
动物营养学报 ２０２１，３３（９）：４９３１⁃４９４２
Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ 　

ｄｏｉ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１００６⁃２６７ｘ．２０２１．０９．０１４

妊娠－哺乳期饲粮添加甜菜碱盐酸盐对母猪粪便
菌群组成及代谢产物含量的影响

马　 翠１，２ 　 高乾坤１ 　 祝　 倩１，２ 　 宋明彤１ 　 耿梅梅１ 　 韩　 强３ 　 孔祥峰１，２∗

（１．中国科学院亚热带农业生态研究所，亚热带农业生态过程重点实验室，动物营养生理与代谢过程湖南省重点实验室，
长沙 ４１０１２５；２．中国科学院大学，北京 １０００４９；３．山东祥维斯生物科技股份有限公司，潍坊 ２６１０００）

摘　 要： 本试验旨在研究妊娠－哺乳期饲粮添加甜菜碱盐酸盐对母猪粪便菌群组成及代谢产物

含量的影响。 选用 ３ ～ ７ 胎次妊娠巴马香猪 ４０ 头，随机分为 ２ 组，每组 ２０ 头，单栏饲养。 对照组

饲喂基础饲粮，试验组在基础饲粮中添加 ３．５ ｋｇ ／ ｔ 的甜菜碱盐酸盐。 试验期为母猪配种后第 ３
天至分娩后第 ２１ 天。 分别在妊娠第 １０５ 天和哺乳第 ２１ 天，取母猪新鲜粪便样品用于微生物

１６Ｓ ｒＤＮＡ 测序以及短链脂肪酸、生物胺、吲哚和粪臭素含量测定。 结果表明：与对照组相比，饲

粮添加甜菜碱盐酸盐显著增加了妊娠第 １０５ 天母猪粪便迷踪菌门（Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ）和粪芽孢菌属

（Ｃｏｐｒｏｂａｃｉｌｌｕｓ）相对丰度以及尸胺含量（Ｐ＜０．０５），哺乳第 ２１ 天母猪粪便微生物 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ
指数和猪粪厌氧原体属（Ａｎａｅｒｏｐｌａｓｍａ）相对丰度以及腐胺、亚精胺含量（Ｐ＜０．０５）。 皮尔曼相关

性分析发现，粪便厌氧原体属相对丰度与亚精胺含量呈正相关（Ｐ＜０．０５），与异戊酸和异丁酸含

量呈负相关（Ｐ＜０．０５）。 ＫＥＧＧ 通路分析发现，与对照组相比，饲粮添加甜菜碱盐酸盐上调了妊

娠第 １０５ 天核苷酸代谢、聚糖生物合成与代谢、酶家族通路，上调了哺乳第 ２１ 天异生素生物降

解与代谢、萜类与多酮类代谢、脂代谢和其他氨基酸代谢通路。 由此可见，饲粮添加甜菜碱盐酸

盐可改变妊娠－哺乳母猪肠道菌群组成及代谢产物含量，进而改善机体代谢。
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　 　 甜菜碱由甘氨酸和 ３ 个甲基基团组成，主要

存在于虾、甜菜和全谷物等食物中［１］ ，也可由体内

的胆碱经胆碱脱氢酶介导氧化而来。 大多数研究

认为，甜菜碱是甲基的可靠来源，可替代胆碱和蛋

氨酸在动物营养中的作用［２］ 。 作为一种有机渗透

剂，甜菜碱在大多数组织中蓄积，可改善宿主的肠

道功能［３］ 。 甜菜碱在转甲基化反应中通过提供甲

基增加肌酸生成，可保护新生儿大脑免受分娩引

起的缺氧［４］ ；在细胞初始分裂时作为渗透保护剂，
在囊胚中作为甲基供体，对胚胎发挥有益作用［５］ 。
　 　 哺乳动物的胃肠道中栖息着复杂多样的肠道

菌群，可参与宿主的营养代谢、免疫反应和生长发

育［６］ 。 另外，肠道菌群的代谢产物可作为肠道细

胞的能量底物，在机体中发挥抗炎作用［７］ 。 有研

究发现，宿主不同生理状态、合生元添加或饮食成

分改变等均会影响肠道微生物的群落结构［８］ 。 妊

娠－哺乳期饲粮添加合生元可显著改善母猪的脂

质代谢，增加妊娠后期肠道菌群多样性和柔膜菌

门（Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ）相对丰度，这有利于缓解机体妊娠

期炎症，促进胎儿的健康发育［９］ 。 笔者前期研究

发现，饲粮添加甜菜碱盐酸盐可显著增加巴马香

猪初乳中乳蛋白含量，改善其血浆代谢产物含量，
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增加断奶仔猪数量［１０］ 。 但是，肠道菌群是否介导

