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胎便中支链脂肪酸与新生儿肠道菌群的相关性研究
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摘要：旨在探究支链脂肪酸（ＢＣＦＡ）对新生儿肠道菌群的影响，采用气相色谱 －质谱（ＧＣ－ＭＳ）对
不同胎龄新生儿胎便中ＢＣＦＡ组成和含量进行测定，结合１６ＳｒＲＮＡ测序技术对新生儿肠道菌群组
成进行分析，探究胎便中ＢＣＦＡ与新生儿肠道菌群的相关性。结果表明：新生儿胎便样本中共含有
７０种脂肪酸，其中ＢＣＦＡ３１种，足月儿胎便中的ＢＣＦＡ含量显著高于早产儿的（ｐ＜０．０５）；门水平
上，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）为新生儿肠道菌群
的优势菌群；属水平上，男婴和女婴的优势菌群分别为乳杆菌属（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）和假单胞菌属
（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）；ＢＣＦＡ含量与新生儿肠道中厚壁菌门、拟杆菌门、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、蓝藻
细菌（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、螺旋菌门（Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｏｔａ）均显著相关，其中与拟杆菌门的相关性最显著（ｐ＜
０．０１）。综上，新生儿胎便中的ＢＣＦＡ含量与新生儿肠道菌群具有一定的相关性。
关键词：支链脂肪酸；肠道菌群；拟杆菌门；早产儿
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　　支链脂肪酸（ＢＣＦＡ）是一类在碳链骨架上含一
个或多个以甲基支链为主的功能性饱和脂肪酸，通

过甲基在碳骨架上位置的不同，其主要分为甲基位
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于碳链倒数第二位的异构支链脂肪酸（ｉｓｏ－ＢＣＦＡ）
和甲基位于碳链倒数第三位的反异构支链脂肪酸

（ａｎｔｅｉｓｏ－ＢＣＦＡ）［１－２］。目前研究ＢＣＦＡ的主要饮食
来源包括反刍动物乳制品、肉制品和人乳脂［３－４］等，

另外微生物细胞膜和人体分泌物中也含有

ＢＣＦＡ［５－６］。ＢＣＦＡ在人乳脂中的含量高达１．５％［７］，

在牛、绵羊和山羊乳脂中的含量分别为总脂肪酸的

０．５％～１．０％、２．２％和１．５％［８－９］。

母乳是婴幼儿最安全理想的食物，母乳中的

ＢＣＦＡ对于婴幼儿尤其早产儿的肠道健康具有良好
的调控作用，而早产儿胎脂中 ＢＣＦＡ含量仅约为足
月儿的一半［１０］。婴儿坏死性小肠结肠炎患者多为

胎龄不足３４周的早产儿，这表明该疾病的发展可能
与 ＢＣＦＡ缺乏相关。Ｒａｎ－Ｒｅｓｓｌｅｒ等［１１］研究发现，

添加约２０％的ＢＣＦＡ可以改善新生幼鼠的肠道菌群
定植，降低坏死性结肠炎的发病率。同时，ＢＣＦＡ与
哺乳动物胃肠道中菌群存在一定联系，如 Ｘｉｎ等［１２］

研究发现，健康牛犊组粪便中 ＢＣＦＡ（ｉｓｏ－Ｃ１５∶０、
ｉｓｏ－Ｃ１６∶０、ｉｓｏ－Ｃ１７∶０、ｉｓｏ－Ｃ１８∶０等）含量显著低
于腹泻牛犊组，牛犊粪便中 ＢＣＦＡ的种类和含量与
牛犊的肠道形态和生理功能完整性密切相关。

目前，对于ＢＣＦＡ的研究主要集中在母乳、肉制
品等膳食来源，但基于新生儿肠道健康的相关研究

报道非常有限。因此，本文利用气相色谱 －质谱
（ＧＣ－ＭＳ）分析新生儿胎便中 ＢＣＦＡ的组成和含
量，并通过１６ＳｒＲＮＡ对新生儿胎便样本进行测序，
以此检测不同胎龄新生儿肠道菌群组成，由此分析

ＢＣＦＡ与新生儿肠道菌群的相关性，以期为 ＢＣＦＡ
在调节早产儿肠道功能方面的应用提供理论支持。

１　材料与方法
１．１　实验材料
１．１．１　样本与试剂

胎便样本，由无锡市妇幼保健院新生儿科提供，

取样经相关家属同意，以人为实验的研究均遵守

１９７５年《赫尔辛基宣言》规定的伦理标准。本研究共
收集新生儿胎便样本５１份，其中早期早产儿（２８～
３２周）６份，中度早产儿（３２～３４周）９份，近足月儿
（３４～３７周）２１份，足月儿（＞３７周）１５份。用于菌
群测序的１４份胎便样本来自未经抗生素治疗，且未
患心脏病、腹泻及严重消化道畸形的新生儿，包括１
份早产儿样本（女）和１３份足月儿样本（７男６女）。
每份样本均分装４管，其中３管贴上统一标签，待送
样测序，另外１管需尽快提取脂质，所有待测样本均
储存于－８０℃超低温冰箱。

