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基于肠道代谢组解析杜洛克猪剩余采食量
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摘要 为从肠道代谢组层面探究与杜洛克猪剩余采食量社会遗传效应关联的关键代谢物与代谢通路，在分

子层面解释猪饲料报酬社会遗传效应，对 209头杜洛克猪进行剩余采食量社会遗传效应（residual feed intake-so⁃
cial genetic effects，RFI-SGE）值估计，选取两端极值个体各 10头，分为高社会遗传效应组（HRS）与低社会遗传

效应组（LRS），采用超高效液相色谱-高分辨质谱（UPLC-Q Exactive）分析 20头杜洛克猪回肠和盲肠代谢物组

成，利用 PLS-DA 等方法筛选回肠与盲肠内 HRS 组和 LRS 组的显著差异代谢物，并对显著差异代谢物进行

KEGG富集分析，获取差异代谢物参与的主要功能通路。液相二级质谱（LC-MS/MS）分析结果显示，在杜洛克

猪回肠与盲肠中分别鉴定出 1 111个与 590个显著差异代谢物，回肠与盲肠共有 γ-氨基丁酸（γ-aminobutyric ac⁃
id，GABA）等 13个差异代谢物。KEGG富集分析结果显示，回肠差异代谢物主要富集于丙氨酸、天冬氨酸和谷

氨酸代谢、ABC转运蛋白、氨酰-tRNA生物合成等26条通路；盲肠差异代谢物主要富集于色氨酸代谢、不饱和脂

肪酸的生物合成、嘌呤代谢等 8条通路。结果表明，杜洛克猪剩余采食量的社会遗传效应与肠道差异代谢物（如

GABA等）及关键代谢通路（如氨基酸代谢、色氨酸代谢等）显著相关。
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杜洛克猪作为一种高度群居的动物，在自然和

社会环境中表现出显著的社会属性，它们通过复杂

的社交互动建立群体结构，这种结构不仅影响个体

的福利和健康，还可能通过社会遗传效应影响群体

的整体生产性能［1］。剩余采食量（residual feed in⁃
take， RFI）是衡量猪饲料报酬的重要指标［2］。低RFI
值表明猪具有更高的饲料转化效率，是现代养猪业

追求的重要目标。然而，RFI不仅受个体遗传因素的

影响，还受到群体内社会互动的显著影响。社会遗

传效应（social genetic effects， SGE）在农业群养动物

中普遍存在［3］，高 SGE 个体可以通过改善群体的采

食行为和福利水平，提升整体生产效率，对揭示 RFI
的社会遗传效应如何提高生产效益具有重要意义。

基于核磁共振（NMR）和质谱（MS）的代谢组学

能够全面检测生物体内的代谢物变化，反映动物生

理状态和代谢活动［4］。代谢组不仅可以更早、更全

面、更常规地进行诸多性状的测定，还可以避免动物

的死亡，节约育种资源。目前，代谢组学已在畜禽生

产中广泛应用，例如，通过分析血液代谢组可评估母

羊妊娠状态并发现与妊娠建立相关的关键代谢物［5］，

脂质组与转录组联合分析亦被用于揭示南阳牛不同

肌肉组织中脂质特征的差异表达模式及其调控基

因［6］，这些研究充分展示了其在解析营养代谢与生产

性状关联方面的强大潜力。然而，现有研究多聚焦

于个体遗传效应，对社会遗传效应背景下代谢调控

机制的解析仍较为缺乏，尤其在群体行为影响饲料
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效率的代谢基础方面尚属空白。本研究将肠道代谢

组学与社会遗传效应相结合，系统挖掘与 RFI-SGE
相关的关键代谢物与通路，旨在从代谢层面揭示社

会行为影响饲料效率的内在机制，为群体饲养条件

下猪只生产性能的精准调控提供理论依据。

1　材料与方法

1.1　试验动物与饲养管理

本研究从中国四川某商业化猪场的核心育种群

中选择健康状况良好、系谱清晰的 209头加系杜洛克

猪作为试验群体。试验猪群在平均体质量达 30 kg
（70~75 日龄）时转入育肥舍，正式开始为期约 85 d
试验测定期，直至平均体质量达到 115 kg 结束。所