了甜菜碱盐酸盐的上述作用仍不清楚。 因此，本
文进一步研究了妊娠－哺乳期饲粮添加甜菜碱盐

酸盐对巴马香猪粪便菌群组成及其代谢产物含量

的影响，为其在母猪生产中的应用提供依据。

１　 材料与方法
１．１　 试验设计与饲养管理

　 　 动物饲养试验于 ２０１８ 年 ８ 月至 ２０１９ 年 ２ 月

在湖南省常德市石门县汉唐农业有限公司猪场开

展。 选取 ３ ～ ７ 胎次刚配种的巴马香猪 ４０ 头，随机

分为 ２ 组，每组 ２０ 头，单栏饲养，分娩前 １ 周转至

产房。 对照组饲喂基础饲粮，试验组在基础饲粮

中添加 ３．５ ｋｇ ／ ｔ 甜菜碱盐酸盐（纯度为 ９５％）。 母

猪配种后饲喂妊娠母猪饲粮，妊娠第 １０５ 天至断

奶饲喂哺乳母猪饲粮。 基础饲粮营养水平参照我

国《猪饲养标准》 （ＮＹ ／ Ｔ ６５—２００４），预混料参照

ＮＲＣ（２０１２）母猪营养需求，基础饲粮组成及营养

水平同高乾坤等［１０］ 。 试验期为母猪配种后第 ３ 天

至分娩后第 ２１ 天。 对照组中，３、４、５、６ 和 ７ 胎次

的母猪分别有 ６、３、５、４ 和 ２ 头；试验组中，３、４、５、
６ 和 ７ 胎次的母猪分别有 ５、４、４、４ 和 ３ 头。 试验

期间，对照组母猪返情 ４ 头，正常分娩 １６ 头；试验

组母猪返情 ４ 头，流产 １ 头，正常分娩 １５ 头。 其他

饲养管理均按商业养猪场规范操作。
１．２　 样品采集与处理

　 　 分别于母猪妊娠第 １０５ 天和哺乳第 ２１ 天采集

母猪新鲜粪便样品，－２０ ℃保存，用于微生物测序

及其代谢产物含量测定。
１．３ 　 母猪粪便微生物 ＤＮＡ 提取与 １６Ｓ ｒＤＮＡ
测序

　 　 将粪便样品解冻，均匀混合后取 ０．２００ ０ ｇ 左

右，根据 Ｆａｓｔ ＤＮＡ ＳＰＩＮ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔｓ（ＭＰ Ｂｉｏ⁃
ｍｅｄｉｃａｌｓ 公司，美国）说明书抽提粪便总 ＤＮＡ，利
用 ＮａｎｏＤｒｏｐ １０００ 分光光度计（Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉ⁃
ｅｎｔｉｆｉｃ 公司，美国）检测 ＤＮＡ 浓度和纯度；用 ３３８Ｆ
（５’ －ＧＣＡＣＣＴＡＡＹＴＧＧＧＹＤＴＡＡＡＧＮＧ － ３’） 和

８０６Ｒ（５’ －ＴＡＣＮＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ－３’）引物

对 Ｖ３ ～ Ｖ４ 可变区进行 ＰＣＲ 扩增，扩增程序为：
９８ ℃预变性 ２ ｍｉｎ，２５ 个循环 （ ９８ ℃ 变性 １５ ｓ，
５５ ℃退火 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 ３０ ｓ），最后 ７２ ℃延伸

５ ｍｉｎ。 扩增体系为 ２５ μＬ：５ μＬ ５×缓冲液，５ μＬ
５× Ｈｉｇｈ⁃Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＧＣ 缓 冲 液， ２ μＬ ｄＮＴＰｓ

（２．５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ），１ μＬ 上、下游引物（１０ μｍｏｌ ／ Ｌ），
０． ２５ μＬ Ｈｉｇｈ⁃Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＤＮＡ 聚合酶 （ ５ Ｕ ／ μＬ），
２ μＬ ＤＮＡ 模板，８．７５ μＬ ｄｄＨ２Ｏ。 ＰＣＲ 扩增片段

利用 Ａｇｅｎｃｏｕｒｔ ＡＭＰｕｒｅ Ｂｅａｄｓ（Ｂｅｃｋｍａｎ Ｃｏｕｌｔｅｒ 公
司，美国） 纯化和 ＰｉｃｏＧｒｅｅｎ ｄｓＤＮＡ 试剂盒 （ Ｉｎ⁃
ｖｉｔｒｏｇｅｎ 公司，美国）定量，用 １．２％琼脂糖凝胶电

