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摘 要：【目的】采用微生物体外发酵技术，以低聚果糖(fructooligosaccharides, FOS)为对照，研

究甘露低聚糖(mannanoligosaccharides, MOS)对断奶仔猪肠道微生物体外发酵特性及菌群结构的影

响。【方法】以仔猪空肠与结肠食糜微生物作为接种物，分别以 FOS 和 MOS 为底物，在 0、6、

12、24、48 h 这 5 个时间点测定微生物产气量和发酵液 pH，并收集每个时间点的发酵液用于后

续微生物分析。【结果】在体外空肠微生物发酵过程中，MOS 组发酵液 pH 和产气量均显著高于

FOS 组 (P<0.05)；发酵 24 h 时，与 FOS 相比 MOS 极显著提高了乙酸、丙酸及总短链脂肪酸

(short-chain fatty acids, SCFAs)的含量(P<0.01)；MOS 组甲酸产量极显著低于 FOS 组(P<0.01)；发酵

48 h 时 MOS 组乳酸含量极显著低于 FOS 组(P<0.01)。在体外结肠微生物发酵过程中，MOS 组产

气量显著高于 FOS 组(P<0.05)；发酵 48 h 时 MOS 组甲酸、乙酸、丁酸、总 SCFAs 和乳酸的产量

均极显著高于 FOS 组(P<0.01)。空肠发酵液 16S rRNA 基因测序结果显示，发酵 48 h 时 MOS 组

Shannon 和 Simpson 指数均极显著高于 FOS 组(P<0.01)，且两组之间微生物菌群组成差异明显。

此外，MOS 组双歧杆菌属 (Bifidobacterium)、黏液乳杆菌属 (Limosilactobacillus)和巨球形菌属

(Megasphaera)菌属的相对丰度显著高于 FOS 组(P<0.05)。【结论】与 FOS 相比，仔猪小肠微生物

群能够利用 MOS 显著改善微生物区系，提高 Bifidobacterium 等有益菌的丰度，增加产气量，促

进乙酸等 SCFAs 的产生，提示 MOS 具有改善仔猪小肠微生态的潜力。
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Abstract: [Objective] To investigate the effects of mannanoligosaccharides (MOS) on the in vitro 
fermentation characteristics and composition of intestinal microbiota in weaned piglets by using an 
in vitro microbial fermentation technique, with fructooligosaccharides (FOS) taken as the control.
[Methods] Using microbial inocula derived from the jejunal and colonic chyme of piglets, with 
FOS and MOS as respective substrates, this study measured microbial gas production and 
fermentation broth pH at five time points (0, 6, 12, 24, and 48 h), and collected fermentation broth 
samples at each time point for subsequent microbial analysis. [Results] In the in vitro jejunal 
microbial fermentation system, both the fermentation broth pH and gas production in the MOS 
group were significantly higher than those in the FOS group (P<0.05). At 24 h of fermentation, 
compared with FOS, MOS significantly increased the concentrations of acetate, propionate, and 
total short-chain fatty acids (SCFAs) (P<0.01). The formate production in the MOS group was 
significantly lower than that in the FOS group (P<0.01). At 48 h of fermentation, the lactate 
concentration in the MOS group was significantly lower than that in the FOS group (P<0.01). In 
the in vitro colonic microbial fermentation system, gas production in the MOS group was 
significantly higher than that in the FOS group (P<0.05). At 48 h of fermentation, the production of 
formate, acetate, butyrate, SCFAs, and lactate in the MOS group was significantly higher than that 
in the FOS group (P<0.01). The 16S rRNA gene sequencing results of the jejunal fermentation 
broth revealed that at 48 h of fermentation, both the Shannon and Simpson indices in the MOS 
group were significantly higher than those in the FOS group (P<0.01). Furthermore, the microbiota 
composition exhibited disparity between the MOS and FOS groups. Moreover, the relative 
abundances of Bifidobacterium, Limosilactobacillus, and Megasphaera were significantly higher in 
the MOS group than in the FOS group (P<0.05). [Conclusion] Compared to FOS, MOS enabled 
the microbiota in the small intestine of piglets to significantly improve the microbial community 
structure, increase the abundance of beneficial bacteria such as Bifidobacterium, enhance gas 
production, and promote the generation of acetate and other SCFAs. These findings suggested that 
MOS held potential for modulating microecology in the small intestine of weaned piglets.
Keywords: mannanoligosaccharides; fructooligosaccharides; weaned piglets; intestinal microbiota; 
in vitro fermentation
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近年来，我国肉类消费需求逐步攀升，集

