
 

孕前和孕哺期小鼠高脂饮食对子代肠道菌群
的影响
许锐， 洪芳兰， 陈晓伟， 吴蕾蕾， 沈孝兵

东南大学，公共卫生学院/环境医学工程教育部重点实验室，江苏 南京 210009

摘要 ：

[背景] 近年来研究发现肠道菌群在各种慢性疾病的发生发展中起着重要的作用，饮食是影
响肠道菌群的重要因素。然而，关于不同时期母体高脂饮食对子代肠道微生物影响的研究仍
然有限。

[目的] 探讨母鼠孕前期和孕哺期高脂饮食对子代肠道微生物群的影响。

[方法] 根据孕前期和孕哺期给予的不同饮食（高脂饮食，HFD；对照饮食，CD），将 C57BL/6J 雌
性小鼠分为四组，分别是孕前对照饮食—孕哺期对照饮食组（CD-CD 组）、孕前对照饮食—孕
哺期高脂饮食组（CD-HFD 组）、孕前高脂饮食—孕哺期对照饮食组（HFD-CD 组）、孕前高脂饮
食—孕哺期高脂饮食组（HFD-HFD 组）。母鼠在喂养 6 周后与雄性小鼠同笼受孕，将成功受孕
的母鼠继续分为两组，给予不同的饮食。子鼠出生后直接由母鼠母乳喂养，每只母鼠仅哺乳
1 只子代小鼠，最后每组子鼠数量为 6 只，雌雄各半。监测记录后代小鼠体重，比较各组体重
增长差异。哺乳期结束后收集子鼠新鲜粪便，提取粪便中细菌总 DNA，根据细菌 16S rDNA(V3+
V4) 序列设计特异性引物进行扩增，接着基于 Illumina  HiSeq  2500 平台进行测序，利用
QIMME、USEARCH、R 软件对测序数据进行注释及操作分类单元（OTU）分析并绘制物种丰度
柱状图。α 多样性分析中 ACE 和 Chao1 指数衡量菌群的物种丰富度，Shannon 和 Simpson 指
数综合考量丰富度与均匀度；β 多样性分析中主坐标分析（PCoA）和相似性分析（Anosim）比
较各组间菌群组成差异，线性判别分析（LEfSe）用于寻找对各组间差异影响较大的菌群。

[结果] 子鼠体重变化结果显示孕哺期的饮食对后代的影响更大，整个实验周期内 HFD-CD 组
体重最低。OTU 分析表明孕哺期高脂饮食降低了子鼠的 OTU 数量，α 多样性分析显示孕哺期
高脂饮食降低了子代肠道菌群丰富度（ACE，P < 0.05；Chao1，P < 0.05），而孕前高脂饮食的子
鼠各 α 多样性指数无明显差异。不同时期的高脂饮食还导致了子鼠优势菌群的变化，孕哺期
高脂饮食增加了软壁菌门的丰度（P < 0.05），降低了拟杆菌门、ε 菌门、蓝细菌门和脱铁杆菌
门的丰度（均 P < 0.05）；在属水平上，孕前和孕哺期高脂饮食都降低了乳杆菌属的丰度
（P < 0.05），孕前高脂饮食增加了另支菌属的丰度（P < 0.05）；而孕哺期高脂饮食增加了毛螺
菌属、瘤胃菌属的丰度，降低了 Muribaculaceae 菌属、螺杆菌属的丰度（均 P < 0.05）。β 多样
性分析结果显示 CD-CD 组与 HFD-CD 组菌群组成相似，CD-HFD 组与 HFD-HFD 组相似，

Anosim 分析显示组间差异具有统计学意义（R=0.743，P < 0.01）。LEfSe 分析表明各组中对差异
影响贡献较大的有 CD-CD 组中乳杆菌属、CD-HFD 组中梭菌目、HFD-CD 组中拟杆菌门、螺杆
菌属以及 HFD-HFD 组中布劳特氏菌属、瘤胃菌科、罗氏菌属等。

[结论] 研究发现不同时期的高脂饮食对子鼠菌群的影响存在差异。孕前期和孕哺期的高脂
饮食都降低了子鼠乳杆菌的丰度，但对其他肠道微生物如 Muribaculaceae 菌属、毛螺菌属、
螺杆菌属等丰度的影响存在差异，孕哺期饮食对塑造子代肠道微生物组的影响更大。
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Abstract:

[Background] In recent years gut microbiota has been found to play an important role in the oc-
currence and development of various chronic diseases, and diet is an important factor influencing
gut microbiota. However, the effects of maternal high-fat diet in pre-pregnancy and pregnancy-
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and-lactation periods on offspring gut microbiota are still unclear.