泳检验 ＰＣＲ 扩增结果，于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台进行

双端测序（２×３００ ｂｐ，上海派森诺有限公司）。
１．４　 母猪粪便代谢产物含量测定

　 　 准确称取粪便样品，利用气相色谱仪（Ａｇｉｌｅｎｔ
公司，７８９０Ａ，美国）测定其中短链脂肪酸（ＳＣＦＡ，
包括乙酸、丙酸、丁酸、异丁酸、戊酸和异戊酸）含

量［１１］ ，利用高效液相色谱仪（Ａｇｉｌｅｎｔ 公司，１２６０，
美国）分析生物胺（包括色胺、腐胺、尸胺、酪胺和

亚精胺）、吲哚和粪臭素含量［１１］ 。
１．５　 生物信息学与差异显著性分析

　 　 将测序得到的 ＰＥ ｒｅａｄｓ 进行去引物、质量过

滤和拼接。 利用 ＱＩＩＭＥ 软件调用 ＵＣＬＵＳ 序列比

对工具对质控后得到的有效序列在 ９７％序列相似

度下聚类，得到操作分类单元（ＯＴＵ）代表序列，并
将其与 ＧｒｅｅｎＧｅｎｅ 数据库 （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓ． ｌｂｌ．
ｇｏｖ ／ ｃｇｉ⁃ｂｉｎ ／ ｎｐｈ⁃ｉｎｄｅｘ．ｃｇｉ） ［１２］的模板序列相比对，
获取每个 ＯＴＵ 对应的分类学信息。 基于以上获

得的 ＯＴＵ 信息，调用 ＱＩＩＭＥ 软件 ａｌｐｈａ＿ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ．
ｐｙ 命令分析样品的 ａｌｐｈａ 多样性指数，即 ＡＣＥ、
Ｃｈａｏ１、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数；并在门和属水平

上聚类分析样品物种组成和相对丰度。 利用

ＰＩＣＲＵＳｔ 软件对粪便微生物群落进行功能预测，通
过 ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ 菌群丰度分析，筛选具有显著差

异功能的粪便菌群。
　 　 试验数据用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 初步整理后，利用

ＳＰＳＳ ２２．０ 软件进行单因素方差分析（ＡＮＯＶＡ），
数据以“平均值±标准误”表示。 利用 Ｍｅｔａｓｔａｔｓ 软

件（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｍｅｔａｓｔａｔｓ．ｃｂｃｂ．ｕｍｄ．ｅｄｕ ／ ）分析肠道微生

物相对丰度变化，利用 Ｒ 软件 ｇｇｐｌｏｔ２ 和 ｐｈｅａｔｍａｐ
程序以及 ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ Ｖ． ７． ０ 软件作图。 Ｐ ＜
０．０５表示差异显著，０． ０５≤Ｐ ＜ ０． １０ 表示有变化

趋势。

２　 结　 果
２．１　 母猪粪便微生物多样性的变化

　 　 由表 １ 可知，与对照组相比，饲粮添加甜菜碱

盐酸盐显著增加了哺乳第 ２１ 天母猪粪便微生物

２３９４
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Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数（Ｐ＜０．０５）。 由图 １ 可知，甜菜

碱盐酸盐组与对照组母猪粪便菌群结构明显聚成

两大类群。

表 １　 妊娠－哺乳期饲粮添加甜菜碱盐酸盐对母猪粪便微生物 ａｌｐｈａ 多样性的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ｂｅｔａｉｎｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｎ ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｌｐｈａ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｗｓ ｄｕｒｉｎｇ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ ａｎｄ ｌａｃｔａｔｉｏｎ

项目
Ｉｔｅｍｓ

妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ

对照组
Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ

甜菜碱盐酸盐组
Ｂｅｔａｉｎｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ ｇｒｏｕｐ

哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ

对照组
Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ

甜菜碱盐酸盐组
Ｂｅｔａｉｎｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ ｇｒｏｕｐ

ＡＣＥ 指数 ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ １ ６２４．１±９６．５ １ ５８３．１±６７．１ １ ２５７．６±８５．１ １ ６９４．６±６４．５∗

Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ １ ５１４．７±８８．１ １ ５１６．０±６０．３ １ ２４０．９±８５．１ １ ５９２．５±６１．１∗

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ７．２３±０．２２ ７．４８±０．１９ ７．６６±０．２６ ８．００±０．１２