约化养殖模式在生猪产业中得到广泛推广。这

种模式以高密度饲养和早期断奶等手段为特征，

显著提升了生产效率，但同时也引发了一系列

动物福利与健康问题。其中，仔猪因断奶应激、

饲养环境等因素极易诱发腹泻、肠道炎症等疾

病。自 2020 年 7 月 1 日我国实施饲料禁抗政策

以来，所有非中药促生长类药物饲料添加剂被

全面禁用，仔猪肠道健康问题愈发突出[1]。饲料

替抗产品的研究与开发逐渐成为研究热点。目

前，酸化剂、益生菌、益生元、中草药及其制

剂等以单一形式或组合方案作为饲料抗生素替

代品已部分应用于养猪生产[2]。益生元被定义为

一种难以被宿主消化的食物成分，其作用是选

择性地促进肠道特定微生物的生长与功能，进

而改善宿主的肠道健康[3]。益生元对肠道微生物

菌群的刺激决定了它们的发酵活性，同时影响

总短链脂肪酸 (short-chain fatty acids, SCFAs)水

平，从而对宿主机体健康产生积极影响[4-5]。因

此，对益生元的研究开发有助于其在仔猪饲料

中的应用。

甘露低聚糖 (mannanoligosaccharides, MOS)

是一种来源于植物或酵母细胞壁的益生元，含

有甘露聚糖和葡聚糖成分。作为一种功能性低

聚糖类益生元，MOS 在机体免疫、调节肠道菌

群和抗炎等方面发挥作用，对维持宿主健康、

保持肠道稳态具有重要意义[6]。低聚果糖

(fructooligosaccharide, FOS)通常存在于很多水

果、蔬菜中，作为一种极具潜在利用价值的益

生元，具有增强免疫、调节肠道微生态、促进

机体健康等作用[7]。FOS 是研究最为深入、应用

最为广泛的益生元之一。与 FOS 相比，MOS 源

于酵母细胞壁，其独特的甘露糖结构意味着其

被肠道微生物利用的方式与代谢终产物可能有

所不同。有研究报道，MOS 在肠道内经发酵可

产生对机体有利的 SCFAs，如乙酸、丁酸等，

从而为宿主提供大量能量来源；同时，MOS 也

可产生乳酸，在宿主体内发挥有益作用[8-9]。

Kuzmenko 等[10]研究发现，MOS 可阻止病原菌

在宿主肠道内定殖，对肠道微生物区系有积极

影响。Yu 等[11]发现，在断奶仔猪饲粮中添加

0.3% 的 MOS 可有效降低产肠毒素大肠杆菌

(enterotoxigenic Escherichia coli, ETEC)攻毒后的

腹泻发病率和肠上皮损伤。Zhao 等[12]则在断奶

仔猪基础日粮中添加 0.1% 的 MOS，发现其对

仔猪的生长性能及养分消化率有一定促进作用。

以上研究提示，MOS 在改善仔猪肠道健康方面

具有潜在应用前景。然而，MOS 对仔猪肠道微

生物发酵参数的影响尚不明确。

本研究采用体外发酵的方法探究 MOS 对仔

猪肠道微生物的发酵参数及小肠微生物区系结

构的影响，以期为 MOS 在仔猪营养领域的应用

提供理论依据。

1　材料与方法　材料与方法

1.1　主要试剂

本研究所用的发酵底物为 MOS 和 FOS。

MOS 购自山东丰泰生物科技有限公司，纯

度 ≥90%；FOS 购自北京厚嘉生物技术有限公

司，纯度≥90%。

1.2　培养基

基础培养基组成参考 Williams 等[13]、Dai

等[14]及 Li 等[6]的研究，并在此基础上稍作修改。

基础培养基(g/L)，按顺序依次向细颈瓶中

加入 0.60 g KCl、 0.60 g NaCl、 0.20 g CaCl2·

2H2O、 0.50 g MgSO4·7H2O、 1.46 g KH2PO4、

3.55 g Na2HPO4、1.00 g 酶解酪蛋白(trypticase)、

0.54 g NH4Cl、10.00 mL 微量元素溶液、10.00 mL

氯化血红素溶液、1.00 mL 刃天青溶液、50.00 mL

碳酸氢盐溶液(碳酸氢盐溶液配制：称取 82.00 g

无水碳酸钠于烧杯中，加 1.00 L 沸水溶解，需现

配现用)。随后加入煮沸的去离子水补齐至 1.00 L，

再将细颈瓶放入微波炉中加热至沸腾(反复加热

煮沸 3 次)，向其中持续通入 5 h 的 CO2。最后

对瓶口进行微密封处理。
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分装基础培养基入发酵瓶前，在每升溶液

