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基于宏基因组技术分析产褥期新生儿肠道菌群变化的研究
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摘 要：目的　研究影响产褥期新生儿肠道微生物群的建立过程中的因素。方法　采用宏基因组技术，对不同喂

养方式、出生方式和性别的 4 名在月子会所中产褥期新生儿肠道微生物生态系统形成的过程进行研究。结果　新

生儿肠道菌群多样性均明显增加，满月时新生儿肠道菌群中存在显著差异的纲为拟杆菌和放线菌（P<0. 05）。母乳

与婴儿配方奶粉间隔喂养的混合喂养的新生儿肠道中乳酸杆菌比例显著低于母乳喂养方式的新生儿。母乳喂养

的新生儿肠道菌群多样性较低，而混合喂养的新生儿菌群结构则多样性高，拟杆菌、肠杆菌、梭菌的丰度高于母乳

喂养的新生儿。在纲水平上，母乳喂养与混合喂养组肠道菌群中存在显著差异的菌为杆菌。满月时女婴肠道菌群

物种组成与男婴相比更丰富、分布均匀度更高。结论　喂养方式、分娩方式、性别均在不同程度上影响产褥期新生

儿肠道微生物的构成。
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Analysis of changes in the intestinal flora of neonates during puerperium based on 
metagenomic technology
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Abstract： Objective　 The factors affecting the establishment of the neonatal gut microbiota during puerperium were 
studied. Methods　 Metagenomic technology was used to study the formation of the gut microbial ecosystem of four 
neonates in confinement during the puerperium， using different feeding methods， birth methods and genders. Results　
The diversity of neonatal gut microbiota increased significantly from birth to 30 d， and the classes with significant 
differences in neonatal gut microbiota in the first month were Bacteroides and Actinomyces.  The proportion of lactobacilli 
in the gut of mixed-fed neonates， who were fed breastmilk and infant formula at intervals， was significantly lower than that 
of neonates who were breastfed.  Breastfed neonates had lower gut flora diversity compared to mixed-fed neonates. Mixed-

fed neonates had higher gut flora diversity compared to breastfed neonates，the abundance of Bacteroides， Enterobacter and 
Clostridium was higher than that of breastfed newborns.  The order of bacteria with significant differences in the intestinal 
flora of the breastfeeding and mixed-feeding groups was Bacillus.  Additionally， the intestinal flora composition of female 
infants in the first month was more abundant and evenly distributed than that of male infants.  Conclusion　 Feeding 
mode， delivery mode， and gender can affect the composition of intestinal microorganisms in newborns during puerperium 
in varying degrees.
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肠道中含有高度复杂的微生态系统，肠道中的

