and Rikenellaceae RC9 gut group, remained 
abundant after weaning. Christensenellaceae R-7 group and Treponema showed low relative 
abundance before weaning but were significantly enriched after weaning and were among the 
dominant genera at 70 and 140 days old. PICRUSt2-based functional prediction analysis showed 
that the rectal fecal microbiota of Tibetan pigs at 21 days old was mainly enriched in pathways 
related to the citrate cycle and oxidative phosphorylation, whereas that at 70 and 140 days old was 
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mainly enriched in amino sugar and nucleotide sugar metabolism, glycolysis/gluconeogenesis, and 
starch and sucrose metabolism. The concentrations of acetate, propionate, butyrate, and total 
SCFAs in rectal fecal samples at 70 and 140 days old were significantly higher than those at 
21 days old. Correlation analysis revealed that Treponema and Rikenellaceae RC9 gut group had 
significantly positive correlations with acetate, propionate, butyrate, and total SCFA concentrations.
[Conclusion] The gut microbiota composition differed markedly among Tibetan pigs at different 
growth stages. Beneficial bacteria such as Lactobacillus maintained relatively high abundance 
throughout the growth stages, while Christensenellaceae R-7 group remained abundant during the 
fattening stage. Moreover, the significant enrichment of complex carbohydrate-fermenting bacteria, 
represented by Treponema and Rikenellaceae RC9 gut group, during the growing-finishing stage 
suggests their key role in the hindgut fermentation of Tibetan pigs.
Keywords: Tibetan pigs; gut microbiota; different growth stages; short-chain fatty acids

猪肠道微生物的组成和功能并非一成不变，

而是在饮食、品种及环境等多种因素的共同调

控下，在不同生长阶段呈现显著的特异性[1]。研

究发现，猪肠道微生物的组成及其功能与猪的

代谢需求密切相关[2]。以典型瘦肉型商品猪 ‘杜

长大猪 ’为例，其肠道微生物多样性和丰富度随

日龄增长而逐渐增加[3]。新生仔猪的肠道微生物

主要来源于饲养环境，其中埃希氏菌-志贺氏菌

属 (Escherichia-Shigella)、梭菌属 (Fusobacterium)等

早期定植菌在新生仔猪肠道中常显著富集[4]。在

哺乳期，乳杆菌属(Lactobacillus)相对丰度显著

增加，有助于增强仔猪对母乳中乳糖和乳寡糖

的降解与利用[5]。断奶后，随着固体饲料的引

入，仔猪肠道微生物群落结构发生显著改变，

普雷沃氏菌属等成为主要优势菌属，这与断奶

后仔猪对日粮中复杂碳水化合物的适应过程密

切相关[6]。因此，表征猪在不同生长阶段肠道微

生物群落的动态变化对于全面理解猪的营养物

质代谢特点具有重要意义。

藏猪作为我国典型的高原型地方猪种，因

其长期生活在高寒、低氧以及饲料资源相对匮

乏的生活环境下，逐渐形成了耐粗饲、抗逆性

强以及肉品质优良等品种特性[7]。越来越多的研

究表明，肠道微生物能通过增强猪对复杂碳水

化合物的利用、调节氮代谢及维持肠道内环境

稳态从而显著影响其生长速度和饲料利用效

率[8]。目前关于藏猪不同生长阶段肠道微生物群

落组成特征的研究仍较为缺乏。因此，本研究

系统比较了藏猪从出生到育肥期不同生长阶段

直肠粪样微生物组成及其短链脂肪酸含量的差

异，揭示藏猪肠道微生物群落的阶段特异性，

旨在为藏猪精准营养调控及其种质资源开发利

用提供理论参考。

1　　材料与方法材料与方法

1.1　试验设计与样品采集

本研究在西藏自治区林芝市某猪场开展，

饲养的藏猪为纯种藏猪。选取 10 头胎次相近(2−
3 胎)、体况良好的妊娠藏猪进行同期分娩，所

得试验仔猪从出生饲养至 140 日龄。依据藏猪

生长发育关键节点，分别于 1 日龄[(0.76±0.06) kg]、

7 日龄[(1.60±0.10) kg]、21 日龄[(3.01±0.12) kg]、

70 日 龄 [(12.48±0.54) kg] 和 140 日 龄 [(37.99±

1.37) kg]采集藏猪直肠粪样。本研究采用横断面

采样，在每个采样时间点，从 10 窝猪中每窝随

机选择 1 头健康试验猪(n=10)，猪只按常规程序

屠宰后，迅速剖开腹腔并分离直肠，于无菌条

件下采集直肠粪样，并装入无菌冻存管中。最

终共成功采集 48 份直肠粪样，在 1、7、21、70

和 140 日龄分别采集到 9、9、10、10、10 份直
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肠粪样。哺乳期内，所有仔猪均采用自然哺乳。

