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不同喂养方式对婴幼儿肠道菌群多样性影响的 
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摘  要: 近些年的研究发现婴幼儿肠道菌群与众多机体的病理相关, 婴幼儿肠道内栖息着数量巨大的微生物, 

其中占据主导地位的是细菌, 细菌在维持内环境稳态、调节能量代谢等方面发挥着复杂的作用。因此, 婴幼儿

肠道微生态的合理建立尤为重要。影响婴幼儿肠道菌群的因素有很多, 其中喂养方式对婴幼儿肠道菌群结构

有明显的影响。关于喂养方式对婴幼儿肠道菌群多样性影响的研究至关重要, 故本文结合近些年国内外关于

喂养方式与婴幼儿肠道菌群的研究, 综述了婴幼儿肠道菌群的建立与演替, 以及婴幼儿肠道菌群的生理功能, 

讨论了不同喂养方式(母乳喂养、配方奶粉喂养、混合喂养)下婴幼儿肠道微生态的差异, 以期在婴幼儿喂养方

式的研究中提供一定的理论指导依据。 
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Research progress on the influence of different feeding methods on intestinal 
flora diversity of infants and young children 

WANG Xin-Mei*, XING Jing, QIAO Mu-Hua 
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ABSTRACT: Studies in recent years have found that the intestinal flora of infants and young children is related to 

many pathologies of the body. A large number of microorganisms inhabit the intestinal tract of infants and young 

children, among which bacteria are the dominant ones. Bacteria play a complex role in maintaining homeostasis and 

regulating energy metabolism. Therefore, the reasonable establishment of intestinal microecology in infants and 

young children is particularly important. There are many factors that influence the intestinal flora of infants and 

young children, among which feeding mode has obvious influence on the structure of intestinal flora of infants and 

young children. About feeding practices for infants and young children is very important to research on the effects of 

intestinal flora diversity, so this paper combined recent domestic and foreign researches on feeding methods and 

infant intestinal flora, summarized the establishment and succession of infant intestinal flora, and the physiological 

functions of infant intestinal flora, and discussed the differences of intestinal microecology of infants under different 

feeding methods (breast feeding, formula feeding, mixed feeding), so as to provide some theoretical guidance in the 

study of infant feeding mode. 
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1  引  言 