有试验猪均佩戴电子耳标，通过奥斯本（Osborne）自

动饲喂站系统进行个体精准识别与数据采集。猪只

采用群养模式，随机分配至 15 个圈栏（每栏 10~15
头）。整个试验周期内，猪舍环境温度通过自动化系

统维持在 20~22 ℃的适宜范围。所有猪只自由采食

不含任何抗生素或促生长药物的商品化玉米‒豆粕

型基础日粮（营养成分符合中国国家标准 GB/T 
5915—2020《仔猪、生长育肥猪配合饲料》），并保证

充足、洁净的饮水持续供应。

1.2　表型数据采集与处理

个体采食行为与生长数据通过奥斯本自动饲喂

站系统采集，记录内容包括进出站体质量、个体号、

采食量及采食时间，所有数据自动上传至中央数据

库。待平均体质量达到 115 kg 时，使用实时 B 型超

声 MyLab™X7 检测每头猪第 6 和第 7 肋骨之间的背

膘厚度。其间，每周对奥斯本饲喂站进行体质量秤

和料秤的校正，以确保采集数据的可靠性。参考Gil⁃
bert等［7］的方法计算个体剩余采食量大小。

1.3　社会遗传效应评估与分组

基于RFI表型，利用社会遗传效应遗传模型［8］估

计 209头杜洛克猪关于 RFI的 SGE 值：YRFI = Xb +
 Zdad +Zsas + Wl + Vg + e。其中，YRFI 表示 RFI
表型值向量；b表示固定效应向量，包括猪圈、测定年

月、出生年月；ad和 as是直接遗传效应和社会遗传效

应向量；l表示随机窝效应向量；g表示随机组效应向

量；e表示随机残差向量；X、Zd、Zs、W、V是对应的关

联矩阵。计算得到的 RFI-SGE 的 95% 置信区间为

-4.304~4.304。根据该区间，本研究选择高于 4.304
或低于−4.304的极端动物各 10头，组成高社会遗传

效应组（高 RFI-SGE组，HRS）和低社会遗传效应组

（低RFI-SGE组，LRS）。

1.4　屠宰及组织样本采集

所选生猪按照国家质量监督检验检疫总局和国

家标准化管理委员会批准的GB/T 17236—2019《畜

禽屠宰操作规程 生猪》进行屠宰。屠宰后，在无菌条

件下采集回肠和盲肠组织，并立即将其转移至无菌

50 mL离心管中，随后使用液氮保存备用。试验获得

四川农业大学动物科技学院实验动物护理和使用委

员会批准（中国四川，批准号20230157）。

1.5　代谢物提取

从冻存回肠与盲肠内容物中，每个样品称量约

50 mg。用组织研磨机将样品研磨成匀浆。随后加

入 800 μL提取溶剂（按甲醇∶乙腈∶水=2∶2∶1体积配

比）进行提取。离心（13 000 r/min，15 min，4 ℃）后，

收集上清液用于后续分析。

1.6　LC-MS/MS检测

采用 Waters 2D UPLC 系统与串联 Q Exactive
高分辨率质谱仪组合对样本中各代谢物进行分离、

提取、鉴别与量化。色谱条件如下：使用的色谱柱为

BEH C18 柱，100 mm×2.10 mm，粒径 1.70 μm。正

模式流动相A是含 0.1%甲酸的水溶液，流动相B为

含 0.1% 甲酸的甲醇；负模式流动相 A为 10 mmol/L
甲酸铵的水溶液，流动相 B 为 10 mmol/L 甲酸铵和

95% 甲醇的混合液。质谱信号通过正、负离子模式

扫描获得，喷雾电压 3.80 kV（正），3.20 kV（负）；毛细

管温度 320 ℃；辅助气体加热器温 350 ℃；鞘气（N2）

流量40 μL/min；辅助气体流量10 μL/min。
1.7　差异代谢物筛选

LC-MS/MS 分析后获得的数据通过 MetaX 软

件预处理、统计分析、代谢物分类注释和功能注释［9］。

利用代谢组分析平台 MetaboAnalyst 5.0 进行分

析［10］。 利 用 偏 最 小 二 乘 判 别 分 析（partial least 
squares-based discriminant analysis，PLS-DA）方

