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育肥猪饲料转化率差异与肠道菌群组成特征的
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摘 要：本研究旨在探究猪饲料转化率（Feed Conversion Ratio，FCR）与肠道微生物组成与结构的关系，

为微生物生物标志物的开发和精确营养管理策略的制定提供科学依据。选取 44 头 188 日龄左右的皮特兰母

猪，依据 FCR 高低分为高饲料转化率组（High FCR，HFCR）和低饲料转化率组（Low FCR，LFCR），采

用 16S rRNA 测序分析结肠内容物微生物多样性，并与 FCR 进行关联分析。结果表明：除 Chao1 指数外，高

低饲料转化率组间微生物的 Alpha 多样性无显著差异。微生物主坐标分析（Principal Coordinate Analysis，
PCoA）结果表明，2 组间的肠道微生物整体结构存在显著差异。皮特兰猪的核心菌属有普雷沃氏菌科未分类

菌属（Uncultured Prevotellaceae）、拟杆菌门未分类菌属（Uncultured Bacteroidetes）、瘤胃球菌科未分类菌

属（Uncultured Ruminococcaceae）、狭义梭菌属（Clostridium sensu stricto）。通过 LEfSe 分析，HFCR 组

中 γ- 变形菌纲未培养菌属（Uncultured Gammaproteobacteria）、狭义梭菌属、乳杆菌科未培养菌属（Uncultured 
Lactobacillaceae）等菌属显著富集，LFCR 组则显著富集异普雷沃氏菌属（Alloprevotella）、链球菌属

（Streptococcus）、普雷沃氏菌科未分类菌属等。冗余分析进一步揭示，采食量、日增重、栏位和饲料转化

率对细菌群落结构有显著影响，其中普雷沃氏菌属、粪杆菌属（Faecalibacterium）、普雷沃氏菌科未分类菌

属与 FCR 为负相关。本研究揭示了皮特兰母猪高、低 FCR 组结肠微生物群落结构，明确了普雷沃氏菌科相

关菌属、粪杆菌属等作为潜在微生物标记与饲料效率改善相关，本研究结果可为进一步开发肠道微生物调控

策略、提升猪生产性能提供理论参考。
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生猪养殖业在我国畜牧业中占据重要地位，2024

年我国猪肉产量已达 5 706 万 t[1]，占肉类总产量的比例

约为 58.4%。在养猪过程中，饲料成本约占养猪成本的

60%，猪饲料使用效率对农业生产和整体经济有着重大

影响 [2]。因此，提高饲料使用效率至关重要。在猪养殖

行业中，饲料转化率（Feed Conversion Ratio，FCR）

是评价饲料效率的一个主要指标。随着自动饲喂技术的

应用，猪饲料的使用记录变得更加精确，使猪育种工作

变得更加便捷和高效 [3]。研究表明，猪胃肠道内存在的

复杂细菌群落与 FCR 密切相关 [4-5]。因此，本研究利用

16S rRNA 测序技术分析高饲料转化率和低饲料转化率

的皮特兰母猪结肠内容物，了解肠道菌群组成差异，并

探索其与饲料效率的关系，以期为提高饲料效率和培育

节粮型猪新品种提供理论支持。

1 材料与方法

1.1 数据来源    本研究数据来源于德国霍恩海姆大学的

一项试验研究 [6]，包括 207 头皮特兰母猪（测定期从

30 kg 开始，到 105 kg 结束，平均性能测试时间为 100 d

左右），其性状包括采食量（Feed Intake，FI）、日

增重（Daily Gain，DG）、FCR、栏位和日龄等。16S 
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rRNA 基因测序数据可于欧洲核苷酸档案库（European 