３７种混合脂肪酸甲酯标准品（Ｃ４～Ｃ２４），上海
西格玛奥德里奇有限公司；１３－甲基十四烷酸
（ｉｓｏ－Ｃ１５∶０）、１２－甲基十四烷酸（ａｎｔｅｉｓｏ－Ｃ１５∶０）、
１５－甲基十六烷酸（ｉｓｏ－Ｃ１７∶０）、１４－甲基十六烷
酸（ａｎｔｅｉｓｏ－Ｃ１７∶０）、异硬脂酸（ｉｓｏ－Ｃ１８∶０）标准
品，纯度均在 ９８％以上，Ｃ１４∶０（质量浓度 １５
ｇ／１００ｍＬ）、Ｃ１５∶０（质量浓度２２ｇ／１００ｍＬ）、Ｃ１６∶０
（质量浓度２９ｇ／１００ｍＬ）、１２－甲基十三烷酸（ｉｓｏ－
Ｃ１４∶０，质量浓度８ｇ／１００ｍＬ）、ａｎｔｅｉｓｏ－Ｃ１５∶０（质量
浓度９ｇ／１００ｍＬ）、１４－甲基十五烷酸（ｉｓｏ－Ｃ１６∶０，
质量浓度８ｇ／１００ｍＬ）和ａｎｔｅｉｓｏ－Ｃ１７∶０（质量浓度
９ｇ／１００ｍＬ）的混标溶液，瑞典马尔默 ＬａｒｏｄａｎＦｉｎｅ
Ｃｈｅｍｉｃａｌｓ公司；三氯甲烷、无水甲醇为分析纯，无水
硫酸钠、无水碳酸钠为化学纯，上海国药集团化学试

剂有限公司；乙酰氯为分析纯，上海麦克林生化科技

有限公司；正己烷为色谱级，上海安谱实验科技股份

有限公司。

１．１．２　仪器与设备
ＭｅｔｔｌｅｒＴｏｌｅｄｏＡＢ１０４－Ｎ电子天平，梅特勒 －

托利多仪器（上海）有限公司；ＲＥ－５２ＡＡ旋转蒸发
器，上海亚荣生化仪器厂；ＭｉｘＰｌｕｓ旋涡振荡仪，合肥
艾本森仪器有限公司；ＰｅｇａｓｕｓＢＴ气相色谱串联飞
行时间质谱联用仪，美国力可公司；Ｃｅｎｔｒｉｆｕｇｅ５８１０
离心机，德国 Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ公司；ＳＥ８１２型氮吹仪，上海
安谱实验科技股份有限公司。

１．２　实验方法
１．２．１　胎便脂质的提取

向胎便样本中加入含０．０５％２，６－二叔丁基－
４－甲基苯酚的三氯甲烷－甲醇（体积比２∶１）溶液，
超声４０ｍｉｎ，经０．２ｇ的硅胶柱（６０～１２０μｍ）过滤，
去除悬浮在溶液表面的上皮细胞，用约５ｇ无水硫
酸钠吸水，再用硅胶柱二次过滤，所得滤液使用旋转

蒸发法和氮吹法除去溶剂，将提取的胎便脂质储存

于－２５℃冰箱，备用。
１．２．２　脂肪酸组成分析

参考Ｓｔｒáｎｓｋｙ等［１３］的方法进行脂肪酸甲酯化。

将脂质用三氯甲烷 －甲醇（体积比２∶３）溶液溶解，
加入乙酰氯，于７０℃水浴反应６０ｍｉｎ。再用碳酸钠
溶液中和，静置分层后收集有机相，经无水硫酸钠脱

水，氮吹，得到脂肪酸甲酯。用正己烷复溶，过有机

尼龙滤膜后进行ＧＣ－ＭＳ分析。
ＧＣ条件：ＤＢ－５型毛细管色谱柱（３０ｍ×０．２５

ｍｍ×０．１０μｍ）；进样口温度２８０℃；进样量０．５μＬ；
升温程序为初温１５０℃，保持１ｍｉｎ，以１０℃／ｍｉｎ升
至 ２８０℃，保 持 １５ｍｉｎ；载 气 为 高 纯 度 氦 气
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（９９．９９９％），流速１．０ｍＬ／ｍｉｎ。ＭＳ条件：电子电离
源；灯丝能量 ７０ｅＶ；离子源温度 ２３０℃；传输线温
度３００℃；发射电流 １ｍＡ；全扫描模式，质量扫描范
围（ｍ／ｚ）５０～４５０；溶剂延迟时间１６０ｓ。以脂肪酸
甲酯标准品的出峰时间进行定性，采用峰面积归一

