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摘   要：【目的】为探究饲养方式对藏猪结肠消化酶活性、菌群结构和短链脂肪酸含量的影响。

【方法】研究分别选取 5 头相同月龄的放养藏猪和舍饲藏猪。屠宰采集结肠粪便样品，分别利用

酶联免疫吸附法(enzyme linked immunosorbent assay, ELISA)试剂盒、高通量测序技术和气相色谱

仪测定放养藏猪和舍饲藏猪结肠消化酶活性、菌群结构和短链脂肪酸含量。【结果】同一月龄下，

放养藏猪的日增重显著低于舍饲藏猪(P<0.05)。放养藏猪结肠中纤维素酶和半纤维素酶的活性均

显著高于舍饲藏猪(P<0.05)；2 种饲养方式藏猪结肠的 6 种 α 多样性指数均无显著差异(P>0.05)，
且主成分分析(principal component analysis, PCA)得到放养藏猪和舍饲藏猪结肠菌群存在一定的相

似性。在门和科分类水平上，相较于舍饲藏猪，放养藏猪结肠中疣微菌门、黄杆菌科、月形单胞

菌科、浮霉状菌科和伊格尔兹氏菌科的相对丰度显著升高，而链球菌科、韦荣氏球菌科、假单胞

菌科、红环菌科、红螺菌科、乳杆菌科、理研菌科和巴斯德氏菌科的相对丰度显著降低(P<0.05)；
在属和种分类水平上，共有 7 个菌属和 4 个菌种在两种饲养方式藏猪结肠中存在显著差异，依次

为密螺旋菌属、瘤胃球菌属、伊格尔兹氏菌属、巨球型菌属、另枝菌属、假单胞菌属、链球菌属、

普拉梭菌、埃氏巨球形菌、罗伊氏乳杆菌和普氏菌。短链脂肪酸研究表明，放养藏猪结肠中乙酸
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的含量显著高于舍饲藏猪(P<0.05)。【结论】在本试验条件下，饲养方式对藏猪结肠纤维素酶和

半纤维素酶活性、菌群结构及乙酸含量均有影响。与舍饲藏猪相比，放养藏猪生长性能较差，但

其对纤维素的降解能力更强。 

关键词：饲养方式；藏猪；结肠；消化酶；菌群结构；短链脂肪酸 
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Abstract: [Objective] To explore the effects of feeding methods on the digestive enzyme 
activity, microflora structure, and short chain fatty acids in the colon of Tibetan pigs. 
[Methods] Five free-ranging Tibetan pigs and 5 captive Tibetan pigs with the same age were 
randomly selected. The pigs were slaughtered for the collection of colonic feces samples. The 
digestive enzyme activity, microflora structure, and content of short chain fatty acids in the 
samples were determined by enzyme linked immunosorbent assay (ELISA), high-throughput 
sequencing, and gas chromatography, respectively. [Results] The free-ranging Tibetan pigs had 
lower average daily gain and higher activities of cellulase and hemicellulase in the colon than 
the captive Tibetan pigs (P<0.05). The alpha diversity indexes of colon microflora had no 
significant difference (P>0.05) and the principal component analysis showed similarity in the 
microflora structure between the two groups of pigs. At the phylum and family levels, the colon 
of the free-ranging Tibetan pigs had higher relative abundance of Verrucomicrobia, 
Flavobacteriaceae, Selenomonadaceae, Planctomycetaceae, and Eggerthellaceae and lower 
relative abundance of Streptococcaceae, Veillonellaceae, Pseudomonadaceae, 
Rhodocyclaceae, Rhodospirillaceae, Lactobacillaceae, Rikenellaceae, and Pasteurellaceae 
than that of the captive Tibetan pigs (P<0.05). At the genus and species levels, 7 genera and 4 
species showed significant differences in the relative abundance between the pigs fed with the 
two methods, including Treponema, Ruminococcus, Eggerthella, Megasphaera, Alistipes, 
Pseudomonas, Streptococcus, Prevotella copri, Lactobacillus reuteri, Megasphaera elsdenii, 
and Faecalibacterium prausnitzii. The content of acetic acid in the colon of free-ranging 
Tibetan pigs was higher in that in the colon of captive Tibetan pigs (P<0.05). [Conclusion] 
Feeding methods affect the activities of cellulase and hemicellulase, microflora structure, and 



 

 

 