中加入 1.00 g 半胱氨酸盐酸盐，并用 0.20 mol/L 

HCl 或 0.20 mol/L NaOH 溶液调整 pH 至 6.8 左

右。随后分装 90 mL 基础培养基至发酵瓶中，

盖好橡胶塞并打好铝盖，其间持续通入 CO2。

最后向每个发酵瓶中加入 1.00 mL 的维生素磷酸

溶液。

微 量 元 素 溶 液 ： 将 15.65 mg NaVO3、

12.50 mg MnCl2·4H2O、 25.00 mg SeO2、

125.00 mg Na2MoO4·2H2O、 12.50 mg ZnCl2、

12.50 mg CoCl2·6H2O、 10.00 mg FeSO4·7H2O、

125.00 mg NiCl2·6H2O、 125.00 mg H3BO3、

25.00 mg CuCl2·2H2O 依次加入 50 mL 烧杯中，

用 10.00 mL 0.02 mol/L HCl 溶解，转移至 500 mL

容量瓶后用去离子水定容，再分装在棕色瓶中

存放备用。

氯化血红素溶液：称取 0.10 g 氯高铁血红

素加入 10 mL 烧杯中，加入 5.00 mL 0.05 mol/L 

NaOH 溶解，转移至 500 mL 容量瓶后持续通

CO2，沸水定容，定容过程中持续通气，随后分

装在血清瓶中，用锡纸包好存放备用。

刃天青溶液：将 100.00 mg 的刃天青溶于

100.00 mL 去离子水中，每升培养基加 1.00 mL

刃天青即可。

维生素磷酸溶液：先将 27.35 g KH2PO4 溶于

500.00 mL 水中制成溶液，再将 10.25 mg 叶酸、

10.20 mg 生物素、82.00 mg 泛酸钙、82.00 mg

盐酸硫胺、10.25 mg 钴胺素、82.00 mg 盐酸维

生素 B6、182.00 mg 核黄素、0.20 mg 对氨基苯

甲酸、82.00 mg 烟酰胺依次融入。此溶液使用

前先过滤(用 2 μm 孔径的滤纸过滤)灭菌，并用

无菌的有盖试管密封存放。

1.3　菌群接种物制备与接种

本研究所采集的肠道食糜来自杜×长×大三

元杂交断奶阉公猪。选取仔猪屠宰后，取空肠、

结肠，迅速转运至实验室。将预热的发酵瓶置

于 37 ℃摇床维持恒温状态。之后分肠段取食

糜，并按 1:9 (质量体积比)的比例用无菌 PBS 进

行稀释，参照余凯凡等[15]的方法经四层纱布过

滤即制得接种物。随后将菌群接种物装入发酵

瓶，密封并预热，全程通 CO2 保持厌氧。最后

取 10 mL 预热后的接种物注入含培养基的发酵

瓶中。本研究所有动物实验获得南京农业大学

实验动物福利与伦理委员会批准，编号为

NJAU.No20240529104。

1.4　体外发酵试验

发酵瓶按照其底物类型分为空白对照(blank)

组、MOS 组和 FOS 组，每个发酵瓶的总体系均

为 100 mL。其中试验组配制为 80 mL 基础培养

基+10 mL 菌群接种物+10 mL 底物，底物浓度为

0.1 g/mL；空白对照组配制为 90 mL 基础培养

基+10 mL 菌群接种物，不添加底物。每组包含

4 个重复，每个重复 1 个发酵瓶。接种菌群后，

将发酵瓶置于 37 ℃恒温摇床中进行厌氧发酵，

分别于 0、6、12、24、48 h 进行取样，记录累

积气体产量并收集发酵液样品用于后续 pH 值的

测定，以及 SCFAs、甲酸、乳酸检测和微生物

DNA 的提取。

1.5　指标测定及方法

1.5.1　累积气体产量和发酵液 pH 值

累积气体产量的测定参照 Li 等[16]的方法，

使用气压转换器进行测量。发酵液 pH 值则使用

专业 pH 计(赛默飞世尔科技公司)参照说明书对

发酵液样品进行测定。

1.5.2　短链脂肪酸

短链脂肪酸的测定参照 Zhang 等[17]的方法，

使用气相色谱仪测定 SCFAs 的浓度。

抽取 1 mL 发酵液，在其中添加 200 μL 25%

的偏磷酸溶液后，使用小型涡旋仪对其进行涡

旋，使之充分混匀，随后存放于−20 ℃过夜。解

冻后，将装有发酵液的离心管 12 000 r/min 离心

10 min，收集上清液并通过 0.22 μm 水系聚醚砜

滤膜过滤。最终取 0.6 μL 处理后样品进行上机

检测。

气相色谱仪分析所用毛细柱(Supelco 公司)
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规格为 30 m×0.32 mm×0.25 μm。气相色谱仪具