[Objective] To investigate the effects of maternal high-fat diet in pre-pregnancy and pregnancy-and-lactation periods on gut microbiota
of offspring mice.

[Methods] C57BL/6J female mice were divided into four groups according to the diet patterns (high-fat diet, HFD; control diet, CD) given
before and after conception, namely the pre-pregnancy control diet and post-pregnancy control diet group (CD-CD group), the pre-preg-
nancy control diet and post-pregnancy high-fat diet group (CD-HFD group), the pre-pregnancy high-fat diet and post-pregnancy control
diet group (HFD-CD group), and the pre-pregnancy high-fact diet and post-pregnancy high-fat diet group (HFD-HFD group). Female mice
were conceived in the same cage with male mice after 6 weeks of feeding, and the successfully conceived females continued to be randomly
divided into two groups receiving either high-fat or control diet, and when the offspring mice were born, they were breastfed directly by
the mothers, with each mother nursing only one offspring mouse. The number of offspring mice in each group was 6, with half males and
half females. The body weight of offspring mice were recorded and body weight gain was compared between the four groups. After the
lactational period, fresh feces of the offspring were collected, and the fecal DNA was extracted. Specific primers were designed according
to the bacterial 16S rDNA(V3+V4) sequence and then the sequencing was performed using the Illumina HiSeq 2500 platform. Species an-
notation and operational taxonomic unit (OTU) analysis of sequencing data were conducted using QIMME, USEARCH and R software. In
alpha diversity analysis, ACE and Chao1 indices were used to evaluate species richness, Shannon and Simpson indices considered both
species richness and evenness. In beta diversity analysis, principal coordinates analysis (PCoA) and analysis of similarities (Anosim analy-
ses) were used to find the differences in composition of gut microbiota between four groups, and line discriminant analysis effect size
(LefSe) was conducted to identify which specific taxa contributed to the significant differences between groups.

[Results] A greater effect of post-pregnancy diet on offspring body weight was observed, and the lowest body weight was recorded in
the HFD-CD group during the whole experimental period. The results of OTU analysis showed that high-fat diet during post-pregnancy
period reduced the number of OTUs in offspring mice, and the results of alpha diversity analysis showed that high-fat diet during post-
pregnancy period reduced the richness of intestinal flora (ACE, P < 0.05; Chao1, P < 0.05), whereas differences in the α-diversity indices
did not show statistical significance in the offspring mice with pre-pregnancy high-fat diet. The high-fat diet at different periods also led
to changes in the dominant intestinal flora of the offspring. The high-fat diet during post-pregnancy period increased the abundance of
Tenericutes  (P < 0.05),  and  decreased  the  abundance  of  Bacteroides,  Epsilonbacteraeota,  Cyanobacteria,  and  Deferribacteres  (all
Ps < 0.05). At the genus level, high-fat diet during both pre-pregnancy and post-pregnancy periods decreased the abundance of Lactobacillus
(P < 0.05), and high-fat diet during pre-pregnancy period increased the abundance of Alistipes (P < 0.05), while high-fat diet during post-
pregnancy period increased the abundance of Lachnospira and Ruminococcus, and decreased the abundance of Muribaculaceae and He-
licobacter (all Ps < 0.05). The results of beta diversity analysis showed that the CD-CD group had a similar flora composition to the HFD-
CD group, and the CD-HFD group had a similar flora composition to the HFD-HFD group, and the results of Anosim analysis showed statis-
tically significant differences between groups (R=0.743, P < 0.01). The LEfSe analysis counted all species with an effect on the differences
between groups greater than the set value, which were Lactobacillus in the CD-CD group, Clostridiales in the CD-HFD group, Bacteroidetes
and Helicobacters in the HFD-CD group, and Blautia, Ruminococcaceae, and Roseburia in the HFD-HFD group.

