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摘要：【目的】旨在通过微生物体外发酵技术，以回肠微生物为参照，研究猪盲肠及结肠微生物对在小

肠微生物中代谢率较低的蛋氨酸的代谢特性。【方法】采集 4 头健康 100 kg 左右杜×长×大杂交猪的盲肠、

结肠与回肠食糜作为接种物，分别接种于 10 mmol/L 蛋氨酸的培养基中，37 °C 体外培养 24 h。分别设

含蛋基酸溶液和含各肠段食糜接种物的空白对照组。【结果】(1) 不同肠段微生物以蛋氨酸为底物体外

发酵，盲肠组蛋氨酸消失率(21.9%)显著高于结肠组(16.7%)与回肠组(16.3%) (P<0.05)。盲肠组总 SCFA
量显著高于结肠与回肠组(P<0.05)，伴随着 pH 值下降程度最高；盲肠组 MCP 产量也显著高于结肠与回

肠组(P<0.05)；在产气量与 NH3-N 浓度上，盲肠组与结肠组均显著低于回肠组(P<0.05)。(2) 以蛋氨酸

为底物体外发酵，门水平上，总菌、厚壁菌门含量在各肠段组间无显著差异(P>0.05)，拟杆菌门含量在

盲肠组最高；与不加蛋氨酸底物的对照组比较，三个肠段试验组总菌、厚壁菌门含量均显著高于对照组

(P<0.05)，而拟杆菌门含量在试验组与对照组间差异不显著(P>0.05)。属水平上，盲肠组和结肠组大肠

杆菌属数量显著低于回肠组(P<0.05)，而柔嫩梭菌属和梭菌 XIV 属数量在盲肠组和结肠组均高于回肠组；

各肠段组间双歧杆菌数量无显著差异(P>0.05)。【结论】以蛋氨酸为底物，体外培养猪盲肠微生物对蛋

氨酸代谢率高于回肠微生物，伴随着其他发酵参数的变化，并且发酵产生更多的菌体蛋白。相比于回肠

微生物发酵，大肠微生物发酵后，柔嫩梭菌属和梭菌 XIV 属数量较高，而大肠杆菌属数量较低。 
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蛋氨酸是动物体内必需氨基酸之一，其在参

与机体蛋白质合成以及维持机体免疫功能等方面

发挥重要作用。营养学新观点认为，日粮中的大

量氨基酸并没被吸收进入门静脉，而在肠道内被

代谢利用[1]。其中，蛋氨酸到达猪门静脉的净平衡

约 69%[2]。氨基酸在肠道中可被肠黏膜细胞代谢

利用，也可能会被肠道中数量繁多、复杂多样的

微生物菌群所代谢。Chen 等[3–4]研究发现，肠上皮

细胞主要代谢支链氨基酸，而对于蛋氨酸的代谢

几乎可以忽略不计，表明肠上皮细胞难以代谢蛋
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氨酸。Dai 等研究表明，猪小肠微生物可少量代谢