体参数：进样器 220 ℃，柱温 140 ℃，检测器

210 ℃ ，总流量 38.96 mL/min，色谱柱流量

1 mL/min，载气为氮气，压力为 75 kPa，氧气

压力 45 kPa，氢气压力为 55 kPa。

1.5.3　甲酸、乳酸

使用高效液相色谱仪(依利特科技公司)对发

酵液中的甲酸、乳酸含量进行测定。提取

0.6 mL 发酵液，在其中添加 120 μL 25% 偏磷

酸，置于−20 ℃过夜。解冻后 12 000 r/min 离心

15 min，收集上清液再次离心，随后将上清液用

直径 13 mm，孔径 0.22 μm，材质为水系聚醚砜

的滤膜过滤后取样进行色谱测定。

色谱分析采用色谱柱(规格为 4.6 mm×150 mm，

粒径 5 μm)，流动相由 20 mmol/L KH2PO4 盐溶液

与乙腈按 99:1 配比组成，流速设为 0.5 mL/min，

检测波长为 210 nm，进样量为 20 μL，柱温保持

在 25 ℃。标准品选用乳酸(上海源叶生物科技有

限公司)和甲酸(上海阿拉丁生化科技股份有限

公司)。

1.5.4　提取发酵液微生物 DNA

发酵液微生物 DNA 的提取参照 Dai 等[14]的

方法并作改良。取 2 mL 发酵液样品，4 ℃、

9 000 r/min 离心 5 min，弃去上清液，重复进行

2 次以上步骤以富集沉淀。随后加 900 μL CTAB

缓冲液，并转移至含 0.3 g 锆珠的管中进行 1 min

的研磨匀浆(30 Hz)，静置 30 s 后重复 3 次。然

后在 70 ℃下孵育 20 min，再 10 000 r/min 离心

10 min，离心完毕后取 700 μL 上清液，向其中

加入 5 μL 的 RNA 酶(10 mg/mL)，在 37 ℃下培

养 30 min。随后加入等体积 DNA 提取液，涡旋

30 s，并以 13 000 r/min 离心 10 min，收集上清

液并重复 2 次。最终取 300 μL 上清液，加入

800 μL 95% 冰乙醇，−20 ℃保存过夜。次日

4 ℃、13 000 r/min 离心 20 min，弃去上清液，

加入 500 μL 70% 冰乙醇轻轻摇匀，再离心

5 min 并在室温下干燥 20 min，最后加 50 μL TE

缓冲液对 DNA 进行溶解。DNA 浓度、纯度使

用 核 酸 蛋 白 浓 度 检 测 仪 器 NanoDrop 2000 

(ThermoFisher Scientific 公司)进行测定，并于

−20 ℃保存备用。

1.5.5　微生物 16S rRNA 基因测序

16S rRNA 基因测序所选择引物为 341 F 

(5′-CCTAYGGGRBGCASCAG-3′ )、 806 R (5′-G 

GACTACNNGGGTATCTAAT-3′)。PCR 反应体

系 (20 μ L) ： 5×FastPfu Buffer 4 μ L ， dNTPs 

(2.5 mmol/L) 2 μL，上、下游引物(5 μmol/L)各

0.8 μL，TransStart FastPfu DNA 聚合酶(2.5 U/μL) 

0.4 μL， Template DNA 10 ng， ddH2O 补 至

20 μL。PCR 反应条件：95 ℃预变性 5 min；

95 ℃变性 30 s， 55 ℃退火 30 s， 72 ℃延伸

45 s，共 35 个循环；72 ℃终延伸 10 min；10 ℃

保存。扩增完成后，依照 Illumina 基因组 DNA

文库制备流程构建双端(pair-end)文库。随后在

Illumina 平台(上海百源生物科技有限公司)按照

标准方案进行 2×250 bp 双末端测序。获得的原

始数据经过严格质量控制和筛选，包括去除

低质量及冗余序列、序列拼接与组装，以获

得功能操作分类单元(operational taxonomic unit, 

OTU)。

1.6　数据分析

微生物获得 OTU 通过 MicrobiomeAnalyst

在线分析系统(https://www.microbiomeanalyst.ca/)，

对微生物门、属水平相对丰度、α 多样性和 β 多

样性进行分析。

各项测得数据经 Excel 2019 进行初步整理

后，使用 SPSS (version 27.0)软件进行统计分析，

包括非参数检验(2 个或以上独立样本的 Kruskal-

Wallis 检验)及单因素方差分析(one-way ANOVA，

Duncan 多重比较)。绘图采用 GraphPad Prism 8

软件。结果以 P<0.05 表示差异显著，P<0.01 表

示差异极显著。
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2　结果与分析　结果与分析

2.1　产气量及 pH 值

体外微生物发酵 MOS 与 FOS 在各时间点

的 pH 和产气量情况如图 1 所示。在空肠微生物

作用下，6、24、48 h 时 MOS 组的产气量显著

高于 FOS 组(P<0.05)，且两组最大产气量相差约

115 mL；在结肠微生物作用下，24 h 和 48 h 时

MOS 组的产气量显著高于 FOS 组(P<0.05)。

MOS 组在空肠发酵中发酵液的 pH 均显著

高于 FOS 组(P<0.05)，FOS 可形成较低的酸性

环境(P<0.05)；在结肠发酵中，两组 pH 无显著

差异(P>0.05)。

2.2　SCFAs 产量

仔猪空肠微生物发酵 MOS 与 FOS 在各时

间点产 SCFAs 含量情况如表 1 所示。在 48 h

时，与 FOS 相比 MOS 极显著地提高了发酵后

乙酸含量 (P<0.01)。在 6 h 时，与 FOS 相比

MOS 极显著地提高了丙酸含量 (P<0.01)，但

MOS 组和 FOS 组的丁酸含量无明显差异。48 h

时 MOS 组总 SCFAs 含量极显著地高于 FOS 组

(P<0.01)。

仔猪结肠微生物发酵 MOS 和 FOS 在各时间

点产 SCFAs 情况如表 2 所示。在 24 h 和 48 h 时，

与 FOS 组相比 MOS 组乙酸含量较高(P<0.01)。

随着发酵时间的延长，MOS 组丙酸含量极显著

图1　空肠和结肠微生物体外发酵不同时间点pH值和产气量的变化。A：空肠产气量；B：结肠产气量；

C：空肠pH；D：结肠pH。不同小写字母表示组间差异显著(P<0.05)。

Figure 1　Changes in pH and gas production during in vitro fermentation by jejunal and colonic microbiota at 

different time points. A: Gas production of the jejunum; B: Gas production of the colon; C: pH of the jejunum; D: 

pH of the colon. Different lowercase letters indicate significant differences between groups (P<0.05).
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地低于 FOS 组(P<0.01)。24 h 和 48 h 时 MOS 组