化法进行定量。

１．２．３　胎便中肠道菌群测序
胎便样本送至上海美吉生物医药科技有限公司

进行检测。对样本进行ＤＮＡ抽提，对Ｖ３～Ｖ４可变
区进行ＰＣＲ扩增，利用 ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ平台进行高
通量测序，对不同序列进行分类学分析以获得物种

注释结果。对比 Ｓｉｌｖａ１１９数据库，在门和属分类水
平下统计每个样本的肠道菌群组成，分析新生儿肠

道菌群多样性、结构组成差异等。

１．２．４　数据处理
通过ＳＰＳＳ２０．０软件对数据进行分析处理，结果

以“平均值±标准差”表示。通过单因素方差分析中
的Ｄｕｎｃａｎ检验法进行多组间差异分析，ｐ＜０．０５表示
具有统计学意义。运用皮尔逊相关系数分析相关性。

２　结果与讨论
２．１　新生儿胎便中脂肪酸的组成和含量

不同胎龄新生儿胎便的脂肪酸组成和含量见

表１。
表１　不同胎龄新生儿胎便的脂肪酸组成和含量

Ｔａｂｌｅ１　Ｆａｔｔｙａｃｉｄｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｄｃｏｎｔｅｎｔｉｎｆｅｔａｌｓｔｏｏｌｏｆ
ｎｅｗｂｏｒｎｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｓｔａｔｉｏｎａｌａｇｅｓ ％

脂肪酸 早期早产儿 中度早产儿 近足月儿 足月儿

ＳＳＦＡ ５１．１７±０．５３ａ ４９．３４±０．２６ｂ ４９．５３±０．３９ｂ ４７．９２±０．３４ｃ

　Ｃ１２∶０ ０１．６１±０．１４ａ ０１．６３±０．１０ａ ０１．５２±０．１２ａ ０１．０９±０．１０ｂ

　Ｃ１３∶０ ００．０５±０．０２ｂ ００．０１±０．００ｂ ００．０３±０．００ｂ ００．１３±０．０２ａ

　Ｃ１４∶０ ０３．２１±０．２１ａ ０２．９６±０．１４ａ ０３．２９±０．２８ａ ０３．２１±０．１７ａ

　Ｃ１５∶０ ００．２６±０．０５ｂ ００．３１±０．０３ｂ ００．４９±０．０５ａ ００．５９±０．０６ａ

　Ｃ１６∶０ ２４．６１±０．２４ａ ２３．２９±０．２８ａ ２１．９６±０．３１ｂ ２０．７４±０．２７ｃ

　Ｃ１７∶０ ００．３３±０．０３ｂ ００．３３±０．０３ｂ ００．４０±０．０３ｂ ００．７１±０．０７ａ

　Ｃ１８∶０ １６．７９±０．３５ａ １６．４５±０．１８ａ １６．０９±０．３６ａ ０１４．２４±０．２９ａ０
　Ｃ１９∶０ ００．１９±０．０３ａ ００．１４±０．０３ｂ ００．１４±０．０１ｂ ００．１６±０．０１ａｂ

