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新生儿早期肠道菌群定植情况及其影响因素分析
秦楠，赵舒含

（中国医科大学附属盛京医院生儿病房，辽宁沈阳１１００００）

【摘要】　目的　探究本院新生儿早期肠道菌群定植情况及其影响因素。　方法　收集２０２１年６月～２０２３年６月在本

院出生的１０１３例新生儿为研究对象，采集新生儿粪便样本，应用质谱仪鉴定菌种和分离菌株，并分析新生儿早期肠道菌

群定植率。统计粪便培养结果，并分析对新生儿早期肠道菌群定植的影响因素。　结果　１０１３例新生儿粪便培养结果

共检出大肠埃希菌５８１株、肠球菌４２８株、肺炎克雷伯菌１２３株。剖宫产分娩的新生儿大肠埃希菌定植率明显低于顺产

新生儿，剖宫产分娩的新生儿肠球菌定植率明显高于顺产新生儿（犘＜０．０５）。２８～３６周出生的新生儿大肠埃希菌定植

率明显低于３７～４１周出生的新生儿，２８～３６周出生的新生儿肠球菌定植率明显高于３７～４１周出生的新生儿（犘＜

０．０５）。使用抗生素的新生儿大肠埃希菌定植率明显低于未使用抗生素的新生儿，使用抗生素的新生儿肠球菌定植率明

显高于未使用抗生素的新生儿（犘＜０．０５）。乳制品喂养的新生儿大肠埃希菌定植率明显低于母乳喂养的新生儿，乳制

品喂养的新生儿肠球菌定植率明显高于母乳喂养的新生儿（犘＜０．０５）。　结论　新生儿早期肠道菌群定植主要为大肠

埃希菌、肠球菌，且不同分娩方式、是否早产、抗生素使用状况、不同喂养方式可影响新生儿早期肠道菌群定植情况，为改

善新生儿早期肠道菌群定植情况提供重要参考。
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　　早期生命阶段建立的人类肠道微生物群在决定人