王燕红等 | 微生物学报, 2023, 63(12) 4661 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

acetic acid content in the colon of Tibetan pigs. The free-ranging grazing Tibetan pigs showed 
poorer growth performance and stronger cellulose-degrading ability than the captive Tibetan 
pigs. 
Keywords: feeding method; Tibetan pigs; colon; digestive enzymes; microflora structure; short 
chain fatty acid 
 
 

藏猪是在青藏高原严酷的生态环境条件下

自然选择而保存下来的独特品种，是高原型猪种

的典型代表[1]，与其他猪种相比，藏猪具有肉品

品质好、抗病能力强以及食草性等优点[2-3]。但

由于粗放式的饲养管理，加之特色的高原性气

候，使藏猪具有较慢的生长速度，生产性能差，

经济效益低[4]。西藏自治区正在强力推动藏猪产

业发展，根据《藏猪产业发展规划》要求，藏猪

养殖要形成养殖规模化、生产标准化、加工产业

化和品牌区域化的特色亮点。因此，西藏藏猪产

业的增产增收对开展藏猪研究具有迫切需求。 
肠道是动物的主要消化器官，其对机体的免

疫和生长具有重要的调节作用[5]，而肠道的消化

酶和菌群结构是影响肠道功能的重要因素[6]。肠

道消化酶的活性可以影响动物对营养物质的消

化，进而调控机体的代谢过程；而肠道微生物与

肠道结构和功能的发育、宿主免疫系统的建立息

息相关[7]。肠道微生物尤其是结肠微生物对动物

的消化功能十分重要[8]，其在动物体内可以参与

饲料营养物质的降解与代谢。动物肠道中的短链

脂肪酸主要是由大肠(盲肠和结肠)内细菌酵解

碳水化合物所产生的主要产物[9]，其不仅具有促

进肠道发育的作用，而且还能抑制肠道中沙门氏

菌和大肠杆菌等病原菌的生长。肠道中短链脂肪

酸的含量与动物的肠道菌群结构和机体的消化

吸收能力息息相关[10-11]。 
饲养环境和饲养方式均会影响动物的消化

吸收能力[12-13]。本课题组前期开展了饲养方式对

藏猪小肠消化酶活性和微生物多样性的影响研

究[14]，但并没有对其结肠进行研究。因此，本

研究通过分析不同饲养方式对藏猪结肠消化酶

活性、菌群结构及短链脂肪酸含量的影响，为藏

猪的饲养管理提供理论参考。 

1  材料与方法 
1.1  试验动物和试验饲粮 

本研究分别选取 19 头、体重为 0.95 kg 左右

的、同一天分娩的放养藏仔猪(grazing Tibetan 
pigs, GTP 组)和 26 头、体重为 1.05 kg 左右的、

同一天分娩的舍饲藏仔猪(captive Tibetan pigs, 
CTP 组)进行饲喂试验。试验期为 7 个月，2022 年

4 月开始到 2022 年 10 月结束。整个饲养过程中，

舍饲藏猪均饲喂玉米-豆粕型基础饲料，预混料

采购于福建傲农生物科技集团股份有限公司生

产的小猪复合预混合饲料 S8312；放养藏猪主要

采用放牧加补饲的方式进行饲养。放牧采食的牧

草主要为紫花苜蓿和灰蓼头草，补饲主要为玉米

(基础日粮的组成和营养水平如表 1 所示、紫花

苜蓿、灰蓼头草和玉米的营养水平如表 2 所示)。
分别称量放养藏猪和舍饲藏猪的出生重和试验

末体重，计算藏猪的平均日增重。平均日增重= 
(藏猪的出生重–藏猪的试验末重)/试验天数。 

1.2  样品处理 
饲喂试验结束后，分别选取体重均匀、健康

的、精神状态良好的 5 头放养藏猪和 5 头舍饲藏

猪停食 24 h 后屠宰取样，取每只试验猪结肠样

品，刮取结肠黏膜附着的粪便样品，使用液氮进

行快速冷冻，并保存在−80 ℃冰箱中，用于测定

结肠中纤维素酶、半纤维素酶的活性，以及结肠

的菌群结构和短链脂肪酸含量。 
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表 1  舍饲藏猪饲粮结构及营养物质含量(风干