微生物菌群处于动态变化中，而肠道菌群稳态对维

护人类的健康具有至关重要的作用［1-2］。肠道微生

态系统与人类免疫和疾病密切相关，肠道菌群紊乱

可导致一系列疾病［2］。肠道微生物群及其代谢产物

参与宿主的各种活动，甚至影响人类的大脑和行

为［3］。肠道菌群的调控已逐渐成为预防和治疗一些

疾病的新方法［1-3］。

乳酸菌是肠道微生物群的重要组成部分，参与

改善体内平衡，主要分布在球菌属（乳球菌属、吸球

菌属、链球菌属、明串珠菌属和片球菌属）和杆状菌

属（胡萝卜杆菌属、乳杆菌属、双歧杆菌属和孢子乳

杆菌属）［4-5］。

新生儿肠道微生物的转变经历了从无到有、从

简单到复杂、从不稳定到稳定的过程［6］。由于肠道

富含氧气，最先定植在新生儿肠道内的微生物种类

为需氧型和兼性厌氧型，随着新生儿的成长，肠道

里的微生物逐渐转变为厌氧型。新生儿肠道微生

物定植发育期间，微生物群更替频繁，受许多因素

的影响［7］。新生儿肠道菌群的变化与定植对健康至

关重要。新生儿肠道微生物菌群在满月前的变化

规律研究可为保障婴儿的健康提供依据。建立健

康的微生物群对于免疫规划、疾病预防和健康成长

具有重要意义［8］。然而，目前针对产褥期新生儿体

内微生物菌群变化的相关研究非常少［9］。在探索肠

道微生物群变化的研究中，宏基因组技术可以更深

入地挖掘菌群的多样性，监测菌群的动态变化。

本研究通过宏基因组技术检测了新生儿肠道

微生物的变化，拟为新生儿肠道微生物的调控提供

实验依据。

1　材料与方法

1. 1　材料

1. 1. 1　样品

连云港妇幼保健院月子会所住所 4 名新生儿

的粪便，其中包括 2 名女婴，均为剖宫产；2 名男婴，

顺产与剖宫产各 1 名。在入所和出所时各采 1 次

粪便，时间间隔为 28 d。
1. 1. 2　混合喂养添加的奶粉营养成分

混合喂养新生儿：母乳与婴儿配方奶粉间隔喂

养，比例约为 1∶1。配方奶粉分别为启赋一段（IF1）
和飞鹤一段（IF2）。

1. 1. 3　产妇食谱

产妇入所期间，饮食均由医院月子会所营养科

提供，周食谱见表 1。
1. 2　方法

1. 2. 1　样品采集

护士经培训后，用无菌采样勺采集新生儿自然

排出的粪便，置于含冰袋的冷藏保温箱，用于宏基

因组测序分析样本情况见表 2。

1. 2. 2　宏基因测序

采集 4 名新生儿的粪便样品，在入所和出所时

各采一次。样本寄生工生物工程（上海）股份有限

公司宏基因组测序。使用 E. Z. N. ATM Mag-Bind Soil 
DNA Kit 试剂盒提取样本 DNA，通过 2% 琼脂糖凝

胶电泳检测文库，Qubit3. 0 荧光定量仪检测文库浓

度。使用 Illumina HiseqTM 测序平台得到原始测序

序列，得到有效序列后，使用 Usearch［10］对所有序列

进行 OTU 聚类分析，RDP classifier［11］、SINTAX［12］、

Blast［13］对 OTU 物种注释及统计，得到各样本分类

表  1　产妇的周食谱

Table 1　Dietary structure of each week
餐次

午餐

2 荤 2 素 1 汤

晚餐

1 荤 1 素

菜品

荤菜

素菜

汤品

荤菜

素菜

周一

水产：鱼

禽肉：鸡

叶菜

豆制品

猪骨汤

水产汤

牛肉

猪肝

根茎类

周二

水产：虾

禽肉：鸭

叶菜

根茎类

猪蹄汤

乳鸽汤

禽肉：鸡

禽肉：鸡

根茎类

周三

水产：鲍鱼

禽肉：鸡

根茎类

豆制品

乌鸡汤

乌鸡汤

水产：黄鳝

猪肉

瓜果类

周四

水产：鲈鱼

猪蹄

豆制品

菌菇类

猪腰汤

牡蛎汤

水产：海参

猪肉

瓜果类

周五

水产：虾

禽肉：鸡

根茎类

瓜果类

鲫鱼汤

排骨汤

水产：墨鱼

蛋类

根茎类

周六

水产：黄鱼

猪肝

叶菜

瓜果类

牛肉汤

牛肉汤

水产：虾

水产：虾

菌菇类

周日

水产：鲜贝

禽肉：鸡

叶菜

豆制品

黑鱼汤

猪肚汤

牛肉

牛肉

叶菜

表  2　宏基因测序部分取样新生儿基本信息

Table 2　Information of sampled newborns for metagenomic sequencing
性别

男

男

女

女

入所取样编号

MB-1
MM-1
FB-1
FM-1

出所取样编号

MB-2
MM-2
FB-2
FM-2

喂养方式

母乳喂养

混合喂养

母乳喂养

混合喂养

出生胎龄

37+6周
39+2周
39+1周
40+6周

出生体质量/kg
3.67
2.93
2.50
3.95

生产方式

剖宫产

顺产

剖宫产

剖宫产

出生日期

2021 年 11 月 11 日

2021 年 12 月 20 日

2021 年 11 月 23 日

2021 年 11 月 23 日
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水平信息进行多样性分析，并在此基础上进行群落