类健康方面起着关键作用，对代谢过程、生长发育、免

疫功能乃至行为结果产生深远影响［１］。新生儿的早期

肠道菌群微生物多样性减少和异常结构组成可能与在

婴儿期或以后出现哮喘、炎症性肠病和代谢紊乱等各

种疾病的发生、发展显著相关，不利于新生儿建立免疫

系统，预防肠道感染等疾病［２］。新生儿肠道菌群定植

是一个复杂的过程，受多种因素影响，其肠道菌群定植

异常可能会增加新生儿坏死性小肠结肠炎、晚发型败

血症发生概率，也会增加儿童期哮喘、过敏性疾病、炎

症性肠病等疾病的发生风险［３４］。新生儿的肠道菌群

通常在出生后１周内处于不稳定状态，并且存在较大

的个体差异，直到新生儿９０ｄ后其肠道菌群定植情况

才会趋于稳定，而在这期间肠道菌群的定植可能受多

种因素影响［５６］。因此，尽早明确新生儿肠道菌群定植

情况的影响因素，并给予针对性的干预措施对临床治

疗具有重要价值。

本研究分析１０１３例在明确新生儿早期肠道菌群

的定植情况及影响因素，为改善新生儿早期肠道菌群

定植情况提供一定理论支撑。

材料与方法

１　一般资料

收集２０２１年６月～２０２３年６月在本院出生的

１０１３例新生儿为研究对象，胎龄２８～４１（３４．５２±

４．１３）周；男５０８例，女５０５例。纳入标准：①新生儿母

亲在生产前未接受过抗生素治疗；②母亲妊娠期间无

妊娠并发症；③所有新生儿及其家长均知情同意；④新

生儿住院时间大于５天；排除标准：①新生儿父母存在

遗传性疾病；②新生儿存在先天性心脏病；③新生儿伴

有结肠炎、消化道畸形者及肠道感染者；④新生儿父母

存在认知功能异常及精神疾病者。

本研究已通过医院医学伦理委员会审批。

２　方法

在研究对象出生后第５～７ｄ采集新生儿新鲜粪

便样本，置于试管内，需１ｄ内将其涂于血平板及大肠

显色平板上，在室温环境下过夜，并进行需氧及专性厌

氧培养，应用质谱仪（毅新博创生物科技有限公司，型

号：ＣＬＩＮＰＯＦ２）对异常菌落进行菌种鉴定，分离菌

株，分析细菌定植率。

３　统计学处理

用ＳＰＳＳ２５．０统计软件处理数据。计数资料“例”

或者百分数以［狀（％）］表示，采用χ
２ 检验，以犘＜

０．０５为差异有统计学意义。

结　果

１　新生儿粪便培养情况

对１０１３例新生儿粪便培养结果显示，共检出大

肠埃希菌５８１株、肠球菌４２８株、肺炎克雷伯菌１２３

株。

２　不同分娩方式新生儿肠道菌群定植情况

剖宫产分娩的新生儿肺炎克雷伯菌定植率与顺产

新生儿相比，差异无统计学意义（犘＞０．０５）；剖宫产分

娩的新生儿大肠埃希菌定植率明显低于顺产新生儿，

剖宫产分娩的新生儿肠球菌定植率明显高于顺产新生

儿（犘＜０．０５）。见表１。

表１　不同分娩方式新生儿肠道菌群定植情况［狀（％）］

犜犪犫犾犲１　犆狅犾狅狀犻狕犪狋犻狅狀狅犳犻狀狋犲狊狋犻狀犪犾犳犾狅狉犪犻狀狀犲狑犫狅狉狀狊狑犻狋犺犱犻犳犳犲狉犲狀狋

犱犲犾犻狏犲狉狔犿狅犱犲狊［狀（％）］

分娩

方式
例数

大肠埃希菌

定植数
构成比

（％）

肠球菌

定植数
构成比

（％）

肺炎克雷伯菌

定植数
构成比

（％）

剖宫产 ４７９ ２３４ ４８．８５ ２４１ ５０．３１ ５１ １０．６５

顺产 ５３４ ３４７ ６４．９８ １８７ ３５．０２ ７２ １３．４８

χ２ － ２６．８５８ ２４．２０８ １．９０４

犘 － ０．０００ ０．０００ ０．１９６

３　不同胎龄新生儿肠道菌群定植情况

２８～３６周出生的新生儿肺炎克雷伯菌定植率与

３７～４１周出生的新生儿相比，差异无统计学意义（犘

＞０．０５）；２８～３６周出生的新生儿大肠埃希菌定植率

明显低于３７～４１周出生的新生儿，２８～３６周出生的

新生儿肠球菌定植率明显高于３７～４１周出生的新生

儿（犘＜０．０５）。见表２。

表２　不同胎龄新生儿肠道菌群定植情况［狀（％）］

犜犪犫犾犲２　犐狀狋犲狊狋犻狀犪犾犳犾狅狉犪犮狅犾狅狀犻狕犪狋犻狅狀狅犳狀犲狑犫狅狉狀狊狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋

犵犲狊狋犪狋犻狅狀犪犾犪犵犲狊［狀（％）］

不同

胎龄
例数

大肠埃希菌

定植数
构成比

（％）

肠球菌

定植数
构成比

（％）

肺炎克雷伯菌

定植数
构成比

（％）

２８～３６周 ３７１ １２９ ３４．７７ ２０１ ５４．１８ ４１ １１．０５

３７～４１周 ６４２ ４５２ ７０．４０ ２２７ ３５．３６ ８２ １２．７７

χ２ － １２２．０６５ ３４．１３０ ０．６５３

犘 － ０．０００ ０．０００ ０．４１９

４　不同抗生素使用状况新生儿肠道菌群定植情况

使用抗生素的新生儿肺炎克雷伯菌定植率与未使

用抗生素的新生儿相比，差异无统计学意义（犘＞

０．０５）；使用抗生素的新生儿大肠埃希菌定植率明显低

于未使用抗生素的新生儿，使用抗生素的新生儿肠球

菌定植率明显高于未使用抗生素的新生儿（犘＜

０．０５）。见表３。

５　不同喂养方式新生儿肠道菌群定植情况

乳制品喂养新生儿肺炎克雷伯菌定植率与母乳喂

养的新生儿相比，差异无统计学意义（犘＞０．０５）；乳制

品喂养的新生儿大肠埃希菌定植率明显低于母乳喂养

的新生儿，乳制品喂养的新生儿肠球菌定植率明显高

·４７７·
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于母乳喂养的新生儿（犘＜０．０５）。见表４。