基础) 
Table 1  Composition and nutrient levels of captive 
Tibetan pigs diets (air-dry basis) 
Items 8−20 kg 20−40 kg >40 kg 
Ingredients (%) 
Corn 63.15 53.37 53.87 
Bran 14.00 32.00 26.00 
Soybean meal 20.00 12.00 8.00 
Soybean hulls   10.00 
CaCO3 0.95 1.10 0.80 
CaHPO4 0.70 0.23 0.13 
Lys-HCL 0.00 0.10 0.00 
NaCl 0.30 0.30 0.30 
Premix 0.10 0.10 0.10 
Diatomite 0.80 0.80 0.80 
Total 100.00 100.00 100.00 
Nutrient levels 
DE (MJ/kg) 13.93 13.37 13.26 
CP (%) 16.18 15.02 13.45 
CF (%) 3.84 4.73 7.71 
NDF (%) 14.59 19.01 22.52 
ADF (%) 4.10 5.22 8.76 
The premix provided the following per kg of diets: VA 132.5 KIU, 
VD3 38.75 KIU, VE≥150 mg, VK3 47.5 mg, VB1≥12.5 mg, 
VB2≥37.5 mg, VB6≥17.5 mg, VB12≥0.1 mg, 
nicotinamide≥237.5 mg, pantothenic acid≥140 mg, folic 
acid≥140 mg, biotin≥0.5 mg, choline chloride≥2 500 mg, Cu 
906 mg, Fe 2 250 mg, Zn 1 000 mg, Mn 1 037.5 mg, I    
26.9 mg, Se 3.9 mg, Ca 7.5%, Total P≥1.0%, NaCl 5.0%, 
lysine≥1.5%, phytase≥6 250%. CP: Crude protein; CF: Crude 
fiber; NDF: Neutral detergent fiber; ADF: Acid detergent 
fiber. 

 
表 2  紫花苜蓿、灰蓼头草和玉米营养成分 
Table 2  The nutritional ingredient of Alfalfa, 
Chenopodium glaucum and maize 
Materials Alfalfa Chenopodium 

glaucum 
Maize 

Dry matter (g/kg FW) 282.64 326.68 198.64 
Crude fibe (g/kg DM) 285.50 251.20 288.10 
Crude protein (g/kg DM) 204.59 144.14 86.10 
Ether extract (g/kg DM) 53.74 63.28 75.24 
Water soluble 
Carbohydrates (g/kg DM) 

48.74 38.23 240.60 

Crude ash (g/kg DM) 75.62 80.56 64.86 
FW: Fresh weight; DW : Dry weight. 

1.3  消化酶活性的测定 
分别采用江苏酶免实业有限公司生产的猪

纤 维 素 酶 酶 联 免 疫 吸 附 法 (enzyme linked 
immunosorbent assay, ELISA)试剂盒(产品货号：

MM-7778801)和半纤维素酶 ELISA 试剂盒(产品

货号：MM-92686401)测定各试验藏猪结肠粪便

匀浆上清液中的纤维素酶和半纤维素酶活性，严

格按照试剂盒说明书进行操作。 
1.4  菌群结构测定 

利用天根生化科技(北京)有限公司生产的

基因组提取试剂盒提取藏猪结肠粪便细菌的总

DNA。检测基因组 DNA 的提取质量，并进行定

量。以提取的 DNA 为模板，使用上游引物

(AGAGTTTGATCMTGGCTCAG) 和 下 游 引 物

(ACCTTGTTACGACTT)对细菌 16S rDNA 全长

(PB_16s_Bac)序列进行聚合酶链式反应(polymerase 
chain reaction, PCR)扩增，利用琼脂糖凝胶电泳

检测扩增产物，使用胶回收试剂盒回收目标片

段，并对回收产物进行荧光定量，按照每个样本

的测序量需求，对各样本按相应比例进行混合；

制备、修复、富集和纯化测序文库，将纯化后的、

合格的文库使用 PacBio Sequel Ⅱ测序仪进行测

序(上海派森诺生物科技股份有限公司)。 
1.5  短链脂肪酸含量测定 

分别称取放养藏猪和舍饲藏猪结肠粪便 0.1 g
左右装入 2 mL 的 EP 管中，加入 0.5 mL 的低温

提取液(三氯甲烷:甲醇:水，1:1:1，体积比)，研

磨、超声、离心处理后，移取 0.3 mL 上清液装

入新的 EP 管中；在获取的上清液中加入 0.5 mL
超纯水，涡旋、超声、离心处理后，移取 0.5 mL
上清液装入新的 EP 管中；在最终获得的上清液

中加入 0.5 mL 内标溶液(2-甲基戊酸，25 mg/L，

甲基叔丁基醚)和 0.1 mL 50% H2SO4，涡旋、离

心后，静置 30 min，取上清液，使用 0.22 μm 滤

膜过滤，注入气相色谱仪中，检测结肠粪便中短

链脂肪酸的含量。 
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1.6  数据分析 
参照 QIIME2 dada2 分析流程和 Vsearch 软