结构的统计分析。

1. 2. 3　宏基因组信息分析

1. 2. 3. 1　样本有效序列数据统计

8 份新生儿粪便样品测序得到的序列，使用

cutadapt［14］去除测序引物接头序列，成对 reads 通过

PEAR［15］拼接（merge）成一条序列，从拼接后数据中

区分各样本数据，并校正方向，reads 尾部低于质量

值 20 的碱基使用 PRINSEQ［16］切除，通过设置 10 bp
的窗口过滤掉低复杂度的序列，最终获得 8 个样本

的有效数据。

1. 2. 3. 2　稀释曲线分析

以超 1 指数（Chao）为纵轴，以随机抽取的序列

数据量为横轴绘制曲线，样本曲线能否到达平缓，

可判断测序数据量是否达到要求。

1. 2. 3. 3　Rank-abundance 曲线分析

用于物种的分析多样性，横轴为 OTU 等级，纵

轴为每个 OTU 中所含的序列数。横轴上的长度表

示物种的丰富程度；曲线的形状反映样品中物种的

均匀程度。

1. 2. 3. 4　Alpha 多样性指数分析

超 1 指数、香农指数、辛普森指数、香农维纳指

数等反映样品中微生物数量丰度，数值与样品中微

生物丰度的相关。

1. 2. 3. 5　样本层级聚类分析

使用 R 的 hclust 函数构建聚类树，并利用 ape 
package 绘制树状图。样本的相似度与距离相关。

1. 2. 3. 6　OTU 物种分布韦恩图

韦恩图中重叠部分、未重叠部分表示样本中共

有的和独有的 OTU 的数目。数字代表物种数，不同

颜色代表不同组。

1. 2. 3. 7　主成分分析

数据简化分析的技术，反映样本间的差别与距

离，用横轴和纵轴表示母乳喂养与混合喂养的主成

分轴，两种颜色代表喂养方式不同的两组样品，样

本物种组成相似则样本点近。

1. 2. 3. 8　两组样本 Welch’S t-test分析

样本间的肠道菌群物种丰度用 STAMP 差异分

析，判断组间是否存在显著性物种差异。样本分析

采用韦尔奇的 t 检验，实验中将检验得到的 P 值采

用 FDR 做多重测试校正得到 q 值。

1. 3　统计学分析

使 用 cutadapt、PEAR、PRINSEQ、phyloseq、
mothur、STAMP 进行数据处理及分析，利用 R 制作

曲线图。

2　结果

2. 1　检测序列

2. 1. 1　样本有效序列

表 3 为 8 个样本的有效数据统计，序列数量满

足统计分析的要求。

2. 1. 2　稀释曲线分析

本样品的 Chao 稀释曲线图（图 1）所示，样品曲

线随着序列数据量的增加而最终趋于平缓，说明测

序数据量足够，满足测序深度要求。

2. 1. 3　Rank-abundance 曲线分析

由图 2 可以看出，混合喂养的新生儿粪便样

本 MM-1、MM-2、FM-2 较母乳喂养的新生儿粪便

样本 MB-1、MB-2、FB-1 的 Rank-abundance 曲线更

宽且更平坦，表示混合喂养的新生儿肠道微生物

较母乳喂养的新生儿的组成更丰富 ，均匀程度

更高。

女婴出所的样品 FB-2、FM-2 与入所的样品

FB-1、FM-1 相比，Rank-abundance 曲线更宽且更平

坦，表示女婴肠道微生物的物种组成更丰富，均匀

程度更高。与此相反，男婴反而是入所时物种的组

成更丰富，均匀程度更高。此外，女婴肠道物种组

成丰富度和均匀度好于男婴。

2. 1. 4　Alpha 多样性指数分析

如表 4 所示，出所时，男婴肠道 OTUs 数量呈现

表  3　样本有效序列数据统计

Table 3　Statistics of valid sequence data for samples
分 组

信息

BF
BF
BF
BF
MF
MF
MF
MF

样品名

MB-1
FB-1
MB-2
FB-2
MM-1
FM-1
MM-2
FM-2

区分样本使用的

barcode 信息

TATGCA
ATCGCA
ATCACG
AAGGTA
TCGCAA
TTACGA
CGGACC
ACATAG

有效序

列条数

66 799
78 747
58 058
49 291
67 475
70 059
40 180
64 517

碱基数

28 067 979
33 753 115
24 492 278
20 283 593
28 226 762
30 014 658
16 479 294
26 508 127

平均长

度/bp
420.19
428.63
421.86
411.51
418.33
428.42
410.14
410.87

图  1　Chao 稀释曲线图

Figure 1　Chao dilution curve
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出减少的趋势，而女婴则明显上升。除混合喂养的