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．９４±０．０１ ０．９６±０．０１ ０．９７±０．０１ ０．９８±０．０１

　 　 妊娠第 １０５ 天，ｎ＝ ８；哺乳第 ２１ 天，ｎ＝ １６。 ∗表示与对照组差异显著（Ｐ＜０．０５）。 下表同。
　 　 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ， ｎ ＝ ８； ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ， ｎ ＝ １６． ∗ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ
（Ｐ＜０．０５） ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ．

　 　 Ｂ１０５：妊娠第 １０５ 天甜菜碱盐酸盐组 Ｂｅｔａｉｎｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ；Ｃ１０５：妊娠第 １０５ 天对照组

Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ；ＢＬ２１：哺乳第 ２１ 天甜菜碱盐酸盐组 Ｂｅｔａｉｎｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ；
ＣＬ２１：哺乳第 ２１ 天对照组 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ。

图 １　 妊娠－哺乳期饲粮添加甜菜碱盐酸盐对母猪粪便微生物 ｂｅｔａ 多样性的影响

Ｆｉｇ．１　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ｂｅｔａｉｎｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｎ ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｂｅｔａ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｗｓ ｄｕｒｉｎｇ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ ａｎｄ ｌａｃｔａｔｉｏｎ

２．２　 母猪粪便微生物组成的变化

　 　 由图 ２ 可知，厚壁菌门、拟杆菌门、密螺旋体

门和疣微菌门为妊娠期母猪粪便菌群的主要优势

菌门（图 ２－Ａ），密螺旋体属、链球菌属、乳酸菌属

和普氏菌属为妊娠期母猪粪便菌群的主要优势菌

属（图 ２－Ｂ）。 厚壁菌门、拟杆菌门、螺旋体门和变

形菌门为哺乳期母猪粪便菌群的主要优势菌门

（图 ２－Ｃ），密螺旋体属、普氏菌属、乳酸菌属和草

螺旋菌属为哺乳期母猪粪便菌群的主要优势菌属

（图 ２－Ｄ）。
２．３　 母猪粪便的差异菌群

　 　 由图 ３ 可知，与对照组相比，妊娠第 １０５ 天

时，饲粮添加甜菜碱盐酸盐显著增加了迷踪菌门

和粪芽孢菌属相对丰度（Ｐ＜０．０５），显著降低了放

线菌门、未分类的酸杆菌门、贪铜菌属、多尔氏菌

属和互养菌属相对丰度（Ｐ＜０．０５）。 由图 ４ 可知，
与对照组相比，哺乳第 ２１ 天时，饲粮添加甜菜碱

盐酸盐显著增加了不动杆菌属、厌氧原体属、优杆
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菌属、短波单胞菌、草螺旋菌属、假单胞菌属、八联

球菌属、假平胞菌属、寡养单胞菌和变形菌门相对丰

度（Ｐ＜０．０５），显著降低了贪铜菌属、考拉杆菌属、
Ｓｐｈａｅｒｏｃｈａｅｔａ 和鞘氨醇杆菌相对丰度（Ｐ＜０．０５）。

　 　 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ：厚壁菌门；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ：拟杆菌门；Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ：螺旋体门；Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ：疣微菌门；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线菌

门；Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：蓝藻菌门；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ：柔膜菌门；Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ：纤维杆菌门；Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ：迷踪

菌门；Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｅｔｅｓ：未分类的酸杆菌门；Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ：广古菌门；Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ：黏胶球形菌门；Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ：密螺旋体属；
Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ：链球菌属；Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ：乳酸菌属；Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ：普式菌属；Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａ：颤螺菌属；Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ：瘤胃球菌属；
Ｃｏｐｒｏｃｏｃｃｕｓ：粪球菌属；Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ：梭菌属；Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒ：纤维杆菌属；Ｐａｒａｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ：副杆菌属； ［Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ］：未分类的普

氏菌属；Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ：阿克曼菌属；Ｄｏｒｅａ：多尔氏菌属；Ｔｕｒｉｃｉｂａｃｔｅｒ：苏黎世杆菌属；Ｈｅｒｂａｓｐｉｒｉｌｌｕｍ：草螺菌属；Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ：
脱硫弧菌属；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ：拟杆菌属；Ｏｔｈｅｒｓ：其他菌属。

图 ２　 妊娠－哺乳期饲粮添加甜菜碱盐酸盐对母猪粪便微生物组成的影响

Ｆｉｇ．２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ｂｅｔａｉｎｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｎ ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｗｓ ｄｕｒｉｎｇ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ ａｎｄ ｌａｃｔａｔｉｏｎ