法［11］计算投影中的变量重要值（variable importance 
in the projection，VIP）。设立 VIP≥1.00、|log2FC|>
1.00、P<0.05（Student’s t-test）作为差异代谢物（dif⁃
ferentially metabolite，DM）标准［12］。结果使用 Rstu⁃
dio（v 4.3.3）进行可视化。

1.8　差异代谢物KEGG富集分析

为深入理解差异代谢物在机体中承担的生物学

功能，本研究对回肠与盲肠中差异代谢物进行

KEGG 富集分析［13］，研究差异代谢物涉及的主要生

化代谢通路与信号转导途径。
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2　结果与分析

2.1　组织样品分离度分析

使用PLS-DA方法对样本各代谢物成分进行分

析，初步统计正负离子 2种模式下 2种组织样品的分

离程度。如图 1 所示，HRS 与 LRS 的组内聚合程度

与重复性良好且组间差异明显。回肠正离子模式下

HRS组与 LRS组：R2=0.911，Q2=0.704，R2>Q2；回

肠负离子模式下 HRS 组与 LRS：R2=0.763，Q2=
0.63，R2>Q2；盲肠正离子模式下 HRS 组与 LRS 组：

R2=0.895，Q2=0.382，R2>Q2；盲肠负离子模式下

HRS 组与 LRS：R2=0.867，Q2=0.436，R2>Q2。上

述信息表明模型质量高且差异代谢物的可靠性高，

可用于后续筛选分析。

2.2　回肠与盲肠差异代谢物筛选

筛选回肠中 HRS 与 LRS 组差异代谢物结果显

示，|log2FC|>1，VIP>1，P<0.05。HRS与LRS在回

肠组织正离子模式下检测到 719个差异代谢物，其中

369种代谢物上调，350种代谢物下调；负离子模式下

共检测到 392 个差异代谢物，其中 191 种代谢物上

调，201种代谢物下调。火山图（图 2A、2C）展示了回

肠组织中，HRS组与 LRS组的不同显著差异代谢物

丰度分布情况；从聚类热图（图 2B、2D）看出，回肠组

织中，2组正、负离子差异代谢物均存在明显分离，聚

类状况良好。

HRS组与LRS组的盲肠组织在正离子模式下检

A、B分别为HRS组与LRS组回肠正、负离子模式下代谢物PLS-DA得分图；C、D分别为HRS组与LRS组盲肠正、负离子模式下代谢物

PLS-DA 得分图。A，B are the PLS-DA score plots of metabolites in the ileum under positive and negative ion modes for the HRS group and 
LRS group，respectively； C，D are the PLS-DA score plots of metabolites in the cecum under positive and negative ion modes for the HRS 
group and LRS groups，respectively.

图1 盲肠与回肠的正负离子PLS-DA分析图

Fig.1 PLS-DA score diagram of positive and negative ions
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测到 390个差异代谢物，其中 248种代谢物上调，142
种代谢物下调；负离子模式下，检测到 200个差异代