男婴外，出所新生儿肠道菌群的多样性明显高于入

所新生儿，表现为香农指数分别由入所时的 1. 19、
1. 21 和 0. 45 增加到 1. 59、1. 36 和 1. 18。辛普森

指数结果表明，新生婴儿 MM-1 和 FM-2 的肠道菌

群多样性增加的同时，肠道群落的均匀度在下降，

婴儿 FB-2 的肠道菌群多样性以及群落均匀度均有

不同程度的增加。

2. 1. 5　样本层级聚类分析

图  3 以 Phylum 水平上 Bray 距离所做的样本层

次聚类树，由图 3 可以看出样本间距离最近的是

MB-1 与 MB-2、FB-2 与 FM-2。

2. 2　新生儿肠道菌群的演变

2. 2. 1　新生儿肠道菌群结构组成

样 品 中 包 含 的 主 要 菌 群 门 类 为 放 线 菌 门

（Actinobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、变形菌门

（Proteobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）和酸杆菌

门（Acidobacteria），结果见图 4。其中母乳喂养的新

生儿在出入所前后的主要门类为放线菌门、厚壁菌

门，而混合喂养的新生儿入所时的主要门类为变形

菌门、拟杆菌门，出所时与母乳喂养的新生儿主要

门类一致。

由图 5 可以看出放线菌门由入所时的 11. 20％，

增至出所时的 70. 71％，而厚壁菌门、变形菌门、拟

杆菌门出所时均呈现下降趋势。

新 生 儿 肠 道 菌 群 主 要 体 现 在 双 歧 杆 菌 属

（Bifidobacterium）、链球菌属（Streptococcus）、葡萄球

菌属（Staphylococcus）、韦荣球菌属（Veillonella）、乳

酸杆菌属（Lactobacillus）、肠球菌（Enterococcus）。双

歧 杆 菌 属 入 所 时 为 10. 59％ ，出 所 时 增 至

65. 81％（图 6）。

2. 2. 2　新生儿肠道菌群 OTUs
如 图 7 所 示 ，入 所 与 出 所 的 新 生 儿 共 有 的

OTUs 数目为 210 个，入所独有的 OTU 数目为 165
个，出所独有的 OTU 数目为 129 个，出所比入所

OTU 数目减少了 36 个。

2. 2. 3　新生儿肠道菌群热图

出所时，新生儿肠道菌群的门类数量组成明显

图  2　新生儿粪便样本 Rank-abundance 曲线图

Figure 2　Neonatal stool sample Rank-abundance curve

图  3　样本层次聚类树

Figure 3　Sample hierarchical clustering tree

图  4　新生儿肠道菌群门水平物种分布

Figure 4　Species distribution at the phylum level of the neona⁃
tal gut flora

表  4　Alpha 多样性指数统计表

Table 4　Alpha diversity index
编号

FB-1
FB-2
FM-1
FM-2
MB-1
MB-2
MM-1
MM-2

序列数

53 466
38 236
59 843
50 941
50 683
45 316
41 888
30 773

OTU 数

14
227

13
249

77
51

334
156

香农指数

1.21
1.36
0.45
1.18
1.19
1.59
3.26
1.19

超 1 指数

15.00
276.14

20.50
300.13

94.50
69.00

337.44
166.50

发现物