婴幼儿肠道菌群与机体的病理, 如过敏、Ⅱ型糖尿病、

腹痛、胃癌、婴幼儿自闭症、肠炎、厌食、肥胖等都有很

大的关系[1]。因此, 婴幼儿肠道微生态的合理建立尤为重

要。影响婴幼儿肠道菌群多样性的因素有很多, 其中不同

的喂养方式对婴幼儿肠道微生物结构有明显的影响[2]。母

乳被认为是婴幼儿正常生长最理想的营养物质, 母乳中含

有丰富的生物活性物质及微生物, 有助于婴幼儿肠道菌群

的建立及免疫系统的发育, 对婴幼儿的健康产生重要影 
响[3]。据相关研究, 与奶粉喂养婴儿相比, 母乳喂养婴儿的

病死率大大降低[4]。但是, 由于各种生理因素以及社会因

素的影响, 越来越多的婴幼儿得不到母乳的喂养[5]。因此, 
研究不同的喂养方式对婴幼儿肠道菌群的影响显的尤为重

要。本文结合近些年国内外关于喂养方式与婴幼儿肠道菌

群的研究, 综述了婴幼儿肠道菌群的建立与演替, 以及婴

幼儿肠道菌群的生理功能, 同时讨论了不同的喂养方式

(母乳喂养、配方奶粉喂养、混合喂养)下婴幼儿肠道微生

态的差异, 以期为在婴幼儿喂养方式的研究中提供一定的

理论指导依据。 

2  婴幼儿肠道菌群 

人类微生物群是指生活在人体不同部位的微生物(包
括细菌、真菌、病毒、真核生物和古生菌)的集合基因组。

人类体内大约有亿万个细菌 , 超过人类基因数量的 100  
倍[6]。其中, 最大的微生物群落位于肠道内, 人体内的肠道

菌群主要继承自母亲[7]。大多数研究者认为, 健康成年人

的肠道菌群非常稳定, 而婴幼儿与健康成年人的肠道菌群

种类却截然不同, 婴幼儿肠道菌群的建立和演替是非常复

杂的过程[8]。婴幼儿肠道菌群是一个由众多细菌属、种、

株组成的复杂生态系统。这个巨大的细胞团执行各种独特

的活动, 影响结肠和系统生理学, 其主要活动包括营养、

代谢、免疫和保护功能[9]。 

2.1  婴幼儿肠道菌群的建立 

自从 1918 年阿瑟·肯德尔提出“出生时的胃肠道是无

菌的”这一概念[10], 人们一直认为新生儿是无菌的, 婴幼

儿肠道菌群建立是在分娩后与外界接触的过程中开始的, 
出生时胎儿经过有菌的阴道或者是皮肤, 出生后吸吮母亲

的母乳, 接触乳晕周围的皮肤, 这都是细菌得以传递的可

能途径, 出生后 7~10 d 开始有需氧菌和兼性厌氧菌建立和

繁殖, 之后肠道便经历菌群从无到有[11,12]。但是, 越来越多

的研究表明, 婴幼儿肠道菌群定植是在产前、子宫内开始

的, 出生后环境中数量和种类繁多的细菌有序定植在肠道, 
经历出生后肠道正常菌群建立时期、哺乳期、添加辅食期

和断奶期 4 个阶段, 婴幼儿在 2~3 岁后菌群结构发生多态

性变化, 形成与成人肠道菌群相似的组成[13]。Collado 等[14]

采集了 15 对母婴的母亲粪便、胎盘、羊水、初乳、胎粪和

婴儿粪便样本, 通过常规细菌培养、16S rRNA 基因测序、

定量 PCR 和变性梯度凝胶电泳等方法对胎盘和羊水中的

微生物群的组成和活性进行了评估, 发现在胎盘和羊水以

及婴儿胎粪中检测到的微生物群之间具有共同特征, 表明

微生物在胎儿与母体的身体内上发生了转移。Chu 等[15]研

究了不同分娩方式, 婴幼儿肠道菌群的变化发现, 对于 6
周龄的婴儿, 微生物群结构和功能已经扩展和多样化, 具
有明显的身体部位特异性(P<0.001), 但在阴道分娩或剖腹

产婴儿之间没有明显的统计学结构或功能差异(P=0.057)。
这也侧面证明了, 婴幼儿肠道菌群的建立不是发生在分娩

的过程中, 而在子宫内就可能发生了垂直传播。 

2.2  婴幼儿肠道菌群的演替 

人类肠道微生物群在幼儿时期的发育, 对于人体食

物消化和免疫调节有很大帮助, 但驱动其发育的机制仍不

清楚[16]。Guittar 等[17]研究 56 名婴儿在其出生 3 年内肠道

微生物群落演替的特征模式。研究显示, 婴幼儿肠道菌群

主要由 : 拟杆菌门 (Bacteroidetes) 、放线菌门 (Actinob 
acteria)、厚壁菌门(Firmicutes)和变形菌门(Proteobacteria)
构成。基于性状的模式表明, 婴幼儿肠道菌群的演替开始

于一个功能可变的类群, 善于在寄主内快速增殖, 逐渐成

熟为一个功能更一致的类群, 适应在缺氧的肠道中茁壮成

长, 并在缺氧斑块间以耐氧孢子的形式分散, 形成了一段

非线性的演替过程[18]。婴儿出生后首先在肠道占据统治地

位的是兼性厌氧菌[19], 如葡萄球菌属(Staphylococcus)、链

球菌属(Streptococcus)等, 随着时间的推移肠道环境变得越

来越缺氧, 由于专性厌氧菌不需要维持耐受氧化应激的机

制, 逐渐取代兼性厌氧菌, 获得竞争的优势, 如拟杆菌属

(Bacteroides)、双歧杆菌属(Bifidobacterium)等。然而, 这种

优势是以更容易受到氧化应激为代价的, 因为它们会在充

满氧气的环境中分散开来, 从而形成新的寄主[20]。婴幼儿

在开始进行辅食后, 由于食物的多样性使得肠道菌群也呈

现多样性变化, 如类杆菌、肠球菌及乳杆菌等逐渐增多[21], 
向成人型过渡, 直至 2～3 岁便形成以厌氧菌占绝对优势

的稳定菌群, 维持到青年和中年, 进入老年后双歧杆菌逐

渐减少而大肠杆菌和产气荚膜梭菌等逐渐增多[22]。婴幼儿

肠道菌群虽然会受到多种因素的影响, 但其肠道菌群仍在

朝着与母亲相似的方向进化, 并最终达到稳定状态。 

2.3  婴幼儿肠道菌群的生理功能 

肠道微生态承载着人类后天获得的基因, 参与人类

正常生理和疾病病理过程, 与人体健康密不可分[23]。研究

表明肠道菌群能防御感染与增强肠道屏障功能, 对外来

致病菌及条件致病菌的入侵具有较强的生物拮抗作用[24]; 
Toshima 等 [25]的研究中证明, 肠道中微生物可以抑制大
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肠杆菌 O157 的生长, 同时还可以通过竞争营养物质, 在
一定程度上抑制致病菌的生长。肠道菌群可合成维生素

