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摘要：【目的】研究断奶前给仔猪饲喂植物乳杆菌和干酪乳杆菌对断奶前、后肠道菌群组成、数量和短

链脂肪酸(SCFA)浓度的影响，分析仔猪生长性能与肠道形态、微生物菌群及SCFAs的相关性，探讨测试

菌株缓解仔猪断奶应激的可能机制。【方法】选取15窝7 d龄杜长大仔猪，随机分为3组，分别灌喂

2 mL去离子水(对照组)、0.5×109 CFU/mL植物乳杆菌(LP组)或干酪乳杆菌(LC组)的菌液，每组以窝为单

位5个重复，于21 d (断奶)、24 d和35 d屠宰，采集回肠和结肠食糜，分析菌群组成和数量的变化，测定

SCFAs浓度。【结果】测试菌株均能显著提高断奶2周后回肠、结肠菌群多样性(P<0.05)，促进乳酸杆菌

和双歧杆菌增殖；显著促进断奶前回肠和结肠中乙酸、丙酸、丁酸和总SCFA生成，促进断奶后乙酸和

总SCFA产生；相关分析显示，测试菌株组仔猪腹泻率下降与SCFAs浓度上升、回肠绒毛高度增加和总

菌数量上升显著相关，日增重提高与结肠乙酸和TSCFA浓度增加显著相关。【结论】测试菌株促进乳酸

杆菌、双歧杆菌等有益菌增殖，增加肠道菌群多样性，促进肠道SCFAs生成。
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断奶时仔猪因为离母、转群和饲料转换常出

现生长缓慢，体重下降、腹泻，严重时致死等应

激症状[1]，抗生素在预防和缓解断奶应激、促进

仔猪生长等方面发挥了巨大作用 [ 2 ]，但由于药

残、耐药性等问题而不得不寻找其替代品[3]。乳

酸杆菌(Lactobacillus spp.)和双歧杆菌(Bifidobacteria

spp.)等产乳酸菌[4–5]等益生菌因能促进肠道有益菌

增殖，促进乳酸和短链脂肪酸(Short chain fatty

acids, SCFAs)生成，改善肠道微生态环境，增进

宿主健康等被广泛用作缓解仔猪断奶应激的抗生

素替代品[6]。Suo等报道，断奶仔猪饲喂植物乳杆

菌(Lactobacillus plantarum) 60 d后，日增重、小肠

绒毛高度显著增加，料重比和腹泻率显著下降[6]；

Guerra-Ordaz等报道，断奶仔猪饲喂植物乳杆菌10 d

后，回肠、结肠乳酸杆菌数量显著增加，腹泻率

显著下降[7]；刘虎传等给断奶仔猪饲喂乳酸杆菌
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后 ， 肠 道 绒 毛 高 度 增 加 、 隐 窝 深 度 降 低 ，