表３　不同抗生素使用状况新生儿肠道菌群定植情况［狀（％）］

犜犪犫犾犲３　犆狅犾狅狀犻狕犪狋犻狅狀狅犳犻狀狋犲狊狋犻狀犪犾犳犾狅狉犪犻狀狀犲狑犫狅狉狀狊狌狀犱犲狉犱犻犳犳犲狉犲狀狋

犪狀狋犻犫犻狅狋犻犮狌狊犲犮狅狀犱犻狋犻狅狀狊［狀（％）］

抗生素

使用状况
例数

大肠埃希菌

定植数
构成比

（％）

肠球菌

定植数
构成比

（％）

肺炎克雷伯菌

定植数
构成比

（％）

使用 ６６３ ３３０ ４９．７７ ３６０ ５４．３０ ８２ １２．３７

未使用 ３５０ ２５１ ７１．７７ ６８ １９．４３ ４１ １１．７１

χ２ － ４５．０８４ １１４．１５６ ０．０９２

犘 － ０．０００ ０．０００ ０．７６２

表４　不同喂养方式新生儿肠道菌群定植情况［狀（％）］

犜犪犫犾犲４　犆狅犾狅狀犻狕犪狋犻狅狀狅犳犻狀狋犲狊狋犻狀犪犾犳犾狅狉犪犻狀狀犲狑犫狅狉狀狊狑犻狋犺犱犻犳犳犲狉犲狀狋

犳犲犲犱犻狀犵狆犪狋狋犲狉狀狊［狀（％）］

喂养

方式
例数

大肠埃希菌

定植数
构成比

（％）

肠球菌

定植数
构成比

（％）

肺炎克雷伯菌

定植数
构成比

（％）

乳制品喂养 ４０８ １６０ ３９．２２ ２６３ ６４．４６ ５８ １４．２２

母乳喂养 ６０５ ４２１ ６９．５９ １６５ ２７．２７ ６５ １０．７３

χ２ － ９１．８９４ １３８．１１２ ２．７５３

犘 － ０．０００ ０．０００ ０．０９７

讨　论

传统观点认为子宫内的胎儿环境是无菌的，肠道

菌群的定植从出生时开始，在分娩过程中，新生儿首先

会接触到母体肠道、阴道和皮肤菌群，以及周围环境，

这种最初的接触促进肠道菌群的定植和增殖，肠道菌

群逐渐进化并在出生后建立成熟的菌群结构，母体共

生细菌在新生儿肠道菌群的早期建立中起着至关重要

的作用［７］。新生儿第一次离开保护性的羊膜囊，暴露

在无数种类的微生物中，所有身体表面的微生物定植

开始，包括皮肤、肠道、肺和消化道，从而建立起共生微

生物群，并使新生儿免疫系统成熟，从而终身保持健

康，而新生儿出生后会迅速暴露于环境中存在的微生

物，并开始由肠道菌群定植，这会影响区域免疫系统的

发育，具体取决于出生时存在的微生物类型［８］。新生

儿肠道微生物组失调可能扰乱肠道的生态平衡，导致

不良后果，可能引发儿童时期肥胖、炎症性肠病、肠道

区域免疫系统的特征性变化、代谢综合症等疾病［９１０］。

因此，尽早明确新生儿肠道菌群定植情况及相关影响

因素成为妇产科医师研究的重中之重，对及早干预新

生儿肠道菌群定植及改善肠道菌群有一定促进作用。

早期新生儿肠道菌群受母婴相关因素、外部环境

等多种因素影响，且肠道微生物群中的细菌定植可能

受各种因素影响，包括分娩方式、胎龄等因素［１１］。本

研究发现，将１０１３例新生儿粪便进行培养结果显示，

共检出大肠埃希菌５３９株、肠球菌３９７株、肺炎克雷伯

菌１１３株，提示新生儿早期肠道菌群定植主要为大肠

埃希菌、肠球菌，这与张静［１２］等研究结果类似，该研究

对出生７２ｈ后的新生儿进行粪便检测发现，检出前三

位菌群分别为肠球菌属、大肠埃希菌、肺炎克雷伯菌，

且新生儿的分娩方式是新生儿早期肠道菌群定植的影

响因素，表明新生儿早期肠道菌群定植可能也是这三

种菌群，不同的分娩方式对新生儿早期肠道菌群定植

情况有较大影响。本研究中发现，剖宫产分娩的新生

儿肺炎克雷伯菌定植率与顺产新生儿相比差异不显

著，而剖宫产分娩的新生儿大肠埃希菌定植率明显低

于顺产新生儿，肠球菌定植率明显高于顺产新生儿，提

示不同分娩方式可能是新生儿早期肠道菌群定植情况

的影响因素，这可能是因为剖宫产分娩的新生儿肠道

菌群定植主要来自于医护者、手术室环境，以微需氧菌

及兼性厌氧菌为主，顺产的新生儿通过母体产道分娩，

肠道菌群定植主要来自产道，以厌氧菌为主。Ｍａｒｔｉｎ

等［１３］研究发现，剖宫产新生儿的肠道菌群与阴道分娩

的新生儿肠道菌群之间存在显著差异，剖宫产者的肠

道微生物发育程度较低，而与阴道分娩出生的新生儿

相比，剖宫产新生儿的肠道微生物中，包括双歧杆菌、

链球菌和乳酸菌在内的物种数量较少，而潜在致病细

菌（如大肠埃希菌杆菌）的数量较多，这可能是因为新

生儿在通过阴道通道时会获得不同的有益细菌，这些

细菌会定植在肠道中。

胎龄也是新生儿早期肠道菌群定植情况的影响因

素，本研究结果发现，２８～３６周出生的新生儿肺炎克

雷伯菌定植率与３７～４１周出生的新生儿相比无明显

差异，而２８～３６周出生的新生儿大肠埃希菌定植率明

显低于３７～４１周出生的新生儿，２８～３６周出生的新

生儿肠球菌定植率明显高于３７～４１周出生的新生儿，

提示早产和足月对新生儿早期肠道菌群定植情况产生

较大影响，这可能是因为早产的新生儿各个器官未能

完全发育成熟，机体抵抗力相对较弱，体重身高不达

标，进而容易增加感染风险，虽然出生后会立即送往保

温箱、无菌箱等优质环境内，也显著降低感染概率，但

是对于肠道有益菌群（如双歧杆菌等）的定植并不利，

故早产新生儿的肠道菌群定植情况可能存在异常，相

反足月新生儿的机体各个器官已发育完全，有一定的

抵抗力，有助于有益肠道菌群的定植［１４］。有研究表

明，出生胎龄是影响婴儿肠道菌群建立的一个关键因

素，对肠道微生物群的形成和发育也有显著影响，并且

在塑造肠道微生物群的结构和多样性方面起着至关重

要的作用，而早产新生儿的许多疾病都与其肠道菌群

密切相关［１５］。Ｃｕｎａ等
［１６］研究报道，与足月新生儿比

较，早产儿的肠道菌群多样性较低，双歧杆菌和拟杆菌

的定植延迟，以及肠杆菌、肠球菌、棒状杆菌、肺炎克雷

伯菌和梭菌等病原菌的增加，且早产儿肠道中短链脂

肪酸的水平较低，短链脂肪酸是菌群的代谢产物，提示

早产新生儿更容易受到微生物失衡的影响，导致代谢

·５７７·
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产物的改变和对免疫系统发育的潜在影响，同时增加