并促进营养代谢; 在 Hill[26]的研究中, 肠道微生物可以合

成多种维生素, 如双歧杆菌能合成维生素 B, 大肠杆菌、

拟杆菌可以合成维生素 C, 链球菌可以合成维生素 K 等。

肠道菌群同样可以促进生长发育; 肠道微生物产生的代

谢产物能够为肠黏膜提供营养物质和能量, 如短链有机

酸, 特别是丁酸, 促进肠道上皮细胞的增殖和分化[27]。肠

道菌群还有一个最重要的生理功能-免疫功能, 同时婴幼

儿肠道微生物也是肠道免疫系统发育成熟最基本的因 
素[28]。Cahenzli 等[29]研究表明, 婴幼儿肠道菌群多样性决

定了其成年后体内免疫球蛋白 E(immunoglobulin E, IgE)
水平, 而 IgE 是由 B 细胞产生的抗体, 在应答过敏原及病

原菌过程中扮演重要角色。因此, 婴幼儿早期肠道菌群的

建立对其免疫系统的发育、抵抗感染的能力以及日后的

健康状况有着重要的影响。 

3  不同喂养方式对婴幼儿肠道菌群多样性的

影响 

虽然婴幼儿肠道菌群的建立时间和微生物类群已经

基本明确, 并且婴幼儿在 2～3 岁后肠道菌群和成年人相

似, 具有较高稳定性和多样性, 但 1 岁前婴儿肠道菌群多

样性低、稳定性差、个体差异大, 极易受到各种因素的影

响而发生改变[30], 而喂养方式的不同, 对婴幼儿肠道菌群

多样性有着显著的影响[31], 因此需要尝试找出适合婴幼儿

的喂养方式, 使不同环境下的婴幼儿都能健康的成长。 

3.1  母乳喂养婴幼儿对肠道菌群的影响 

母乳喂养对婴幼儿有着更加有益的作用。通常情况下, 
母乳喂养婴幼儿肠道菌群中双歧杆菌占 99%, 其他常见菌

占 0.11%～1%[32]。Sahl 等[33]用平板培养母乳喂养的婴儿粪

便样品, 发现存在链球菌和葡萄球菌, 它们是早期定植的

肠道微生物。Hermie 等[34]的研究中, 采用非培养型荧光原

位杂交(fluorescence in situ hybridization, FISH)技术, 通过

新的分子鉴定方法得出, 仅用母乳喂养的婴儿, 几周内就

会形成以双歧杆菌为主的菌群, 这可能是由母乳中存在的

选择性抑制剂(双歧杆菌因子)引起的, 并且母乳喂养的婴

儿粪便样本中含有微量的乳酸菌和链球菌。采用母乳喂养

的婴幼儿粪便样品和其母亲粪便样品的细菌菌种基因分型

(乳酸菌、葡萄球菌和双歧杆菌)显示存在同一菌株, 进一步

证明了母乳的重要性[35]。母乳中包含很多益生元, 益生元

能够选择性刺激有益菌的生长和活性 , 从而改善宿主健 
康[36]。尽管益生元很难被消化, 但可被肠道末端的有益菌

选择性发酵。母乳中含有的可溶性母乳低聚糖(human milk 
oligosaccharides, HMOs)属于益生元, 同时也是一种重要

的免疫调节物质[37]。Yu 等[38]评估了 HMOs 促进双歧杆菌

生长和酸化环境的能力, 通过体外婴儿菌群厌氧发酵的研

究得出, 双歧杆菌 JCM7007 和长双歧杆菌 ATCC15697 能

有效消耗低聚糖产生丰富的乳酸和短链脂肪酸, 从而使肠

道 pH 显著降低。在 Mark 等[39]的研究中发现, 在严重发育

不良的婴儿中, 唾液溶出的低聚糖明显较少, 而补充母乳

后, 婴幼儿肠道菌群可以健康的建立。因此, 低聚糖可以

介导母乳对婴儿健康的有益作用。 

3.2  配方奶粉喂养婴幼儿对肠道菌群的影响 

母乳喂养和配方奶喂养的婴幼儿肠道菌群的组成结

构存在明显的不同[40]。配方奶粉喂养的婴幼儿, 肠道菌群

更加多样化, 除了双歧杆菌, 还包括拟杆菌、肠杆菌、肠

球菌和梭状芽孢杆菌等 , 其中双歧杆菌数量大约为

40%[41]。在 Nuriel 等[42]的研究中, 喂养配方奶粉的婴幼儿

在 1 月龄时, 肠道内定植的菌群更多的是葡萄球菌、肠杆

菌、肠球菌、乳酸杆菌等; 当婴幼儿达到 3 月龄时, 肠道

内菌群更多是厚壁菌门。有研究发现, 单纯喂养配方奶粉

的婴幼儿其肠道定植力降低, 抵抗病原菌侵袭能力减弱, 
容易发生感染, 这有可能和单纯的喂养配方奶粉有关, 由
于单纯喂养配方奶粉会导致婴幼儿肠道内双歧杆菌数量大