谢物，其中 97种代谢物上调，103种代谢物下调（P<
0.05，|log2FC|>1，VIP>1）。火山图（图3A、3C）同样

展现了 HRS 组与 LRS 组在盲肠中不同显著差异代

谢物丰度分布情况，同时聚类热图（图 3B、3D）表明 2
组之间的差异代谢物分离度明显，聚类状况良好。

回肠组织与盲肠组织的共同显著差异代谢物有 13
种，具体见表1。
2.3　差异代谢物功能性分析

为深入理解差异代谢物在 HRS 组与 LRS 组间

的代谢分歧导致的组间 RFI-SGE异质性，本试验对

2种组织的差异代谢物进行KEGG富集分析，结果如

图 4 所示。富集结果显示，回肠组织中，HRS 组与

LRS 组的差异代谢物主要富集于丙氨酸、天冬氨酸

和谷氨酸代谢、ABC 转运蛋白、氨酰-tRNA 生物合

成、不饱和脂肪酸的生物合成等 26条显著差异通路

（图 4A）；在盲肠组织中，HRS 组与 LRS 组间差异代

谢物主要富集于不饱和脂肪酸的生物合成、色氨酸

代 谢 、脂 肪 酸 生 物 合 成 等 8 条 显 著 差 异 通 路

（图4B）。

3　讨 论

代谢物是生物过程中最终下游的产物，反映了

细胞内各种代谢途径的最终结果。它们是基因表

达、蛋白质功能和生化反应的直接体现，能够提供有

A、C分别为回肠的差异代谢物正负离子火山图，B、D分别为其正负离子聚类热图。A and C are the volcano plots of differential metabo⁃
lites in the ileum for positive and negative ions， respectively， while B and D are the corresponding clustering heatmaps for positive and negative 
ions，respectively.

图2 回肠中差异代谢物的火山图与聚类热图

Fig. 2 Volcano plots and clustering heatmaps of differential metabolites in the ileum
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关生物体当前生理状态的详细信息［12］。通过全面测

量代谢物，研究人员可以确定基因与环境之间的相

互作用。

GABA 是回肠与盲肠的共同差异代谢物（P<
0.05），其合成受到谷氨酸代谢通路的调控。它在生

物体中起着重要的生理作用，尤其是在哺乳动物的

中枢神经系统中，GABA 是主要的抑制性神经递

质，负责调节神经元的兴奋［13］。有证据表明，GA⁃
BA 可以抑制神经退化并改善记忆力以及大脑的认

知功能，在压力情况下降低焦虑水平，增强机体免

疫能力［14-16］。例如，富含 GABA 的发酵产物在大鼠

强迫游泳实验中表现出抗抑郁作用［17］，并且有研

究［18］表明摄入 GABA 能够增强人体的免疫功能并

促进放松。除此之外，GABA 作为一种抑制性神经

递质，在大脑中参与食欲的调节［19］。有研究［20］表

明，GABA 的水平变化可能影响食欲和进食行为，

低 GABA 水平可能与食欲增加和过度进食有关，通

过饮食补充 GABA 有助于减轻体质量并减少食欲。

在代谢组的试验结果中，GABA 在 LRS 组的回肠和

盲肠组织中都表现出一致的下降趋势，结果提示由

于 GABA 的缺乏，处于低社会地位的猪面对长期的

社会压力，无法正常排解，致使其处于长期焦虑和

抑郁的状态，导致食欲增加，进而增大进食量以缓

解压力。

A、C分别为盲肠的差异代谢物正负离子火山图，B、D分别为其正负离子聚类热图。A and C are the volcano plots of differential metabo⁃
lites in the cecum for positive and negative ions， respectively， while B and D are the corresponding clustering heatmaps for positive and nega⁃
tive ions，respectively.

图3 盲肠中差异代谢物的火山图和聚类热图

Fig.3 Volcano plots and clustering heatmaps of differential metabolites in the cecum
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色氨酸代谢通路在 HRS 组中显著富集，该通路