相关疾病的风险。

抗生素使用状况对新生儿早期肠道菌群定植情况

也有较大影响，本研究结果显示，使用抗生素的新生儿

肺炎克雷伯菌定植率与未使用抗生素的新生儿相比，

差异不显著，而使用抗生素的新生儿大肠埃希菌定植

率明显低于未使用抗生素的新生儿，使用抗生素的新

生儿肠球菌定植率明显高于未使用抗生素的新生儿，

提示抗生素使用状况可能是影响新生儿早期肠道菌群

定植情况的相关因素，这可能是因为新生儿常用抗生

素对大肠埃希菌敏感度相对较高，导致大肠埃希菌定

植率异常下降，也因两者之间有竞争关系，继而导致肠

球菌定植率上升［１７］。已有研究报道，抗生素可通过脐

带到达胎儿血液的方式影响新生儿的肠道微生物群，

也可改变母体阴道和肠道微生物组，导致婴儿肠道菌

群异常的垂直传播，在分娩过程中接受抗生素治疗的

新生儿肠道细菌多样性较低，放线菌，特别是双歧杆菌

科的相对丰度较低，肠道微生物群中变形杆菌的相对

丰度较高，而在足月新生儿中，在出生后几个小时内服

用抗生素可以降低肠道中双歧杆菌的水平并增加肠杆

菌的水平，表明在分娩期间和分娩后使用抗生素均会

显著影响新生儿的肠道菌群定植情况［１８］。Ｍｏｒｏｗｉｔｚ

等［１９］研究表明，使用抗生素是一把双刃剑，虽然抗生

素能够降低早产儿与传染病相关的死亡率，但它们通

常会破坏和扰乱肠道微生物群的组成，从而增加患各

种疾病的风险，若长期使用抗生素，尤其是出生体重极

低的早产儿，患败血症和新生儿坏死性小肠结肠炎等

疾病的风险将会增加，因此，临床医师应根据新生儿具

体情况合理使用抗生素，避免增加其他并发症。

不同喂养方式对新生儿早期新生儿早期肠道菌群

定植情况产生一定影响，本研究中发现，乳制品喂养新

生儿肺炎克雷伯菌定植率与母乳喂养的新生儿相比无

明显差异，而乳制品喂养的新生儿大肠埃希菌定植率

明显低于母乳喂养的新生儿，乳制品喂养的新生儿肠

球菌定植率明显高于母乳喂养的新生儿，这可能是因

为母乳喂养能够增加肠道双歧杆菌、乳酸菌等有益菌

的丰度，继而促进肠道蠕动，抑制有害菌群的增殖，对

新生儿的正常生长发育形成有利影响［２０］。因此，应尽

可能鼓励新生儿进行母乳喂养，促进其肠道菌群正常

健康定植发展，尽量减少喂养方式对新生儿肠道菌群

造成紊乱。

综上所述，新生儿早期肠道菌群定植主要为大肠

埃希菌、肠球菌，且不同分娩方式、是否早产、抗生素使

用状况可影响新生儿早期肠道菌群定植情况，为改善

新生儿早期肠道菌群定植情况提供一定理论依据。然

后，本研究可能因纳入样本量、研究方法不同，与其他

研究结果有所不同，后续将会增加研究方法及研究内

容，对本研究结果进一步验证。
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［２３］　王赢，张晓晨，张萌，等．２０１４２０２１年吉林省人间布鲁菌病流行

