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基于文献可视化分析的
近３０年肠道菌群研究趋势及展望
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摘要：目的　全面分析近３０年国内外肠道菌群相关研究的发展现状、研究热点及前沿动态，为本领域研

究方向提供可视化分析数据。方 法　以 中 国 知 网、Ｗｅｂ　ｏｆ　Ｓｃｉｅｎｃｅ为 来 源 数 据 库，检 索 肠 道 菌 群 相 关 文

献，应用ＣｉｔｅＳｐａｃｅ（５．５．Ｒ２）软件对作者、机构、关键词和被引文献进行共现分析、聚类分析和可视化

表达，并对关键词进行突显分析。结果　共纳入中文文献９１２篇，英文文献１０　２４９篇。近３０年肠道菌群

相关研究年发文量整体呈上升趋势，中文文献发文量明显低于英文文献发文 量；英 文 文 献 国 家 总 体 发 文

量中，美国排名第一，影响力也最高，中国发文 量 排 名 第 二，但 影 响 力 较 低。国 外 核 心 研 究 人 员 为Ｒｏｂ
Ｋｎｉｇｈｔ、Ｐａｔｒｉｃｅ　Ｄ　Ｃａｎｉ，国内核心研究人员有王军、赵 立 平，中 文 文 献 发 文 量 较 高 的 作 者 是 段 金 廒、谭

周进、余倩；国外主要机构有哥本哈根大学、法国农业科学研究院 等，国 内 的 主 要 研 究 机 构 是 中 国 科 学

院，其英文文献发文量排名第一；中文文献发文量较多的是中医药类大学。主要研究内容涉及菌群结构、
肠道菌群与疾病的关系以及菌群检测技术３个方面。近年来，肠道菌群相关 研 究 多 围 绕 与 疾 病 的 相 关 性

及新技术、新方法展开。比较中英文热点关键词，英 文 关 键 词 丰 富，涉 及 生 理、病 理 各 个 方 面，其 中 肠

道菌群与免疫相关研究成果颇丰。结论　作为生物医学领域的研究热点，近３０年来肠道菌群研究领域取

得了突出的成果，提升肠道菌群检测技术、关注肠道菌群研究成果的应用价值是未来本领域研究的关键。
关键词：肠道菌群；ＣｉｔｅＳｐａｃｅ；肠道微生物；趋势；文献研究
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　　肠道微生态系统是机体最庞大和最重要的微生

态系统，肠道菌群与机体代谢、消化、免 疫、生 物

屏障等生理功能有关，同时与炎症发生、代谢失调、
免疫抑制等病理变化密切相关［１－３］。目前，越来越多

的学者以肠道菌群为切入点，试图通过肠道菌群的

变化揭示生理、病理机制。本研究采用可视化分析

软件ＣｉｔｅＳｐａｃｅ（５．５．Ｒ２）对近３０年国内外公开发

表的肠道菌群相关文献进行可视化分析。肠道菌群

领域研究复杂多样，研究热点众多，需要总结梳理

该领域发展历程、发现领域突破点及创新点，而利

用该软件可以更加快速、直观地挖掘这些信息，对

比国内外领域现状，并预测发展趋势，为今后深入

开展相关研究寻找切入点。

１　材料与方法

１．１　文献来源　英文文献以 Ｗｅｂ　ｏｆ　Ｓｃｉｅｎｃｅ核心合

集数 据 库 为 文 献 来 源，采 用 标 题 检 索，以 主 题 词

“Ｇａｓｔｒｏｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ　Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ”及 其 自 由 词 相 结 合

的方式为检索策略，文章类型为 “Ａｒｔｉｃｌｅ”，语言为

“Ｅｎｇｌｉｓｈ”，年限为１９９０年至２０１９年。中文文献以

中国国家知识基础设施 （Ｃｈｉｎａ　Ｎａｔｉｏｎａｌ　Ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ
Ｉｎｆｒａｓｔｒｕｃｔｕｒｅ，ＣＮＫＩ）网站为文献来源，以 “肠道