蛋氨酸[5]；有意思的是，从十二指肠、空肠到回肠

肠段，越靠近后肠肠段的微生物对蛋氨酸的代谢

利用率越高。随着肠段向后到大肠，大肠微生物

对进入到该肠段的蛋氨酸是否代谢尚不清楚，探

明大肠微生物对蛋氨酸的代谢有助于丰富氨基酸

营养理论。本研究采用微生物体外发酵技术以猪

回肠微生物为参照，研究了盲肠、结肠微生物对

蛋氨酸的代谢特性，并分析比较了可能参与蛋氨

酸代谢的细菌区系丰度。 

1  材料和方法 

1.1  培养基与接种物制备 

厌氧培养基参考 Williams 等[6]和 Dai 等[5]的方

法配置。培养基持续通入 CO2，至溶液澄清呈淡

黄色后，每血清瓶分装 88 mL，高压灭菌。在基

础培养基中，注入 100 mmol/L 蛋氨酸母液 10 mL

作为蛋氨酸培养基。接种前加入 1 mL 维生素溶液

和 1 mL 还原剂溶液，并将培养基 37 °C 预热。 

选取 3 头健康的 6 月龄杜×长×大育肥猪，采

集回肠、盲肠和结肠中段内容物，分别将不同肠

段的 3 份样品进行混匀、称量。37 °C 预热的 PBS

迅速冲洗食糜到持续通 CO2 的灭菌血清瓶，PBS

与食糜按 1∶9 比例混匀，4 层无菌纱布过滤后作

为接种物。 

1.2  体外发酵 

原代培养 3 个处理组分别为基础培养基+蛋氨

酸溶液+回肠或盲肠或结肠食糜接种物；对照组一

中含有基础培养基和蛋氨酸溶液；对照组二分别

为基础培养基+回肠或盲肠或结肠食糜接种物。各

4 个重复。5 mL 接种物注入到预热培养基，37 °C

培养 24 h。 

继代培养使用原代培养 24 h 的发酵液作为接

种物接种 10 mL，37 °C 培养，24 h 为一代，连续

传 6 代。采集继代培养的第 2、4、6 代的 0 h 和

24 h 发酵液。 

1.3  发酵指标测定 

测定 0 h 与培养 24 h 发酵液 pH 值。在发酵的

4、8、12、16 和 24 h，参照 Theodorou 等[7]方法

测定产气量。分别参照 Muftic 方法[8]测定 24 h 发

酵 液 的 氨 态 氮 (NH3-N) ， 比 色 法 测 定 菌 体 蛋 白

(MCP)浓度。使用仪器 GC-14B 型气相色谱仪(日本

岛津公司)测定 24 h 发酵液的短链脂肪酸(SCFA)，参

考 Zhang 等[9]的方法。取发酵样品 1 mL 加 0.2 mL 

25%偏磷酸和巴豆酸(内标法，100 mL 溶液中含

巴豆酸 0.6464g)混合液 1 mL，12000 r/min 离心

10 min，取上清液 0.5 mL 进行测定。柱温 110 °C，

进样温度为 180 °C，检测器温度为 180 °C。 

1.4  蛋氨酸测定 

使用仪器高效液相色谱仪(Agilent 1100)测定

发酵液蛋氨酸。样品前处理：200 µL 发酵液，

13000×g、4 °C 离心 10 min。转移 100 µL 上清加入

100 µL 1.5 mol/L 冰  HClO4，混匀后加入 50 µL 

2 mol/L 冰 K2CO3。打开盖子，释放 CO2。13000×g 

4°C 离心 10 min。转移上清至新的 1.5 mL 离心管。

取 100 µL 样品，加入样品瓶中，再加入 100 µL 

1.2%苯甲酸，100 µL 饱和 K2B4O7，100 µL 内标，

1.4 mL 水。HPLC 检测：色谱柱 C18，4.6 mm×250 mm；

流速，1.1 mL/min；柱温，20–25 °C；检测波长，

Ex 340 nm，Em 455 nm；进样：15 µL 样品溶液+ 

15 µL OPA 溶液，反应 1 min。流动相：流动相 A，

27.3 g 三水乙酸铵溶于 1.6 L 水中，加入 96 µL     

6 mol/L HCl，180 mL 甲醇，10 mL 四氢呋喃，定

容至 2 L (pH 7.2)；流动相 B，100% 甲醇。 
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1.5  DNA 提取和 Real-time PCR 定量菌群 

DNA 提取参照 Zoetendal 等[10]，用磁珠法破

碎，苯酚氯仿萃取。实时定量 PCR 使用 Step One 

PlusTM 平台、SYBR Premix Ex Taq 酶体系对发酵

液中总菌、厚壁菌门、拟杆菌门以及大肠杆菌、

柔嫩梭菌、梭菌 XIV 和双歧杆菌属进行定量分析，

引物序列见表 1。分别以相应的 16S rRNA 基因作

为模板制作各目标菌定量的标准曲线。 

1.6  数据统计分析 

氨基酸消失率按照公式(1)计算。 

D24 (%) = [(AA0–AA24) A(PC0–PC24)–(NC0–NC24)]/AA0 公式(1) 