２．４　 母猪粪便代谢产物含量的变化

　 　 由表 ２ 可知，与对照组相比，甜菜碱盐酸盐组

母猪妊娠第 １０５ 天粪便中尸胺含量显著增加（Ｐ＜
０．０５），粪便中乙酸（Ｐ ＝ ０．０５４）、直链脂肪酸（Ｐ ＝
０．０７５）和总 ＳＣＦＡ（Ｐ ＝ ０．０９）含量呈升高趋势；哺
乳第 ２１ 天粪便中腐胺、亚精胺和粪臭素含量显著

增加（Ｐ＜０．０５）。
２．５　 母猪粪便差异菌群与粪便代谢产物的相关性

　 　 由图 ５ 可知，皮尔曼相关性分析发现，粪便假

平胞菌属、短波单胞菌、寡养单胞菌、不动杆菌属、
厌氧原体属、变形菌门和草螺旋菌属相对丰度与

亚精胺含量呈显著正相关（Ｐ＜０．０５），寡养单胞菌、
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不动杆菌属、变形菌门、草螺旋菌属、假单胞菌属

和优杆菌属相对丰度与腐胺含量呈显著正相关

（Ｐ＜０．０５），厌氧原体属相对丰度与异戊酸和异丁

酸含量呈显著负相关（Ｐ＜０．０５）。

　 　 ｐ＿Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ：迷踪菌门；ｐ＿Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线菌门；ｐ＿Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｅｔｅｓ：未分类的酸杆菌门；ｇ＿Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｅｓ：互养菌属；ｇ＿
Ｃｏｐｒｏｂａｃｉｌｌｕｓ：粪芽孢菌属；ｇ＿Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ：贪铜菌属；ｇ＿Ｄｏｒｅａ：多尔氏菌属。
　 　 ∗表示与对照组差异显著（Ｐ＜０．０５）。 下图同。 ∗ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ （Ｐ＜０．０５） ．
Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ．

图 ３　 饲粮添加甜菜碱盐酸盐对妊娠第 １０５ 天母猪粪便差异菌群相对丰度的影响

Ｆｉｇ．３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ｂｅｔａｉｎｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｎ ｆｅｃａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ
ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｗｓ ａｔ ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ

２．６　 母猪粪便微生物功能预测

　 　 由图 ６ 可知，与对照组相比，饲粮添加甜菜碱

盐酸盐后，妊娠第 １０５ 天母猪粪便微生物有 ３ 条通

路显著富集，即核苷酸代谢、糖生物合成与代谢和

酶家族；哺乳第 ２１ 天母猪粪便微生物有 ４ 条通路

显著富集，即异生素生物降解和代谢、萜类和多酮

类代谢、其他氨基酸代谢和脂代谢。

３　 讨　 论
　 　 微生物多样性对于维持肠道微生物群落的稳

定和改善宿主的健康状况起着至关重要的作用，
微生物多样性降低，提示宿主肠道菌群发生紊

乱［１３］ 。 Ｃｈｅｎ 等［１４］ 研究发现，甜菜碱盐酸盐可显

著增加急性肝功能衰竭小鼠的肠道菌群多样性，
缓解机体炎症。 本研究发现，饲粮添加甜菜碱盐

酸盐增加了哺乳第 ２１ 天母猪粪便菌群 ａｌｐｈａ 多样

性，提示甜菜碱盐酸盐可改善哺乳期母猪的肠道

健康，有助于维持其正常泌乳活动。 此外，妊娠－
哺乳期间母猪粪便菌群结构发生了显著变化，提
示肠道微生物组成可能与妊娠与分娩期间的机体

代谢有关。
　 　 现有研究发现，厚壁菌门和拟杆菌门是妊娠－
哺乳期母猪的优势菌门［４］ ，与本研究结果一致。
基因组研究表明，一些属于迷踪菌门的菌群可发

酵葡萄糖［１５］ ，其相对丰度增加可促进玉米秸秆释

放出更多的含糖物质［１６］ 。 由普雷沃氏菌科和粪球

菌属产生的 ＳＣＦＡ 可增加杯状细胞数量，防止毒素

入侵宿主［１７］ 。 本研究中，饲粮添加甜菜碱盐酸盐

显著增了妊娠第 １０５ 天母猪粪便迷踪菌门和粪球

菌属相对丰度，提示甜菜碱盐酸盐可通过影响肠

道菌群结构来改善其糖脂代谢，增强机体免疫功

能。 厌氧原体属作为微生物区系中的关键抗炎成
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分［１８］ ，可通过调节转化生长因子－β（ＴＧＦ⁃β）和免