菌群”为主题词，检索自建库至２０１９年１２月３１日

的文献，学科领域 标 定 为 医 药、卫 生 科 学 领 域，期

刊类别为核心期刊。

１．２　文献处理及分析方法　根据文献检索策略，将

检索得到的中文文献题录导入Ｎｏｔｅ　Ｅｘｐｒｅｓｓ　Ｖ３．２．０．７
软件，剔除重复文献；下载全文，逐一阅读，排除与

肠道菌群无关的文献，剔除综述、会议摘要、信函和

书评等文献类型，将最终纳入的文献经ＣＮＫＩ以Ｒｅｆ－
ｗｏｒｋｓ形式导出，命名为ｄｏｗｎｌｏａｄ＿＊＊＊．ｔｘｔ格 式。
将中文文献和英文文献分别通过ＣｉｔｅＳｐａｃｅ（５．５．Ｒ２）
软件进行数据格式转换及可视化分析，英文文献节

点类型分别选择国家、机构、作者、关键词、引文，
中文文 献 节 点 类 型 分 别 选 择 作 者、机 构、关 键 词，
生成不同的共现图谱，图谱的类型为聚类图谱，并

进一步对关键词进行突显分析，生成突显词图谱。

２　结　果

２．１　检 索　经 过 检 索，得 到 英 文 文 献１０　３３０篇，
除去出版年份为２０２０年的文献８１篇，最终纳入英

文文献１０　２４９篇。得到中文文献１　８３６篇，将文献

题录 导 入 Ｎｏｔｅ　Ｅｘｐｒｅｓｓ　Ｖ３．２．０．７软 件 进 行 查 重，
剔除重复文献３篇，再经人工分析文献的研究内容，
剔除文献９２１篇，最终纳入合格中文文献９１２篇。

２．２　各年份发文量分析　所得英文文献时间跨度为

１９９０－２０１９年，中文文献时间跨度为１９９２－２０１９年，
对其发表时间进行对比分析，结果显示，肠道菌群

相 关 研 究 类 文 献 的 年 发 文 量 整 体 呈 上 升 趋 势

（图１）。近３０年 英 文 文 献 发 文 量 年 均 为３４１．６篇，
中文文献发文量年均为３０．４篇，近５年肠道菌群发

文量增长较快，国内外关注度高。

注：分析年度以完整年度为标准，故未纳入２０２０年发表文献。

图１　肠道菌群相关文献发表时间分布图

２．３　国家、研究机构及作者分析

２．３．１　国家／地区　运行ＣｉｔｅＳｐａｃｅ软件，以国家为

节点，分析英文文献，梳理发文量及中心性，得到排

名前５位的国家 （表１）。中心性代表着该国研究的重

要性与国家间合作的紧密性。分析可知发文量较多的

国家为美国、中国和法国，中心性最高的是美国，其

次是英国和法国，中国发文量虽然名列第二，但是中

心性不高，说明中国发文量较大，但影响力不显著。
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表１　英文文献发文量排名前５位的国家