D24 是 24 h 的蛋氨酸消失率，AA0、AA24 是各

处理组 0 h、24 h 的蛋氨酸浓度，PC0、NC0 分别

是对照组 1、对照组 2 在 0 h 的蛋氨酸浓度，PC24、

NC24 分别是对照组 1、对照组 2 在 24 h 的蛋氨酸

浓度。 

2  结果和分析 

2.1  体外发酵 24 h 的累积产气量和 pH 值变化 

不同肠段微生物以蛋氨酸为底物体外发酵

24 h 的累积产气量变化见表 2。微生物在 24 h 的

发酵过程中，累积产气量不断增加；累积产气量由

高到低依次为回肠组、盲肠组与结肠组，其中盲肠

组与结肠组累积产气量显著低于回肠组(P<0.05)。 

 
表 1.  实时定量 PCR 引物序列 

Table 1.  Primers used in this study 
Target organisms Forward primer (5′→3′) Reverse primer (5′→3′) References

Total bacteria GTGSTGCAYGGYYGTCGTCA ACGTCRTCCMCNCCTTCCTC [10] 

Firmicutes GGAGYATGTGGTTTAATTCGAAGCA AGCTGACGACAACCATGCAC [11] 

Bacteroidetes GGARCATGTGGTTTAATTCGATGAT AGCTGACGACAACCATGCAG [12] 

Clostridium leptum subgroup GCACAAGCAGTGGAGT CTTCCTCCGTTTTGTCAA [13] 

Escherichia coli CATGCCGCGTGTATGAAGAA CGGGTAACGTCAATGAGCAAA [14] 

Clostridium cluster XIVa CGGTACCTGACTAAGAAGC AGTTTYATTCTTGCGAACG [15] 

Bifidobacterium spp. TCGCGTCYGGTGTGAAAG GGTGTTCTTCCCGATATCTACA [16] 

 
表 2.  体外发酵 24 h 的累积产气量变化 
Table 2.  Cumulative gas production during 24 h in 
vitro fermentation (mL) 

t/h Ileum Cecum Colon 
4 1.35±0.33 2.50±0.43 2.40±0.41 
8 5.85±0.48 6.00±0.15 3.95±0.91 
12 13.75±1.14a 7.42±0.38 b 5.57±0.76 b 
16 15.10±1.10a 8.87±0.34b 7.67±0.04b 
24 20.87±1.11a 18.62±0.34b 16.12±1.03c 

Values in the table are mean±SEM. In the same row, values with 
no letter or the same letter superscripts mean no significant 
difference (P>0.05), while with different small letter 
superscripts mean significant difference (P<0.05). The same as 
below. 

微生物体外发酵 24 h 的 pH 变化见表 3。各肠

段试验组 24 h pH 值与 0 h pH 值相比显著降低

(P<0.05)；回肠试验组与对照组 24 h pH 值无显著

差异(P>0.05)，而盲肠试验组、结肠试验组与各自

肠段对照组相比 24 h pH 值显著下降(P<0.05)。 

2.2  体外发酵 24 h 的 SCFA 产量 

不同肠段微生物以蛋氨酸为底物体外发酵

24 h 的 SCFA 产量见表 4。盲肠组总 SCFA 产量显

著高于结肠组与回肠组(P<0.05)；回肠组丙酸和戊

酸产量较高，而盲肠与结肠组乙酸和丁酸产量较 
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表 3.  体外发酵 24 h 的 pH 变化 
Table 3.  Changes of pH value during 24 h in vitro 
fermentation 

Segments 
Met Control 2 

0 h 24 h 0 h 24 h 

Ileum 6.79±0.01a 6.51±0.01b 6.76±0.02a 6.54±0.01b

Cecum 6.76±0.02a 6.47±0.03b 6.74±0.02a 6.67±0.02a

Colon 6.80±0.01a 6.55±0.01b 6.79±0.01a 6.63±0.02a

 
表 4.  不同肠段微生物体外发酵 24 h SCFA 产量

(mmol/L) 
Table 4.  Concentration of SCFA after 24 h in vitro 
fermentation (mmol/L) 
Items Ileum Cecum Colon 