件的分析流程对 16S rDNA的原始数据进行序列

去 噪 和 分类 操 作 单元 (operational taxonomic  
unit, OTUs)聚类，对获得的序列按 97%的相似度

进行 OTU 归并划分，并与 Greengenes 数据库的

模板序列相比进行分类鉴定，获取分类学信息；

对每个样本中所能观测到的 OTUs 抽平；利用  
6种度量指数(Chao1、Observed species、Shannon、
Simpson、Faith’s PD 和 Pielou’s evenness)来计算

细菌菌群的丰富度和均匀度；通过主成分分析

(principal component analysis, PCA)考察不同样

本之间群落结构的相似性；使用 R 语言 ggplot2
包，对各样本所获细菌进行分类学组成分析；采

用线性判别分析[line discriminant analysis (LDA) 
effect size, LefSe]对各样品细菌群落进行组间差

异分析，使用 IBM SPSS Statistics 软件对试验数

据进行 t 检验分析。 

2  结果与分析 
2.1  放养藏猪与舍饲藏猪平均日增重分析 

整个饲养过程中，放养藏猪的平均日增重为

175.93 g，而舍饲藏猪的平均日增重为 270.19 g。
与舍饲藏猪相比，放养藏猪的平均日增重显著降

低(P<0.05)。 

2.2  放养藏猪和舍饲藏猪结肠消化酶活性

分析 
比较放养藏猪和舍饲藏猪结肠粪便中纤维

素酶和半纤维素酶活性可知，放牧藏猪结肠的纤

维素酶和半纤维素酶的活性显著高于舍饲藏猪

(P<0.05) (表 3)。 
2.3  放养藏猪和舍饲藏猪结肠菌群结构分析 

放养藏猪和舍饲藏猪结肠细菌菌群 α 多样

性指数见表 4，由表 4 可知，饲养方式对藏猪结

肠菌群的 Chao1、Observed species、Simpson、

Shannon、Pielou’s evenness 和 Faith’s PD 指数均没

有显著影响(P>0.05)，说明饲养方式并没有影响藏

猪结肠细菌菌群进化的多样性和表征均匀度。 

通过主成分分析比较不同样本之间菌群结

构的相似性时(图 1)，发现放养藏猪和舍饲藏猪

结肠中微生物群落聚集的区域有部分重合，由此

推断放养藏猪和舍饲藏猪的结肠细菌菌群存在

一定的相似性。 

2.4  放养藏猪和舍饲藏猪结肠细菌群落组

成分析 
在门分类水平上(图 2A)，10 个藏猪结肠样

品中共鉴定出 13 个细菌菌门，其中有 6 个菌门

的相对丰度大于 1.00%，依次为厚壁菌门

(Firmicutes)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、螺旋菌

门(Spirochaetes)、变形菌门(Proteobacteria)、疣微菌

门(Verrucomicrobia)和浮霉菌门(Planctomycetes)；其 
 

表 3  放养和舍饲藏猪结肠消化酶活性的测定结果 
Table 3  The measurement result of colon digestive 
enzymes activities between grazing and captive 
Tibetan pigs 
Digestive enzyme GTP CTP P value 

Cellulase (IU/L) 45.67±4.96 24.87±5.77 0.009 

Hemicellulase (μg/mL) 287.29±39.84 218.59±20.05 0.027 
 

 

 
表 4  放养和舍饲藏猪结肠细菌 α 多样性指数表 
Table 4  Number of alpha diversity indices of colon bacterial in grazing and captive Tibetan pigs 
Groups Chao1 Observed species Simpson Shannon Pielou’s evenness Faith’s PD 
GTP 888.62±102.67 614.00±60.09 0.99±0.01 7.88±0.24 0.85±0.01 34.46±0.94 
CTP 924.17±84.67 648.28±41.39 0.99±0.01 7.94±0.22 0.85±0.01 35.58±1.04 
P value 0.283 0.162 0.281 0.344 0.470 0.057 
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图 1  放养和舍饲藏猪结肠细菌群落 PCA 图 
Figure 1  PCA of colon bacterial population 
structures in grazing and captive Tibetan pigs. 