排名 发文量 （篇） 国家 中心性 国家

１　 ２　９７５ 美国 ０．２５ 美国　　

２　 ２　５６８ 中国 ０．２１ 英国　　

３　 ５９２ 法国 ０．１４ 瑞典　　

４　 ５６１ 英国 ０．１３ 法国　　

５　 ５４８ 日本 ０．１１ 澳大利亚

２．３．２　发文研究机构分析　分析发文机构，对纳入

研究的研究单位进行整理，发文机构是某大学二级

院所及附属医院统一归类为某大学，同一机 构 不 同

名称 （曾用名称）统一为现用名称，得出近３０年累

计发文量排名前１０位的机构 （表２）。英文文献发文

量前１０位的机构中，中国科学院排名第一，且其他

国内高校分别位列３、４、６、９位；中文文献发文机

构前１０位中中医药类大学较多。绘制研究机构共现

图谱，圆形节点代表研究机构，节点大小与该机构发

文量成正比，各节点间的连线表示合作发表论文情况。
英文文献研究机构图谱连线情况显示各研究机构间合

作紧密，但国内研究机构与国外研究机构的连线较少；
中文文献研究机构图谱连线情况显示各研究机构间连

线较少，相对独立，各机构间合作较少 （图２、图３）。

表２　发文量排名前１０位的发文机构

排名 中文发文机构 发文量 （篇） 英文发文机构 发文量 （篇）

１ 南京中医药大学 １８ Ｃｈｉｎｅｓｅ　Ａｃａｄ　Ｓｃｉ（中国科学院） ２６１

２ 成都中医药大学 １７ Ｕｎｉｖ　Ｃｏｐｅｎｈａｇｅｎ （哥本哈根大学） １８７

３ 北京中医药大学 １７ Ｚｈｅｊｉａｎｇ　Ｕｎｉｖ（浙江大学） １４８

４ 南方医科大学 １５ Ｓｈａｎｇｈａｉ　Ｊｉａｏ　Ｔｏｎｇ　Ｕｎｉｖ（上海交通大学） １４６

５ 河南中医药大学 １１ ＩＮＲＡ （法国农业科学研究院） １３１

６ 湖南中医药大学 １１ Ｃｈｉｎａ　Ａｇｒｉｃ　Ｕｎｉｖ（中国农业大学） １３０

７ 贵州医科大学 １１ Ｗａｇｅｎｉｎｇｅｎ　Ｕｎｉｖ（瓦格宁根大学） １３０

８ 四川大学 １０ Ｕｎｉｖ　Ｉｌｌｉｎｏｉｓ（伊利诺伊大学） １２６

９ 江西中医药大学 １０ Ｕｎｉｖ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　Ａｃａｄ　Ｓｃｉ（中国科学院大学） １１６

１０ 广州中医药大学 ８ Ｕｎｉｖ　Ｃｏｌｏｒａｄｏ（科罗拉多州立大学） １１３

　注：相同发文量的机构以名称首字母排序。

图２　英文文献研究机构共现图谱

图３　中文文献研究机构共现图谱

２．３．３　发文作者分析　对研究作者进行共现分析，
可形成大小不同的多个自然聚类，展示主流学术群

体。经统计分析得出，中文文献发文量最高作者为

段金廒，先后共发表肠道菌群相关研究成果１０篇，
主要研究领 域 为 中 药 药 理 学 研 究，其 次 为 谭 周 进、
余倩等。英文文献发文量最高的作者为Ｒｏｂ　Ｋｎｉｇｈｔ，
主要研究领域为微生物组学数据分析，发表肠道菌

群相关研究成果８２篇；国内作者发文量较高的是王

军、赵立平 （表３）。分别绘制作者共现图谱，圆形

节点代表发文作者，节点大小与该作者发文量成正

比，各节点间的连线表示合作发表论文情况。英文

文献发文作者图谱显示不同作者及团队间合作较密

切，但国内作者与国外作者间合作较少；中文文献

发文作者图谱显示各团队内节点连线较多，但不同

团队间节点连线较少 （图４、图５）。

２．４　关键词热点分析

２．４．１　共现分 析　关 键 词 是 对 文 献 内 容 的 高 度 概

括，反映文章主要内容及核心主题，频次高的关键

词常被用来反映研究领域的热点问题。将提取的关

键词构建关 键 词 共 现 网 络 图 谱，进 行 可 视 化 分 析，
可反映本研究领域各时期主要研究方向、研究热点及

前沿。对肠道菌群研究的主要中英文关键词可视化，
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分别生成共现图谱，节点及字体大小与该关键词频

次成正比 （图６、图７）。频次排名前１０位的关键词

见表４。除去 “肠道菌群”“菌群”“肠道”等关键词，
英文关键词中， “ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ （多样性）” “ｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎ
（炎症）” “ｏｂｅｓｉｔｙ （肥胖）” “ｍｉｃｅ（小鼠）” “ｈｅａｌｔｈ
（健康）”“ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ （代谢）”等词频次较高；中文