Acetate – 2.81±0.28a 1.46±0.16b 

Propionate 4.91±0.03a 3.11±0.17b 2.62±0.17b 

Butyrate 0.62±0.09b 2.40±0.11a 2.02±0.12a 

Valerate 0.40±0.06a 0.06±0.01b 0.01±0.01b 

Isobutyrate 0.07±0.03 0.05±0.01 0.05±0.01 

Isovalerate 0.03±0.01 0.06±0.02 0.06±0.03 

Total BCFA 0.10±0.04 0.11±0.03 0.11±0.04 

Total SCFA 4.64±0.40b 8.50±0.48a 6.22±0.20b 

 
高。支链脂肪酸异丁酸与异戊酸在三组中产量都

很低，且无显著差异。 

2.3  体外发酵 24 h 的 NH3-N 和 MCP 浓度 

不同肠段微生物以蛋氨酸为底物体外发酵

24 h 的 MCP 与 NH3-N 的结果见图 1。盲肠组 MCP

产量显著高于回肠组与结肠组(P<0.05)，回肠组与

结肠组间差异不显著。盲肠组与结肠组 NH3-N 浓

度显著低于回肠组(P<0.05)，盲肠组与结肠组间差

异不显著。 

2.4  体外发酵 24 h 的蛋氨酸消失率 

不同肠段微生物体外发酵 24 h 后蛋氨酸消失

率见图 2。盲肠组蛋氨酸消失率显著高于回肠组和

结肠组(P<0.05)，回肠组与结肠组间蛋氨酸消失率

差异不显著。 

 
 
图 1.  体外发酵 24 h NH3-N 和 MCP 浓度变化 
Figure 1.  Concentrations of NH3-N and MCP after 
24 h in vitro fermentation. Values are the mean±SEM. 
Values with different letters (a, b) are significantly 
different (P<0.05). 
 

 
 

图 2.  体外发酵 24 h 蛋氨酸消失率 
Figure 2.  Rates of disappearance (%) of Methionine 
after 24 h in vitro fermentation. Values are the mean±SEM. 
Values with different letters (a, b) are significantly 
different (P<0.05). 
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2.5  体外发酵 24 h 菌群变化 

体外发酵 24 h 后，发酵液中总菌、厚壁菌门

和拟杆菌门的数量见表 5。以蛋氨酸为底物，总菌、

厚壁菌门含量在各肠段组间无显著差异，拟杆菌

门含量在盲肠组最高。与不加蛋氨酸底物的对照

组比较，3 个肠段试验组总菌、厚壁菌门含量均显

著高于对照组(P<0.05)，而拟杆菌门含量在试验组

与对照组间差异不显著(P>0.05)。 

属水平上，大肠杆菌、柔嫩梭菌、梭菌 XIV

和双歧杆菌的数量见表 6。盲肠组和结肠组大肠杆 
 

表 5.  体外发酵 24 h 细菌总菌、厚壁菌门、拟杆菌门数量 
Table 5.  Copy numbers of total bacteria, Firmicutes and Bacteroidetes after 24 h in vitro fermentation [Lg(copies/mL)] 

Items Group 
Segments 

SEM P value 
Ileum Cecum Colon 

Total bacteria Met 11.34a 11.37a 11.13a 0.06 0.20 
Control 2 10.62b 10.60b 10.72b 0.05 0.21 
SEM 0.17 0.27 0.22   
P value <0.01 <0.01 <0.01   

Firmicutes Met 10.65a 10.88a 10.68a 0.05 0.18 
Control 2 10.31b 10.20b 10.28b 0.05 0.21 
SEM 0.05 0.20 0.18   
P value <0.01 <0.01 <0.01   

Bacteroidetes Met 9.93AB 10.00A 9.68B 0.06 0.07 
Control 2 9.96 9.87 9.86 0.04 0.58 
SEM 0.04 0.11 0.12   
P value 0.85 <0.01 <0.05   

Values in the table are mean±SEM. Values in the same row or column, which do not share the same small letter or capital letter are 
significantly different (P<0.05), respectively. 

