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哺乳期急性乳腺炎乳汁菌群与肠道菌群相关性分析
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摘要： 目的 探讨哺乳期急性乳腺炎患者乳汁菌群及肠道菌群的分布特点及相关性，进一步探索哺乳期急性乳腺炎发病机制，为临床早期

规范治疗提供理论支持。方法：收集 2020年 7月～2021年 7月我院哺乳期急性乳腺炎及对照组送检乳汁标本各 20例及粪便标本各 20例，

对标本采用 VITEK 2 Compact全自动微生物鉴定系统进行菌种鉴定，分析哺乳期急性乳腺炎组及对照组检出细菌的分布及相关性。结果 哺

乳期急性乳腺炎患者金黄色葡萄球菌检出比例高于对照组(<0.05)；哺乳期急性乳腺炎患者和对照组粪便中检出细菌无统计学差异(＞0.05)。

结论 我院哺乳期及非哺乳期乳腺炎患者乳汁分离菌以金黄色葡萄球菌为主，kroppenstedtii.棒状杆菌主要分离自非哺乳期乳腺炎患者，哺乳

期乳腺炎患者极少检出；粪便中主要以大肠杆菌和沙门氏菌为主，两组无统计学差异。

哺乳期乳腺炎是产后哺乳妇女的常见病和多发病，乳汁淤积和

细菌入侵被认为是乳腺炎发病的主要两项因素[1]。随着新一代测序

技术的发展，越来越多的研究表明母乳中存在着丰富的微生物，并

且形成相互关联的母乳微生态系统[2-4]。本研究以急性哺乳期乳腺炎

和哺乳期健康女性作为研究对象，采集乳汁和粪便标本，检测其病

原菌分布状况。

1资料与方法

1．1 一般资料 连续选取 2020 年 7 月至 2021 年 7 月临沂市

中心医院收治的哺乳期急性乳腺炎患者 20 例作为研究对象，同时

间内哺乳期健康女性 20 例做为对照组。哺乳期急性乳腺炎患者年

龄 24～34 岁，中位年龄 29 岁，病程 1～4d，中位病程 2d；对照组

年龄 18～37 岁，中位年龄 28岁。

1.2 取材方法 对患侧乳房常规消毒，无菌操作，提取乳头溢

液标本。患者自行提供粪便标本。提取标本 DNA，对样品进行检测；

检测合格的样品构建文库：回收目的 Amplicon 片段，用 T4 DNA

Polymerase、Klenow DNA Polymerase 和 T4 PNK 将打断形成的粘性末

端修复成平末端，再通 过 3' 端加碱基“A”，使得 DNA 片段能与

3' 端带有“T”碱基的特殊接头连接；最后，用合格的文库进行 cluster

制备和测序。

1．3信息分析流程 数据经过数据过滤，滤除低质量的 reads，

剩余高质量的 Clean data 方可用于后期分析；通过 reads 之间的

Overlap 关系将 reads 拼接成 Tags；在给定的相似度下将 Tags 聚成

OTU，然后通过OTU与数据库比对，对 OTU进行物种注释；基于

OTU 和物种注释结果进行样品物种复杂度分析以及组间物种差异

分析。

1．4 统计学处理数据采用 SPSSl4.0 处理分析，计量资料用 X

±s 表示，采用 t 检验，计数资料用百分率表示，采用X2检验，以

P＜0.05 为差异有统计学意义。

2 结 果

2．1乳汁病原菌分布 20 例哺乳期急性乳腺炎患者中均检出

病原菌(100.00％)。所有乳汁标本分离出 736 株细菌，哺乳期急性乳

腺炎患者分离出 596 株细菌,其中金黄色葡萄球菌 485 株(81.37％)

居第一位，其次为表皮葡萄球菌 54 株(9.06％)；对照组分离出 140

株细菌，其中金黄色葡萄球菌 57 株(40.71％)居第一位，其次是

kroppenstedtii 棒状杆菌 52 株(37.14％)。哺乳期急性乳腺炎患者金黄

色葡萄球菌检出比例高于对照组(P<0.05)。

2．2 粪便细菌分布 所有粪便标本分离出 1678 株细菌，哺乳

期急性乳腺炎患者分离出890株细菌,其中大肠杆菌485株(54.49％)

居第一位，其次为沙门氏菌 254 株(28.53％)；对照组分离出 788 株

细菌，其中大肠杆菌 455 株(57.74％)居第一位，其次是沙门氏菌 212

株(26.90％)。哺乳期急性乳腺炎患者和对照组粪便中检出细菌无统

计学差异(P＞0.05)。

3 讨论

传统认为，乳汁淤积和细菌入侵感染是导致哺乳期乳腺炎发生

的主要原因。金黄色葡萄球菌是哺乳期急性乳腺炎最常见的病原菌

[1]。近年来对哺乳期急性乳腺炎的深人研究发现，哺乳期急性乳腺

炎的发生并非仅仅与感染性致病菌的存在呈正相关，与血清和乳汁

中的炎症因子呈正相关。

研究表明肠道菌群与机体之间的动态平衡一旦被打破，菌群就

会从多种途径影响宿主的健康[6]。 而母体肠道微生物群中的特定

细菌可以通过肠道-乳腺通路进入哺乳期乳腺，该通路的作用细胞

包括树突状细胞和其他特定的单核细胞子集。

4 小结

综上所述，哺乳期急性乳腺炎与乳汁菌群失调后大量繁殖密切

相关 ，而乳汁菌群失调与外来病原菌的入侵及特定肠道细菌转移

至乳腺有关，树突状细胞及其他相关单核细胞的作用机制实现了特

定肠道细菌的转移 。虽然哺乳期乳腺炎病原菌比较明确，而且和

肠道细菌有一定的相关性，但是，人类乳汁中细菌从肠道转移至乳

腺的具体路径还未明确，仍有很多值得探索的地方 ，需要进一步

的临床试验研究证实。
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