SCFAs生成增多，腹泻率降低，仔猪断奶应激得

到缓解[8]。综上所述，乳酸杆菌制剂对缓解仔猪

断奶应激发挥了一定作用，但其机制和效果不尽

相同。Nagpal等指出，益生菌存在属、种及菌株

差异性，不同菌株特性不同，分泌产物也不同，

因而对每个潜在益生菌株都有必要进行深入研究[9]。

为此，本研究通过给断奶前仔猪灌喂植物乳杆菌

和干酪乳杆菌，研究其对断奶前、后仔猪回肠和

结肠菌群组成和数量及微生物代谢产物SCFAs的

影响，结合笔者前期研究结果[10]分析仔猪生长性

能与肠道形态、微生物菌群及SCFAs的相关性，

揭示测试菌株对肠道微生物菌群和环境的可能调

控作用及机制，分析其作为益生菌的潜力，为测

试菌株的开发和应用提供依据。

1    材料和方法

1.1    试验动物、试验日粮与试验设计

从江苏省某猪场选择出生日期相近、同一品

种(杜×大×长)的15窝7日龄仔猪，随机分为生理盐

水组 (对照组 )，植物乳杆菌 ( L a c t o b a c i l l u s

plantarum)组(LP组)和干酪乳杆菌(Lactobacillus

casei)组(LC组)，以窝为单位每组5个重复，仔猪

基础日粮组成及营养水平见表 1。灌喂时将测试

菌株的冻干粉用去离子水配成0.5×109 CFU/mL的

菌液，分别于7、9、11、13、19、21和24 d龄清

晨每头仔猪灌喂2 mL，对照组同时灌喂2 mL生理

盐水，每天1次，试验从仔猪7日龄开始至35日龄

结束，21日龄断奶。试验期间仔猪自由采食，每

天饲喂2次，自动饮水器供水，仔猪免疫及消毒程

序等饲养管理按猪场常规进行。测试菌株(植物乳

杆菌和干酪乳杆菌)均分离自自然发酵的马奶样

品，除对菌株进行常规生理、生化鉴定外，还对

其产酸、耐酸、耐胆盐、抑菌、肠上皮细胞粘

附、人工胃液存活率和耐受性及耐高温等特性进

行了测试(北京大北农科技集团股份有限公司)。

1.2    样品采集

于仔猪的21、24和35 d，每组每个重复随机

选择1头仔猪屠宰，剖开腹腔后，取出整个消化

道，分离、结扎肠道各部位，迅速取出回肠和结

肠全部食糜，分别置于样品袋中，均匀混合后，

每头仔猪取部分回、结肠食糜样品于–20 ºC保

存，用于DNA提取。

1.3    食糜中总细菌DNA的提取和16S rRNA基因

片段的扩增

珠磨法提取肠道内容物总DNA[11]。称取0.3 g

解冻后的食糜样品，加入 2 mL 0.1 mol/L磷酸盐缓

冲液(每升中含8.0 g NaCl，0.1998 g KCl，0.2 g

KH2PO4和2.9 g Na2HPO4，最终pH为7.4)涡旋混

表 1.  基础日粮组成和营养水平(饲喂基础，%)
Table 1.  Composition and nutrient level of the basal

diet (as - fed basis, %)

Ingredients Content Nutrient level△ Content

Corn 61.80 Digestible
energy (MJ/kg) 13.82

Soybean meal 16.00 Crude protein 19.96
Fermented
soybean meal 6.30 Calcium 0.78

Whey powder 5.00 Phosphorus 0.58

Soybean oil 3.00 L-lysine 1.36

Fish meal 4.00 DL-methionine 0.43

Zeolite powder 0.90 L-threonine 0.90

Ca(HCO3) 2 1.20

CaCO3 0.60

Premix # 1.20

#: the premix provided as the total ration per kilo: VD3 386 IU,
VA 3086 IU, VE 15.4 IU, VK3 2.3 mg, VB2 3.9 mg, D-calcium
pantothenate 15.4 mg, nicotinic acid 23 mg, choline 500 mg,
VB12 0.016 mg; Cu (Gly-Cu, 21%) 17 mg, Fe (Gly-Fe 14%) 133
mg, Zn (Met-Zn 17.5%) 133 mg, Mn (Gly-Mn 22%) 33.3 mg, I
(Ca(IO3)2)  0.83  mg,  choline  chloride  (50%)  1000  mg,  anti-
mildew agent 500 mg, antioxidant 200 mg, sweetener 400 mg,
flavor 600 mg, salt 1.3 g, propanoic acid 2 g, lysine·HCl 2.7 g,
methionine  660 mg,  threonine  440 mg.  △:  nutrient  level  was
calculated values.
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匀、离心(12000×g、5 min)清洗样品2–3次，沉淀