根据藏猪实际生产中的饲养管理方式，藏仔猪

于 42 日龄[(5.20±0.28) kg]断奶。断奶后饲粮的

配制依据猪营养需要量(GB/T 39235—2020)[9]，

为玉米-豆粕型基础日粮(表 1)，旨在满足各生长

阶段藏猪的营养需要。整个试验期间，所有猪

只均自由采食和饮水，并实施统一的饲养管理

措施。样品采集后迅速放入液氮中，随后转移

至−80 ℃冰箱保存，用于后续肠道微生物群落组

成分析及直肠粪样短链脂肪酸含量测定。本研

究所有动物实验获得南京农业大学实验动物伦

理委员会批准，编号为 NJAU.No20251223300。

1.2　肠道微生物 16S rRNA 基因测序

肠道微生物 16S rRNA 基因扩增子测序采用

E.Z.N.A.® Stool DNA Kit (Omega Bio-tek 公司)，

从 直 肠 粪 样 中 提 取 微 生 物 总 DNA， 使 用

NanoDrop 2000 分 光 光 度 计 (ThermoFisher 

Scientific 公司)，检测 DNA 纯度和浓度，并采

用 1% 琼脂糖凝胶电泳检测其完整性。以提取的

总 DNA 为模板，采用带 barcode 的引物 341F 

(5′-CCTACGGGNGGCWGCAG-3′ ) 和 806R (5′- 

GGACTACHVGGGTATCTAAT-3′)扩增细菌 16S 

rRNA 基因 V3–V4 高变区。PCR 反应体系

(25 μL)： 2×Taq PCR Master Mix 12.5 μL，上、

下游引物(10 µmol/L)各 1 μL，DNA 模板 1 μL，

ddH2O 9.5 μL。PCR 反应条件：95 ℃预变性

3 min；95 ℃变性 30 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延

伸 45 s，共 30 个循环；72 ℃终延伸 10 min。

PCR 扩增由上海凌恩生物科技有限公司完成。

PCR 产 物 使 用 NanoDrop 2000 分 光 光 度 计

(ThermoFisher Scientific 公司)检测纯度和浓度，

采用 AxyPrep DNA Gel Extraction Kit (Axygen 

Biosciences 公司)进行回收纯化，经荧光定量后

按等物质的量浓度混合。随后采用 NEXTFLEX 

Rapid DNA-Seq Kit (Bioo Scientific 公司)构建测

序文库，并在 DNBSEQ-G99 高通量测序平台

(MGI Tech 公司)以 PE300 模式进行双端测序。

表1　藏猪日粮组成及营养水平

Table 1　 Diet composition and nutrient levels of 

Tibetan pigs

Item

Ingredients/%

Corn

Soybean meal

Wheat bran

Soybean oil

Calcium carbonate

Dicalcium phosphate

L-lysine hydrochloride

DL-methionine

DL-threonine

L-tryptophan

Salt

Choline chloride

Vitamin premix1

Mineral premix2

Total

Nutrient levels

Metabolizable energy/(MJ/kg)

Crude protein/%

Crude fiber/%

Calcium/%

Phosphorus/%

Available phosphorus/%

Neutral detergent fiber/%

Total dietary fiber/%

Days 43−70

71.56

20.62

4.50

0.80

0.98

0.40

0.23

0.04

0.01

0.02

0.50

0.10

0.04

0.20

100.00

14.58

16.11

3.11

0.63

0.42

0.27

12.24

13.86

Days 71−140

68.20

16.00

9.00

4.86

0.97

0.23

0.19

−
0.01

0.01

0.20

0.10

0.03

0.20

100.00

14.12

15.07

5.00

0.61

0.39

0.22

15.87

17.13

1: The vitamin premix was provided per kilogram of complete 

diet. Days 43− 70: Vitamin A 1 800 IU; vitamin D3 400 IU; 