种数

0.00
263.35

62.68
288.70

94.22
56.43

337.37
178.27

辛普森

指数

0.34
0.55
0.81
0.66
0.36
0.24
0.18
0.60

香农维

纳指数

0.46
0.25
0.18
0.21
0.28
0.40
0.56
0.24
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增加（图 8）。顺产新生儿在入所时肠道物种较其他

样品均丰富，拟杆菌门含量为 51. 44％，变形菌门含

量为 15. 01％，顺产新生儿获得类似于母体阴道和

肠道微生物群，主要有变形菌门、拟杆菌门、硝化螺

菌、酸杆菌。图 9 表明新生儿在产褥期内，肠道菌

群的功能呈现上升趋势，新陈代谢的酶大幅增加。

2. 2. 4　两组样本 Welch’S t-test分析

图 10 所示，在纲的水平上，入所与出所新生儿

肠 道 菌 群 中 存 在 显 著 差 异 的 纲 为 拟 杆 菌

（Bacteroidia）和放线菌（Actinobacteria）（相对丰度>
0. 01％，P<0. 05）。

2. 3　喂养方法对肠道菌群的影响

2. 3. 1　新生儿肠道菌群结构组成

如图 11 所示，在目水平上，母乳喂养的两个新

生儿入所时乳酸杆菌目的占比分别为 70. 70％和

39. 33％，混合喂养的新生儿则明显减少，仅分别为

8. 44％和 0. 12％。混合喂养的新生儿肠道中的拟

杆菌、肠杆菌和梭菌的丰度高于母乳喂养的新

生儿。

从图 12 可以看出母乳喂养的新生儿肠道菌群

主要为放线菌门、变形菌门、厚壁菌门，多样性较

低，而混合喂养的新生儿菌群结构则显示出多样性

高的特点。

上述结果表明，母乳喂养的新生儿和混合喂养

图  5　入所初和出所时肠道菌群门水平物种分布

Figure 5　The species distribution at the phylum level of the 
gut microbiota at the time of entry and exit

图  6　新生儿肠道菌群属水平物种分布

Figure 6　Genus-level distribution of neonatal gut microbiota

图  7　入所与出所组 OTU 组间物种分布韦恩图

Figure 7　Venn diagram of species distribution among OTU 
groups of entry and exit groups

图  8　新生儿入所初和出所时肠道菌群门水平热图

Figure 8　Heat map of gut microbiota phylum levels at the 
beginning and at the time of discharge of neonates
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图  9　入所与出所功能预测热图

Figure 9　Heatmap of feature and function prediction at entry and exit

图  10　新生儿入所与出所组微生物群落纲水平物种差异

Figure 10　Species differences at the class level of the microbial community between the neonatal entry and exit groups
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新生儿肠道菌种在目水平和门水平均有显著改变，