中，厚壁菌门(放养藏猪结肠中的相对丰度为

41.33%、舍饲藏猪结肠中的相对丰度为 44.80%)
和拟杆菌门(两个试验组藏猪中的相对丰度分

别为 35.97%和 35.82%)为藏猪结肠中的主要细

菌菌门；在科分类水平上，共鉴定出 84 个细菌

菌科(图 2B)，其中相对丰度最高的 10 个菌科依

次为普雷沃氏菌科(Prevotellaceae)、毛螺菌科

(Lachnospiraceae) 、 瘤 胃 球 菌 科

(Ruminococcaceae)、螺旋体菌科(Spirochaetaceae)、
鞘脂杆菌科 (Sphingobacteriaceae) 、 拟 杆 菌科

(Bacteroidaceae)、梭菌科(Clostridiaceae)、月形

单 胞 菌 科 (Selenomonadaceae) 、 坦 纳 菌 科

(Tannerellaceae)和链球菌科(Streptococcaceae)。 
 

 
 

图 2  放养和舍饲藏猪结肠细菌各分类水平物种组成 
Figure 2  Colon bacterial compositions at different levels in grazing and captive Tibetan pigs. A: Phylum level. 
B: Family level. C: Genus level. D: Species level. 
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在属分类水平上(图 2C)，放养藏猪结肠中

的优势菌属依次为普雷沃氏菌属(Prevotella)、密

螺 旋 菌 属 (Treponema) 、 阿 克 曼 氏 菌 属

(Akkermansia)和瘤胃球菌属(Ruminococcus)；舍

饲藏猪结肠中的优势菌属为普雷沃氏菌属、月形

单胞菌属(Selenomonas)、密螺旋菌属和副拟杆菌

属(Parabacteroides)；在种水平上，10 个藏猪结

肠样品中共鉴定出 29 个菌种(图 2D)，其中包括

青枯雷尔氏菌(Ralstonia solanacearum)、纤维杆

菌(Fibrobacter sp.)、普氏菌(Prevotella copri)、

挑剔真杆菌(Eubacterium eligens)、大肠埃希氏菌

(Escherichia coli) 、 脱 硫 弧 菌 (Desulfovibrio 

piger)、白痢螺杆菌(Helicobacter pullorum)、罗

伊氏乳杆菌(Lactobacillus reuteri)、埃氏巨球形

菌 (Megasphaera elsdenii) 和 普 拉 梭 菌

(Faecalibacterium prausnitzii)等。 

2.5  放养藏猪和舍饲猪猪结肠细菌群落组

间差异分析 
对放养藏猪和舍饲藏猪结肠优势细菌的相

对丰度进行差异性分析。结果得到(图 3)，在门

水平上，疣微菌门在放养藏猪和舍饲藏猪之间存

在显著差异，且放养藏猪结肠中疣微菌门的相对 
 

 
 

图 3  放养和舍饲藏猪结肠细菌各分类水平下的差异检验 
Figure 3  Statistical comparison of colon bacteria at different levels among grazing and captive Tibetan pigs. 
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丰度显著高于舍饲藏猪(P<0.05)；在科水平上，

放养藏猪和舍饲藏猪结肠中共有 12 个菌科存

在 显 著 差 异 ， 其 中 放 养 藏 猪 的 黄 杆 菌 科

(Flavobacteriaceae)、月形单胞菌科、浮霉状菌

科 (Planctomycetaceae) 和 伊 格 尔 兹 氏 菌 科

(Eggerthellaceae)显著高于舍饲藏猪，而链球菌

科、韦荣氏球菌科(Veillonellaceae)、假单胞菌

科 (Pseudomonadaceae) 、 红 环 菌 科

(Rhodocyclaceae)、红螺菌科(Rhodospirillaceae)、
乳 杆 菌 科 (Lactobacillaceae) 、 理 研 菌 科

(Rikenellaceae)和巴斯德氏菌科(Pasteurellaceae)
显著低于舍饲藏猪(P<0.05)；在属水平上，放养

藏猪的密螺旋菌属、瘤胃球菌属和伊格尔兹氏

菌属(Eggerthella)显著高于舍饲藏猪，而巨球型

菌属(Megasphaera)、另枝菌属(Alistipes)、假单

胞菌属(Pseudomonas)和链球菌属(Streptococcus)