丁酸含量极显著地高于 FOS 组(P<0.01)。48 h 时

MOS 组 SCFAs 的含量高于 FOS 组(P<0.01)。

2.3　甲酸及乳酸产量

仔猪空肠微生物发酵 MOS 和 FOS 在各时

间点产甲酸和乳酸情况如表 3 所示。在 0、12、

24 h 时 MOS 组甲酸含量极显著地低于 FOS 组

(P<0.01)，而在 6 h 时 MOS 组甲酸含量高于

FOS 组(P<0.01)，但 48 h 时两组之间无显著差

异。此外，0 h 和 48 h 时 MOS 组乳酸含量极显

著地低于 FOS 组(P<0.01)。

仔猪结肠微生物发酵 MOS 和 FOS 在各时

间点产甲酸和乳酸情况如表 4 所示。48 h 时

MOS 组甲酸含量、乳酸含量均极显著地高于

FOS 组(P<0.01)。

2.4　空肠微生物组成

2.4.1　菌群 α多样性和 β多样性

仔猪空肠微生物发酵 MOS 和 FOS 在各时

间点的微生物多样性结果如表 5 所示。MOS 组

与 FOS 组在覆盖率 (Coverage)、Chao1 指数和

ACE 指数无显著差异(P>0.05)，而 MOS 组在发

酵 48 h 的 Shannon 和 Simpson 指数极显著地高

于 FOS 组(P<0.01)。微生物 β 多样性主坐标分析

(PCoA)所示(图 2)，随着发酵时间的延长，MOS

组与 FOS 组之间微生物菌群组成在 12 h 时并无

明显区分，但在 48 h 时有明显区分。

2.4.2　仔猪空肠微生物菌群门属水平相对

丰度

仔猪空肠微生物发酵 MOS 与 FOS 在各时

表1　空肠微生物体外发酵产SCFA含量的动态变化

Table 1　Temporal changes in SCFA production during in vitro fermentation by jejunal microbiota

Item

Acetate (mmol/L)

Propionate (mmol/L)

Butyrate (mmol/L)

Total SCFAs (mmol/L)

t/h

0

6

12

24

48

0

6

12

24

48

0

6

12

24

48

0

6

12

24

48

Blank

0.00

3.17±0.05b

4.35±0.20b

4.53±0.12b

6.27±0.29b

0.00

0.23±0.02a

0.18±0.06b

0.50±0.04a

0.90±0.13b

0.00

0.00

0.00

0.00

0.03±0.01

0.00

3.42±0.07b

4.53±0.24b

5.04±0.11b

7.19±0.41b

MOS

0.00

7.99±2.07a

8.30±0.97a

8.94±1.37a

15.35±2.11a

0.00

0.08±0.03b

0.37±0.04a

0.59±0.03a

11.67±3.62a

0.00

0.29±0.18

0.10±0.07

0.20±0.11

0.42±0.26

0.00

8.37±2.09a

8.77±1.01a

9.73±1.45a

27.45±3.86a

FOS

0.00

4.49±0.62ab

9.42±1.09a

7.09±1.41ab

6.64±0.35 b

0.00

0.00c

0.38±0.07a

0.34±0.06b

0.45±0.14b

0.00

0.14±0.06

0.10±0.03

0.03±0.03

0.01±0.01

0.00

4.63±0.67ab

9.90±1.15a

7.47±1.50ab

7.09±0.49b

P-value

0.06

<0.01

0.06

<0.01

<0.01

0.07

0.01

<0.01

0.25

0.26

0.14

0.15

0.05

<0.01

0.06

<0.01

 Data are presented as mean±SEM. Groups with different lowercase letters within a row differ significantly (P<0.05; n=4).
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表3　空肠微生物体外发酵产甲酸和乳酸含量的动态变化

Table 3　Temporal changes in formate and lactate production during in vitro fermentation by jejunal microbiota

Item

Formate (mmol/L)

Lactate (mmol/L)

t/h

0

6

12

24

48

0

6

12

24

48

Blank

0.01±0.00b

16.72±0.31b

17.55±4.13c

18.20±2.50b

6.96±0.29b

3.83±0.03c

4.51±0.09b

5.59±0.49b

3.70±1.29c

2.54±0.16c

MOS

0.01±0.00b

35.95±3.48a

29.48±0.41b

19.57±0.84b

25.03±3.24a

4.13±0.03b

22.71±3.78a

59.48±4.71a

61.62±3.35a

45.09±10.95b

FOS

0.04±0.00a

21.41±2.54b

43.21±1.30a

34.77±3.17a

25.79±1.32a

4.38±0.03a

11.79±6.67ab

68.70±4.83a

70.25±8.55a

79.11±0.90a

P-value

<0.01

<0.01

<0.01

<0.01

<0.01

<0.01

0.02

<0.01

<0.01

<0.01

Data are presented as mean±SEM. Groups with different lowercase letters within a row differ significantly (P<0.05; n=4).