关键词中频次较高的热点关键词是 “益生菌”“双歧

杆菌”“高通量测序”“溃疡性结肠炎”等。

表３　发文量排名前１０位的作者

排名
中文文献

作者

发文量

（篇）

英文文献　　
作者　　

发文量

（篇）

１ 段金廒 １０ ＲＯＢ　ＫＮＩＧＨＴ　 ８２

２ 谭周进 ８ ＪＵＮ　ＷＡＮＧ （王军） ４６

３ 余倩 ８ ＰＡＴＲＩＣＥ　Ｄ　ＣＡＮＩ　 ４２

４ 何方 ７ ＣＡＴＨＥＲＩＮＥ　ＳＴＡＮＴＯＮ　 ４１

５ 李寒冰 ７ ＬＩＰＩＮＧ　ＺＨＡＯ （赵立平） ４０

６ 霍军生 ６ ＣＥ　ＮＯＲＤ　 ３８

７ 齐月娟 ６ ＪＯＥＬ　ＤＯＲＥ　 ３７

８ 姚萍 ６ ＪＥＦＦＲＥＹ　Ｉ　ＧＯＲＤＯＮ　 ３７

９ 吴宿慧 ６ ＰＡＴＲＩＺＩＡ　ＢＲＩＧＩＤＩ　 ３７

１０ 李根林 ６ ＷＩＬＬＥＭ　Ｍ　ＤＥ　ＶＯＳ　 ３６

　注：相同发文量的作者以姓名首字母排序。

图４　英文文献核心作者共现视图

图５　中文文献核心作者共现视图

图６　肠道菌群相关英文关键词共现图谱

图７　肠道菌群相关中文关键词共现图谱

表４　频次排名前１０位的关键词及其中心性

排名 中文关键词 频次 中心性 英文关键词 频次 中心性

１ 肠道菌群 ５９８　 ０．５５ ｇｕｔ　ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ　 ３　５６６　 ０．１１

２ 益生菌 ６２　 ０．１６ ｂａｃｔｅｒｉａ　 ２　９４１　 ０．０８

３ 双歧杆菌 ５２　 ０．３３ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　 １　２９８　 ０．０２

４ 菌群失调 ３８　 ０．１１ ｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎ　 １　０６２　 ０．０１

５ 高通量测序 ３５　 ０．１０ ｏｂｅｓｉｔｙ　 １　０４３　 ０．０１

６ 溃疡性结肠炎 ３４　 ０．０６ ｍｉｃｅ　 ９９６　 ０．１５

７　 ２型糖尿病 ３０　 ０．０８ ｈｅａｌｔｈ　 ８７０　 ０．００

８ 肠道微生态 ２８　 ０．１７ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ　 ８３６　 ０．０６

９ 肠道菌群失调 ２７　 ０．０６ ｄｉｓｅａｓｅ　 ７７３　 ０．０９

１０ 短链脂肪酸 ２７　 ０．０６ ｄｉｅｔ　 ７６１　 ０．０５

　注：频次相同的关键词按拼音首字母排序。
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２．４．２　聚类分析　进一步对英文文献关键词进行聚

类分析，不同聚类用不同形状体现，发现肠道菌群

相关研究文献关键词共现网络共形成６个聚类，分

别是ｈｅｐａｔｅｃｔｏｍｙ （肝 切 除 术）、ｒｉｓｋ （风 险）、ｐｅｒ－
ｆｏｒｍａｎｃｅ（效能）、ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ（微生物组）、Ｅｓｃｈ－
ｅｒｉｃｈｉａ　ｃｏｌｉ （大肠埃希 菌）和ｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎ （炎 症）
（图８）。同样的，将中文关键词聚类，得到１０个聚

类，分别 是 糖 尿 病 胃 轻 瘫、双 歧 杆 菌、免 疫 功 能、
儿童、腹泻、高 尿 酸 血 症、短 链 脂 肪 酸、抗 生 素、
食物过敏和肠道细菌 （图９）。

图８　肠道菌群相关英文文献关键词聚类图谱

图９　肠道菌群相关中文文献关键词聚类图谱

２．４．３　突显词分析　将该领域的主要中英文关键词

进行突显词分析，红色条带显示关键词主要出现的年

份跨度，用以分析不同时期该领域的核心关键词 （图
１０、图１１）。由图１０可见，各时期英文文献关键词类

型多样，可以 分 为 菌 群 结 构、检 测 技 术、疾 病 三 大

类。（１）菌群结构类：双歧杆菌、乳酸菌、益生菌；
（２）检测 技 术 类：１６ＳｒＲＮＡ、实 时 荧 光 定 量ＰＣＲ；
（３）疾 病 类：溃 疡 性 结 肠 炎、肥 胖。由 图１１可 见，
肠道菌群相关的国内研究可划分为２个阶段，１９９２－
２０１０年为第一阶段，研究热点以菌群结构、益生菌

为主，并且自１９９６年开始逐渐出现与疾病相关的研

究热点，如腹泻、菌群失调等；２０１０－２０１９年为第二

阶段，随着技术不断发展，肠道菌群检测的新技术、
新方法逐 渐 变 为 研 究 热 点，如 实 时 荧 光 定 量ＰＣＲ、
ＰＣＲ－ＤＧＧＥ、高通量测序等。值得关注的是，中英文