　Ｃ２０∶０ ００．９９±０．０８ｂ ０１．５９±０．１３ａ ０１．０９±０．０７ｂ ００．９７±０．０７ｂ

　Ｃ２１∶０ ００．１２±０．０３ａ ００．１４±０．０２ａ ００．１２±０．０２ａ ００．１１±０．００ａ

　Ｃ２２∶０ ００．９６±０．１３ｂ ００．８１±０．０９ｂ ０１．６３±０．１２ａ ０１．５２±０．０９ａ

　Ｃ２３∶０ ００．３９±０．０６ａ ００．３９±０．０３ａ ００．４２±０．０５ａ ００．４１±０．０５ａ

　Ｃ２４∶０ ０１．２１±０．１２ｃ ００．９２±０．０７ｃ ０１．７５±０．１５ｂ ０２．５１±０．１６ａ

　Ｃ２５∶０ ００．０９±０．０１ｂ ００．０７±０．０２ｂ ００．１１±０．０１ｂ ００．３１±０．０３ａ

　Ｃ２６∶０ ００．３６±０．０９ｂ ００．３０±０．０５ｂ ００．４２±０．０５ｂ ００．７６±０．０８ａ

　Ｃ２７∶０ － － － ００．０５±０．０１ａ

　Ｃ２８∶０ － － ００．０７±０．０２ｂ ００．３１±０．０５ａ

　Ｃ２９∶０ － － － ００．１０±０．０４ａ

ＭＵＦＡ ２３．８２±０．４２ａ ２０．７８±０．１９ｂｃ ２０．０１±０．２２ｃ ２１．３３±０．３６ｂ

　Ｃ１４∶１ｎ－５ ００．０５±０．０２ｂ ００．０１±０．００ｂ ００．０６±０．０２ｂ ００．２３±０．０４ａ

　Ｃ１５∶１ｎ－５ ００．０１±０．００ｂ ００．０１±０．００ｂ ００．０５±０．０２ｂ ００．２１±０．０４ａ

　Ｃ１６∶１ｎ－９ ０３．０９±０．１０ａ ０２．１２±０．０９ｂ ０１．８１±０．１２ｂｃ ０１．４５±０．１７ｃ

续表１ ％
脂肪酸 早期早产儿 中度早产儿 近足月儿 足月儿

　Ｃ１６∶１ｎ－７ １．３６±０．２９ａ ０．５１±０．０６ｂ ０．６１±０．０９ｂ ０．４６±０．０９ｂ

　Ｃ１７∶１ｎ－７ ０．１９±０．０４ａｂ ０．０６±０．０２ｂ ０．０９±０．０２ｂ ０．２９±０．０８ａ

　Ｃ１８∶１ｎ－９ １７．５１±０．４９ａ １６．９３±０．３１ａｂ １６．２０±０．１８ｂｃ １５．５９±０．４９ｃ

　Ｃ１８∶１ｎ－６ － － － １．３９±０．０７ａ

　Ｃ２０∶１ｎ－１１ ０．３９±０．１０ａ ０．１２±０．０２ｂ ０．０９±０．０２ｂ ０．０９±０．０２ｂ

　Ｃ２０∶１ｎ－９ｔ ０．１４±０．０６ｂ ０．１２±０．０４ｂ ０．１２±０．０２ｂ ０．３２±０．０４ａ

　Ｃ２０∶１ｎ－９ｃ － － － ０．０２±０．００ａ

　Ｃ２２∶１ｎ－９ｔ ０．１２±０．０８ａ ０．１０±０．０２ａ ０．０９±０．０１ａ ０．１３±０．０３ａ

　Ｃ２２∶１ｎ－９ｃ ０．０６±０．０２ｃ ０．２１±０．０４ｂ ０．０８±０．０２ｃ ０．４０±０．０３ａ

　Ｃ２４∶１ｎ－９ｔ ０．７６±０．１９ａ ０．４８±０．０８ａｂ ０．６９±０．０６ａ ０．３４±０．０４ｂ

　Ｃ２４∶１ｎ－９ｃ ０．１４±０．０４ｂ ０．１１±０．０２ｂ ０．１２±０．０２ｂ ０．４１±０．０４ａ

ＰＵＦＡ １１．６０±０．２９ｃ １５．９９±０．２１ａ １５．５８±０．２５ａ １３．１８±０．２３ｂ

　Ｃ１８∶３ｎ－６ － － － ０．０２±０．００ａ

　Ｃ１８∶２ｎ－１０ － － － ０．０４±０．０１ａ

　Ｃ１８∶２ｎ－６ １０．５９±０．３１ｃ １５．０１±０．２２ａ １４．５２±０．２６ａ １１．６０±０．１４ｂ

　Ｃ２０∶４ｎ－６ ０．０１±０．００ｂ ０．０１±０．００ｂ ０．０１±０．００ｂ ０．０５±０．０１ａ

　Ｃ２０∶３ｎ－６ ０．３１±０．０７ａ ０．２９±０．０６ａ ０．１３±０．０３ｂ ０．１１±０．０３ｂ

　Ｃ２２∶５ｎ－６ ０．３４±０．０７ｂｃ ０．２４±０．０５ｃ ０．６０±０．０６ｂ １．１１±０．１３ａ