vitamin E 40 IU; vitamin K3 3 mg; vitamin B1 4 mg; vitamin 

B2 10 mg; vitamin B6 6 mg; vitamin B12 20 μg; folic acid 

2 mg; biotin 200 μg; niacin 60 mg; D-pantothenic acid 

21.6 mg; Days 71−140: Vitamin A 1 350 IU; vitamin D3 300 

IU; vitamin E 30 IU; vitamin K3 2.25 mg; vitamin B1 3 mg; 

vitamin B2 7.5 mg; vitamin B6 4.5 mg; vitamin B12 15 μg; folic 

acid 1.5 mg; biotin 150 μg; niacin 45 mg; D-pantothenic acid 

16.2 mg. 2: The mineral premix was provided per kilogram of 

complete diet. Days 43−70: Copper 4.5 mg; iron 70 mg; zinc 

75 mg; manganese 4 mg; iodine 0.15 mg; selenium 0.25 mg; 

Days 71 − 140: Copper 4 mg; iron 60 mg; zinc 65 mg; 

manganese 3 mg; iodine 0.15 mg; selenium 0.25 mg.
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原始序列经质控、拼接、去嵌合体及样本拆分

后，采用 DADA2 软件生成扩增子序列变异

(amplicon sequence variants, ASVs) 表，并基于

SILVA 16S rRNA 基因数据库进行分类学注释，

置信度阈值设为 80%。使用 Mothur 软件计算微

生物群落 α 多样性指数，采用基于 Bray-Curtis

距离算法的主坐标分析 (principal coordinates 

analysis, PCoA)评估样品间微生物群落的 β 多样

性。微生物与短链脂肪酸的相关性分析通过微

科盟生科云平台(https://www.bioincloud.tech/)进

行可视化，其余结果均使用 GraphPad Prism 10.0

进行可视化。

1.3　短链脂肪酸含量测定

参照 Zhang 等[10]的方法进行测定。采用配

备 DB-FFAP 毛细管色谱柱 (30 m×0.250 mm×

0.50 μm；Agilent Technologies 公司)的气相色谱

仪 (GC-2014， Shimadzu 公 司) 测 定 21、 70、

140 日龄直肠粪样中短链脂肪酸含量。短链脂肪

酸的定量通过建立标准曲线完成。

1.4　数据统计与分析

使用 SPSS 27.0 软件对数据进行统计分析。

短链脂肪酸数据采用单因素方差分析，事后比

较采用 Duncan 法。Shannon 指数、微生物不同

分类水平下的相对丰度以及功能预测采用

Kruskal-Wallis 检验显著性，并采用 Dunn 法进

行两两比较，P 值经 Bonferroni 校正，使用

Spearman 进 行 相 关 性 分 析 。 利 用 GraphPad 

Prism 10.0 对数据进行作图。数据表示为平均

值±标准误，P<0.05 表示差异显著。

2　　结果与分析结果与分析

2.1　不同生长阶段藏猪直肠粪样微生物

多样性

α 多样性结果显示，哺乳期藏猪直肠粪样微

生物多样性随日龄增加而逐渐增大，21 日龄藏

猪 Shannon 指数显著高于 1 日龄(P<0.05)，断奶

后多样性趋于稳定，21、70、140 日龄 Shannon

指数无显著差异(图 1A)。β 多样性分析显示，

1 日龄藏猪微生物群落与其他日龄样品呈现明显

分离趋势，7 日龄和 21 日龄以及 70 日龄和

140 日龄微生物群落结构相似(图 1B)。同时，1、

7、21、70、140 日龄分别鉴定出 1 057、980、

1 540、1 701、1 691 个 ASVs，不同日龄共享

88 个核心 ASVs (图 1C)。

2.2　不同生长阶段藏猪直肠粪样微生物

门水平组成

在门水平上，不同生长阶段藏猪直肠粪样

微生物的主要优势菌门为芽孢杆菌门(Bacillota)、

图1　不同生长阶段藏猪直肠粪样微生物群落多样性

Figure 1　Diversity of the rectal fecal microbiota in Tibetan pigs at different growth stages. A: Shannon index; B: 

Principal coordinates analysis (PCoA) plot; C: Petal diagram showing the number of amplicon sequence variants 

(ASVs) at different ages. Different lowercase letters indicate significant differences among groups (P<0.05).
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拟 杆 菌 门 (Bacteroidota) 和 假 单 胞 菌 门