疫球蛋白 Ａ（ ＩｇＡ）的产生预防肠道炎症［１９］ 。 在本

研究中，饲粮添加甜菜碱盐酸盐显著增加了哺乳

第 ２１ 天母猪粪便厌氧原体属相对丰度，提示甜菜

碱盐酸盐可能通过增加机体肠道菌群相对丰度改

善哺乳引发的机体炎症。

　 　 ｐ＿Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；ｇ＿Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ：不动杆菌属；ｇ＿Ｈｅｒｂａｓｐｉｒｉｌｌｕｍ：草螺旋菌属；ｇ＿Ｐｈａｓｃｏｌａｒｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ：考拉

杆菌属；ｇ＿Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ：假平胞菌属；ｇ＿Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｐｍｏｎａｓ：寡养单胞菌；ｇ＿Ａｎａｅｒｏｐｌａｓｍａ：厌氧原体属；ｇ＿Ｓａｒｃｉｎａ：八联球菌

属；ｇ＿Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ：假单胞菌属；ｇ＿Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ：短波单胞菌；ｇ＿Ａｎａｅｒｏｖｏｒａｘ：优杆菌属；ｇ＿Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ：鞘氨醇杆菌。

图 ４　 饲粮添加甜菜碱盐酸盐对哺乳第 ２１ 天母猪粪便差异菌群相对丰度的影响

Ｆｉｇ．４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ｂｅｔａｉｎｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｎ ｆｅｃａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ
ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｗｓ ａｔ ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ

　 　 ＳＣＦＡ 主要由细菌发酵膳食纤维产生，随后被

宿主血液吸收，对肠道功能、炎症和宿主健康起着

至关重要的作用［２０］ 。 其中，乙酸可为宿主肠道菌

群和肠上皮细胞提供能量；丁酸作为维持机体肠

道健康及其完整性的重要物质，可为肠上皮细胞

的增殖分化提供 ６０％ ～ ７０％的能量［２１］ ；戊酸可参
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与抑制机体结肠癌细胞的生长，缓解机体肠道炎

症［２２］ 。 本研究中，饲粮添加甜菜碱盐酸盐有增加

妊娠后期母猪粪便中乙酸、直链脂肪酸和总 ＳＣＦＡ
含量的趋势，提示甜菜碱盐酸盐可能通过调节营

养物质代谢来维持其肠道健康；饲粮添加甜菜碱盐

酸盐显著降低了哺乳后期母猪粪便中丁酸含量，且有

降低戊酸含量的趋势，提示甜菜碱盐酸盐可通过为母

猪提供能量满足哺乳仔猪的能量需要。

表 ２　 妊娠－哺乳期饲粮添加甜菜碱盐酸盐对母猪粪便代谢产物含量的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｅｔａｒｙ ｂｅｔａｉｎｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｎ ｆｅｃａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ
ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｓｏｗｓ ｄｕｒｉｎｇ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ ａｎｄ ｌａｃｔａｔｉｏｎ

项目
Ｉｔｅｍｓ

时间
Ｔｉｍｅ

对照组
Ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ

甜菜碱盐酸盐组
Ｂｅｔａｉｎｅ ｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ

ｇｒｏｕｐ
乙酸 妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ ７．４１±０．５９ ９．５８±０．８４
Ａｃｅｔａｔｅ ／ （ｍｇ ／ ｇ） 哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ １１．５８±１．６１ ８．９７±０．８０
丙酸 妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ ３．００±０．２９ ３．４４±０．１６
Ｐｒｏｐｉｏｎａｔｅ ／ （ｍｇ ／ ｇ） 哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ ４．１４±０．７１ ３．７６±０．５２
丁酸 妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ １．１４±０．１３ １．２９±０．１０
Ｂｕｔｙｒａｔｅ ／ （ｍｇ ／ ｇ） 哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ ２．２３±０．２７ １．８９±０．９１
戊酸 妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ ０．３１±０．０４ ０．３３±０．０３
Ｖａｌｅｒａｔｅ ／ （ｍｇ ／ ｇ） 哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ ０．６２±０．０７ ０．５３±０．０８
直链脂肪酸 妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ １１．８７±０．９８ １４．６４±１．０５
Ｓｔｒａｉｇｈｔ⁃ｃｈａｉｎ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ／ （ｍｇ ／ ｇ） 哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ １８．５７±２．５５ １５．１５±１．６５
异丁酸 妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ ０．３５±０．０４ ０．３６±０．０３
Ｉｓｏｂｕｔｙｒａｔｅ ／ （ｍｇ ／ ｇ） 哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ ０．５９±０．０７ ０．５２±０．０７
异戊酸 妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ ０．５８±０．０７ ０．５７±０．０７
Ｉｓｏｖａｌｅｒａｔｅ ／ （ｍｇ ／ ｇ） 哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ １．０９±０．１３ ０．９４±０．１６
支链脂肪酸 妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ ０．９３±０．１１ ０．９３±０．１０
Ｂｒａｎｃｈｅｄ⁃ｃｈａｉｎ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ／ （ｍｇ ／ ｇ） 哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ １．６９±０．２０ １．４６±０．２３
总短链脂肪酸 妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ １２．８０±１．０７ １５．５６±１．０７
Ｔｏｔａｌ ＳＣＦＡ ／ （ｍｇ ／ ｇ） 哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ ２０．２６±２．５５ １６．６１±１．８２
色胺 妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ ０．２７±０．０３ ０．３３±０．０２
Ｔｒｙｐｔａｍｉｎｅ ／ （μｇ ／ ｇ） 哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ ０．２７±０．０３ ０．３７±０．０５
腐胺 妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ １．４７±０．２２ １．２５±０．０９
Ｐｕｔｒｅｓｃｉｎｅ ／ （μｇ ／ ｇ） 哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ ０．７６±０．０６ １．４４±０．２０∗