喂养方式对乳酸杆菌目的丰度影响显著。

2. 3. 2　主成分分析

由图 13 可知，出所时，不同喂养方式的新生儿

（MM-2、FM-2、FB-2）3 个点相近，表明 3 个样本的物

种组成较相似。

2. 3. 3　新生儿肠道菌群 OTUs
母乳喂养与混合喂养共有的 OTUs 数目为 247 个，

母乳喂养独有的 OTUs 数目为 22 个，混合喂养独有的

OTUs 数目为 235 个，混合喂养比母乳喂养的 OTUs
数目多 213 个（图 14）。

2. 3. 4　两组样本 Welch’S t-test分析

母乳喂养与混合喂养组微生物群落纲水平物

种差异如图 15 所示，母乳喂养与混合喂养组肠道

菌群中存在显著差异的纲为杆菌（Bacilli）（相对丰

度>0. 01％，P<0. 05）。

2. 4　性别与肠道菌群的关系

在图 16 中，男性与女性新生儿共有的 OTU 数

目为 230 个，男婴独有的 OTU 数目为 229 个，女婴

独有的 OTU 数目为 45 个，男婴比女婴的 OTU 数目

多 184 个。

图  11　母乳喂养（BF）与混合喂养（MF）肠道菌群目水平

物种分布

Figure 11　Species distribution at the order level of gut 
microbiota of breastfeeding and mixed feeding groups

注：BF 表示母乳喂养，MF 表示混合喂养

图  12　喂养方式对新生儿肠道菌群门水平丰度热图

Figure 12　Heatmap of feeding patterns on phyla level 
abundance of gut microbiota in neonates

图  13　母乳喂养与混合喂养新生儿肠道菌群 PCA 图

Figure 13　PCA map of the gut microbiota of breast-fed and 
mixed-fed neonates

图  14　母乳喂养与混合喂养组 OTU 组间物种分布韦恩图

Figure 14　Venn diagram of species distribution between OTU 
groups in breastfeeding and mixed feeding groups
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3　讨论

本文采用宏基因组技术分析产褥期新生儿肠

道菌群变化。新生儿肠道菌群的多样性从出生到

满月均明显增加，入所与出所新生儿肠道菌群中存

在显著差异的纲为拟杆菌、放线菌。混合喂养的新

生儿肠道中乳酸杆菌比例显著少于母乳喂养方式

的新生儿。在纲水平上，母乳喂养的新生儿肠道菌

群多样性较低，而混合喂养的新生儿菌群结构则多

样性高，拟杆菌、肠杆菌、梭菌的丰度要高于母乳喂

养的新生儿，母乳喂养与混合喂养组肠道菌群中存

在显著差异的纲为杆菌；出所时，女婴肠道菌群物

种组成与男婴相比更丰富、分布均匀度更高。男婴

比女婴的肠道菌群 OTUs 数目多 184 个。喂养方

式、分娩方式、性别均在不同程度上影响产褥期新

生儿肠道微生物的构成。为今后深入探究新生儿

肠道菌群的多样性，监测菌群的动态变化奠定了研

究基础。

新生儿肠道微生物不仅影响健康和对疾病的

抵抗，还影响着新生儿的免疫系统发育、宿主代谢

和对肠道病原体的定植抗性方面的重要功能［17］。

新生儿肠道的微生物群是与环境微生物菌群，尤其

是母亲的菌群共生的［18］。肠道微生物群在新生儿

阶段经历动态发展，通过微生物群的组成改变，影

响健康［19］。健康肠道菌群的移植可用于胃肠道疾

病的临床治疗，如复发性艰难梭菌相关性腹泻［20］。

本研究选了 4 名新生儿，其中两男两女、两名母乳

及两名混合喂养。样本量虽少，但初步研究的结果

已呈现出一定的规律性 ，为进一步研究奠定了

基础。

从入所到出所，新生儿肠道最初定植了兼性厌

氧菌，有利于严格厌氧菌的增殖，如梭菌属、拟杆菌

属和双歧杆菌属［21］。肠道微生物从出生开始，就处

于动态变化中，新生儿刚出生，肠道 α 多样性降低，到

1 周大时，肠道微生物菌群已经与 1 个月大的婴儿

图  15　母乳喂养与混合喂养组微生物群落纲水平物种差异

Figure 15　Species differences at the class level of microbial communities

图  16　男性与女性新生儿组 OTU 组间物种分布韦恩图

Figure 16　Venn diagram of species distribution between OTU 
groups in male and female neonatal groups
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非常相似［22］。 STOKHOLM 等［23］研究也表明，在产