突显词图谱中同时出现了益生菌类 （双歧杆菌、乳杆

菌等）、抗 生 素、ＰＣＲ等 关 键 词，１６ＳｒＲＮＡ基 因 测

序技术属于高通量测序技术的一种，所以高通量测序

技术也作为同时出现在２种图谱中的热点关键词之

一。二者不同点是：相比中文关键词，英文关键词中

存在和病生理相关的词汇，如免疫应答、氧化应激、
免疫等，且近几年受到关注较多。

图１０　肠道菌群相关英文文献关键词突显分析

图１１　肠道菌群相关中文文献关键词突显分析

３　讨　论

通过对近３０年的研究进行梳理和概括，发现肠

道菌群相关研究发文量呈增长趋势，尤其是２０１４年

开始发文量激增，其主要原因在于：一方面，肠道

菌群研究逐渐受到大家关注，已经取得的研究成果

为研究者们提供了新的思路，成为了之前很多瓶颈

问题可能的突破点，同时由于肠道菌群和机体生理、
病理的广泛联系，使之拓展性和延展性更强；另一

方面，检测技术的提升，也可以使研究者们更深入

地探究肠道菌群的组成及功能。
肠道菌群领域中，美国的机构及作者影响力较

高，国外各机构和作者之间合作较为密切；我国发

文量可观，但是发文机构、作者的影响力与外国机

构、作者相比较小，建议国内研究机构与国外研究

机构加 强 合 作，提 高 领 域 内 影 响 力。此 外，中 文
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文献发文机构分析中，在发文量排名前１０位的科研

机构中中医药大学共有６所，但在英文文献的主要

发文机构中未见中医药大学，分析其可能原因：一

是存在语言壁垒，一些中医术语无法准确翻译；二

是中医药研究者对国际交流合作重视程度较低；三

是肠道菌群领域的中医药研究缺乏高质量文献。
总结所得数据，综合中英文热点关键 词，肠 道

菌群的研究热点主要包括肠道菌群组成、肠道菌群

与疾病的相关性、肠道菌群检测方法三个方面：（１）
肠道菌群组成相关的关键词，如双歧杆菌、乳杆菌、
益生菌等；（２）疾病相关的关键词，如肥胖、溃疡

性结肠炎等；（３）检测方法相关的关键词，如实时

荧光定量ＰＣＲ、高通量测序等。此外，药物相关关

键词为抗生素，机制相关代表关键词为免疫。
前期学者多关注以益生菌为代表的肠道菌群组

成研究。益 生 菌 是 一 类 对 宿 主 有 益 的 活 性 微 生 物，
定植于人体肠道、生殖系统内，能产生确切健康功

效从而改善宿主微生态平衡、发挥对肠道有益作用

的活性有益微生物的总称［４］。目前学者们多聚焦于

益生菌的作用机制、安全性问题，以及其疗效研究

的证据强度和临床解释方面等［５］。
肠道菌群相关疾病研究方向仍为重点。肥胖症

的流行在全球仍然是一个主要的公共健康问题，在

肠道菌群领域也受到了学者们的关注［６］。越来越多

的研究表明通过在代谢、内分泌、神经和免疫系统

机制 的 介 导 下，脑－肠 道－微 生 物 组 （ｂｒａｉｎ－ｇｕｔ－
ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ，ＢＧＭ）轴内的双向信号传递，参与肥

胖的发生、发展。目前研究者们仍关注微生物组与

肥胖的关系，不断研究饮食方式及减肥手术对肥胖

症患者肠道菌群的影响［７］。
溃疡性结肠炎与肠道菌群的关系作为另一个国

内外均关注的热点，其相关研究成果颇丰，可以明

确的是肠道菌群失调和溃疡性结肠炎之间有着确切

的联系，在溃疡性结肠炎的发生、发展过程中，存在

保护菌群减少、致病菌群增加的现象［８－９］。学者们同

样重视探索与肠道菌群相关的治疗该病的手段，如粪

菌移植 （ｆｅｃａｌ　ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ　ｔｒａｎｓｐｌａｎｔａｔｉｏｎ，ＦＭＴ）［１０］。
菌群检测技术的发展拓宽领域研究成果。菌群检