幅减小, 而双歧杆菌是婴儿健康菌群中的主要微生物, 可
以抑制大肠杆菌和潜在致病菌生长的功能, 帮助婴幼儿避

免因这些致病菌感染而致的疾病[43]。 

3.3  母乳与配方奶粉混合喂养婴幼儿对肠道菌群的

影响 

母乳喂养明显对婴幼儿是有益的, 但是由于各种生

理因素以及社会因素的影响, 越来越多的婴幼儿得不到母

乳的喂养, 而目前单纯的配方奶粉喂养婴幼儿虽然在肠道

菌群上相比喂养母乳更加的多样化, 但是对婴幼儿肠道有

益的双歧杆菌数量却大大降低 , 婴幼儿的健康有所降   
低[44]。Ho 等[45]研究了母乳与配方奶粉的混合喂养方式, 将
母乳与配方奶粉同时对婴幼儿进行喂养, 婴幼儿肠道菌群

中拟杆菌门与厚壁菌门的数量明显高于纯母乳喂养组, 而
这种差别与分娩方式也相关, 即喂养方式与分娩方式存在

着相互交叉的影响[46], 改变着肠道菌群的组成结构。同时, 
采用混合喂养的婴幼儿肠道菌群中与糖类代谢以及脂肪酸

合成相关的途径明显加快, 一些维生素和辅因子的代谢途

径则明显减缓。当然, 同样有研究表明, 从母乳喂养到配

方喂养对肠道菌群多样性的影响并不具有一致性, 这可能

是奶粉配方不同造成的[47]。 

3.4  辅食喂养婴幼儿对肠道菌群的影响 

世界卫生组织(World Health Organization, WHO)建议

婴幼儿需有 6 个月纯母乳喂养[48], 6 个月以后, 可以采用母

乳与配方奶粉混合喂养, 此时婴幼儿体内的肠道菌群既存

在着大量的对肠道有益的双歧杆菌, 又具有细菌的多样化
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性。而当婴幼儿开始断奶并添加辅食后, 此时婴幼儿肠道

菌群处于“大爆炸”的生长阶段, 各种不同种类的细菌在婴

幼儿肠道内出现, 拟杆菌属、嗜胆菌属、梭菌属、丁酸弧

菌属等肠道微生物的种类明显增多, 并逐渐过渡到成年人

肠道微生物菌群[49]。另外, 婴幼儿在添加辅食后, 其肠道

微生物菌群与饮食呈现相关性 , 长期食用不同含量蛋白

质、脂肪、纤维素的食物, 肠道内菌群数量、种类也会表

现不同, 出现地域差异[50]。Bergström 等[51]对丹麦的 330
名出生在 9、18、36 个月后的健康婴幼儿的粪便进行研究, 
发现当停止母乳喂养并引入辅食喂养后, 9~18 月的婴幼儿

肠道菌群受停止母乳喂养的影响最大 , 表现为双歧杆菌

属、乳杆菌属减少, 厚壁菌门增多; 而 36 个月后的婴幼儿

肠道菌群的总类则变化很少可见, 婴幼儿在添加辅食后, 
肠道内的菌群经历了从种类多样化的过渡期, 逐渐趋于菌

群稳定。 

4  结  语 

随着肠道微生态研究的不断深入, 人们已经意识到

肠道内这座巨大基因库对于人体发育过程所起到的作用, 
人们对肠道菌群的建立与演替过程逐渐清楚。婴幼儿从出

生时肠道菌群单一到多种细菌种群的建立, 由于母乳、配

方奶粉对其菌群多样化的影响, 以及添加辅食后其饮食结

构的逐渐改变, 其肠道菌群也发生了重大改变, 肠道菌群

结构趋于稳定且出现多态性变化。因此, 不同的喂养方式

对婴幼儿肠道菌群具有重要的影响。但是目前来说, 关于

肠道细菌的研究尚不够深入, 肠道菌群对人体产生的作用

的研究也停留在初级阶段, 另外由于肠道菌群研究方法差

异, 目前众多肠道菌群研究结果无法整合进行统计学分析, 
未来可通过建立肠道菌群标准化的研究方法, 研究不同的

喂养方式对婴儿肠道菌群具体菌株、肠道代谢产物、肠道

基因表达产物等的影响, 以便更加全面的了解喂养方式改

变对婴幼儿肠道的影响。 
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