[Conclusion] It is found that varied effects of high-fat diet in different periods on the flora of the offspring mice. The high-fat diet during
pre-pregnancy and post-pregnancy periods could reduce the abundance of Lactobacillus, but show different effects on the abundance of
other  intestinal  flora  such  as Muribaculaceae, Lachnospiraceae,  and  Helicobacter  differed.  Diet  during  post-pregnancy  period  has  a
greater influence on modeling the offspring gut microbiota.

Keywords: pre-pregnancy; pregnancy-and-lactation period; mouse; high-fat diet; gut microbiota; 16S rRNA; analysis of diversity

  

肥胖是世界范围内的公共卫生难题，其发病率在
发展中国家和发达国家都迅速上升，造成了重大的公
共卫生挑战[1–2]。育龄妇女的肥胖问题关系到妊娠期
母体及后代健康，据估计，到 2025 年育龄期妇女的肥
胖率将达到 21%[3]。

肠道菌群是一个复杂的动态群落，由 10 万亿~
100 万亿个微生物组成，其携带的基因约为人类基因
组的 100 倍[4]。作为人体中最大和最复杂的微生态系
统，肠道菌群在维持机体健康和疾病发生发展中起着
极其重要的作用，可通过非代谢性途径与代谢性途径
影响疾病的发生与发展，与肠道菌群密切相关的疾病
包括心血管疾病[5]、肥胖 [6]、中枢神经系统疾病 [7]等。
肥胖和肠道菌群的关系是近年来的一个热门话题，研

究表明婴儿早期肠道内的微生物与母亲的高脂饮食
摄入密切相关[8–9]

，孕期母体的高脂饮食会导致胎盘炎
症增加[10]及后代肠道微生物中共生弯曲菌属丰度下
降[11]

，使后代出现高血压、肥胖、胰岛素抵抗等代谢性
疾病的风险增加[12–13]。然而，目前关于不同时期母体
高脂饮食对子代肠道微生物影响的研究仍然有限，因
此本研究拟探索母鼠围孕期的高脂饮食对子代肠道
微生物群的影响。

 1    材料与方法
 1.1    实验动物

3 周龄雌、雄性 C57BL/6J 小鼠由东南大学 SPF 级
动物实验室 [ 合格证号：SCXK（沪）2013-0016] 购买并

850  | Journal of Environmental and Occupational Medicine | 2022, 39(8)

www.jeom.org

www.jeom.org


饲养。饲养环境温度保持在（22±2）℃，湿度 40%~70%，

12 h 光照-12 h 黑暗循环。饲养小鼠所用的高脂饲料
D12492 与对照饲料 D12450B 均购于江苏协同生物工
程公司，且经过60Co-γ 射线辐照消毒。小鼠的食物和饮
水充足，保持垫料清洁，定期更换。本实验经东南大学
动物伦理委员会审查和批准，批准号：20190228007。
 1.2    试剂与仪器

基因组 DNA 提取试剂盒（TIANGEN，中国），电泳
缓冲液 TBE Buffer（诺维赞，中国），琼脂糖（BIOWEST，
法国），分子标记 DNA marker（诺维赞，中国）。Illumina
HiSeq 2500 测序平台（百迈客，中国），紫外分光光度计、
酶标仪（Thermo，美国），PCR 仪、电泳仪（ABI，美国），

化学发光凝胶成像系统（天能，中国）。
 1.3    实验方法

雌性小鼠经适应性喂养 1 周后随机分为两组，每
组 25 只，一组饲喂高脂饮食（high-fat diet, HFD），另一
组饲喂对照饮食（control diet, CD）。第 6 周时，以对照
组体重增长率的两倍作为肥胖标准，剔除高脂饮食组
未达到肥胖标准的小鼠后，对照饮食组和高脂饮食组
小鼠各 20 只。到第 10 周，将雌鼠和对照饮食喂养的
雄性小鼠按 3∶1 的比例放在笼子里受孕，第 2 天上午
6 时于显微镜下观察到有阴栓的小鼠视为成功受孕，