　Ｃ２２∶６ｎ－３ ０．３５±０．０２ａｂ ０．４４±０．０３ａ ０．３２±０．０４ａｂ ０．２５±０．０５ｂ

ｉｓｏ－ＢＣＦＡ １０．９９±０．２５ｂ １１．１５±０．１５ｂ １１．７２±０．２７ａｂ １２．５３±０．３０ａ

　ｉｓｏ－Ｃ１２∶０ － － ０．０２±０．００ｂ ０．１２±０．０４ａ

　ｉｓｏ－Ｃ１４∶０ ０．３０±０．０３ｃ ０．５３±０．０５ｂ ０．６１±０．０４ｂ １．４２±０．０８ａ

　ｉｓｏ－Ｃ１５∶０ ０．１５±０．０２ｃ ０．２７±０．０２ｂ ０．４１±０．０１ａ ０．１５±０．０１ｃ

　ｉｓｏ－Ｃ１６∶１ｎ－６ ０．０９±０．０２ｂ ０．１０±０．０１ｂ ０．２９±０．０１ｂ ０．８９±０．１１ａ

　ｉｓｏ－Ｃ１６∶０ ３．３９±０．１０ｄ ３．７６±０．０３ｃ ４．６１±０．０４ｂ ５．０１±０．０６ａ

　ｉｓｏ－Ｃ１７∶０ ０．０１±０．００ｂ ０．０２±０．００ｂ ０．０２±０．００ｂ ０．０６±０．００ａ

　ｉｓｏ－Ｃ１８∶０ ０．５１±０．１３ｂ ０．７０±０．０６ｂ １．０２±０．０９ａ ０．９２±０．０６ａｂ

　ｉｓｏ－Ｃ２０∶０ １．０７±０．０８ａ ０．９２±０．１２ａｂ ０．８１±０．０５ｂｃ ０．６５±０．０５ｃ

　ｉｓｏ－Ｃ２１∶０ ０．０５±０．００ｂ ０．０５±０．００ｂ ０．０４±０．００ｂ ０．１５±０．０１ａ

　ｉｓｏ－Ｃ２２∶０ ２．２９±０．０８ａ ２．１０±０．０６ａ １．７３±０．０７ｂ １．５１±０．１４ｂ

　ｉｓｏ－Ｃ２３∶０ ０．０４±０．０１ｂ ０．０４±０．０１ｂ ０．０３±０．０１ｂ ０．２１±０．０２ａ

　ｉｓｏ－Ｃ２４∶０ ２．１１±０．０３ａ １．９２±０．０８ａ １．３９±０．０７ｂ ０．７８±０．１４ｃ

　ｉｓｏ－Ｃ２５∶０ ０．０４±０．０１ｂ ０．０３±０．０１ｂ ０．０５±０．０１ｂ ０．２０±０．０２ａ

　ｉｓｏ－Ｃ２６∶０ ０．９４±０．１０ａ ０．７１±０．１０ａｂ ０．６９±０．１０ａｂ ０．３９±０．０９ｂ

　ｉｓｏ－Ｃ２７∶０ － － － ０．０７±０．０２ａ

ａｎｔｅｉｓｏ－ＢＣＦＡ １．２８±０．１０ｄ １．７７±０．０９ｃ ２．１３±０．１２ｂ ３．７３±０．０９ａ

　ａｎｔｅｉｓｏ－Ｃ１３∶０ ０．０３±０．０１ｂ ０．０３±０．００ｂ ０．０４±０．０１ｂ ０．１０±０．０１ａ

　ａｎｔｅｉｓｏ－Ｃ１５∶０ ０．４９±０．０７ｃ ０．７７±０．０３ｂ ０．９２±０．０３ａｂ １．０１±０．０７ａ

　ａｎｔｅｉｓｏ－Ｃ１７∶０ ０．２４±０．０４ｃ ０．５１±０．０４ｂ ０．６３±０．０１ａ ０．４９±０．０４ｂ

　ａｎｔｅｉｓｏ－Ｃ１９∶０ ０．０３±０．００ｂ ０．０３±０．０１ｂ ０．０３±０．０１ｂ ０．１３±０．０１ａ

　ａｎｔｅｉｓｏ－Ｃ２１∶０ ０．０４±０．０１ｂ ０．０５±０．０２ｂ ０．０４±０．０２ｂ ０．２５±０．０５ａ

　ａｎｔｅｉｓｏ－Ｃ２３∶０ ０．１９±０．０５ｂ ０．２１±０．０２ｂ ０．１９±０．０３ｂ ０．９１±０．０５ａ

　ａｎｔｅｉｓｏ－Ｃ２５∶０ ０．１６±０．０４ｂ ０．１３±０．０３ｂ ０．１９±０．０３ｂ ０．４９±０．０５ａ

　ａｎｔｅｉｓｏ－Ｃ２７∶０ ０．１０±０．０３ｂ ０．０４±０．０１ｂ ０．０９±０．０５ｂ ０．３５±０．０６ａ

ｎｔＢＣＦＡ ０．２４±０．０９ａ

　４－甲基十二
　烷酸 － － － ０．０８±０．０５ａ

　２－甲基十六
　烷酸 － － － ０．０２±０．００ａ
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续表１ ％
脂肪酸 早期早产儿 中度早产儿 近足月儿 足月儿