(Pseudomonadota) (图 2A)。芽孢杆菌门是藏猪

出生时的优势菌门，7 日龄和 21 日龄藏猪芽孢

杆菌门相对丰度有所下降，断奶后又显著增加，

其中 70 日龄芽孢杆菌门相对丰度显著高于 7 日

龄和 21 日龄(P<0.05) (图 2B)。拟杆菌门相对丰

度在出生时较低，哺乳期显著增加，21 日龄拟

杆菌门相对丰度显著高于 1 日龄(P<0.05)，断奶

后拟杆菌门相对丰度显著下降(图 2C)。假单胞

菌门相对丰度在 1 日龄和 7 日龄较高，随后下

降，且 70 日龄和 140 日龄均显著低于 1 日龄和

7 日龄(P<0.05) (图 2D)。

2.3　不同生长阶段藏猪直肠粪样微生物

属水平组成

在属水平上，不同生长阶段藏猪直肠粪样微生

物的优势菌属主要包括梭菌属(Clostridium)、乳杆菌

属 (Lactobacillus)、CAG-873、Christensenellaceae R-7 

group、 埃 希 氏 菌 - 志 贺 氏 菌 属 (Escherichia-

Shigella)、链球菌属(Streptococcus)、黏液乳杆菌

属 (Limosilactobacillus)、 Rikenellaceae RC9 gut 

group 和梭杆菌属(Fusobacterium)等(图 3A)。新

生藏猪直肠粪样中以梭菌属、埃希氏菌-志贺氏

菌属、链球菌属以及梭杆菌属为主(图 3B、3F、

3G、3J)，其中梭菌属和链球菌属相对丰度在仔

猪出生后随日龄增长而逐渐降低，断奶后又显

著回升(P<0.05)。乳杆菌属、CAG-873、黏液乳杆

菌属以及 Rikenellaceae RC9 gut group 出生时相对

丰度极低(图 3C、3D、3H、3I)，哺乳期均显著增

加(P<0.05)，且断奶后乳杆菌属和 Rikenellaceae 

RC9 gut group 仍保持较高相对丰度。另外，

图2　不同生长阶段藏猪直肠粪样微生物门水平组成

Figure 2　Phylum-level composition of the rectal fecal microbiota in Tibetan pigs at different growth stages. A: 

Stacked bar plot showing the top 10 phyla; B−D: changes in the relative abundances of the major phyla. Different 

lowercase letters indicate significant differences among groups (P<0.05).
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Christensenellaceae R-7 group 和 密 螺 旋 体 属

(Treponema)在断奶前相对丰度较低(图 3E、3K)，

断奶后 2 种菌属相对丰度均显著增加(P<0.05)。

2.4　不同生长阶段藏猪直肠粪样微生物

群落功能预测

对藏猪直肠粪样微生物进行 PICRUSt2 功能

预测，基于 KEGG 三级通路，利用 Kruskal-

Wallis 检验分析发现，不同生长阶段藏猪在碳水

化合物代谢相关通路(carbohydrate metabolism)和

能量代谢相关通路(energy metabolism)之间存在

显著差异 (图 4)。21 日龄藏猪在柠檬酸循环

(citrate cycle)、乙醛酸和二羧酸代谢(glyoxylate 

and dicarboxylate metabolism)、肌醇磷酸代谢

图3　不同生长阶段藏猪直肠粪样微生物属水平组成

Figure 3　Genus-level composition of the rectal fecal microbiota in Tibetan pigs at different growth stages. A: 

Stacked bar plot showing the top 20 genera; B −K: Changes in the relative abundances of the major genera. 

Different lowercase letters indicate significant differences among groups (P<0.05).
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(inositol phosphate metabolism)等碳水化合物代谢

途径及光合生物中的碳固定 (carbon fixation in 

photosynthetic organisms)、原核生物的碳固定途

径(carbon fixation pathways in prokaryotes)和氧化

磷酸化(oxidative phosphorylation)等能量代谢途

径的相对丰度较高。70 日龄和 140 日龄藏猪在

氨 基 糖 和 核 苷 酸 糖 代 谢 (amino sugar and 

nucleotide sugar metabolism)、 糖 酵 解/糖 异 生

(glycolysis/gluconeogenesis)、淀粉和蔗糖代谢

(starch and sucrose metabolism)、果糖和甘露糖代

谢(fructose and mannose metabolism)和半乳糖代

谢(galactose metabolism)等碳水化合物代谢途径

的相对丰度较高。此外，21 日龄和 140 日龄藏

猪在戊糖和葡萄糖醛酸相互转化 (pentose and 

glucuronate interconversions)代谢途径的相对丰度

较高。

图4　不同生长阶段藏猪直肠粪样微生物的PICRUSt2功能预测

Figure 4　Functional prediction of the rectal fecal microbiota in Tibetan pigs at different growth stages based on 