表2　结肠微生物体外发酵产SCFA含量的动态变化

Table 2　Temporal changes in SCFA production during in vitro fermentation by colonic microbiota

Item

Acetate (mmol/L)

Propionate (mmol/L)

Butyrate (mmol/L)

Total SCFAs (mmol/L)

t/h

0

6

12

24

48

0

6

12

24

48

0

6

12

24

48

0

6

12

24

48

Blank

3.86±0.34

3.30±0.57b

6.06±0.34b

15.46±0.18c

18.64±0.51c

0.00

0.00b

2.49±0.19c

3.19±0.13c

3.63±0.19c

0.00

0.00b

2.76±0.09b

3.52±0.06c

4.37±0.40c

3.86±0.34

3.30±0.57b

11.30±0.49b

22.17±0.26b

26.65±1.00c

MOS

3.86±0.34

19.59±0.76a

64.84±1.91a

84.70±2.52a

86.78±2.85a

0.00

7.54±3.04a

32.40±1.06b

45.98±3.80b

51.93±2.04b

0.00

7.49±1.94a

17.37±0.75a

28.74±1.54a

35.60±2.49a

3.86±0.34

34.61±4.63a

114.64±3.63a

159.41±5.11a

174.31±2.25a

FOS

3.86±0.34

20.38±0.51a

59.22±4.84a

73.88±1.13b

48.52±8.86b

0.00

11.89±0.17a

46.15±4.14a

66.35±2.20a

67.21±3.95a

0.00

9.81±2.82ab

15.08±1.80a

18.96±2.72b

29.02±1.07b

3.86±0.34

42.08±3.15a

120.45±1.58a

159.20±2.85a

144.74±13.59b

P-value

<0.01

<0.01

<0.01

<0.01

<0.01

<0.01

<0.01

<0.01

0.02

<0.01

<0.01

<0.01

0.05

<0.01

<0.01

<0.01

Data are presented as mean±SEM. Groups with different lowercase letters within a row differ significantly (P<0.05; n=4).
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间点发酵液菌群门水平相对丰度的变化情况如

图 3A 所示。发酵液中的微生物主要由放线菌门

(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidota)、蓝细

菌门(Cyanobacteriota)、芽孢杆菌门(Bacillota)、

假 单 胞 菌 门 (Pseudomonadota) 和 梭 杆 菌 门

(Fusobacteriota)组成。不同底物的优势菌门均为

假单胞菌门和芽孢杆菌门。如图 3B 所示，在

12 h 发酵阶段，与 FOS 组相比，MOS 组芽孢杆

菌门的相对丰度有降低趋势(P=0.057)，MOS 组

假单胞菌门的相对丰度有升高趋势 (P=0.057) 

表4　结肠微生物体外发酵产甲酸和乳酸含量的动态变化

Table 4　Temporal changes in formate and lactate production during in vitro fermentation by colonic microbiota

Item

Formate (mmol/L)

Lactate (mmol/L)

t/h

0

6

12

24

48

0

6

12

24

48

Blank

4.21±1.06

2.90±0.86

6.19±0.69

6.97±0.22a

0.23±0.12b

0.34±0.06c

1.96±0.05

0.51±0.04b

0.40±0.04b

0.43±0.04c

MOS

5.13±0.06

5.24±2.44

9.66±2.09

2.51±0.67b

3.77±0.16a

2.80±0.06a

2.24±0.39

2.79±0.09a

1.31±0.37a

1.30±0.04a

FOS

4.58±0.09

2.07±0.26

6.12±1.34

2.45±0.33b

1.91±0.25b

2.66±0.04a

1.73±0.03

3.25±0.29a

1.44±0.20a

0.86±0.12b

P-value

0.59

0.34

0.21

<0.01

<0.01

<0.01

0.33

<0.01

0.03

<0.01

Data are presented as mean±SEM. Groups with different lowercase letters within a row differ significantly (P<0.05; n=4).