测技术不断发展、更新，现阶段高通量测序作为国内

外关注的研究热点存在巨大研究空间，它可以对一个

物种的转录组和基因组进行细致而全貌地分析。随着

高通量测序技术的发展及技术成本的下降，科学家们

对肠道菌群的认识可以缩小到种属水平，并且可以进

行全面 测 序 分 析，深 入 解 析 肠 道 微 生 物 的 生 理 功

能［１１－１３］。但是，国内外对菌群检测技术的关注度出现

了时间差异，根据英文文献分析显示，从１９９９年开

始，１６ＳｒＲＮＡ基因 测 序 技 术 得 到 广 泛 关 注。但 是，
分析中文文献各时期热点关键词发现，直到２０１０年，

实时荧光定量ＰＣＲ才成为研究热点，２０１７年高通量

测序技术被广泛关注。由此说明，国内的菌群检测技

术应用程度滞后于国外，国内的学者们需要紧跟国际

研究前沿，提高研究成果影响力。
国内外均重视抗生素对肠道菌群的影响。抗生

素治疗对于抗击感染至关重要，但它对肠道菌群和

宿主免疫的负面影响也不容小觑。多项研究已经证

明抗生素可以通过多种途径对人体肠道菌群产生不

利 影 响，可 导 致 菌 群 失 调，进 而 出 现 多 种 疾

病［１４－１６］。国内外研究者们也重视肠道菌群对抗生素

耐药性影响的研究，复杂而高密度的肠道菌群促进

了抗生素耐药及耐药基因的广泛分布和传播，所以

如何有策略地使用抗生素是全人类必须要面对的问

题［１７－１８］。此外，一些研究者们致力于利用元基因 组

学在微生物群中挖掘新型抗生素，肠道菌群基因组

或可用于新型抗生素的研发［１９］。
免 疫 与 肠 道 菌 群 的 关 系 长 期 被 研 究 者 们 重 视。

目前认为肠道菌群和宿主免疫之间存在复杂、联动

的相互作用。这种相互作用从免疫系统的发育一直

延续到其成熟，并且在成熟的免疫系统中也持续发

挥着重要作用。在某些环境因素和宿主遗传易感性

的影响下，微生物群与宿主免疫系统之间的异常相

互作用导致了各种免疫相关性疾病的发生［２０］。基于

前期对微生物－免疫相互作用的研究，也带动了针

对免 疫 相 关 性 疾 病 的 微 生 物 靶 向 治 疗 策 略 的 发

展［２１］。但是，将微生物靶向治疗策略成功地转化为

临床实践则需要更加标准化、严格和公正的临床前

与临床干预研究。
肠道菌群领域仍有众多亟待探索的问题，目前研

究者们仍致力于探究健康状态下肠道菌群组成，但是

因环境、遗传、种族和生活方式等多方面因素的复杂

组合导致的个体差异，无法明确健康的肠道菌群组

成［２２－２４］。探索菌群组成、不同菌群之间以及其与宿主

之间的广泛相互作用，理解这些差异的临床意义也是

一项挑战［２５］。在疾病相关研究中，对肠道菌群与特

定疾病之间联系的探讨中往往存在因果关系问题：目

前尚不清楚是菌群的改变会导致疾病，还是疾病改变

了菌群［２６］。所以仍需高质量的前瞻性研究证明疾病

与肠道菌群的因果关系。同时，基于疾病与菌群的关

系研究，寻找并调控肠道菌群的作用靶点，或将成为

今后治疗肠道菌群相关疾病的方法之一。
另外，高通量测序技术的不断发展和补充正在

引发基因组学的新革命，它们提供了一种前所未有

的研究基因组、转录组和元基因组的方法［２７］。研究

人员依靠这些方法分析疾病发生、演变的机制，寻

找可能通路，从而达到精准治疗的目的，依旧是未

来研究热点之一。而且，在一个病原体不断涌现的

世界里，该 技 术 也 将 在 监 测 和 跟 踪 新 的 疾 病 爆 发
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方面发挥关键作用［２８］。
本研究采用文献计量学方法对国内外肠道菌群相

关研究进行了可视化分析，获得了关于相关国家、作

者、机构、关键词和被引文献的分析结果，较为系统

地展示了肠道菌群研究领域的整体情况，对预测未来

的研究热点及方向具有指导意义。肠道菌群研究领域

科研机构广泛，团队众多，研究力量雄厚，但是国内

研究机构、作者需加强与国外研究 机 构、作 者 的 合

作，提高国际影响力。在先进的技术运用方面，国内

滞后于国外，国内学者们需要紧跟国际前沿，利用新

兴技术提高研究质量。通过统计并分析文献内容发

现，现阶段研究者们致力于研究肠道菌群组成、肠道

菌群相关疾病和菌群检测技术，未来仍有巨大研究空

间及研究价值，其中的关键是提升肠道菌群检测技

术，探究肠道菌群研究成果的应用价值。
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