并标记为妊娠期的第 1 天。将受孕成功的母鼠在孕前
期接受不同饮食的基础上再次随机分成两组，分别给
予高脂饮食和对照饮食。根据这两次饮食分组，母鼠
被分为 4 组，最终得到的孕鼠为每组 6 只。子鼠出生
后由母鼠直接喂养，定期称量体重。为防止不同母鼠
所哺育的后代数量不同和潜在的混杂因素，多余的子
鼠在出生后立即被处死，每只母鼠仅喂养 1 只子鼠，

单笼单只喂养避免交叉，且各组内子鼠雌雄各半，于
第 21 天哺乳期结束当天，腹部按摩小鼠，收集子代新
鲜粪便样本并储存于 −80℃ 冰箱。随后处死所有子鼠。
根据母鼠在孕前和孕哺期的饮食，其所对应的子鼠为
4 组，即孕前对照饮食—孕哺期对照饮食组（CD-CD 组）、
孕前对照饮食—孕哺期高脂饮食组（CD-HFD 组）、孕
前高脂饮食—孕哺期对照饮食组（HFD-CD 组）、孕前
高脂饮食—孕哺期高脂饮食组（HFD-HFD 组）。

使用粪便基因组 DNA 提取试剂盒提取粪便中细
菌总 DNA，使用细菌 16S rDNA(V3+V4) 区引物 5'-ACTC-
CTACGGGAGGCAGCA-3'/5'-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-
3'对基因组 DNA 进行 PCR 扩增。测定产物的长度与浓
度，主带长度在正常范围内的样品可用于进一步实验。
PCR 扩增后产物经过磁珠纯化、Nanodrop 定量、均一

化，构建标准文库，质检合格的文库于 Illumina HiSeq
2500 平台进行测序。此部分实验由北京百迈克生物
科技有限公司完成。
 1.3.1   操作分类单元（operational taxonomic unit, OTU）
分析　用 USEARCH 10.0 软件和 QIMME 1.8.0 软件将
相似度大于 97%的测序序列归入一个 OTU，根据 SIL-
VA 数据库进行分类。维恩图用于展示样品间共有和
特有的 OTU 数量。用 R 3.6.3 计算每个分类级别的 OTU
的注释比例，并得到门和属水平上的样品丰度柱状图。
 1.3.2   α 多样性分析　α 多样性分析反映单个样品物
种的丰富度和均匀度，根据归一化的 OTU 丰度表，

用 Mothur 软件计算 4 种 α 多样性指数（ACE、Chao1、
Simpson 和 Shannon）。ACE 和 Chao1 指数衡量菌群中
物种的丰富度即物种的数量，其数值越大，群落丰富
度越高；Shannon 和 Simpson 指数是丰富度和均匀度
的综合衡量指标，Shannon 指数越大，Simpson 指数越
小，表示群落多样性越高。
 1.3.3   β 多样性分析　根据归一化的 OTU 丰度表，使
用 QIIME 1.8.0 软件计算 β 多样性距离。执行主坐标
分析（principal coordinates analysis, PCoA）以从复杂数
据中获取可视化坐标，比较不同组间微生物群的差异。
利用 R 3.6.3 中 vegan 包和 ggplot2 包进行非度量多维
标定分析（non-metric multi-dimensional scaling, NMDS）。
采用相似性分析（analysis of similarities, Anosim）对组
间 β 多样性差异进行统计学检验，Anosim 分析得到
的 R 值越接近 1，表示组间差异越大于组内差异。
 1.3.4   组间差异分析　将用于寻找组间差异标志物的
LDA（常用对数 lg 转换）值设定为 4，采用线性判别分
析（line discriminant  analysis  effect  size,  LEfSe）来估算
每个物种丰度对差异效果影响的大小，用于寻找各组
间具有统计学差异的物种。
 1.4    统计学分析

x̄ ± s

使用 SPSS 22.0 进行统计学差异分析。数据采用
表示。根据数据的正态性，通过多组间的单因素

方差分析或 Wilcoxon 秩和检验来比较组间差异，组间
两两比较采用 Bonferroni 法或 Kruskal-Wallis H 法。
P < 0.05 时，差异被认为有统计学意义。