中加入1 mL CTAB液，混匀后转移至含0.3 g灭菌

的锆珠管中，珠磨仪(Biospec，美国)机械破碎细

胞，酚-氯仿抽提法提取食糜中细菌总DNA。以提

取的DNA为模版，用引物U968-GC和L1401对细

菌16S rRNA基因序列的V6-V8区进行PCR扩增，

引物序列、反应体系和程序参照Nübel等[12]进行，

扩增产物用1.2% (W/V)的琼脂糖凝胶电泳检测。

1.4    变性梯度凝胶电泳及图谱分析

用8%聚丙烯酰胺凝胶(其中丙烯酰胺与二丙

烯酰胺比例为37.5:1.0)，尿素浓度梯度为35%–

50%进行PCR产物的变性梯度凝胶电泳(Denature

gradient gel electrophoresis，DGGE) (Dcode

DGGE系统，Bio-Rad)，先于200 V电压下电泳

10 min，再于85 V电泳12–16 h，结束后取出凝胶

进行硝酸银染色，GS-800灰度扫描仪对显色定

影后的凝胶扫描。分子分析软件包(Molecular

analyst，Bio-Rad)分析DGGE图谱的多样性，计算

公式为：Pi=ni/H，其中Pi：某一种菌(DGGE图谱

中一条带)在整个样品中的优势概率，ni：密度曲

线上某一谱带的峰高，H：所有峰高的和[13–14]。

1.5    短链脂肪酸(Short chain fatty acids)的测定

取食糜0.5 g于0.5 mL生理盐水中，混匀后取

0.4 mL上清，按5∶1的比例与25% (W/V)偏磷酸巴

豆酸混合(巴豆酸作为内标)，–20 ºC保存过夜。解

冻后12000×g离心5 min，取1 µL上清于GC-14B型

气相色谱仪(日本，岛津)测定[15]。

1.6    微生物菌群数量的分析

采用荧光实时定量PCR技术对回肠和结肠食

糜中总细菌(Total bacteria)、乳酸杆菌(Lactobacillus
spp.)、双歧杆菌(Bifidobacteria spp.)和大肠杆菌(E.
coli)数量进行分析。总细菌和乳酸杆菌菌群的扩

增引物、反应条件和程序参照Su等[16]进行，双歧

杆菌菌群的扩增引物、反应条件和程序根据

Walker等[17]进行，大肠杆菌菌群的扩增引物、反

应条件和程序参照Khafipour等[18]进行。

1.7    仔猪生长性能与肠道形态、肠道SCFAs生成

与微生物菌群相关分析

于试验开始当天(7 d)、21、35 d分别对仔猪

称重，计算仔猪断奶前(7–21 d)、后(21–35 d)平均

日增重(Average daily gain，ADG)、腹泻率；于21 d

和35 d屠宰时采集空、回肠组织，经固定、石蜡

包埋、常规HE染色后测定肠绒毛高度、隐窝深

度[10]；GaphPad Prism 5分析仔猪日增重、腹泻率

与肠绒毛高度、肠道SCFAs浓度与微生物菌群的

相关性。

1.8    统计分析

菌群定量分析和SCFAs浓度数据用Excel初步

处理后，用SPSS 16.0软件中的单因素方差(One-

way ANOVA)模型分析，Tukey test比较差异显著

性，P<0.05为差异显著。

2    结果和分析

2.1    仔猪回肠食糜菌群DGGE图谱及菌群分析

由图1-A可见，断奶前条带分布在图谱中上

部，断奶后条带多集中于中部，说明断奶前、后

仔猪回肠食糜菌群发生了较大变化；不同组的仔

猪有共同泳带(图中方框所示)，但多数泳带位置

及图谱总带数有明显差异，说明仔猪回肠食糜既

存在共有菌群，也存在特异菌群。图1-B为图谱菌

群多样性分析结果，发现仔猪断奶前(21 d) LP组

菌群多样性显著高于对照组和LC组(P<0.05)，

LC组与对照组无明显差异，说明LP可提高回肠菌

群多样性，饲喂LC效果不明显；断奶后3 d (24 d)

与断奶前比较，3组菌群多样性都有所下降，说明

断奶影响菌群多样性，但此时LP组菌群多样性仍

高于对照组和LC组(P<0.05)，LC组与对照组无差

异，说明LP能缓解断奶对菌群的影响，LC作用不

明显；断奶后2周(35 d) 3组菌群多样性都比断奶
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后3 d有所升高，LP组菌群多样性显著高于对照组

和LC组(P<0.05)，LC组与对照组差异不显著，说

明断奶后2周内肠道菌群能自行恢复，LP组菌群

恢复能力强于对照组和LC组。

2.2    仔猪结肠食糜菌群DGGE图谱及菌群分析

与回肠相比，结肠食糜DGGE带谱更为复杂

(图2-A)，虽然所有仔猪存在共同泳带(图中方框所

示)，但是3个日龄的结肠食糜DGGE图谱存在明

显不同，与断奶前相比，断奶后许多优势条带消

失，如Marker 2和7所对应条带在24 d和35 d几乎

所有样品中均不存在，Marker 1和3所对应条带在

35 d的样品中消失，Marker 4上部和下部许多其它

条带也在断奶后消失。整体来看，断奶前样品条

带数明显多于断奶后，断奶后2周样品条带数又少

于断奶3 d，说明断奶显著影响结肠食糜微生物菌

图 1.  仔猪断奶前、后回肠食糜总细菌菌群DGGE图谱(A)及多样性分析(B)
Figure 1.   DGGE profiles (A) and diversity index (B) of bacterial community from the ileum contents of piglets
before and after weaning. C: control group; LP: Lactobacillus plantarum treatment; LC: Lactobacillus casei
treatment; 1, 2, 3: 3 replicates; M: Marker, known bacteria.