褥期新生儿肠道菌群中，微生物生态系统出现结构

差别较大的时间是不同生产方式生产后的 7 d。本

研究中，入所与出所新生儿肠道菌群中存在显著差

异的纲为拟杆菌、放线菌；双歧杆菌属在出所时显

著增加，新生儿在产褥期内，物种丰度越来越高。

顺产新生儿肠道微生物群落更接近阴道微生物的

菌属，如拟杆菌属和乳酸杆菌属［24］，而通过剖宫产

出生的新生儿更接近环境微生物，如葡萄球菌、棒

状杆菌和丙酸杆菌属［25］。SELMA-ROYO 等［26］研究

表明，出生方式和出生地显著影响新生儿肠道微生

物群，相对于其他出生方式，经阴道分娩的新生儿

肠道中的拟杆菌门和厚壁菌门的相对丰度较高，包

括拟杆菌属和大肠杆菌或志贺氏菌属。与本研究

中顺产新生儿粪便检测结果一致，其入所时拟杆菌

占比较大。

饮食显著影响新生儿的肠道菌群。母乳喂养

的新生儿乳酸杆菌目明显高于混合喂养的婴儿，肠

道中的双歧杆菌占有明显优势，肠道菌群主要为放

线菌门、变形菌门、厚壁菌门，多样性较低，而混合

喂养的新生儿菌群结构则显示出多样化，多样性

高，拟杆菌门、肠杆菌门、梭菌门的丰度要高于母乳

喂养的新生儿，与报道的一致。母乳喂养与混合喂

养组肠道菌群中存在显著差异的纲为杆菌。母乳

喂养婴儿的肠道微生物丰度，尤其是双歧杆菌，与

母乳低聚糖和其相关的分解代谢活动相关［27-29］。研

究发现，母乳喂养可确保新生儿的生理免疫力［30］，

混合喂养婴幼儿粪便中拟杆菌、肠杆菌、梭菌、肠球

菌、链球菌等的丰度要高于母乳喂养婴幼儿［31-32］。

在配方奶喂养的婴儿的菌群结构则显示出多样化，

纯母乳喂养婴儿的 α 多样性较低［24，33］。新生儿肠

道与母乳中的益生菌组成存在着相似之处，能够更

好地增进肠道活性［34-35］。母乳喂养中的优势菌是双

歧杆菌和乳酸杆菌，而混合喂养的肠道菌群为双歧

杆菌、拟杆菌、梭菌、肠球菌和葡萄球菌［36-38］。

早期喂养暴露对肠道内微生态的形成起关键

作用。混合喂养方式中配方奶粉的添加可能是多

样性增加的原因。安涛等［39］研究表明，同是剖宫产

条件下，母乳喂养的新生儿要比配方奶粉喂养的新

生儿肠道菌群丰度低；而同是顺产条件下，母乳喂

养的新生儿却要比配方奶粉喂养的新生儿肠道微

生物种类多。李菊芳等［40］在对婴儿肠道菌群的多

样性及丰度研究过程中发现，在科水平上，性别与

肠道菌群存在差异，女婴相对丰度高的科是毛螺菌

科，而男婴是丹毒丝菌科。本研究样本层次聚类树

中，样本距离最近的两个男性新生儿 MB-1、MB-2，

以及两个女性新生儿 FB-2、FM-2；出所时，女婴较男

婴肠道物种组成更丰富且分布均匀度更高；男婴比

女婴的肠道菌群 OTU 数目多 184 个。研究表明，性

别不是肠道菌群定植的关键因素，但在生长发育过

程中会对肠道菌群构成产生一定的影响。
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