Nucleotide Archive，ENA）中获取，其访问编号为 PRJ

EB18070（http://www.ebi.ac.uk/ena/data/view/PRJEB1 

8070）， 其 中 操 作 分 类 单 元（Operational taxonomic 

units，OTUs）有 1 870 个，注释后得到了猪肠道微生

物菌属 49 个。依据 FCR 对所有个体进行排序，挑选出

FCR 最高的 22 头猪作为 HFCR 组，同时选取 FCR 最

低的 22 头猪作为 LFCR 组。

1.2 微生物群落    使用 R 语言 vegan 包（ver2.6-4）中

的 diversity 函数计算菌属水平的微生物群落的 Alpha

多样性，利用布雷柯蒂斯距离（Bray-Curtis Distance）

进行主坐标分析（PCoA），并通过柱状图呈现属水

平上的分布情况。对 2 组肠道微生物菌属进行差异

分 析，使 用 斯 皮 尔 曼（Spearman）相 关 性 分 析 计 算

菌属水平与生长性状的相关性。采用线性判别分析

（Linear Discriminant Analysis Effect Size，LEfSe）

方法，筛选出 LDA（Linear Discriminant Analysis）的

值大于 3 的菌属，用于进一步的讨论。执行冗余分析

（Redundancy Analysis，RDA），并使用蒙特卡洛排

列检验（permu=999）来评估肠道微生物和栏位、日龄、

FI、DG、FCR 的显著性。

1.3 统计与分析    使用 SPSS 29.0 软件对 44 头猪的表型

数据进行分析，结果以平均值 ± 标准差的形式呈现。通

过 t 检验计算得到的 P 值用于评估差异的显著性。

2 结  果

2.1 HFCR 组和 LFCR 组的猪表型差异    如表 1 所示，

HFCR 组猪的 FI 与 FCR 极显著高于 LFCR 组，DG 极

显著低于 LFCR 组。

2.2 HFCR 组 和 LFCR 组 肠 道 微 生 物 的 Alpha 群 落 多

样 性 的 差 异    如 表 2 所 示，HFCR 组 和 LFCR 组 的

Shannon、Simpson、Richness、Sobs、ACE 指数没有差异，

但 HFCR 组猪的 Chao1 指数低于 LFCR 组猪（P<0.05）。

根 据 OTUs 水 平 的 丰 度 的 PCoA 分 析， 结 果 显 示，

PCoA1 和 PCoA2 分别解释了 13.84% 和 11.56% 的变异

度，HFCR 和 LFCR 之间有一定程度的分离（图 1），

检测的 2 组肠道微生物的整体结构有显著差异。

 

2.3 HFCR 组和 LFCR 组肠道微生物的物种组成差异      

HFCR 组和 LFCR 组在属水平上微生物组成无明显区别

（图 2）。皮特兰猪的核心菌属有：普雷沃氏菌科未分

类菌属（HFCR 和 LFCR 分别为 8.71% 和 17.58%）、

拟杆菌门未分类菌属（HFCR 和 LFCR 分别为 16.45%

和 14.93%）、瘤胃球菌科未分类菌属（HFCR 和 LFCR

分别为 15.66% 和 12.83%）、拟杆菌目未分类菌属（HFCR

和 LFCR 分别为 9.66% 和 7.51%）、狭义梭菌属（HFCR

和 LFCR 分别为 9.97% 和 6.60%），其中 LFCR 的普雷

沃氏菌科未分类菌属丰度是 HFCR 的 2 倍。

2.4 HFCR 和 LFCR 猪的肠道微生物组成    在属水平

上，本 研 究 进 行 LEfSe 分 析，结 果 如 图 3 所 示，在

HFCR 组 LDA 值大于 3 的属有：γ- 变形菌纲未培养菌

属、狭义梭菌属、乳杆菌科未培养菌属、图里杆菌属

（Turicibacter）、琥珀酸弧菌属（Succinivibrio）、梭

菌目未分类菌属 XIII（Uncultured Clostridiales Incertae 

Sedis XIII）、拟杆菌目未培养菌属（Uncultured Bacte 

roidales）、 弯 曲 杆 菌 属（Campylobacter）、 消 化 球

 图 1  基于操作分类单元（OTU）的肠道微生物群落主坐标分析

表 2  HFCR 组和 LFCR 组肠道微生物 Alpha 多样性指数

表 1  HFCR 组和 LFCR 组猪的生长性能

指标 LFCR 组 HFCR 组 P 值

FI,kg 158.08±4.7 201.74±16.1 <0.001

DG,g/d     831.7±59.7   665.8±78.3 <0.001

FCR     2.13±0.1   2.73±0.2 <0.001

指标 LFCR 组 HFCR 组 P 值

Shannon   5.16±0.33   5.16±0.31 0.9355

Simpson   0.98±0.02   0.98±0.01 0.5791

Richness 1093.59±130.94 1053.68±107.53 0.2755

Chao1   69239.12±29853.85     53928.5±18965.15 0.0487

ACE   82892.93±33200.88   64862.33±26873.23 0.0543

Sobs 1 093.59±130.94 1053.68±107.53 0.2755
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菌 科 未 培 养 菌 属 2（Uncultured Peptococcaceae 2）。