尸胺 妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ １．６５±０．２８ ２．５６±０．２６∗

Ｃａｄａｖｅｒｉｎｅ ／ （μｇ ／ ｇ） 哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ ０．６５±０．１２ ０．９０±０．２０
酪胺 妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ ０．０８±０．０１ ０．０８±０．０２
Ｔｙｒａｍｉｎｅ ／ （μｇ ／ ｇ） 哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ ０．５６±０．１８ ０．２８±０．０６
亚精胺 妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ １．４２±０．２２ １．７９±０．２４
Ｓｐｅｒｍｉｄｉｎｅ ／ （μｇ ／ ｇ） 哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ ０．５６±０．１１ １．０８±０．０９∗

吲哚 妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ ３．９１±０．５８ ２．９７±０．４４
Ｉｎｄｏｌｅ ／ （μｇ ／ ｇ） 哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ ６．３４±１．７５ ５．８３±１．５２
粪臭素 妊娠第 １０５ 天 Ｄａｙ １０５ ｏｆ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ ３．３１±０．７２ ３．０８±２．８９
Ｓｋａｔｏｌｅ ／ （μｇ ／ ｇ） 哺乳第 ２１ 天 Ｄａｙ ２１ ｏｆ ｌａｃｔａｔｉｏｎ １２．１７±２．０７ ６．１１±１．１１∗

　 　 生物胺由机体结肠微生物发酵含氮化合物产

生。 其中，腐胺是精胺和亚精胺的前体，均可调节

胎盘的生长；精胺和亚精胺可参与调节机体核酸

和蛋白质等大分子物质的合成，促进其肠道健康；
赖氨酸在机体脱羧酶作用下可产生尸胺。 本研究

发现，饲粮添加甜菜碱盐酸盐显著增加了妊娠第 １０５
天母猪粪便中尸胺含量，可能与肠道微生物促进了赖

氨酸的分解代谢有关；显著增加了哺乳第 ２１ 天母猪

粪便中腐胺和亚精胺含量，提示甜菜碱盐酸盐可促进

肠上皮细胞的增殖和维持其肠道健康［２３］。
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　 　 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ：假平胞菌属；Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ：短波单胞菌；Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｐｍｏｎａｓ：寡养单胞菌；Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ：不动杆菌属；
Ａｎａｅｒｏｐｌａｓｍａ：厌氧原体属；Ｓａｒｃｉｎａ：八联球菌属；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；Ｈｅｒｂａｓｐｉｒｉｌｌｕｍ：草螺旋菌属；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线

菌门；Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ：假单胞菌属；Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ：乳酸菌属；Ａｎａｅｒｏｖｏｒａｘ：优杆菌属；Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ：贪铜菌属；Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ：
鞘氨醇杆菌属；Ｄｏｒｅａ：多尔氏菌属；Ｐｈａｓｃｏｌａｒｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ：考拉杆菌属；Ａｃｅｔａｔｅ：乙酸；Ｐｒｏｐｉｏｎａｔｅ：丙酸；Ｂｕｔｙｒａｔｅ：丁酸；Ｖａｌｅｒ⁃
ａｔｅ：戊酸；Ｔｏｔａｌ ＳＣＦＡ：总短链脂肪酸；Ｉｓｏｂｕｔｙｒａｔｅ：异丁酸；Ｉｓｏｖａｌｅｒａｔｅ：异戊酸； Ｔｒｙｐｔａｍｉｎｅ：色胺；Ｐｕｔｒｅｓｃｉｎｅ：腐胺；Ｃａｄａｖｅｒ⁃
ｉｎｅ：尸胺；Ｔｙｒａｍｉｎｅ：酪胺；Ｓｐｅｒｍｉｄｉｎｅ：亚精胺；Ｉｎｄｏｌｅ：吲哚；Ｓｋａｔｏｌｅ：粪臭素。
　 　 ∗：显著相关 ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ （Ｐ＜０．０５）。