 

表 6.  体外发酵 24 h 大肠杆菌、双歧杆菌、柔嫩梭菌、梭菌 XIV 数量 
Table 6.  Copy numbers of Escherichia coli, Bifidobacterium spp., Clostridium leptum subgroup, Clostridium 
cluster XIVa after 24 h in vitro fermentation [Lg(copies/mL)]  

Items Group 
Segments 

SEM P value 
Ileum Cecum Colon 

Escherichia coli Met 10.65Aa 7.76Bb 7.93Bb 0.47 <0.01 
Control 2 10.50Ab 8.06Ba 8.40Ca 0.38 <0.01 
SEM 0.04 0.07 0.08   
P value <0.05 <0.01 <0.01   

Bifidobacterium spp. Met 8.99 8.90a 8.87a 0.05 0.64 
Control 2 8.96A 8.12Bb 8.18Bb 0.14 <0.01 
SEM 0.02 0.14 0.11   
P value 0.60 <0.01 <0.01   

Clostridium 
leptum 
subgroup 

Met 8.27Ba 9.51Aa 9.11Aa 0.20 <0.05 
Control 2 7.62Cb 8.14Bb 8.44Ab 0.12 <0.01 
SEM 0.10 0.20 0.12   
P value <0.01 <0.01 <0.05   

Clostridium cluster 
XIVa 

Met 10.25Ba 10.76Aa 10.54ABa 0.09 0.05 
Control 2 9.27Bb 9.59Ab 9.66Ab 0.07 <0.05 
SEM 0.16 0.17 0.13   
P value <0.05 <0.01 <0.01   

Values in the table are mean±SEM. Values in the same row or column, which do not share the same small letter or capital letter are 
significantly different (P<0.05), respectively. 
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菌属数量显著低于回肠组(P<0.05)，而柔嫩梭菌属