图 2.  仔猪断奶前、后结肠食糜总细菌菌群DGGE图谱(A)及多样性分析(B)
Figure 2.  DGGE profiles(A) and diversity index(B) of bacterial community from the colon contents of piglets before
and after weaning. C: control group; LP: Lactobacillus plantarum treatment; LC: Lactobacillus casei treatment; 1, 2,
3: 3 replicates; M: known bacteria.
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群数量，断奶后结肠菌群复杂性低于断奶前。处

理组之间比较发现，断奶前所有仔猪图谱非常相

似，断奶后3 d对照组和LP组图谱较为复杂，断奶

后两周LP组与LC组图谱比对照组复杂。多样性结

果显示(图2-B)，断奶后结肠食糜菌群多样性比断

奶前下降，断奶影响结肠菌群复杂性；3组之间比

较，断奶前3组菌群多样性无明显差别，断奶后3 d
LC组菌群多样性低于对照组和LP组(P>0.05)，断

奶两周后LP和LC组菌群多样性显著高于对照组

(P<0.05)，说明测试菌株有助于菌群恢复。

2.3    乳酸杆菌对仔猪回、结肠SCFAs浓度的影响

由表 2，饲喂LP和LC后，回肠食糜中丙酸、

丁酸和总SCFAs浓度(TSCFAs)均显著高于对照组

(P<0.05)，LC组乙酸和总SCFAs显著高于LP组

(P<0.05)；在结肠食糜中，2个试验组乙酸、丙

酸、丁酸和总S C F A s浓度也显著高于对照组

(P<0.05)，说明哺乳期仔猪饲喂乳酸杆菌对肠道

各SCFAs的产生有促进作用。断奶后3 d LP和

LC组回肠食糜中乙酸和总SCFAs浓度明显高于对

照组(P<0.05)，丙酸和丁酸浓度3组间差异不显

著；在结肠食糜中，LP和LC组乙酸浓度显著高于

对照组(P<0.05)，丙酸、丁酸和总SCFAs浓度3组

间差异不显著，说明LP和LC主要通过促进乙酸生

成提高总SCFAs浓度；断奶后两周回肠食糜中各

S C F A 与总 S C F A s 浓度 3 组间差异均不显著

(P>0.05)，LP和LC组结肠食糜乙酸和总SCFAs浓

度显著高于对照组(P<0.05)，丙酸和丁酸浓度3组
间差异不显著(P>0.05)，说明随着时间的推移和

测试菌株的停止饲喂，其对回肠SCFA产生能力的

影响在逐渐减小，但对结肠乙酸产生和提高总

SCFAs浓度仍有促进作用。

2.4    LP和LC对肠道菌群数量的影响

由表 3，断奶前连续饲喂LP和LC不影响断奶

前、后回肠和结肠总菌数量(P>0.05)，但显著提

高了断奶前肠道乳酸杆菌和双歧杆菌数，LC显著

降低了回肠大肠杆菌数；断奶后3 d，LP和LC组

回肠和结肠乳酸杆菌数均显著高于对照组(P<0.05)，

LC组结肠双歧杆菌数显著高于对照组和LP组，

3组之间回肠和结肠大肠杆菌数无明显差异；而断

表 2.  植物乳杆菌和干酪乳杆菌对肠道食糜SCFAs浓度的影响(mmol/L)
Table 2.  Effects of Lactobacillus plantarum and Lactobacillus casei on SCFAs concentration in the gut digesta

(mmol/L)