PICRUSt2. A: Carbohydrate metabolism; B: Energy metabolism. Different lowercase letters indicate significant 

differences among groups (P<0.05).
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2.5　不同生长阶段藏猪直肠粪样短链脂

肪酸的含量

藏猪 21、70 和 140 日龄直肠粪样中短链脂

肪酸含量的测定结果如图 5 所示。结果显示，

直肠粪样中乙酸、丙酸和丁酸含量随日龄增加

而增大，70 日龄和 140 日龄直肠粪样乙酸、丙

酸和丁酸含量均显著高于 21 日龄(P<0.05)。直

肠粪样中戊酸含量随日龄增大先增加后下降，

且 140 日龄直肠粪样中戊酸含量显著低于 70 日

龄(P<0.05)。异丁酸和异戊酸含量随日龄无显著

变化。同时，直肠粪样中总短链脂肪酸含量随

日龄增加而逐渐增大，70 日龄和 140 日龄直肠

粪样中总短链脂肪酸含量均显著高于 21 日龄

(P<0.05)。

2.6　直肠粪样微生物与短链脂肪酸的相

关性分析

对 140 日龄藏猪直肠粪样中相对丰度排名

前 20 的菌属与对应样品的短链脂肪酸含量进行

Spearman 相关性分析。结果显示，藏猪直肠粪

样中 Rikenellaceae RC9 gut group 和密螺旋体属

与乙酸、丙酸、丁酸以及总短链脂肪酸呈显著

正相关(P<0.05)，UCG-005 和丁酸呈显著正相关

(P<0.05)；相反，直肠粪样中的 Christensenellaceae 

R-7 group 和 Lachnospiraceae XPB1014 group 与

乙酸、丙酸和总短链脂肪酸呈显著负相关(P<

0.05)，瘤胃球菌属(Ruminococcus)与直肠粪样中

丁酸含量呈显著负相关(P<0.05) (图 6)。

3　　讨论讨论

本研究分析了藏猪从出生到育肥期直肠粪

样微生物组成的差异。我们前期研究表明，猪

的日龄变化及其日粮从母乳向固体饲料的转变

是影响猪肠道微生物组成的关键因素[11]。本研

究中，哺乳期藏猪微生物多样性随日龄增加而

逐渐增大，而断奶后趋于相对稳定，提示早期

生命阶段是猪肠道微生物群建立的关键时期。

PCoA 分析结果发现，1 日龄藏猪直肠粪样微生

物群落呈明显聚类，这可能与母体垂直传播有

关，而 7 日龄和 21 日龄直肠粪样微生物群落表

现出较高的相似性，且断奶后 70 日龄和 140 日

龄样本聚类较为接近。哺乳期仔猪主要以猪乳

为营养来源，而断奶后转变为以植物性碳水化

合物为主的固体饲料，同时伴随环境的改变和

断奶应激，引起仔猪肠道微生物群落发生

重塑[12]。

图5　不同生长阶段藏猪直肠粪样短链脂肪酸的含量

Figure 5　Concentrations of short-chain fatty acids (SCFAs) in rectal fecal samples of Tibetan pigs at different 

growth stages. A: Concentrations of acetate, propionate, butyrate, valerate, isobutyrate, and isovalerate; B: Total 

SCFA concentrations. * indicates P<0.05, ** indicates P<0.01, and *** indicates P<0.001.
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在微生物组成上，芽孢杆菌门和拟杆菌门

