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［ｘ－±ｓ，Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］

./ �¬·

（ｎ＝１７） ＧＤＭ
·

（ｎ＝２４）
^lï�·

（ｎ＝２３）

e=

（
]

） ２９．５±１．８７ ３０．４８±４．１１ ３０．０４±３．２４

m�

ＢＭＩ（ｋｇ／ｍ２） ２１．４４±１．１６ ２１．６９±１．７９ ２２．０８±１．５１

mL

（
L

） ２（１，２） ２（１，３） ２（１，２）

GL

（
L

） １（１，２） １（１，２） １（１，２）

ＨｂＡ１ｃ（％） ４．７８±０．１８ ５．０２±０．２８ ４．８１±０．３４

ÿ¾ïk

（ｍｍｏｌ／Ｌ） ４．７２±０．３１ ５．０６±０．５９＃ ４．６７±０．１７

ＯＧＴＴ１ｈ
ïk

（ｍｍｏｌ／Ｌ） ７．７０±０．４８ ９．１１±１．５７＃ ７．４５±１．４６

ＯＧＴＴ２ｈ
ïk

（ｍｍｏｌ／Ｌ） ６．３７±１．５１ ７．７０±１．３７＃ ６．６６±０．７１

ÿ¾V�§

（ｐｍｏｌ／Ｌ） ３７．０２±５．３６ ５４．４６±２７．６６＃ ４８．７６±２０．８８

ＨＯＭＡＩＲ
01

１．１２±０．１９ １．７７±０．９８＃ １．４６±０．６３

ＴＧ（ｍｍｏｌ／Ｌ） １．９４±０．１７ ２．１５±０．３１＃ ３．８６±０．３７

ＴＣ（ｍｍｏｌ／Ｌ） ５．２３±０．７０ ５．８７±０．６７＃ ６．９２±０．９８

ＬＤＬＣ（ｍｍｏｌ／Ｌ） ２．４３±０．２１ ２．５６±０．３９＃ ３．８１±０．４４

ＨＤＬＣ（ｍｍｏｌ／Ｌ） １．６５±０．２３ １．８８±０．１６＃ ３．３２±０．３２

　　Ｐ＜０．０５，ÈÉÊËÍÔ

；＃Ｐ＜０．０５，
ÈÇýþÿËÍÔ
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01

Ｓｈａｎｎｏｎ
01

�¬·

（ｎ＝１７） １３４１．０８±４２８．９４ ４．６６±０．６４

ＧＤＭ
·

（ｎ＝２４） ８１５．３８±３７６．４３＃ ３．７８±０．７３＃

^lï�·

（ｎ＝２３） １１０７．５６±４８９．５２ ４．３８±４０．７５

　　Ｐ＜０．０５，ÈÉÊËÍÔ

；＃Ｐ＜０．０５，
ÈÇýþÿËÍÔ
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Ｖｏｌ３８，Ｎｏ２
Ｆｅｂ２０２３

　
´

３　ＧＤＭ
��·¸Yn�èÀ��+�ºD»^wà

iÁk��

［ｘ－±ｓ，％］

op �¬·

（ｎ＝１７） ＧＤＭ
·

（ｎ＝２４）
^lï�·

（ｎ＝２３）

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ（
gÝoÍ

） ４８．７３±１７．５７ ５８．６８２２１±１５．８６ ５４．４８±２０．９３

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ（
$ïoÍ

） ３２．９４±１８．４ ３１．００±１７．６６ ３８．２３±１９．２２

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（
ôõoÍ

） １１．２７±１２．８９ ７．３８±１０．９１ ４．３４±５．９

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ３．６７±７．２９＃ １．００±１．２８ １．０４±１．１９

Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ １．０７±３．６３＃ ０．３６±１．２４ ０．４４±１．１１

Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．７９±２．０５ ０．０８±０．３４ ０．３７±１．６３

　　Ｐ＜０．０５，ÈÉÊËÍÔ

；＃Ｐ＜０．０５，
ÈÇýþÿËÍÔ

。

　
´
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��·¸Yn�Â��+�ºD»^wài

Ák��

［Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５），％］

op �¬·

（ｎ＝１７） ＧＤＭ
·

（ｎ＝２４）
^lï�·

（ｎ＝２３）
Ｆａｅｃａｌｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ １３．１３（８．２３，１７．３７） ２１．１（１４．５９，２５．９７） １４．１９（６．５９，１９．７３）
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ ２７．４７（１３．６５，３４．６７）２０．７６（５．７２，３７．４１） ３１．１３（１１．８８，４６．６２）
Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ １．０７（０．００，１．７７） ０．３６（０．００，０．５８） ０．２３（０．００，０．２３）

Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ２．５１（１．０１，５．４０） ０．５７（０．０４，０．６９） ０．５７（０．１０，０．９７）

Ｂｌａｕｔｉａ ０．２３（０．０４，０．３４） ０．４５（０．００，０．８０） ０．６４（０．１１，０．７０）

Ｄｏｒｅａ ０．２８（０．１１，０．４４） ０．５９（０．００，０．６３） １．７３（０．０９，１．８８）

Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ＿１ １．３８（１．０１，１．５６） １．６３（０．２１，１．８３） １．１１（０．０１，２．１６）
Ｓｕｔｔｅｒｅｌｌａ ０．２３（０．０９，０．４３） ０．３６（０．００，０．６７） ０．７８（０．００，０．３７）

Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ＿２ ０．５１（０．００，０．９０） ０．４２（０．００，０．４５）＃ １．１９（０．００，０．５３）
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