Age/d Groups
Ileum Colon

Acetate Propionate Butyrate Total SCFAs Acetate Propionate Butyrate Total SCFAs

21 Control group 2.30 b 0.41 b 0.17 b 2.98 c 9.03 b 2.81 c 2.52 b 15.87 c

LP treatment 2.79 b 1.04 a 0.40 a 3.95 b 12.54 ab 3.97 b 4.37 a 21.18 b

LC treatment 3.88 a 1.04 a 0.50 a 5.51 a 16.62 a 5.41 a 4.08 a 26.56 a

SEM 0.56 0.11 0.05 0.38 2.22 1.09 1.31 3.68

24 Control group 2.54 b 0.43 0.18 3.99 b 13.97 b 5.51 3.02 22.41

LP treatment 3.26 ab 0.42 0.35 5.17 ab 16.56 ab 5.67 4.21 24.14

LC treatment 4.03 a 0.75 0.36 6.09 a 17.22 a 5.77 3.85 26.48

SEM 0.26 0.13 0.11 0.13 0.62 1.24 1.31 3.14

35 Control group 4.65 1.34 0.37 6.89 23.23 b 8.31 5.93 33.70 b

LP treatment 5.29 1.36 0.69 6.44 30.45 a 9.33 6.81 43.58 a

LC treatment 5.51 1.52 0.58 6.71 31.90 a 8.33 6.34 43.15 a

SEM 0.24 0.11 0.06 0.37 1.48 0.46 1.20 3.65

a, b means within different treatments having a different superscript letter differ significantly (P<0.05).
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奶后3 d总细菌、乳酸杆菌和双歧杆菌等数量比断

奶前都有所下降，大肠杆菌数上升，说明断奶影

响了肠道菌群数量，造成有益菌下降，病原菌上

升，这可能是造成断奶应激的原因。断奶2周后

3组总细菌、乳酸杆菌和双歧杆菌数上升，基本恢

复至断奶前水平，大肠杆菌数有所下降，LP和

LC组回、结肠乳酸杆菌数均显著高于对照组

(P<0.05)，LC组双歧杆菌数显著高于对照组和

LP组，3组之间回、结肠大肠杆菌数均无明显差

异，说明饲喂LP和LC可促进乳酸杆菌和双歧杆菌

的生长。

2.5    仔猪生长性能与肠道SCFAs、微生物菌群的

相关性

研究发现，LP和LC对断奶前仔猪日增重无明

显影响，但显著降低腹泻率(P<0.05)，提高断奶

后日增重和回肠绒毛高度(P<0.05)[10]。对仔猪生产

性能与肠道绒毛高度、SCFAs浓度与微生物菌群

多样性和数量进行相关分析发现(图3)，断奶前

(图3-A)，LP和LC组仔猪腹泻率下降与空、回肠

绒毛高度升高，回肠乙酸、丁酸浓度、乳酸杆菌

上升呈负相关(P<0.05)，与大肠杆菌下降呈正相

关(P<0.05)，与结肠丙酸、丁酸浓度呈显著负相

关(P<0.05)；断奶后(图3-B)，LP和LC组仔猪日增

重增加与空肠绒毛高度提高、结肠乙酸及TSCFA

浓度上升呈显著正相关(P<0.05)，腹泻率下降主

要与回肠TSCFA浓度和总菌数量上升有关；综

上，LP和LC组仔猪断奶前、后生长性能的改善与

空、回肠绒毛高度增加、肠道SCFA浓度上升和乳

酸杆菌、双歧杆菌数量上升存在显著相关。

表3.  植物乳杆菌和干酪乳杆菌对肠道食糜菌群数量的影响[Lg (copies/g湿重)]
Table 3.  Effects of Lactobacillus plantarum and Lactobacillus casei on quantity of microbial populations in the gut

digesta [Lg (copies/g wet weight)]

Age/d groups
Ileum Colon

Total
bacteria

Lactobacillus
spp.

Bifidobacteria
spp. E. coli Total

bacteria
Lactobacillus
spp

Bifidobacteria
spp. E. coli

21 Control group 9.13 5.12 b 4.8 b 6.98 a 10.03 5.36 b 5.03 b 6.45

LP treatment 9.32 6.34 a 5.4 ab 6.01 b 10.45 6.78 a 5.68 ab 6.34

LC treatment 9.01 6.02 a 5.6 a 6.13 b 10.21 6.94 a 6.23 a 6.22

SEM 0.11 0.21 0.23 0.29 0.30 0.21 0.41 0.12

24 Control group 9.03 4.99 b 4.78 7.23 9.85 5.19 b 4.79 b 7.35

LP treatment 9.11 5.78 ab 5.26 7.31 10.14 6.32 a 5.02 b 7.22

LC treatment 8.78 5.96 a 5.11 7.45 10.02 6.48 a 5.89 a 7.11

SEM 0.15 0.36 0.62 0.45 0.11 0.46 0.85 0.51

35 Control group 9.10 5.21 b 4.98 6.22 10.12 5.33 b 5.13 b 6.24

LP treatment 9.16 6.28 a 5.54 6.34 10.38 6.81 a 5.79 ab 6.55

LC treatment 9.03 6.13 a 5.56 6.88 10.22 7.01 a 6.17 a 6.34

SEM 0.23 0.36 0.65 0.51 0.24 0.42 0.76 0.46

a, b: means within different treatments having a different superscript letter differ significantly (P<0.05).
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3    讨论