是藏猪直肠粪样微生物群落中最主要的优势菌

门，与其他猪种类似[3]。仔猪出生时肠道接近无

菌状态，部分兼性厌氧菌通过仔猪与母猪阴道

分泌物等接触进入仔猪肠道并定植。在本研究

中，梭菌属、埃希氏菌-志贺氏菌属、梭杆菌属

以及链球菌属在刚出生的藏猪直肠粪样中占比

较高，这些兼性厌氧菌在许多研究中被认为是

最早定植于仔猪肠道的先驱菌[4,13]。随着仔猪的

哺乳行为，乳汁中大量的乳糖和乳寡糖为乳杆

菌属和黏液乳杆菌属等提供了丰富的底物，使

其成为哺乳期藏仔猪肠道的主要优势菌属[14]。

断奶后，由于乳糖底物的减少，乳杆菌属、黏

液乳杆菌属等相对丰度通常会出现下降趋势。

值得注意的是，乳杆菌属在藏猪断奶后仍然保

持较高丰度。已有研究表明，乳杆菌能通过产

生乳酸降低肠道 pH，从而抑制病原体的生长，

有 助 于 肠 道 微 生 态 的 稳 定[15]。 同 时 ，

Christensenellaceae 科相关菌群常被认为与宿主

健康状态相关，具有潜在益生应用价值[16]。本

研究中 Christensenellaceae R-7 group 在藏猪哺乳

期相对丰度极低，在断奶后显著增加。藏猪长

期生活在高海拔地区，而高海拔缺氧环境已被

证实会加剧全身炎症以及多器官功能障碍的发

生[17]。Luo 等研究发现，在高海拔地区同时饲

养 藏 猪 和 商 品 猪 ， 藏 猪 结 肠 中 显 著 富 集

Lactobacillus johnsonii 和 Lactobacillus reuteri，

而商品猪无此特征并出现明显的结肠炎症反

应[18]。樊秋月等[19]研究进一步发现，藏猪源

Lactobacillus reuteri 具有较强的产乳酸和抑制肠

致病性大肠杆菌及猪霍乱沙门菌生长的能力。

上述结果提示，这些断奶后仍然保持高丰度的

乳杆菌、Christensenellaceae R-7 group 等菌群可

能与藏猪肠道微生态稳态的维持有关，但具体

作用仍需进一步验证。

断奶后，藏猪直肠粪样中 Treponema 和

Rikenellaceae RC9 gut group 等与植物性寡糖及

复杂碳水化合物利用相关的菌群相对富集，构

成了该阶段的优势菌群。功能预测结果也发现，

藏猪断奶后直肠粪样微生物功能在复杂碳水化

合物代谢相关途径显著富集，同时，藏猪直肠

粪样中乙酸、丙酸、丁酸以及总短链脂肪酸含

量随日龄增加而显著增大。其中，Rikenellaceae 

RC9 gut group 和密螺旋体属与乙酸、丙酸、丁

酸以及总短链脂肪酸呈显著正相关。已有研究

发现，Rikenellaceae RC9 gut group 能够利用复

图6　140日龄藏猪直肠粪样微生物与短链脂肪酸含量Spearman相关性分析

Figure 6　 Spearman correlation analysis between rectal fecal microbiota and short-chain fatty acid (SCFA) 

concentrations in Tibetan pigs at 140 days of age. * indicates P<0.05, and ** indicates P<0.01.
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杂多糖和膳食纤维底物，通过发酵产生乙酸和