 2    结果
 2.1    子代小鼠体重增长情况

各组子代小鼠从出生后体重平稳增长（图 1），四
组间体重的差异在第 10 天（F=4.32，P < 0.05）、第 17 天
（F=4.67，P < 0.05）和第 21 天（F=12.30，P < 0.01）具有统

 | Journal of Environmental and Occupational Medicine | 2022, 39(8) 851

www.jeom.org

www.jeom.org


计学意义，事后检验对整个实验周期内孕前饮食存在
差异的 CD-CD 组与 HFD-CD 组、 CD-HFD 组与 HFD-
HFD 组分别进行了两两比较，结果发现仅在第 21 天
CD-HFD 组与 HFD-HFD 组的体重存在差异（P < 0.05）；
对孕哺期饮食存在差异的 CD-CD 组与 CD-HFD 组、
HFD-CD 组与 HFD-HFD 组进行两两比较发现，从第 10 天
到第 21 天，HFD-CD 组与 HFD-HFD 组的差异均有统计
学意义（均 P < 0.05）；在第 21 天，体重最低的是 HFD-CD
组，而非 CD-CD 组（F=12.30，P < 0.01）。

 2.2    肠道菌群测序数据分析
 2.2.1   菌群多样性　维恩图（图 2）展示了各组之间共
有、特有的群落。四组的 OTU 总数为 477，CD-CD 组
的 OTU 数为 433，CD-HFD 组的 OTU 数为 358，HFD-CD
组的 OTU 数为 446，HFD-HFD 组的 OTU 数为 371。相
比孕前高脂饮食，孕哺期的高脂饮食极大降低了 OTU
的数量（P < 0.01）。

α 多样性分析显示，孕前高脂饮食的两组子代小
鼠 Shannon 指数高，Simpson 指数低，但是组间差异无
统计学意义（均 P > 0.05），而代表肠道菌群丰富度的

ACE 和 Chao1 指数在孕哺期高脂饮食的两组中降低
（均 P < 0.05），表明孕哺期高脂饮食的后代菌群丰富度
降低（表 1）。

β 多样性分析基于样本间的距离矩阵，PCoA 分析
中（图 3A），第一主成分 PCoA1 和第二主成分 PCoA2
对区分各组的贡献度分别为 33.04%和 8.22%，各组的
距离矩阵投射到二维坐标后，CD-CD、HFD-CD 组距离相
近，CD-HFD、HFD-HFD 组距离相近。NMDS 分析（图 3B）
结果与 PCoA 分析结果接近，胁强指数值为 0.095，认
为分析可靠性较高。Anosim 分析（图 3C）对 β 多样性
差异进行了统计学检验，所有组间差异上方箱图表示
所有组间样品距离，R=0.743，P=0.001，表明 β 多样性
差异具有统计学意义。
 2.2.2   子代肠道菌群结构　图 4A 显示，在门水平上，

优势菌群主要为厚壁菌门、拟杆菌门、ε 菌门、变形菌
门和髌骨细菌门。各组的厚壁菌门/拟杆菌门比值分
别为 CD-CD 组 3.09、CD-HFD 组 5.39、HFD-CD 组 1.97、
HFD-HFD 组 4.18，差异具有统计学意义 （F=3.54，P=
0.033）。HFD-CD 组中拟杆菌门（P=0.017）、蓝细菌门
（P < 0.01）、脱铁杆菌门（P < 0.01）和 ε 菌门（P < 0.05）
的丰度比 HFD-HFD 组更高，而软壁菌门的丰度则较低
（P=0.04）；与 CD-CD 组相比，CD-HFD 组 ε 菌门丰度显
著下降（P=0.024），而 HFD-CD 组蓝细菌门丰度升高（P=
0.04）。其余组间的菌群差异不具有统计学意义。

图 4B 显示，在属水平上，丰度较高的菌属分别为
乳杆菌属、Muribaculaceae 菌属、毛螺菌属、 Lach-
nospiraceae_NK4A136_组、布劳特氏菌属、螺杆菌属
等。孕前期和孕哺期的高脂饮食都会降低乳杆菌属的
丰度。与 HFD-HFD 组相比，HFD-CD 组的 Muribaculaceae
菌属（P < 0.01）和螺杆菌属（P < 0.05）的丰度相对较高，