3.1    植物乳杆菌和干酪乳杆菌对肠道微生物菌群

的影响

笔者前期研究发现，断奶显著影响仔猪生

长、降低饲料利用率，增加腹泻率，断奶前连续

灌喂LP和LC显著降低断奶前仔猪腹泻率，提高断

奶后仔猪日增重[10]。本研究发现，断奶显著影响

仔猪回肠和结肠菌群组成与数量，说明仔猪断奶

时的种种表现可能与肠道菌群破坏有关。结果还

显示，断奶前连续灌喂植物乳杆菌对仔猪回肠菌

群复杂性和断奶后菌群恢复的作用更强、更快一

些，在结肠干酪乳杆菌组仔猪菌群在断奶后两周

恢复更快，说明测试菌株对断奶后仔猪菌群恢复

均有一定效果，但作用部位有差别，这可能与菌

株各自特性差异有关[19]。McCann等指出，菌群多

样性增加说明肠道抗干扰能力增强，有利于缓解

断奶应激[20]。Su等报道，断奶显著影响仔猪大肠

菌群组成，降低菌群多样性和乳酸杆菌数，断奶

前饲喂益生菌Lactobacillus sobrius显著促进大肠

乳酸杆菌增殖，缓解断奶对菌群的影响 [ 1 6 ] 。

Siggers等发现，新生仔猪较早饲喂植物乳杆菌等

乳酸菌显著影响肠道菌群组成，提高抵抗坏死性

肠炎的能力[21]。Pieper等报道，仔猪断奶前或断奶

时饲喂超过1010 CFU的植物乳杆菌能显著提高断

奶后仔猪小肠和大肠菌群多样性，植物乳杆菌促

进了肠道有益菌Lactobacillus sobrius、产SCFAs菌

如Clostridium coccoides-Eubacterium rectale cluster

XIVa的增殖[22]，说明植物乳杆菌通过促进有益菌

以及产酸菌增殖来改善肠道生态环境，保护肠道

抵御病原菌的侵扰[23–25]。Liu等报道，仔猪口服植

物乳杆菌显著降低肠道梭菌属病原菌的数量，促

进肠道发育和健康[26]。本研究发现，测试菌株对

小肠和大肠乳酸杆菌的增殖具有明显促进作用，

LC对结肠双歧杆菌的增殖作用较明显，虽然大肠

杆菌数未明显下降，但仍说明乳酸杆菌类的益生

菌能改变肠道菌群组成，促进有益菌增殖。为进

一步研究微生物菌群多样性增加和有益菌增殖是

图 3.  仔猪断奶前(A)、后(B)生长性能与肠绒毛高度、SCFAs浓度及微生物菌群的相关性

Figure 3.  Correlation of the growth performance and villus height, SCFA concentrations and microbial populations in
piglets gut before (A) and after (B) weaning.
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否与LP和LC改善仔猪生长性能有关，我们对其相