　４，８－二甲基
　壬酸 － － － ０．０１±０．００ａ

　４，１１－二甲
　基十二烷酸 － － － ０．０２±０．０１ａ

　４，８，１２－三甲
　基十三烷酸 － － － ０．１１±０．０３ａ

ＯＨＦＡ １．１４±０．１１ａ ０．９７±０．１０ａ １．０３±０．１３ａ １．０７±０．１１ａ

　２－羟基十六
　烷酸 ０．６４±０．０４ａ ０．５５±０．０９ａ ０．６３±０．１０ａ ０．２８±０．０５ｂ

　２－羟基二十二
　烷酸 ０．２６±０．０７ａ ０．２０±０．０３ａ ０．２１±０．０５ａ ０．２２±０．０４ａ

　２－羟基二十四
　烷酸 ０．２４±０．０５ｂ ０．２２±０．０３ｂ ０．１９±０．０５ｂ ０．５７±０．０９ａ

ＢＣＦＡ １３．４１±０．４０ｂ １３．８９±０．１６ｂ １４．８８±０．４１ｂ １７．５７±０．４０ａ

　注：“－”表示未检出；同一行不同字母代表差异显著（ｐ＜０．０５）。下同
　Ｎｏｔｅ：－．Ｎｏｔｄｅｔｅｃｔｅｄ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｒｏｗｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ
（ｐ＜０．０５）．Ｔｈｅｓａｍｅｂｅｌｏｗ

由表１可知，新生儿胎便样本中共发现７０种脂
肪酸，其中直链饱和脂肪酸（ＳＳＦＡ）１８种，单不饱和
脂肪酸（ＭＵＦＡ）１４种，多不饱和脂肪酸（ＰＵＦＡ）７
种，ＢＣＦＡ３１种。脂肪酸碳链长度分布在Ｃ１２～Ｃ２９之
间，其中偶数碳链脂肪酸较多。

ＳＳＦＡ中，新生儿胎便中棕榈酸（Ｃ１６∶０）和硬脂
酸（Ｃ１８∶０）是主要的脂肪酸，其中Ｃ１６∶０在总脂肪酸
中占比最高。早产儿胎便中 ＳＳＦＡ含量显著高于足
月儿（ｐ＜０．０５），其中中度早产儿和近足月儿胎便中
的ＳＳＦＡ含量无显著差异（ｐ＞０．０５），均显著低于早
期早产儿胎便中ＳＳＦＡ的含量且又显著高于足月儿
胎便中的（ｐ＜０．０５）。ＭＵＦＡ中，新生儿胎便中含量
较高的是油酸（Ｃ１８∶１ｎ－９）和棕榈油酸（Ｃ１６∶１ｎ－
９），二者在足月儿胎便中的含量明显低于早产儿胎便
中的（ｐ＜０．０５）。ＰＵＦＡ中，新生儿胎便中主要是亚
油酸（Ｃ１８∶２ｎ－６），占总 ＰＵＦＡ含量的 ８８．０％ ～
９３．９％。本文检测的新生儿胎便中 ＳＳＦＡ、ＭＵＦＡ、
ＰＵＦＡ含量与Ｒａｎ－Ｒｅｓｓｌｅｒ等［１４］所测结果相似。

ＢＣＦＡ中，足月儿胎便中 ＢＣＦＡ种类最丰富，达
３１种，比早产儿多 ７种，其中以 ｉｓｏ－Ｃ１６∶０、ｉｓｏ－
Ｃ２２∶０和ｉｓｏ－Ｃ１４∶０含量居多，而ｉｓｏ－Ｃ１６∶０在不同
胎龄的新生儿胎便中均为含量最高的ＢＣＦＡ。足月儿
与早产儿胎便中的 ＢＣＦＡ含量具有显著差异（ｐ＜
０．０５），含量最高的为足月儿胎便，最低的为早期早
产儿胎便，但３个阶段的早产儿胎便间 ＢＣＦＡ含量
差异不显著（ｐ＞０．０５）。同时，新生儿胎便中 ＢＣＦＡ
以ｉｓｏ－ＢＣＦＡ和ａｎｔｅｉｓｏ－ＢＣＦＡ类型为主，还有少量
羟基脂肪酸（ＯＨＦＡ），且足月儿胎便中 ｉｓｏ－ＢＣＦＡ
和ａｎｔｅｉｓｏ－ＢＣＦＡ含量要明显高于早产儿的（ｐ＜