在 LFCR 组 LDA 值大于 3 的属有：异普雷沃氏菌属、

链球菌属、普雷沃氏菌科未分类菌属、粪杆菌属、

普 雷 沃 氏 菌 属、 螺 旋 体 目 未 培 养 菌 属（Uncultured 

Spirochaetales）。进一步使用 STAMP 软件和 Welch 的

t 检验比较了 HFCR 猪和 LFCR 猪之间菌属的丰度。消

化球菌科未培养菌属 2、γ- 变形菌纲未培养菌属、拟杆

菌目未培养菌属在 HFCR 中的丰度显著高于 LFCR；普

雷沃氏菌科未分类菌属、普雷沃氏菌属、粪杆菌属在

HFCR 属在 HFCR 中的丰度极显著低于 LFCR（图 4）。

2.5 关联分析    为探究栏位、日龄、FI、DG、FCR 与

微生物群落结构的关系，将这些因子与属水平进行

了 RDA 分析，并进行蒙特卡洛置换检验。RDA1 和

RDA2 分别解释了总微生物方差的 44.25% 和 25.87%

（图 5），除日龄外其余因子都存在显著相关性（表

3）。Spearman 相关性分析显示细菌属与栏位、日龄、

FI、DG、FCR 的 相 关 性 是 不 同 的（图 6），其 中 与

栏位呈现显著正相关的菌有消化球菌科未培养菌属 2

图 3  HFCR 和 LFCR 的 LEfSe 分析

图 2  属水平优势微生物组成及丰度图
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（r=0.463 9，P=0.001 5）、梭菌纲未培养菌属（Uncultured 