特征及空间分布特征分析［Ｊ］．中国地方病防治，２０２３，３８（１）：

４６４８．

［２４］　陈艳伟，李旭，李夫，等．２０１３２０２２年北京市人间布鲁氏菌病流

行特征和空间分布分析［Ｊ］．疾病监测，２０２３，３８（１０）：１１６８

１１７３．
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［１６］　ＣｕｎａＡ，ＭｏｒｏｗｉｔｚＭＪ，ＡｈｍｅｄＩ，ｅｔａｌ．Ｄｙｎａｍｉｃｓｏｆｔｈｅｐｒｅｔｅｒｍ

ｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｉｎ ｈｅａｌｔｈ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．Ａｍ Ｊ Ｐｈｙｓｉｏｌ

ＧａｓｔｒｏｉｎｔｅｓｔＬｉｖｅｒＰｈｙｓｉｏｌ，２０２１，３２０（４）：Ｇ４１１Ｇ４１９．

［１７］　ＴａｎＪ，ＷａｎｇＹ，ＧｏｎｇＸ，ｅｔａｌ．Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｎｅｏｎａｔｅｓｉｎ

Ｃｈｉｎａ２０１２２０１９：Ａｍｕｌｔｉｃｅｎｔｅｒｓｔｕｄｙ［Ｊ］．ＪＭｉｃｒｏｂｉｏｌＩｍｍｕｎｏｌ

Ｉｎｆｅｃｔ，２０２２，５５（３）：４５４４６２．

［１８］　Ｚｈｏｎｇ Ｈ，Ｗａｎｇ ＸＧ，ＷａｎｇＪ，ｅｔａｌ．Ｉｍｐａｃｔｏｆｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ

ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔｏｎｔｈｅｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｉｎｎｅｏｎａｔｅｓｗｉｔｈａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ

ｅｘｐｏｓｕｒｅ：ａｎ ｏｐｅｎｌａｂｅｌ ｓｉｎｇｌｅｃｅｎｔｅｒ ｒａｎｄｏｍｉｚｅｄ ｐａｒａｌｌｅｌ

ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄｓｔｕｄｙ［Ｊ］．ＷｏｒｌｄＪＰｅｄｉａｔｒ，２０２１，１７（４）：３８５３９３．

［１９］　 Ｍｏｒｏｗｉｔｚ ＭＪ，Ｋａｔｈｅｒｉａ ＡＣ，Ｐｏｌｉｎ ＲＡ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅ ＮＩＣＵ

Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ ａｎｄ ｏｕｔｃｏｍｅｓ （ＮＡＮＯ） ｔｒｉａｌ：ａ ｒａｎｄｏｍｉｚｅｄ

ｍｕｌｔｉｃｅｎｔｅｒｃｌｉｎｉｃａｌｔｒｉａｌａｓｓｅｓｓｉｎｇｅｍｐｉｒｉｃａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓａｎｄｃｌｉｎｉｃａｌ

ｏｕｔｃｏｍｅｓｉｎｎｅｗｂｏｒｎｐｒｅｔｅｒｍｉｎｆａｎｔｓ［Ｊ］．Ｔｒｉａｌｓ，２０２２，２３（１）：

４２８．

［２０］　ＳｅｌｍａＲｏｙｏ Ｍ，ＤｕｂｏｉｓＬ，ＭａｎａｒａＳ，ｅｔａｌ．Ｂｉｒｔｈｍｏｄｅａｎｄ

ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｄｙｎａｍｉｃｓａｒｅ

ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔｅｄｂｙｂｒｅａｓｔｆｅｅｄｉｎｇｄｕｒｉｎｇｔｈｅｆｉｒｓｔｙｅａｒ［Ｊ］．Ｃｅｌｌ

ＨｏｓｔＭｉｃｒｏｂｅ，２０２４，３２（６）：９９６１０１０．

【收稿日期】　２０２４１２１２　【修回日期】　２０２５０３１１

·２７７·
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