丙酸等短链脂肪酸[20]。同时，有研究[21-22]报道

Treponema 在藏猪直肠粪样中显著富集，该菌属

在梅山猪中已被证实对纤维和果胶的降解发挥

积极作用，并在纤维素和木质素的降解过程中

发挥重要功能，从而促进短链脂肪酸的生成。

上述结果提示，断奶后藏猪肠道中 Treponema

和 Rikenellaceae RC9 gut group 的显著富集可

能与复杂碳水化合物的发酵利用及短链脂肪

酸 的 产 生 有 关 。 另 外 ， 本 研 究 还 发 现

Christensenellaceae R-7 group、 Lachnospiraceae 

XPB1014 group 以及瘤胃球菌属与部分短链脂肪

酸呈负相关，推测可能与同类型肠道菌群之间

的底物竞争或群落互作有关。需要指出的是，

本研究主要参照杜长大猪的日粮标准设计配方，

与自然放牧条件下藏猪的食物结构存在一定差

异，因此本研究揭示的肠道微生物菌群变化规

律可能不能完全反映自然放牧条件下藏猪的实

际变化情况。

4　　结论结论

本研究基于横断面比较，揭示了藏猪肠道

微生物组成及短链脂肪酸在不同生长阶段存在

显著差异。从出生到生长育肥期，藏猪直肠粪

样微生物多样性随日龄增加而增大，并在断奶

后趋于稳定。新生仔猪肠道中主要富集梭菌属、

埃希氏菌-志贺氏菌属、链球菌属以及梭杆菌属

等菌属。有益菌如乳杆菌属在各生长阶段、

Christensenellaceae R-7 group 在生长育肥期均保

持高丰度优势，可能与藏猪肠道微生态稳态的

维持有关；断奶后藏猪肠道显著富集密螺旋体

属和 Rikenellaceae RC9 gut group 为代表的复杂

碳水化合物发酵相关菌群，提示这些菌属可能

是藏猪后肠发酵的关键微生物。

作者贡献声明

黄伟龙：数据采集、分析、论文撰写及藏猪饲养

试验；赵德辉：软件支持及藏猪饲养试验；申腾世：

藏猪饲养试验及样品采集；潘龙：项目管理和实验监

督；谭占坤：研究设计和实验方案指导；余凯凡：研

究设计、项目监督、结果讨论及论文审阅与修改；朱

伟云：研究构思与设计、项目监督、经费获取及论文

审阅与修改。

作者利益冲突公开声明

作者声明不存在任何可能会影响本文所报告工作

的已知经济利益或个人关系。

参考文献

[1] Upadhaya SD, Kim IH. Maintenance of gut microbiome 
stability for optimum intestinal health in pigs: a 
review[J]. Journal of Animal Science and Biotechnology, 
2022, 13: 140.

[2] Mach N, Berri M, Estellé J, Levenez F, Lemonnier G, 
Denis C, Leplat JJ, Chevaleyre C, Billon Y, Doré J, 
Rogel-Gaillard C, Lepage P. Early-life establishment of 
the swine gut microbiome and impact on host 
phenotypes[J]. Environmental Microbiology Reports, 
2015, 7(3): 554-569.

[3] Chen LM, Xu YS, Chen XY, Fang C, Zhao LP, Chen F. 
The maturing development of gut microbiota in 
commercial piglets during the weaning transition[J]. 
Frontiers in Microbiology, 2017, 8: 1688.

[4] Chen X, Xu JM, Ren ED, Su Y, Zhu WY. Co-occurrence 
of early gut colonization in neonatal piglets with 
microbiota in the maternal and surrounding delivery 
environments[J]. Anaerobe, 2018, 49: 30-40.

[5] Saladrigas-García M, Durán M, D’Angelo M, Coma J, 
Pérez JF, Martín-Orúe SM. An insight into the 
commercial piglet’s microbial gut colonization: from 
birth towards weaning[J]. Animal Microbiome, 2022, 
4: 68.

[6] Li Y, Wang XF, Wang XQ, Wang JJ, Zhao JC. Life-long 
dynamics of the swine gut microbiome and their 
implications in probiotics development and food safety[J]. 
Gut Microbes, 2020, 11(6): 1824-1832.

[7] 李江凌, 陈晓晖, 刘锐, 王秋实, 曾凯, 廖党金, 高荣, 吕
学斌 . 藏猪耐粗饲特性及其生化机理研究[J]. 中国猪
业, 2015, 10(2): 70-72.
Li JL, Chen XH, Liu R, Wang QS, Zeng K, Liao DJ, Gao 
R, Lü XB. Study on roughage tolerance traits and its 
biochemical mechanism in Tibetan pigs[J]. China Swine 
Industry, 2015, 10(2): 70-72 (in Chinese).

[8] Gardiner GE, Metzler-Zebeli BU, Lawlor PG. Impact of 
intestinal microbiota on growth and feed efficiency in 
pigs: a review[J]. Microorganisms, 2020, 8(12): 1886.

[9] 国家市场监督管理总局, 国家标准化管理委员会 . 猪营
养需要量: GB/T 39235—2020[S]. 北京: 中国标准出版
社, 2020.
State Administration for Market Regulation, 
Standardization Administration of the People’s Republic 
of China. Nutrient requirements of swine: GB/T 39235—

5203



 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516

HUANG Weilong et al. || Acta Microbiologica Sinica, 2026, 66(10)

2020[S]. Beijing: Standards Press of China, 2020 (in 
Chinese).