对血清素的调控具有重要作用。通过色氨酸羟化酶

的作用，色氨酸首先转化为 5-羟色氨酸，随后在肠嗜

铬细胞中，由 5-羟色氨酸脱羧酶进一步转化为血清

素。血清素对摄食行为的影响一直是广泛研究的主

题［21］，研究发现血清素通过放大饱腹感信号并延长

其持续时间来抑制摄食行为［22］。由于血脑屏障的

存在，外周血清素在理论上不能直接影响大脑，但

外周血清素或许通过将刺激以化学和机械形式传

递至传入神经末梢，从而引发胃肠反射，并对内脏

感知进行调节［23］。有证据表明，对大鼠外周注射血

清素可加速其产生饱腹感，这一过程具有行为特异

性，且需要胃肠道机制共同参与才能实现［24-25］。另

外，5-羟基吲哚-3-乙酸（5-hydroxyindole-3-acetic ac⁃
id，5-HIAA）是血清素的衰变产物。在对人类的研

究中发现，暴力罪犯和纵火犯的脑脊液中 5-HIAA
含量明显低于健康志愿者，表明它与攻击性有着密

切的相关性［26］。具有高社会遗传效应的个体会减

表1　回肠、盲肠共同存在的显著差异代谢物集合

Table 1　Both ileum and cecum have significantly different metabolite collections

名称

Name

4-羟基-2-喹啉羧酸

4-Hydroxy-2-quinolinecarboxylic acid

5β-鲨胆醇 5β-Scymnol

5-甲氧基吲哚乙酸

5-Methoxyindoleacetic acid

D-(−)-果糖 D-(−）-Fructose

缩水甘油油酸酯 Glycidyl oleate

亚油酸 Linoleic acid

甲羟孕酮17-醋酸酯

Medroxyprogesterone 17-acetate

N-乙酰-L-谷氨酸

N-Acetyl-L-glutamate

N-乙酰胞壁酸

N-Acetylmuramic acid

N端B型利钠肽原 NT-proBNP

磷酸 Phosphoric acid

α-亚麻酸 α-Linolenic acid

γ-氨基丁酸 γ-Aminobutyric acid 

组织

Tissue

回肠 Ileum
盲肠 Cecum

回肠 Ileum
盲肠 Cecum

回肠 Ileum
盲肠 Cecum

回肠 Ileum
盲肠 Cecum

回肠 Ileum
盲肠 Cecum

回肠 Ileum
盲肠 Cecum

回肠 Ileum
盲肠 Cecum

回肠 Ileum

回肠 Ileum

盲肠 Cecum

盲肠 Cecum

回肠 Ileum
盲肠 Cecum

回肠 Ileum
盲肠 Cecum

回肠 Ileum
盲肠 Cecum

回肠 Ileum
盲肠 Cecum

回肠 Ileum

盲肠 Cecum

离子模式

ESI

正离子POS
正离子POS

正离子POS
正离子POS

正离子POS
正离子POS

负离子NEG
负离子NEG

正离子POS
正离子POS

负离子NEG
负离子NEG

正离子POS
正离子POS

负离子NEG

正离子POS

负离子NEG

正离子POS

正离子POS
正离子POS

正离子POS
正离子POS

负离子NEG
负离子NEG

正离子POS
正离子POS

负离子NEG

负离子NEG

P值

P value

<0.01
0.02

0.01
<0.01

<0.01
<0.01

<0.01
0.04

0.03
0.02

<0.01
0.03

0.05
0.03

<0.01

<0.01

<0.01

<0.01

<0.01
0.04

<0.01
0.02

0.01
0.04

<0.01
0.02

0.04

0.01

差异对数

log2FC

−1.03
6.85

1.35
−2.39

2.08
−1.45

−1.82
1.04

−2.67
1.80

−3.60
1.85

−1.12
−1.14

13.18

−2.23

1.53

1.26

−3.52
1.67

2.90
−1.27

13.51
−1.60

−14.10
1.80

13.33

4.70

重要值

VIP

1.82
1.46

1.37
2.17

1.76
1.73

1.43
1.26

1.31
1.53

1.49
1.31

1.14
1.42

1.53

1.71

1.96

1.73

1.22
1.35

1.76
1.46

1.31
1.27

1.52
1.47

2.06

1.56

注：N-乙酰-L-谷氨酸在回肠或盲肠中于正、负离子模式下均被检测为显著差异代谢物，因此表中列出多行数据。Note: N-acetyl-L-gluta⁃
mate was detected as a significantly differential metabolite in both positive and negative ion modes in either the ileum or cecum, therefore multi⁃
ple rows of data are presented in the table.
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少有害行为，包括攻击行为，并增加有益行为，例如