显著低于舍饲藏猪(P<0.05)；在种水平上，共鉴

定到 4 个菌种在放养藏猪和舍饲藏猪结肠中存

在显著差异，依次为普拉梭菌、埃氏巨球形菌、

罗伊氏乳杆菌和普氏菌，其中放养藏猪结肠中

普拉梭菌和普氏菌显著高于舍饲藏猪，而埃氏

巨球形菌和罗伊氏乳杆菌显著低于舍饲藏猪

(P<0.05)。 

2.6  放养藏猪和舍饲藏猪结肠短链脂肪酸

含量差异分析 
饲养方式对藏猪结肠短链脂肪酸的影响如

图 4 所示。由图 4 可知，不同饲养方式对藏猪

结肠各种短链脂肪酸含量的影响不同，其中舍

饲藏猪和放养藏猪结肠中丙酸、异丁酸、丁酸、

异戊酸和戊酸含量没有显著差异(P>0.05)，但

舍饲藏猪结肠中乙酸的含量显著低于放养藏猪

(P<0.05)。 
 
 

 
 

图 4  饲养方式对藏猪结肠短链脂肪酸含量的影响 
Figure 4  Effects of feeding pattern on short-chain fatty acid content in colon of Tibetan pigs. Values with 
same little letters indicating had no significant differences (P>0.05) and values with different little letters 
indicating had significant differences among different groups (P<0.05). 
 
 



 

 

 

王燕红等 | 微生物学报, 2023, 63(12) 4667 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

 