表5　MOS和FOS对体外发酵空肠微生物菌群α多样性的影响

Table 5　Effects of MOS and FOS on alpha diversity of jejunal microbiota during in vitro fermentation

Item

Coverage (%)

Diversity indices

Simpson index

Shannon index

Richness

Chao1 index

ACE index

t/h

0

12

48

0

12

48

0

12

48

0

12

48

0

12

48

Blank

99.89±0.02

99.89±0.01b

99.92±0.01b

0.92±0.01

0.61±0.02

0.75±0.01a

3.28±0.06a

1.66±0.06

2.19±0.08b

282.02±8.17

171.99±14.82a

213.05±13.36a

279.64±9.30

178.67±14.11a

209.71±14.59a

MOS

99.88±0.01

99.95±0.01a

99.94±0.01ab

0.89±0.01

0.67±0.02

0.79±0.02a

3.03±0.09b

1.56±0.04

2.09±0.07a

286.03±7.99

99.78±2.85b

110.74±5.71b

286.55±7.61

107.98±2.22b

107.58±2.92b

FOS

99.88±0.02

99.93±0.01a

99.95±0.01a

0.87±0.03

0.67±0.03

0.66±0.01b

2.88±0.22b

1.57±0.06

1.60±0.04b

265.45±22.28

123.73±20.41b

107.77±12.72b

270.45±22.02

108.39±4.99b

109.66±13.46b

P-value

0.75

<0.01

0.09

0.24

0.18

<0.01

0.15

0.43

<0.01

0.59

0.02

<0.01

0.74

<0.01

<0.01

Data are presented as mean±SEM. Groups with different lowercase letters within a row differ significantly (P<0.05; n=4).
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(图 3C)。如图 3D 所示，随着发酵时间的延长，

在 48 h 时 MOS 组放线菌门的相对丰度显著高于

FOS 组(P<0.05)。

不同底物随发酵时间的延长，发酵液菌群

属水平相对丰度的变化如图 4 所示。各组的主

要优势菌属为链球菌属(Streptococcus)、志贺氏菌

属-埃希氏菌属(Escherichia-Shigella)和 Clostridium 

sensu stricto 1 等(图 4A)。不同组的优势菌属有

一定差异：发酵 12 h 后，与 FOS 组相比，MOS

组 Escherichia-Shigella 的相对丰度有升高趋势

(P=0.057) (图 4B)。发酵 48 h 后，MOS 组双歧

杆 菌 属 (Bifidobacterium)、 黏 液 乳 杆 菌 属

(Limosilactobacillus)和巨球形菌属(Megasphaera)

的相对丰度显著高于 FOS 组(P<0.05) (图 4C−4E)；

MOS 组宿主关联乳杆菌属(Ligilactobacillus)和链

球菌属(Streptococcus)的相对丰度显著低于 FOS

组(P<0.05) (图 4F、4G)。

3　讨论与结论　讨论与结论

综合本研究结果，MOS 较 FOS 更有利于提

升仔猪小肠菌群多样性并优化群落结构。空肠

微生物发酵后， MOS 组在发酵 48 h 时的

Shannon 和 Simpson 指数高于 FOS 组，且两组

之间微生物菌群组成在 48 h 时有明显区分。在

图2　MOS和FOS对体外发酵空肠微生物菌群β多样性的影响。A：0 h菌群PCoA分析；B：12 h菌群PCoA

分析；C：48 h菌群PCoA分析；D：0 h PCoA显著性差异分析；E：12 h PCoA显著性差异分析；F：48 h 

PCoA显著性差异分析。

Figure 2　Effects of MOS and FOS on beta diversity of jejunal microbiota during in vitro fermentation. A: PCoA 

analysis of the microbiota at 0 h; B: PCoA analysis of the microbiota at 12 h; C: PCoA analysis of the microbiota 

at 48 h; D: Significant difference analysis of PCoA at 0 h; E: Significant difference analysis of PCoA at 12 h; F: 

Significant difference analysis of PCoA at 48 h.
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门、属水平上，发酵 48 h 后，MOS 组放线菌

门以及 Bifidobacterium、 Limosilactobacillus 和

Megasphaera 菌属的相对丰度高于 FOS 组，而

Ligilactobacillus 和 Streptococcus 菌属的相对丰

度低于 FOS 组。放线菌门中的 Bifidobacterium

是重要的益生菌，有助于肠道健康和免疫调

节[18]。 MOS 在 空 肠 发 酵 时 Bifidobacterium、

Limosilactobacillus 和 Megasphaera 的相对丰度

显著高于 FOS 发酵组，提示 MOS 在空肠更有

利于这些有益菌的生长，特别是 Bifidobacterium

的增殖。Jang 等[19]以 2% MOS 作为碳源评估人

类粪便微生物的发酵特性时也发现 MOS 增加了

Bifidobacterium 等共生微生物的丰度，与本研究

结果相符。

Limosilactobacillus 和 Megasphaera 与代谢

产物的生成(如 SCFAs)有关[20]。SCFA 是微生物

发酵产生的主要代谢产物，它不仅作为宿主的

能量来源，在调控代谢、神经及免疫系统的正

图3　MOS和FOS对体外发酵空肠微生物菌群门水平相对丰度的影响。A：门水平微生物群落相对丰度柱

状图；B：12 h Bacillota相对丰度组间比较；C：12 h Pseudomonadota相对丰度组间比较；D：48 h 

Actinobacteria相对丰度组间比较。

Figure 3　Effects of MOS and FOS on the relative abundance at phylum level of jejunal microbiota during in 

vitro fermentation. A: Bar plot of microbial community composition at the phylum level; B: Comparison of 