Clostridia，r=0.413 0，P=0.005 3）；负相关的菌有普

雷沃氏菌属（r=-0.530 8，P=0.000 2）、普雷沃氏菌科

未分类菌属（r=-0.511 9，P=0.000 4）、粪杆菌属（r=-

0.509 9，P=0.000 4）。与日龄负相关的菌有螺旋体目

未培养菌属（r=-0.436 7，P=0.003 0）。与 FI 负相关

的菌有普雷沃氏菌属（r=-0.482 2，P=0.000 9）、粪杆

菌 属（r=-0.452 8，P=0.002 0）、普 雷 沃 氏 菌 科 未 分

类菌属（r=-0.444 1，P=0.002 5）。与 DG 正相关的菌

有普雷沃氏菌属（r=0.512 1，P=0.000 4）、粪杆菌属

（r=0.464 1，P=0.001 5）、普雷沃氏菌科未分类菌属

（r=0.422 9，P=0.004 2）。与 FCR 负相关的菌有普雷

沃氏菌属（r=-0.557 4，P=0.000 1）、粪杆菌属（r=-0.513 7，

P=0.000 4）、普雷沃氏菌科未分类菌属（r=-0.455 3，

P=0.001 9）。

3 讨  论

本研究探讨了育肥猪胃肠道微生物群落与 FCR 的

关系，目的是确定哪些肠道微生物群影响饲料效率。

其他研究中也发现高低 FCR 组个体的肠道微生物群落

多样性结果，证实二者之间可能存在因果关系 [7]，本

研究中，HFCR 组的 Chao1 指数显著低于 LFCR 组。

Tan 等 [8] 研究长白猪结肠微生物的 HFCR 和 LFCR 分

析显示 Alpha 多样性指数有显著差异。也有研究表明通

过 16S rRNA 测序评估不同剩余采食量（Residual Feed 

intake，RFI）猪的肠道菌群，发现 Alpha 多样性在高

低 RFI 组间无显著差异 [9]。不同研究间可能因样本规模、

遗传背景、微生物部位特异性导致结果差异。

PCoA 显示，在属水平上 HFCR 组和 LFCR 组在菌

群结构相似。尽管整体菌群结构类似，但具体微生物种

类及其相对丰度在不同 FCR 中有所变化，这可能影响

宿主对饲料的消化吸收能力。而其他研究揭示猪肠道微

生物群在属水平分类构成的多样性：在 Yang 等 [10] 的

研究中，杜洛克猪中含量最高的 3 个属是普雷沃氏菌

属、乳酸菌属和密螺旋体属。Xiao 等 [11] 研究发现，汉

普夏猪中含量最高的 3 个属是普雷沃氏菌属、链球菌属

表 3  约束冗余分析（RDA）中因子的拟合优度统计量（R2
）

注：* 代表 P<0.05，** 代表 P<0.01，*** 代表 P<0.001。

图 5  微生物群落结构与栏位、日龄、FI、DG、
FCR 的 RDA 分析

图 4  属水平的差异菌群
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和 SMB53，而长白猪和约克夏猪则是梭状芽胞杆菌、