和梭菌 XIV 属数量在盲肠组和结肠组均高于回肠

组；各肠段组间双歧杆菌数量无显著差异(P>0.05)。

与不加蛋氨酸底物的对照组比较，大肠杆菌数量

在回肠试验组显著高于对照组，而在盲肠和结肠

试验组则显著低于对照组(P<0.05)；双歧杆菌属数

量在盲肠和结肠试验组显著高于对照组(P<0.05)，

而在回肠试验组与对照组无显著差异(P>0.05)；柔

嫩梭菌属和梭菌 XIV 属数量在 3 个肠段试验组均

显著高于对照组(P<0.05)。 

3  讨论 

3.1  不同肠段微生物体外培养发酵参数的比较 

pH 对肠道微生物的生存有十分重要的影响，

猪肠道内由前肠到后肠 pH 呈逐渐增加的趋势[17]，

大肠微生物的最适 pH 一般为 6.5–7.5 左右。在猪

肠道内，SCFA 和 NH3-N 含量均可影响 pH 值变

化。本研究中培养液的 pH 在 24 h 培养过程中呈

逐渐降低的趋势，这主要是生成的酸累加作用造

成的。盲肠组在 24 h 发酵过程与对照组相比下降

最多，表明盲肠内酸的累计产生量最多，这也与

盲肠接种物体外发酵总 SCFA 产量最高的结果相

吻合。 

猪肠道中 SCFA 是微生物发酵的主要终产物

之一[18–19]，研究表明肠道上皮可吸收 94.4%–97.6%

产生的 SCFA[20]。之前认为 SCFA 的产生主要来自

纤维以及抗性淀粉[21]，不过后来人们发现大肠内

未消化的蛋白质代谢也是 SCFA 的重要来源[22]。

本研究发现，盲肠接种物发酵，其乙酸、丙酸、

丁酸以及总 SCFA 含量都处于较高的水平，这暗

示了体外条件下盲肠微生物对蛋氨酸的利用能力

在 3 个肠段中最强。 

3.2  不同肠段微生物体外培养 NH3-N、MCP 的

比较 

NH3-N 的含量一定程度上可以反映出微生物

分解含氮物质产生 NH3-N 及对其摄取利用的情

况，是机体氮代谢水平的重要指标之一[23]。一般

机体肠道内氨的浓度很低，然而在日粮蛋白质增加

的情况下肠腔以及粪中氨浓度会显著升高[24]。产生

的氨可被肠黏膜吸收[25]；此外，在有能量和碳架

的情况下，NH3-N 是微生物合成 MCP 的主要氮源。

MCP 浓度反映微生物利用 NH3-N、氨基酸等底物

合成蛋白质的能力。本研究中，回肠组 NH3-N 产

生量显著高于盲肠组与结肠组，而相对的形成

MCP 的含量较少，提示回肠内产氨的细菌较多，

蛋氨酸在回肠组中一个显著的代谢去路是形成了

NH3-N，而利用 NH3-N 的细菌相对较少。相比较，

盲肠微生物利用蛋氨酸体外发酵合成了较多的

MCP，提示较回、结肠微生物，盲肠微生物氮代

谢的主要代谢去路为微生物自身增殖利用。 

3.3  大肠微生物与小肠微生物对蛋氨酸代谢率的

比较 

研究表明，不同肠段微生物对于同一种氨基

酸的利用存在肠段特异性[26–27]，然而此前的研究

关注小肠微生物对氨基酸代谢的影响。本研究发

现，盲肠组的蛋氨酸消失率显著高于回肠组与结

肠组，同时不同肠段微生物利用蛋氨酸得到的代

谢产物也存在较大差异，提示不同肠段优势菌群

各不相同，造成对蛋氨酸利用效率、代谢产物含

量有所不同。 

3.4  不同肠段微生物对蛋氨酸代谢的菌群区系变化 

已有研究表明，Clostridium、Bacteriodes 及

Peptostreptococcus 属细菌在大肠中可作为发酵氨

基酸的细菌[4,28]，以单一蛋氨酸作为氮底物哪些细



790 Kaifan Yu et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2018, 58(5) 

actamicro@im.ac.cn 

菌对其代谢利用能力强尚无定论。一些研究表明，

日粮蛋氨酸摄入会显著影响肠道微生物区系。李

永洙[29]在蛋鸡低蛋白日粮中额外添加蛋氨酸、赖氨

酸和苏氨酸时发现，蛋鸡盲肠内乳杆菌、梭菌属和

普雷沃氏菌属显著增加，并可显著改善蛋鸡生产性

能。王洪荣[30]体外培养瘤胃微生物并选择性缺省个

别种类氨基酸，发现缺少蛋氨酸会显著限制细菌以

及原虫的生长。本研究发现，以蛋氨酸为底物，盲

肠组总菌、厚壁菌门、拟杆菌门数量均为 3 个肠段

最高，这与盲肠蛋氨酸消失率及 MCP 较高的结果

一致，体现出细菌数量与蛋氨酸代谢效率有关。 

在属水平上，本研究中以蛋氨酸为底物，盲

肠组和结肠组大肠杆菌属数量显著低于回肠组，

同时也显著低于不加蛋氨酸底物的对照组的大肠

杆菌数量。大肠杆菌为革兰氏阴性菌，它与其他

种类细菌的繁殖存在竞争作用。盲肠与结肠试验

组中大肠杆菌数量少，可能是因为盲肠与结肠接

种物中其他细菌含量丰富，发酵过程中大量繁殖，

与大肠杆菌形成了竞争性抑制作用；而回肠接种

物中总体细菌数量较少，在发酵过程中对大肠杆

菌的抑制能力较弱，导致回肠试验组大肠杆菌大

量繁殖。本研究中另外还发现，大肠杆菌属数量

与 NH3N 含量显著正相关。柔嫩梭菌属是厚壁菌

门的主要成员之一，同时也是最主要的产丁酸菌之

一[31]。本研究中，盲肠组柔嫩梭菌含量最高，其发

酵产生丁酸的含量在三组间也最高，两者间存在显

著正相关。相比于未加蛋氨酸底物对照组，蛋氨酸

试验组中柔嫩梭菌属和梭菌 XIV 属在 3 个肠段均较

高，提示这 2 个菌属中可能依赖蛋氨酸作为氮源。 

4  结论 

综上所述，猪盲肠、结肠与回肠微生物以蛋

氨酸为底物体外发酵，盲肠微生物对蛋氨酸的代

谢率较高，伴随着其他发酵参数的变化，并且发

酵产生更多的菌体蛋白。与回肠微生物发酵相比，

盲肠和结肠微生物发酵后的大肠杆菌属数量较

低，而柔嫩梭菌属和梭菌 XIV 属数量较高。 
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Metabolic characteristics of methionine by in vitro fermentation 
with bacteria from different swine intestinal segment 

Kaifan Yu, Fuzhe Zhang, Weiyun Zhu* 