瘤胃菌属丰度相对较低（P < 0.01）;与 CD-CD 组相比，

 

x̄ ± s
表 1   四组子代小鼠肠道菌群 α 多样性各指数分析

 （n=6， ） 

x̄ ± s
Table 1    Alpha diversity analysis of gut microbiota in four groups

of offspring mice (n=6, )
 

组别(Group) ACE Chao1 Simpson Shannon

CD-CD 383.67±21.33a 392.34±25.07a 0.13±0.07 3.36±0.41

CD-HFD 342.78±37.81 347.12±22.19 0.08±0.03 3.36±0.25

HFD-CD 392.53±45.95b 398.09±42.75b 0.07±0.03 3.73±0.43

HFD-HFD 309.14±31.80ab 312.06±31.97ab 0.06±0.02 3.67±0.34

F 7.13 9.95 3.27 1.78

P 0.001 0.003 0.042 0.185

[ 注 ]相同字母者表示两两组间比较，差异有统计学意义（P<0.05）。
[Note] Same letters indicate a significant difference between two groups

(P<0.05).
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Figure 1   Changes in body weight of offspring mice (n=6)
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Figure 2   Venn plot of OTUs of gut microbiota in four groups of

offspring mice
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CD-HFD 组乳杆菌属（P < 0.05）和螺杆菌属丰度降低
（P < 0.05）,毛螺菌属的丰度显著升高（P < 0.01），HFD-CD

组的乳杆菌属丰度降低（P < 0.05），而另枝菌属的丰度
升高（P < 0.05）。

 2.2.3   组间差异　LEfSe 分析统计了对各组间差异的
影响大于设定值 [lg（LDA）=4] 的所有物种（图 5）。CD-CD

组中乳杆菌的丰度高于另三组，CD-HFD 组中梭菌的丰
度较高，HFD-CD 组中具有较高区丰度的菌为拟杆菌门、
螺杆菌属，HFD-HFD 组中布劳特氏菌属、瘤胃菌科、罗
氏菌属的丰度较高。

 3    讨论
饮食是影响肠道菌群的重要因素，越来越多的证

据表明肠道菌群在肥胖的发生发展中起着重要作用[14]。
一项研究利用孕鼠摄入基因标记的粪肠球菌，发现它
可以在子代肠道中培养和分离，表明微生物群可以在
分娩之前由母体转移到后代[15]；Olm 等[16]对坦桑尼亚
新生儿肠道菌群的研究发现，婴儿早期的肠道微生物
受母亲生活方式的影响，且微生物的垂直传播程度随
着生活方式的改变会出现相应变化。肠道菌群在亲子
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x̄ ± s图 3   四组子代小鼠肠道菌群 β 多样性分析结果 （n=6， ） 
x̄ ± sFigure 3   Results of beta diversity analysis of gut microbiota in four groups of offspring mice (n=6, )
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Figure 4   Abundance bar chart at the phylum (A) and genus (B)

levels in four groups of offspring mice (n=6, )
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Figure 5   LEfSe analysis of gut microbiota in four groups of
offspring mice (n=6)