Bacillota abundance between groups at 12 h; C: Comparison of Pseudomonadota abundance between groups at 

12 h; D: Comparison of Actinobacteria abundance between groups at 48 h. *: P<0.05.
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图4　MOS和FOS对体外发酵空肠微生物菌群属水平相对丰度的影响。A：属水平微生物群落相对丰度柱

状图；B：12 h Escherichia-Shigella相对丰度组间比较；C：48 h Bifidobacterium相对丰度组间比较；D：

48 h Limosilactobacillus 相对丰度组间比较； E： 48 h Megasphaera 相对丰度组间比较； F： 48 h 

Ligilactobacillus相对丰度组间比较；G：48 h Streptococcus相对丰度组间比较。

Figure 4　Effects of MOS and FOS on the relative abundance at genus level of jejunal microbiota during in vitro 

fermentation. A: Bar plot of microbial community composition at the genus level; B: Comparison of Escherichia-

Shigella abundance between groups at 12 h; C: Comparison of Bifidobacterium abundance between groups at 

48 h; D: Comparison of Limosilactobacillus abundance between groups at 48 h; E: Comparison of Megasphaera 

abundance between groups at 48 h; F: Comparison of Ligilactobacillus abundance between groups at 48 h; G: 

Comparison of Streptococcus abundance between groups at 48 h. *: P<0.05.
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常功能中起着不可或缺的作用。在空肠微生物

发酵条件下，相较于 FOS，MOS 产生更多的乙

酸和丙酸。48 h 时 MOS 组 Limosilactobacillus、

Megasphaera 菌属的相对丰度与乙酸、SCFAs

含量呈显著正相关。这提示，MOS 通过富集

这些产乙酸菌促进了乙酸的生成，为宿主提

供了更有效的能量来源，有益于肠道健康。

O’Callaghan 等[21]的研究证实了 MOS 对急性腹

泻具有改善作用。

MOS 与 FOS 在仔猪肠道微生物发酵产气量

及 pH 变 化 方 面 表 现 出 显 著 差 异 。

Bifidobacterium 和 Megasphaera 是已知的产气

菌，可利用发酵产生氢气、二氧化碳等气体，

Megasphaera 尤其与产气密切相关[22]。因此，

MOS 组在空肠与结肠中更高的产气量，可归因

于其特异性富集的产气菌属，如 Bifidobacterium

和 Megasphaera。对于 pH 而言，MOS 和 FOS

在发酵过程中均产生了 SCFA，所以相对于空白

对照组，二者 pH 均下降，且 MOS 在发酵前期

可以快速降低 pH，这对抑制肠道内的病原菌

有重要意义。随着 SCFA 的积累，pH 继续降

低，有利于建立健康的微生物区系，进一步

抑制病原菌生长。FOS 组中 Ligilactobacillus 和

Streptococcus 的相对丰度较高，这些菌属主要通

过乳酸发酵途径代谢底物，发酵过程会生成较

多的乳酸，乳酸酸性较强，使得 FOS 组发酵液

pH 低于 MOS 组。

在有机酸代谢方面，甲酸与乳酸的生成进

一步揭示了 MOS 和 FOS 的不同发酵特征。甲

酸通常是某些微生物代谢的中间产物，其含量

变化与底物利用速度和代谢途径有关；而乳酸

是乳酸菌(如 Ligilactobacillus、Streptococcus)通

过乳酸发酵途径生成的主要代谢产物，也是维

持肠道健康的重要能源，可通过菌种间的交叉

喂养作为中间代谢物代谢产生乙酸、丙酸和丁

酸[23]。在空肠微生物发酵中，FOS 组甲酸含量

极显著地高于 MOS 组，可能是 FOS 结构较为

简单，可被快速降解生成较多的甲酸作为中间

产物。此外，FOS 组中乳酸含量较高，提示

FOS 更倾向于被微生物利用生成乳酸，这正与

FOS 组 Ligilactobacillus 和 Streptococcus 的相对

丰度显著高于MOS组相对应。同时，Megasphaera

作为乳酸利用菌，也与 MOS 组空肠发酵中乳酸

含量的下降有关。

除此之外，对比空肠与结肠体外发酵，

MOS 和 FOS 在不同肠段的代谢差异也值得探

讨。空肠发酵反应迅速，MOS 通过快速提升菌

群多样性并促进乙酸生成，有助于在消化吸收

的主要部位强化肠道屏障、抑制病原菌定殖。

结肠发酵则更为充分持久，MOS 能持续产生更

高浓度的乙酸和 SCFAs，为宿主提供稳定能量

来源并调节全身生理功能。这提示相较于 FOS，

MOS 能够在全肠道协调发挥作用，既能在前端

优化微环境，又能在后端高效供能。

综上所述，MOS 和 FOS 展现出了不同的微

生物发酵特性。与 FOS 相比，MOS 在整个发酵

过程中被肠道菌群利用产生大量乙酸等 SCFAs，

增加产气量；且能够显著提高空肠Bifidobacterium、

Limosilactobacillus 的相对丰度，改善仔猪小肠

微生物区系。
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