Laboratory of Gastrointestinal Microbiology, Jiangsu Key Laboratory of Gastrointestinal Nutrition and Animal Health, College of 
Animal Science and Technology, Nanjing Agricultural University, Nanjing 210095, Jiangsu Province, China 

Abstract: [Objective] This study aims to study metabolic characteristics of methionine by caecal and colonic 
bacteria compared with ileal bacteria from pigs using in vitro fermentation. [Methods] We took ileal, caecal and 
colonic chyme from four Duroc×Landrace×Yorkshire hybridization pigs as inoculum, and fermented in vitro 
separately. Control group 1 was without adding the chyme and Control group 2 was without adding methionine. 
[Results] Methionine disappeared 21.9% in the cecum group, significantly higher than that in the ileum group 
(16.3%) and colon group (16.7%) (P<0.05). The cecum group had the highest amount of short chain fatty acids 
(P<0.05), with the highest decrease of pH value. Moreover, the cecum group had the highest concentration of 
microbial crude protein, compared with the other two groups (P<0.05). Nevertheless, gas production and ammonia 
nitrogen (NH3N) concentration in the ileum group were significantly higher than those in the cecum and colon 
group (P<0.05). At the phylum level, total bacteria and Firmicutes population were similar among all groups 
(P>0.05), and the counts of Bacteroidetes was highest in the cecum group. At the genus level, Escherichia coli 
counts in the cecum and colon group were significant lower than that in the ileum group (P<0.05), whereas the 
counts of Clostridium leptum and Clostridium cluster XIVa in the cecum and colon group were both higher than 
those in the ileum group. Bifidobacterium counts were similar among all groups (P>0.05). [Conclusion] In vitro 
fermentation using methionine as a substrate, the utilization rate of methionine by caecal bacteria is higher than that 
by ileal bacteria from pigs, accomplished with altering other fermentation parameters and producing microbial 
protein. Compared with in vitro fermentation of ileal bacteria, the counts of Clostridium leptum and Clostridium 
cluster XIVa are higher, whereas the Escherichia coli counts is lower after fermentation of the large intestinal bacteria. 

Keywords: in vitro fermentation, large intestinal bacteria, methionine, pigs 

 
(本文责编：张晓丽) 

                           

Supported by the National Basic Research Program of China (2013CB127300) and by the National Natural Science Foundation 
of China (31430082) 
*Corresponding author. Tel: +86-25-84395523; E-mail: zhuweiyun@njau.edu.cn 
Received: 17 May 2017; Revised: 9 August 2017; Published online: 28 September 2017 