 | Journal of Environmental and Occupational Medicine | 2022, 39(8) 853

www.jeom.org

www.jeom.org


代间的传递对后代肠道菌群的建立，免疫系统的发育
和婴儿生长具有重要意义[17–19]。

本研究发现在门与属水平上，各组的肠道菌群结
构有一定的差异。孕哺期高脂饮食组的后代软壁菌门
丰度增加，拟杆菌门、ε 菌门、蓝细菌门和脱铁杆菌门
丰度减少，而孕前高脂饮食增加了后代蓝细菌门的丰
度，对其余细菌门的丰度无明显影响。属水平上，孕哺
期高脂饮食降低了乳杆菌属、Muribaculaceae 菌属、
螺杆菌属的丰度，增加了毛螺菌属、瘤胃菌属的丰度；
而孕前期高脂饮食降低了乳杆菌的丰度，增加了另支
菌属的丰度。厚壁菌门和拟杆菌门作为肠道内最大的
两种微生物群落，与机体代谢密切相关，其比值在一
些研究中被认为是肥胖的标志之一。拟杆菌门在降解
不能被人体吸收的植物多糖中发挥重要作用，并与其
他细菌一起参与人体的营养代谢，多数研究证实肥胖
伴随着厚壁菌门丰度增加和拟杆菌门丰度的降低[20–21]。
本研究结果呈现出相一致的结论。疣微菌门可诱导小
鼠调节性免疫，逆转代谢紊乱，并对慢性炎症介导的
疾病产生积极影响[22–23]；乳杆菌作为益生菌已经被广
泛用于各种膳食补充剂中，口服乳杆菌可以显著降低
小鼠体重和改善胰岛素抵抗[24]；Muribaculaceae 菌属
是从 C57BL/6J 小鼠粪便中新分离的细菌，Lagkouvardos
等[25]研究表明 Muribaculaceae 与复合碳水化合物的
肠道降解有关；Lachnospiraceae_NK4A136_组是一种
生产丁酸盐的细菌，能维持肠道屏障的完整性，与肠
道渗透性呈负相关[26]；Vacca 等[27]发现肠道中毛螺菌
科的丰度与脂质代谢紊乱、高血糖及抑郁症等存在正
相关；另支菌属在临床上对机体健康有着多重作用，

在结肠炎、自闭症及心血管疾病中具有保护作用，在
抑郁症、脑脊髓炎等疾病中发挥着致病作用[28]。

本研究存在一定局限性，仅对子鼠的肠道菌群进
行分析，未取母鼠粪便进行测序分析，对肠道菌群的
垂直传播及饮食影响无法区分，且未开展宏基因组测
序。因此，后续研究将进一步深入验证母体饮食对子
代肠道菌群的影响。

综上所述，本研究发现孕前期和孕哺期亲代小鼠
高脂饮食会改变子代小鼠肠道微生物组的结构及菌
群多样性，孕前和孕哺期的高脂饮食对子代肠道微生
物组改变的影响存在差异且孕哺期饮食的影响对肠
道菌群的塑造更为关键。
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喜讯：《  》入选
《预防医学与卫生学高质量科技期刊分级目录》

 
       近日，中华预防医学会在其网站公布了《预防医学与卫生学高质量科技期刊分级目录》，这是我国
本领域首次开展期刊分级工作，由上海市疾病预防控制中心主办的《环境与职业医学》成功入选该
目录。
        为贯彻落实中国科协、中宣部、教育部、科技部联合印发的《关于深化改革培育世界一流科技期
刊的意见》推动建设与世界科技强国相适应的科技期刊体系，助力我国科技期刊高质量发展，按照中
国科协的统一部署，中华预防医学会依据中国科协关于"价值导向、同行评议、等效使用"等原则要求，

组织建立了预防医学与卫生学高质量科技期刊评价指标体系，采取定量和定性评价相结合的方式，经
过数据采集、期刊遴选、专家评议和专家评审委员会会议审核认定、公示、复审等程序，最终形成
2021 年度《预防医学与卫生学高质量科技期刊分级自录》，共收录期刊 122 种，其中中文期刊 33 种，

外文期刊的 89 种。
        《  》 （Journal  of  Environmental  &  Occupational  Medicine,  JEOM）杂志 ，创刊于
1984 年，系由上海市疾病预防控制中心主办的专业性学术期刊，以刊登中文文献为主（含英文摘要），

月刊。所有被录用的稿件均经过同行专家评议。纸质印刷版于每月 25 日出版。国际连续出版物号：
ISSN 2095-9982；国内统一连续出版物号：CN 31-1879/R。杂志主页：www.jeom.org。目前杂志已被中
国科学引文数据库（CSCD）源期刊、中文核心期刊（北大核心）、中国科技论文统计源期刊（科技核心）、
Scopus 数据库、Doaj 数据库、EBSCO 数据库、CABI 数据库、美国剑桥科学文摘（自然科学）、美国化学
文摘（CA）数据库等国内、国际著名数据库所收录。

 | Journal of Environmental and Occupational Medicine | 2022, 39(8) 855

www.jeom.org
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