图 ５　 妊娠－哺乳母猪粪便差异菌群与代谢产物的相关性

Ｆｉｇ．５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｆｅｃａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｉｎ ｓｏｗｓ ｄｕｒｉｎｇ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ ａｎｄ ｌａｃｔａｔｉｏｎ

　 　 动物肠道菌群可发酵小肠内未被消化吸收的

蛋白质产生色氨酸，进一步降解产生吲哚和粪臭

素等物质［２４］ 。 粪臭素可通过血液循环，经肝脏代

谢随尿液排出或者储存于肌肉和脂肪组织［２５］ 。 宿

主对蛋白质的消化利用越少，未被消化吸收的蛋

白质进入后肠就越多，进而会产生较多的粪臭素。
本研究发现，饲粮添加甜菜碱盐酸盐可显著降低

产后第 ２１ 天粪臭素含量，这有利于提高小肠对蛋

白质的利用率，减少肠道内粪臭素的形成。
　 　 腐胺和亚精胺可参与调节机体代谢及蛋白质

合成，且腐胺对缓解肠道炎症具有重要作用。 本

研究通过肠道差异菌群与其代谢产物的关联分析

发现，粪便寡养单胞菌、不动杆菌属、变形菌门和

草螺旋体属相对丰度与亚精胺和腐胺粮含量呈正

相关，厌氧原体属相对丰度与亚精胺、腐胺、异丁

酸和异戊酸含量呈负相关。 这提示甜菜碱盐酸盐

参与了缓解机体炎症及调控 ／激活宿主相关蛋白

质酶的合成［２６］ ，该作用可能是通过调节肠道菌群

丰度和组成来实现的。 有研究发现，甜菜碱盐酸

盐可 通 过 改 善 宿 主 肠 道 群 落 结 构 缓 解 机 体

炎症［１４］ 。
　 　 现有研究表明，一些来源于植物的萜类化合

物和姜黄素具有很强的抗炎活性［２７］ 。 本研究发

现，饲粮添加甜菜碱盐酸盐可显著上调妊娠第 １０５
天母猪粪便微生物中与核苷酸代谢、聚糖生物合

成与代谢和酶家族相关的代谢通路，以及哺乳第

２１ 天母猪粪便微生物中与异生素生物降解和代

谢、萜类和多酮类代谢、脂代谢和其他氨基酸代谢

相关的代谢通路，这可能有利于缓解母猪的机体

炎症，改善母猪的脂蛋白代谢和能量消耗［２８］ 。

４　 结　 论
　 　 妊娠－哺乳期饲粮添加甜菜碱盐酸盐改善了

母猪的肠道菌群平衡及其代谢活性，上调了缓解

机体炎症及改善脂代谢的相关代谢通路，促进了

机体健康。
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　 　 Ｘｅｎｏｂｉｏｔｉｃｓ Ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：异生素生物降解和代谢；Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：核苷酸代谢；Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ
Ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ ａｎｄ Ｐｏｌｙｋｅｔｉｄｅｓ：萜类和多酮类代谢；Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ Ｏｔｈｅｒ Ａｍｉｎｏ Ａｃｉｄｓ：其他氨基酸代谢；Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ Ｃｏｆａｃｔｏｒｓ
ａｎｄ Ｖｉｔａｍｉｎｓ：辅酶因子和维生素代谢；Ｌｉｐｉｄ Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：脂代谢；Ｇｌｙｃａｎ Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：糖生物合成与代谢；
Ｅｎｚｙｍｅ Ｆａｍｉｌｉｅｓ：酶家族；Ｅｎｅｒｇｙ Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：能量代谢；Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ Ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ：碳水化合物代谢；Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ Ｏｔｈｅｒ Ｓｅｃ⁃
ｏｎｄａｒｙ Ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ：其他次级代谢产物的合成；Ａｍｉｎｏ Ａｃｉｄ Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ：氨基酸代谢。

图 ６　 妊娠－哺乳母猪粪便微生物的功能差异

Ｆｉｇ．６　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｗｓ ｄｕｒｉｎｇ ｐｒｅｇｎａｎｃｙ ａｎｄ ｌａｃｔａｔｉｏｎ
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