3  讨论与结论 
饲养方式和饲粮组成可以影响动物的生长

性能。惠铄智等[15]研究得到，不同饲养方式对

松辽黑猪的生长性能具有显著影响，放牧组黑猪

的日增重低于舍饲组；马桂琳等[16]研究发现，  
1 到 6 月龄舍饲饲养合作猪的体重、体高和体长

均显著高于放牧饲养；周广驰等[17]研究表明，

270 日龄时，圈养鲁莱黑猪的体重、胴体重和背

膘厚均显著高于放养鲁莱黑猪。本研究得到，同

一月龄下，舍饲藏猪的平均日增重显著高于放养

藏猪，这与其他人的研究结果相一致。 
猪等单胃动物肠道中缺乏可以降解纤维

素、抗性淀粉等多糖的酶类，未被降解的多糖

主要通过结肠微生物的发酵而降解为单糖，被

机体吸收[18]。研究中检测的纤维素酶和半纤维

素酶主要来自藏猪结肠微生物分泌的。本研究发

现，放牧藏猪结肠中纤维素酶和半纤维素酶的活

性显著高于舍饲藏猪，由此表明，放牧藏猪结肠

中聚集了更多的可以分泌纤维素酶和半纤维素

酶的微生物。 
肠道微生物作为肠道的关键物质，具有调

节肠道营养代谢和免疫反应等多种重要的生理

功能。Ban-Tokuda 等[19]对猪粪便菌群结构的研

究发现，随着猪采食量和体重的增加，其粪便

中厚壁菌门的丰度增加，拟杆菌门的丰度降低，

控制肠道微生物群可能有助于改善猪的生产性

能；Cui 等[20]对猪盲肠细菌的研究发现，拟杆

菌门和厚壁菌门在猪肠道中的比例会影响其吸

收养分的能力，且枯草芽孢杆菌可以降低拟杆

菌门的丰度，增加厚壁菌门的丰度，进而提高

猪的生长性能和脂质代谢。以上研究均说明动

物的肠道功能与微生物息息相关。本研究得到，

厚壁菌门、拟杆菌门、螺旋菌门、变形菌门、

疣微菌门和浮霉菌门是藏猪结肠中的优势菌

门，这与之前对藏猪小肠菌群结构的研究结果

不同[14]；杨慧[21]研究得到，莱芜猪的肠道部位

不同其微生物群落不同，其中盲肠的微生物多

样性显著高于小肠，且梭菌属显著富集于小肠，

而普氏菌属和密螺旋体属等在盲肠中有更高的

丰度，这表明动物的肠道部位会影响其肠道的

菌群结构。Bárcena 等[22]研究发现肠道菌群失调

会导致疣微菌门的丰度下降，而移植疣微菌门

可以发挥有益作用；疣微菌门主要存在于土壤

和淡水中。本研究中，放养藏猪结肠中疣微菌

门显著高于舍饲藏猪，可能与放养藏猪的养殖

方式有关。 
研究得到，普雷沃氏菌属、密螺旋菌属、月

形单胞菌属、副拟杆菌属和瘤胃球菌属是藏猪的

优势菌属，这与张君胜等对苏姜猪肠道菌群结构

的研究结果[23]和任敏敏等对金华猪肠道菌群结

构的研究结果[24]不同，这也从属分类水平上印

证了动物品种、饲养环境及饲粮组成等因素均可

能影响其肠道的菌群结构。月形单胞菌是参与反

刍动物瘤胃发酵的重要微生物，其能在不同日粮

条件下生长，发酵不同的碳水化合物[25]；密螺

旋菌作为肠道的有益菌，具有降解碳水化合物的

作用，其丰度的降低会导致肠道细胞对碳水化合

物的消化代谢能力下降，导致肠道渗透性紊   
乱[26]；瘤胃球菌是分解碳水化合物和抗性淀粉

的关键菌，其可以分解宿主消化系统的纤维素、

也能够发酵葡萄糖和木糖[27]；研究发现，放牧

藏猪结肠中月形单胞菌科、密螺旋菌属和瘤胃球

菌属的相对丰度显著高于舍饲藏猪，由此表明，

饲养方式会改变藏猪肠道菌群的结构，放牧藏猪

结肠中可以降解碳水化合物的菌群的相对丰度

更高。研究还得到，舍饲藏猪结肠中另枝菌属、

假单胞菌属和链球菌属显著高于放牧藏猪。另枝

菌属是一种相对新的菌属，属于条件致病菌[28]；

假单胞菌属是一种引起急性和慢性感染的条件
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致病菌，具有高度的耐药性[29]；链球菌属是导

致猪链球菌病的病原菌，可以引起猪的关节炎、

败血症等疫病[30]。三种致病菌在放牧藏猪和舍

饲藏猪结肠中的变化，说明放牧饲养更有利于

提高藏猪的肠道健康水平。研究还在藏猪结肠

中鉴定到 43 个菌种，但在放牧藏猪和舍饲藏猪

结肠中存在差异的菌种只有 4 个，依次为普拉

梭菌、普氏菌、埃氏巨球形菌和罗伊氏乳杆菌

在。普拉梭菌是一种重要的功能性细菌，具有

免疫调节和抗炎症的作用[31]；普氏菌具有降解

淀粉、植物多糖和分解黏蛋白质的能力，普氏

菌的富集可以增强反刍动物的抗氧化能力，促

进瘤胃发酵效率[32]；罗伊氏乳杆菌具有免疫调

节和抗病菌感染的作用，可以通过竞争肠道上

的定殖位点抑制病原菌[33]，埃氏巨球菌是一种

具有重要生态学意义的瘤胃细菌，可代谢乳酸

并缓解由高谷物日粮引起的瘤胃酸中毒[34]。放

牧藏猪普拉梭菌和普氏菌的相对丰度高于舍饲

藏猪，而罗伊氏乳杆菌和埃氏巨球菌低于舍饲

藏猪，可能与两种饲养方式藏猪饲粮的组成不

同有关。 
结肠短链脂肪酸主要是由饲粮纤维在大肠

微生物发酵后的主要产物，饲粮类型和肠道菌群

对短链脂肪酸的产生都有重要影响[35]。Pu 等[36]

研究表明，饲喂高纤维饲料会促进苏淮猪盲肠中

短链脂肪酸的代谢，使其盲肠中乙酸浓度升高。

本研究得到，放养藏猪结肠中乙酸含量显著高于

舍饲藏猪，这与放养藏猪饲料粗纤维含量高，结

肠中可降解纤维素的菌更多有关。 
综上所述，饲养方式对藏猪的生长性能、结

肠纤维素酶和半纤维素酶活性、菌群结构和乙酸

含量均有影响。与舍饲养殖相比，放牧养殖使藏

猪的生长性能下降，但能够提高藏猪对纤维的降

解能力。本研究的成果将为藏猪的科学喂养提供

基础数据支持。 
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