合作［27］。该衰变产物也在 HRS 组中高度表达。因

此可以合理推测 HRS 组的高色氨酸代谢水平可能

导致体内血清素水平升高，个体在血清素以及 5-
HIAA 的调控下，相较于 LRS 组表现出更合群的社

会特质，同时进食过程中饥饿感能够通过血清素调

控网络及时反馈抑制，从而减少饲料消耗，提高饲

料效率。

综上所述，高社会遗传效应（SGE）个体可能通

过谷氨酸代谢和色氨酸代谢等关键代谢途径，以及

在 γ-氨基丁酸（GABA）、色氨酸和血清素等代谢物

的高表达等代谢因素的协同作用下显著降低了自身

的压力水平，同时调控个体的食欲反馈机制，并促进

其拥有更积极的社会行为表现。最终，这些神经与

社会层面上的优势相互作用，影响个体的饲料消耗

水平，使其展现出低剩余采食量（RFI）的表型特征。

这种社会特质帮助个体在群体环境中建立更稳定的

社会等级与和谐的同伴关系，从而减少由社会应激

导致的代谢消耗与异常摄食行为，最终从群体水平

上优化了整体的饲料利用效率。

尽管本研究通过代谢组学分析揭示了 GABA、

色氨酸代谢等关键代谢物和通路在调控猪只社会

行为与采食效率中的重要作用，但目前对肠道代谢

物与中枢神经系统之间的具体作用机制仍不明确，

尤其是外周代谢信号如何通过“肠‒脑轴”影响行为

与食欲调控，尚需深入探索。未来应结合多组学数

据，建立更全面的代谢网络模型，并在实际生产条

件下验证相关代谢标记物的稳定性与适用性。
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Key pathways underlying social genetic effects of residual feed intake 
in Duroc pigs based on gut metabolomics

ZHOU Wenxuan,ZHAO Zhenjian,CHEN Dong,CUI Shengdi,WANG Junge,
CHEN Ziyang,YU Shixin,CHEN Jiamiao,ZHOU Yaoxi,HUANG Runjie,TANG Guoqing

College of Animal Science and Technology，Sichuan Agricultural University/State Key Laboratory of 
Swine and Poultry Breeding Industry/ Ministry of Agriculture and Rural Affair Key Laboratory of Live⁃

stock and Poultry Multi-omics/Sichuan Province Key Laboratory of Livestock and Poultry Genetic
 Resources Exploration and Innovation， Chengdu 611130， China

Abstract The social genetic effects-residual feed intake （SGE-RFI） value of 209 Duroc pigs was es⁃
timated to study the key metabolites and metabolic pathways associated with the SGE-RFI in Duroc pigs at 
the level of intestinal metabolome and provide an explanation for the SGE of pig feed reward at the level of 
molecule. 10 individuals with extreme value at each end were divided into a high social genetic effect group 
（HRS） and a low social genetic effect group （LRS）. The ultra-high-performance liquid chromatography 
coupled with high-resolution mass spectrometry （UPLC-MS） was used to analyze the content of metabo⁃
lites from ileal and cecal in 20 Duroc pigs. The Partial least squares-discriminant analysis （PLS-DA） was 
used to identify significantly different metabolites in the ileum and cecum of Duroc pigs between HRS and 
LRS groups. The kyoto encyclopedia of genes and genomes （KEGG） enrichment analysis was performed 
to elucidate the major functional pathways involving these metabolites. The results showed that the 1 111 
and 590 significantly different metabolites in the ileum and cecum were identified， with 13 different metabo⁃
lites including GABA shared between the ileum and cecum. The different metabolites in the ileum were pri⁃
marily enriched in 26 pathways including alanine， aspartate， and glutamate metabolism， ABC transport⁃
ers， and aminoacyl-tRNA biosynthesis. The different metabolites in the cecum were mainly associated with 
8 pathways including tryptophan metabolism， biosynthesis of unsaturated fatty acids， and purine metabo⁃
lism. It is indicated that social genetic effects-residual feed intake （SGE-RFI） in Duroc pigs are significant⁃
ly correlated with different metabolites including GABA in the ileum and cecum and key metabolic path⁃
ways including the metabolism of amino acid and tryptophan. It will provide insights into the metabolic 
mechanisms underlying the social genetic effects of feed efficiency in farming pig.

Keywords Duroc pig； social genetic effects（SGE）； metabolomics； residual feed intake（RFI）； 
γ-aminobutyric acid（GABA）； metabolism of amino acid
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