０．０５），不同胎龄新生儿胎便中 ａｎｔｅｉｓｏ－ＢＣＦＡ的含
量都远低于 ｉｓｏ－ＢＣＦＡ，而早产儿和足月儿胎便中
的ＯＨＦＡ含量差异不显著（ｐ＞０．０５）。此外，相比
早产儿，足月儿胎便中还含有 ５种非末端甲基
ＢＣＦＡ（ｎｔＢＣＦＡ），这可能是由于短碳链的 ＢＣＦＡ易
被早产儿消化吸收。

２．２　新生儿肠道菌群结构组成差异分析
２．２．１　Ｂｅｔａ多样性分析

将１４份新生儿胎便样本在ＯＴＵ水平下进行主
成分分析（ＰＣＡ），结果如图１所示。

图１　新生儿胎便样本Ｂｅｔａ多样性分析
Ｆｉｇ．１　Ｂｅｔａｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓｉｎｆｅｔａｌｓｔｏｏｌ

ｓａｍｐｌｅｓｏｆｎｅｗｂｏｒｎｓ

　　由图１可知，同一组别的样本基本相距较近，不
同组别样本则基本相距较远。１４个胎便样本共可
分为３组，其中足月男婴、足月女婴、早产女婴分别
分布在第三象限、第一和第四象限、第二象限，较易

区分，说明性别和胎龄２个因素都会对婴儿的肠道
菌群组成产生影响［１５］。同时，新生儿的菌群组成也

受母亲的饮食、健康状况、分娩方式等的影响［１６］。

２．２．２　门水平上新生儿肠道菌群差异分析
新生儿肠道菌群在门水平上的相对丰度如图２

所示。

　注：Ｍ１～Ｍ７为足月男婴；ＥＷ１为早产女婴；Ｗ１～Ｗ６为足
月女婴，下同。只保留相对丰度高于０．０１％的菌门
　Ｎｏｔｅ：Ｍ１－Ｍ７．Ｆｕｌｌ－ｔｅｒｍｂａｂｙｂｏｙｓ；ＥＷ１．Ｐｒｅｍａｔｕｒｅｂａｂｙ
ｇｉｒｌｓ；Ｗ１－Ｗ６．Ｆｕｌｌ－ｔｅｒｍｂａｂｙｇｉｒｌｓ．Ｔｈｅｓａｍｅｂｅｌｏｗ．Ｏｎｌｙ
ｐｈｙｌａｗｉｔｈｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅｇｒｅａｔｅｒｔｈａｎ０．０１％ ａｒｅｒｅｔａｉｎｅｄ

图２　新生儿门水平上的肠道菌群组成
Ｆｉｇ．２　Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａａｔｔｈｅ

ｐｈｙｌｕｍｌｅｖｅｌｉｎｎｅｗｂｏｒｎｓ
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　　由图２可知，新生儿肠道菌群主体有８个，分别
为 变 形 菌 门 （Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚 壁 菌 门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）、放线菌门
（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、酸杆菌门
（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、蓝藻细菌（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、螺旋
菌门（Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｏｔａ）。在足月儿中，变形菌门和厚壁
菌门占菌群主要优势，占总数的６３％ ～９５％，变形
菌门和厚壁菌门的占比情况与之前报道结果［１７－１８］

基本一致。与足月儿不同，早产儿肠道菌群主要由

变形菌门和拟杆菌门组成，其次是放线菌门和厚壁

菌门。

２．２．３　属水平上新生儿肠道菌群差异分析
新生儿肠道菌群在属水平上的相对丰度如图３

所示。

　注：只保留相对丰度排名前１０的菌属

　Ｎｏｔｅ：Ｏｎｌｙｔｈｅｔｏｐｔｅｎｂａｃｔｅｒｉａｇｅｎｅｒａｉｎｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅ

ａｒｅｒｅｔａｉｎｅｄ

图３　新生儿属水平上的肠道菌群组成

Ｆｉｇ．３　Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａａｔｔｈｅ

ｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌｉｎｎｅｗｂｏｒｎｓ

　　由图３可知，新生儿肠道菌群中排名前１０的菌
群分别为假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、乳杆菌属
（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）、类芽孢杆菌属（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、罗尔
斯通菌属（Ｒａｌｓｔｏｎｌａ）、芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、拟杆
菌属（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）、红球菌属（Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ）、不动杆
菌属（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ）、剑菌属（Ｅｎｓｉｆｅｒ）、从毛单胞菌
属（Ｃｏｍａｍｏｎａｓ）。新生儿肠道中部分菌群的性别差
异明显（ｐ＜０．０５），男婴和女婴中的优势菌属存在
区别，分别为乳杆菌属和假单胞菌属。这可能是因