关关系进行了分析，结果显示断奶前回肠乳酸杆

菌增殖、大肠杆菌下降与腹泻率下降直接相关，

而日增重的提高与菌群多样性和数量增加无明显

相关。

3.2    植物乳杆菌和干酪乳杆菌对SCFAs产生能力

的影响

乙酸、丙酸和丁酸等SCFAs主要由大肠微生

物发酵碳水化合物产生，可为肠上皮细胞提供能

量，尤其丁酸是肠上皮细胞的主要能量来源[25]。

本研究发现，测试菌株均能促进断奶时肠道各

SCFAs和总SCFAs的产生，促进断奶后乙酸和总

SCFAs的产生，说明测试菌株影响了肠道微生态

环境。Le 等报道，肠道乳酸杆菌菌群的数量与

SCFAs浓度呈正相关，乳酸杆菌越多SCFAs浓度

也越高[27]，这与Holzapfel等的报道一致，即乳酸

杆菌降解碳水化合物代谢物的能力非常强，可促

进 S C F A s的产生 [ 2 8 ] ，但由于乳酸杆菌不是

SCFAs的主要产生菌，说明肠道内乳酸杆菌与产

SCFAs的菌之间存在交互饲喂 [ 2 7 ]。Lebeer等报

道，肠道中的拟杆菌通常情况下以肠粘膜糖苷为

能量来源，当乳酸杆菌增多时，便与拟杆菌建立

碳水化合物利用方面的合作，拟杆菌把日粮或食

糜多糖降解为寡糖，产乳酸菌包括乳酸杆菌利用

寡糖产生乳酸，乳酸再被乳酸利用菌分解为

SCFAs[29]，本研究食糜中SCFAs的浓度升高可能

与测试菌株促进乳酸杆菌、双歧杆菌等产乳酸菌

增殖，增强了菌群之间的互作有关。而Fuller和
Rossi等早有报道，乳酸杆菌能发酵非消化性碳水

化合物产生大量SCFAs和乳酸等有机酸抑制大肠

杆菌的生长[30–31]。为研究LP和LC组肠道SCFAs浓
度上升是否与乳酸杆菌、双歧杆菌增殖有关，仔

猪生长性能改善是否也与肠道SCFAs生成有关，

我们进行了相关分析，发现肠道SCFAs浓度上升

与乳酸杆菌和双歧杆菌增殖显著相关，双歧杆菌

增殖与菌群多样性增加直接有关，断奶前回肠绒

毛高度提高、腹泻率下降与肠道SCFAs大量生成

分别呈显著正相关和负相关，断奶后日增重、回

肠绒毛高度增加和腹泻率下降也与SCFAs生成显

著相关，说明测试菌株通过促进乳酸杆菌、双歧

杆菌等有益菌增殖，增加菌群多样性，促进

SCFAs大量生成，改善肠道环境，从而提高肠绒

毛高度，促进肠道形态发育，改善仔猪生长性

能，缓解仔猪断奶应激，从机制上解释了我们前

期研究仔猪生长性能和腹泻率等表观症状得以改

善的原因。

4    结论

仔猪断奶前饲喂测试菌株植物乳杆菌和干酪

乳杆菌能显著影响断奶前、后仔猪小肠、大肠微

生物菌群组成，促进有益菌增殖，提高菌群多样

性，促进SCFAs生成，改善肠道生态环境。
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Feeding Lactobacillus plantarum and Lactobacillus casei
increased microbial diversity and short chain fatty acids production
in the gut-intestinal tract of weaning piglets
Xiuying Zhao, Yihan Xian, Chenbo Li, Chao Wang, Defu Yu, Weiyun Zhu,
Suqin Hang*

Laboratory of Gastrointestinal Microbiology, Nanjing Agricultural University, Nanjing 210095, Jiangsu Province, China

Abstract: [Objective] The objective of the study was to study the effects of Lactobacillus plantarum and
Lactobacillus casei on the changes in composition and quantity of microbial populations and the concentrations of
short chain fatty acids in the gut digesta of piglets before and after weaning, to explore the mechanisms of the tested
two strains to relieve weaning stress. [Methods] Fifteen litters of piglets (Duroc×Yorkshire×Landrace) at the age of 7
days were randomly allocated to 3 groups (5 each), including the control group with an oral administration of saline,
LP group with L. plantarum and and LC group, with L. casei. On day 21, 24 and 35, the piglets were slaughtered, and
the ileum and colon digesta were analyzed for microbial populations and short chain fatty acids. [Results] In the ileum
and colon, the test strains significantly increased the microbial diversity (P<0.05), promoted the growth of
Lactobacilli spp. and Bifidobacteria spp. after 2 weeks of post-weaning. The two test strains increased the
concentration of acetate, propionate, butyrate and total short chain fatty acids both in ileum and colon before weaning,
and the concentration of acetate, total short chain fatty acids after weaning. Correlation analysis showed that the
decreased diarrhea rate before weaning in the LP and LC groups was significant associated with the increased short
chain fatty acids concentration and total bacteria of ileum and colon, the increased height of the ileum villi. The
improved average daily gain presented a correlation with the increased concentration of acetate and total short chain
fatty acids of colon. [Conclusion] The findings imply that the tested strains are contribute to increase the microbial
diversity, the quantities of beneficial bacteria and the production of short chain fatty acids in the gut intestinal tract of
weaning piglets.
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