SMB53 和链球菌属。本研究发现肠道微生物群落在属

水平上与上述研究的优势菌属存在差异，这可能是由于

猪的品种、年龄、饲料和饲养方式的不同所导致的。

本研究用 LEfSe 方法分析了 HFCR 与 LFCR 之间猪

肠道微生物组成的差异。在 HFCR 组中，γ- 变形菌纲未

培养菌属属于 γ 变形菌纲，可能与克罗恩病有关 [12]。狭

义梭菌属与梭菌目未分类菌属 XIII 属于梭菌目，一些梭

菌种类是重要的病原体，能够引起严重动物的疾病 [13]。

乳杆菌科未培养菌属属于乳杆菌科，可以产生乳酸等

有机酸 [14-15]。图里杆菌属影响脂肪代谢，影响肥胖和

脂质摄入 [16]。琥珀酸弧菌属和拟杆菌目未培养菌属属

于拟杆菌目，有研究表明其出与 1 型糖尿病（Type 1 

Diabetes，T1D）有因果关系 [17]。弯曲杆菌是一种世界

范围内最普遍的由食物引起的胃肠炎，如果动物摄入了

含有弯曲杆菌的饲料，可能会导致它们生病，影响其食

欲、生长速度和整体健康状况 [18]。消化球菌科未培养菌

属 2 属于消化球菌科的细菌会引起消化球菌科菌血症 [19]，

与小鼠和人类炎症和免疫系统的调节有关 [20-21]。消化球

菌科在 HFCR 显著富集，符合高低组差异菌群报道 [22]。

琥珀酸弧菌属、消化球菌科未培养菌属 2、与拟杆菌目

未培养菌属可能其中含有潜在致病微生物。这些微生物

的活动可能对宿主的生理健康产生负面影响，从而导致

FCR 增加。

在 LFCR 组中，链球菌与双歧杆菌乳酸亚种之间的

相互作用提高了断奶仔猪的生长性能并降低腹泻率 [23]。

粪杆菌属发酵产生丁酸等短链脂肪酸，为肠道上皮细胞

供能，这有助于营养吸收和食物利用，从而提高宿主的

能量代谢 [24-25]。螺旋体目未培养菌属属于螺旋体目，

某些螺旋体可能参与纤维素的降解，特别是在草食性动

物中，有助于提高饲料中的纤维利用率 [26]。普雷沃氏

菌科未分类菌属、异普雷沃氏菌属和普雷沃氏菌属都属

于普雷沃氏科下的菌属，其分解食物残渣、产生维生素

和短链脂肪酸，调节肠道菌群平衡，维持肠道健康，为

宿主提供营养和能量 [27]。异普雷沃氏菌属可降解粘蛋

白的微生物 [28]，或帮助肠道分解复杂的碳水化合物，

间接影响饲料的消化吸收和转化率。普雷沃氏菌属、粪

杆菌属、链球菌属、异普雷沃氏菌属、普雷沃氏菌科未

分类菌属这 5 个菌属可能是通过调节肠道菌群平衡，维

持肠道健康有助于营养物质的吸收和利用，进而降低

FCR。

本研究揭示了肠道微生物群落与栏位、FI、DG、

FCR 之间存在关联。尽管众多研究都在探讨微生物与

FCR 之间的关系，但能够确定 FCR 与特定微生物种类

直接关联的情况并不普遍。这主要的原因可能源于饲料

配给、宿主遗传特性及管理实践的差异。栏位对菌群结

构的显著影响，高饲养密度会降低有益菌的丰度，如拟

杆菌属（Bacteroides）、双歧杆菌属（Bifidobacterium）

等 [29]，还会促进某些与炎症相关的微生物类群的增长 [30]。

已有研究表明肠道微生物群落通过代谢产物、激素和神

经递质等多种途径，影响宿主的 FI 和食欲调节 [31]。对

于 DG 与肠道微生物之间的关系，现已有研究说明了某

* 代表 P<0.05，** 代表 P<0.01，*** 代表 P<0.001。

图 6  斯皮尔曼分析
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些物质（抗生素、益生元和益生菌）可以通过改变肠道

微生物群来发挥作用 [32]。

4 结  论

本研究揭示了皮特兰猪肠道微生物群落与其饲料转

化效率之间的复杂关系，发现 HFCR 和 LFCR 猪在肠

道微生物组成和多样性上存在显著差异，普雷沃氏菌属、

粪杆菌属、普雷沃氏菌科未分类菌属等与 FCR 呈现负

相关，结果可为肠道微生物群落改善猪的生长性能提供

理论参考。
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承德无角山羊生长曲线拟合及体重与
体尺相关性分析

唐  洁 1，张文浩 1，王东贤 1，渠  伟 1，孙洪新 3，高海峰 4，李伯森 2，谢遇春 1，乔  贤 1，

郝科兴 1，尹雪姣 1，刘铮铸 1*，张会文 2*，巩元芳 1

（1. 河北科技师范学院动物科技学院，河北省特色动物种子资源挖掘与创新重点实验室，河北秦皇岛 066004；
2. 承德市兽药管理站，河北承德 067032；3. 河北省畜牧兽医研究所，河北保定 071000；

4. 包头轻工职业技术学院畜牧兽医系，内蒙古包头 014013）

摘 要：为了弄清承德无角山羊的生长发育规律，本研究对 130 只试验羊（68 只公羔、62 只母羔）的初生至

6 月龄体重和 1~6 月龄体尺指标进行了测定分析，利用 Logistic、Gompertz 和 Von Bertalanffy 3 种模型对其生

长发育进行了拟合，利用 SPSS 22.0 分析了 3 月龄体重与各体尺指标的相关性。结果表明：公、母羔体重及

各体尺指标变化趋势基本一致，体重从出生到 1 月龄快速增加，3 月龄后明显减缓；各体尺指标在 1~3 月龄

快速增长，3 月龄后开始减缓。除公羔的体长外，公、母羔的体重和其他各体尺指标的最佳拟合模型均为 Von 
Bertalanffy。公、母羔 3 月龄体重与体高、胸围、胸深均呈极显著正相关，相关性大小排序为：胸围 > 体高 >
体长。本文研究结果对承德无角山羊早期选种选育及饲养管理提供了重要参考依据。
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承德无角山羊原产于河北省承德地区，主要分布于

冀北燕山山区，2004 年和 2011 年分别被编入《中国种

畜禽育种成果大全》和《中国畜禽遗传资源志 ·羊志》[1-2]。

该山羊是华北特有的“肉、皮、绒”兼用品种，特别是

其肉质细腻可口。近年来，由于治理风沙，实行封山禁

牧，承德无角山羊群体数量锐减，经国家组织相关专家

进一步核查，确认承德无角山羊处于濒危状态，农业农

村部、河北省农业农村厅已经安排专项资金用于承德无

角山羊保种 [3]。

研究畜禽生长发育规律需要对其进行多方面的观

察与分析，其中定期测量并记录体重、体尺指标，并对

体重与体尺之间进行相关性分析能更好地了解其生长

发育情况 [4]。非线性模型拟合的生长曲线是研究畜禽生

长发育规律的一种重要方法，已被广泛运用于描述和预

测畜禽生长的过程中 [5]。常用的拟合模型有 Logistic、

Gompertz 和 Von Bertalanffy[6-8]。诸多研究利用以上模型
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