为不同性别新生儿在母体中摄入胎脂的ＢＣＦＡ组成
和含量不同，导致男婴和女婴早期的肠道菌群组成

存在差异。由此推测，男婴和女婴早期肠道菌群组

成的区别可能是日后发生性别相关疾病的原因。

２．３　新生儿肠道菌群和ＢＣＦＡ含量的相关性分析
通过对１４份胎便中４种不同类型的 ＢＣＦＡ含

量和门水平上的肠道菌群相对丰度进行皮尔逊相关

性分析，探讨新生儿肠道菌群和ＢＣＦＡ的相关性，结

果如表２所示。
表２　新生儿胎便ＢＣＦＡ含量与新生儿肠道

菌群相关性分析

Ｔａｂｌｅ２　ＣｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆＢＣＦＡｃｏｎｔｅｎｔｉｎ
ｆｅｔａｌｓｔｏｏｌａｎｄｎｅｏｎａｔａｌｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ

菌群

相关系数

ｉｓｏ－
ＢＣＦＡ

ａｎｔｅｉｓｏ－
ＢＣＦＡ ｎｔＢＣＦＡ ＯＨＦＡ ＢＣＦＡ

变形菌门 ０．０２７ ０．３９３ －０．０２１ －０．０９８ ０．１７８
厚壁菌门 ０．５９８ ０．４０６ －０．０４４ ０．０８９ ０．６０１

拟杆菌门 －０．５８０ －０．５２１ －０．１３１ －０．２３９ －０．７０６

放线菌门 －０．４１２ －０．６０９ ０．２３９ ０．４３１ －０．４２１
绿弯菌门 ０．０５６ －０．３３９ ０．０７１ －０．０５９ －０．１２７
酸杆菌门 ０．００８ －０．５３１ ０．１１５ －０．２１１ －０．３２８
蓝藻细菌 ０．３１０ －０．４４０ －０．０６９ ０．６１１ ０．１２５
螺旋菌门 ０．０５９ －０．０７１ －０．０７１ －０．６９９ －０．２１２

　注：表示极显著相关（ｐ＜０．０１）；表示显著相关（ｐ＜０．０５）

　Ｎｏｔｅ：ｐ＜０．０１，ｐ＜０．０５

由表２可知，ｉｓｏ－ＢＣＦＡ含量与厚壁菌门和拟
杆菌门的相对丰度存在显著相关性，相关系数分别

是０．５９８与－０．５８０。ａｎｔｅｉｓｏ－ＢＣＦＡ含量只与放线
菌门相对丰度存在显著负相关性。ＯＨＦＡ含量分别
与蓝藻细菌与螺旋菌门相对丰度存在显著正相关和

极显著负相关性。厚壁菌门和拟杆菌门的相对丰度

均与ＢＣＦＡ含量存在显著相关性，并且拟杆菌门相
对丰度与ＢＣＦＡ含量相关性极显著。在肠道内，支
链氨基酸可通过拟杆菌门完成发酵降解为支链短链

脂肪酸［１９］，而细菌的生长、流动性以及膜中 ＢＣＦＡ
含量会受到外源脂肪酸的影响，对肠道微生物的组

成产生影响，进而对婴儿的免疫调节系统造成影响。

３　结　论
本文通过ＧＣ－ＭＳ对新生儿胎便中ＢＣＦＡ组成

和含量进行分析，发现胎便中共 ３１种 ＢＣＦＡ，以
ｉｓｏ－ＢＣＦＡ和ａｎｔｅｉｓｏ－ＢＣＦＡ为主。与早产儿相比，
新生足月儿胎便中的 ＢＣＦＡ含量更高（ｐ＜０．０５）。
采用１６ＳｒＲＮＡ测序技术对新生儿肠道微生物群结
构组成分析发现：门水平上，变形菌门、厚壁菌门和

拟杆菌门为新生儿肠道微生物群的优势菌群；属水

平上，男婴和女婴的优势菌群分别为乳杆菌属和假

单胞菌属。本文首次将胎便中ＢＣＦＡ含量与新生儿
肠道菌群进行相关性分析，发现 ＢＣＦＡ含量与新生
儿肠道中厚壁菌门、拟杆菌门、放线菌门、蓝藻细菌、

螺旋菌门均显著相关，其中 ＢＣＦＡ含量与拟杆菌门
的相关性最显著（ｐ＜０．０１）。综上，ＢＣＦＡ含量与新
生儿肠道菌群具有一定相关性。该研究为ＢＣＦＡ在
婴儿乳品中的应用提供了一定的理论基础。
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由于未经过抗生素治疗的早产儿人群比较少

见，收集过程比较困难，因此本研究收集到的样本数

量较少，今后的研究可收集更多样本以更深入地探

究ＢＣＦＡ与人体肠道健康的相关性。
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