[10] Zhang CJ, Yu M, Yang YX, Mu CL, Su Y, Zhu WY. 
Differential effect of early antibiotic intervention on 
bacterial fermentation patterns and mucosal gene 
expression in the colon of pigs under diets with different 
protein levels[J]. Applied Microbiology and 
Biotechnology, 2017, 101(6): 2493-2505.

[11] Bian GR, Ma SQ, Zhu ZG, Su Y, Zoetendal EG, Mackie 
R, Liu JH, Mu CL, Huang RH, Smidt H, Zhu WY. Age, 
introduction of solid feed and weaning are more 
important determinants of gut bacterial succession in 
piglets than breed and nursing mother as revealed by a 
reciprocal cross-fostering model[J]. Environmental 
Microbiology, 2016, 18(5): 1566-1577.

[12] Wang XF, Tsai T, Deng FL, Wei XY, Chai JM, Knapp J, 
Apple J, Maxwell CV, Lee JA, Li Y, Zhao JC. 
Longitudinal investigation of the swine gut microbiome 
from birth to market reveals stage and growth 
performance associated bacteria[J]. Microbiome, 2019, 
7: 109.

[13] Lim JA, Cha J, Choi S, Kim JH, Kim D. Early 
colonization of the intestinal microbiome of neonatal 
piglets is influenced by the maternal microbiome[J]. 
Animals, 2023, 13(21): 3378.

[14] Jang KB, Kim SW. Role of milk carbohydrates in 
intestinal health of nursery pigs: a review[J]. Journal of 
Animal Science and Biotechnology, 2022, 13: 6.

[15] Zhao JB, Zhang ZY, Zhang S, Page G, Jaworski NW. The 
role of lactose in weanling pig nutrition: a literature and 
meta-analysis review[J]. Journal of Animal Science and 
Biotechnology, 2021, 12: 10.

[16] Waters JL, Ley RE. The human gut bacteria 
Christensenellaceae are widespread, heritable, and 
associated with health[J]. BMC Biology, 2019, 17: 83.

[17] Pham K, Parikh K, Heinrich EC. Hypoxia and 
inflammation: insights from high-altitude physiology[J]. 
Frontiers in Physiology, 2021, 12: 676782.

[18] Luo CZ, Sun GM, Duan JJ, Han HY, Zhong RQ, Chen L, 
Wangdui BS, Zhu YB, Wang ZR, Zhang HF. Effects of 
high-altitude hypoxic environment on colonic 
inflammation, intestinal barrier and gut microbiota in 
three-way crossbred commercial pigs[J]. Frontiers in 
Microbiology, 2022, 13: 968521.

[19] 樊秋月, 林焱, 朱伟云 . 藏猪源乳酸菌的分离鉴定及益
生特性测定[J]. 微生物学报, 2025, 65(7): 3165-3176.
Fan QY, Lin Y, Zhu WY. Isolation, identification, and 
probiotic property evaluation of lactic acid bacteria from 
Tibetan pigs[J]. Acta Microbiologica Sinica, 2025, 65(7): 
3165-3176 (in Chinese).

[20] Sebastià C, Folch JM, Ballester M, Estellé J, Passols M, 
Muñoz M, García-Casco JM, Fernández AI, Castelló A, 
Sánchez A, Crespo-Piazuelo D. Interrelation between gut 
microbiota, SCFA, and fatty acid composition in pigs[J]. 
mSystems, 2024, 9: e01049-23.

[21] 李卓君, 黄晓畅, 柯善林, 杨慧, 周云燕, 肖石军, 陈从英, 
高军 . 基于16S rRNA基因及宏基因组测序解析藏猪肠
道菌群组成特征[J]. 江西农业大学学报 , 2024, 46(5): 
1256-1265.
Li ZJ, Huang XC, Ke SL, Yang H, Zhou YY, Xiao SJ, 
Chen CY, Gao J. Elucidating gut microbial composition 
profiles of Tibetan pig based on 16S rRNA gene and 
metagenomic sequencing[J]. Acta Agriculturae 
Universitatis Jiangxiensis, 2024, 46(5): 1256-1265 (in 
Chinese).

[22] Pu G, Hou LM, Zhao QB, Liu GS, Wang ZY, Zhou WD, 
Niu PP, Wu CW, Li PH, Huang RH. Interactions between 
gut microbes and host promote degradation of various 
fiber components in Meishan pigs[J]. mSystems, 2025, 
10(2): e01500-24.

5204