<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /All
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (None)
  /CalRGBProfile (None)
  /CalCMYKProfile (None)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Warning
  /CompatibilityLevel 1.5
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /DetectCurves 0.1000
  /ColorConversionStrategy /LeaveColorUnchanged
  /DoThumbnails true
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedOpenType false
  /ParseICCProfilesInComments true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize true
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveDICMYKValues true
  /PreserveEPSInfo false
  /PreserveFlatness false
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments false
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Remove
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /CropColorImages false
  /ColorImageMinResolution 150
  /ColorImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 600
  /ColorImageDepth 8
  /ColorImageMinDownsampleDepth 1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /FlateEncode
  /AutoFilterColorImages false
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.76
    /HSamples [2 1 1 2] /VSamples [2 1 1 2]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.76
    /HSamples [2 1 1 2] /VSamples [2 1 1 2]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 15
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 15
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /CropGrayImages false
  /GrayImageMinResolution 150
  /GrayImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 600
  /GrayImageDepth 8
  /GrayImageMinDownsampleDepth 2
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /FlateEncode
  /AutoFilterGrayImages false
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.76
    /HSamples [2 1 1 2] /VSamples [2 1 1 2]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.76
    /HSamples [2 1 1 2] /VSamples [2 1 1 2]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 15
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 15
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /CropMonoImages false
  /MonoImageMinResolution 1200
  /MonoImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 1200
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects true
  /CheckCompliance [
    /None
  ]
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile (Japan Color 2001 Coated)
  /PDFXOutputConditionIdentifier (JC200103)
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName (http://www.color.org)
  /PDFXTrapped /False

  /CreateJDFFile false
  /Description <<
    /CHS <>
  >>
  /Namespace [
    (Adobe)
    (Common)
    (1.0)
  ]
  /OtherNamespaces [
    <<
      /AsReaderSpreads false
      /CropImagesToFrames true
      /ErrorControl /WarnAndContinue
      /FlattenerIgnoreSpreadOverrides false
      /IncludeGuidesGrids false
      /IncludeNonPrinting false
      /IncludeSlug false
      /Namespace [
        (Adobe)
        (InDesign)
        (4.0)
      ]
      /OmitPlacedBitmaps false
      /OmitPlacedEPS false
      /OmitPlacedPDF false
      /SimulateOverprint /Legacy
    >>
    <<
      /AllowImageBreaks true
      /AllowTableBreaks true
      /ExpandPage false
      /HonorBaseURL true
      /HonorRolloverEffect false
      /IgnoreHTMLPageBreaks false
      /IncludeHeaderFooter false
      /MarginOffset [
        0
        0
        0
        0
      ]
      /MetadataAuthor ()
      /MetadataKeywords ()
      /MetadataSubject ()
      /MetadataTitle ()
      /MetricPageSize [
        0
        0
      ]
      /MetricUnit /inch
      /MobileCompatible 0
      /Namespace [
        (Adobe)
        (GoLive)
        (8.0)
      ]
      /OpenZoomToHTMLFontSize false
      /PageOrientation /Portrait
      /RemoveBackground false
      /ShrinkContent true
      /TreatColorsAs /MainMonitorColors
      /UseEmbeddedProfiles false
      /UseHTMLTitleAsMetadata true
    >>
    <<
      /AddBleedMarks false
      /AddColorBars false
      /AddCropMarks false
      /AddPageInfo false
      /AddRegMarks false
      /BleedOffset [
        0
        0
        0
        0
      ]
      /ConvertColors /ConvertToCMYK
      /DestinationProfileName (Japan Color 2001 Coated)
      /DestinationProfileSelector /DocumentCMYK
      /Downsample16BitImages true
      /FlattenerPreset <<
        /PresetSelector /MediumResolution
      >>
      /FormElements true
      /GenerateStructure false
      /IncludeBookmarks false
      /IncludeHyperlinks false
      /IncludeInteractive false
      /IncludeLayers false
      /IncludeProfiles true
      /MarksOffset 0
      /MarksWeight 0.283460
      /MultimediaHandling /UseObjectSettings
      /Namespace [
        (Adobe)
        (CreativeSuite)
        (2.0)
      ]
      /PDFXOutputIntentProfileSelector /UseName
      /PageMarksFile /JapaneseWithCircle
      /PreserveEditing true
      /UntaggedCMYKHandling /LeaveUntagged
      /UntaggedRGBHandling /UseDocumentProfile
      /UseDocumentBleed false
    >>
  ]
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [2400 2400]
  /PageSize [595.276 841.890]
>> setpagedevice


