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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。
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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。

·４５６· 中国微生态学杂志２０２１年６月第３３卷第６期　Ｃｈｉｎ　Ｊ　Ｍｉｃｒｏｅｃｏｌ，Ｊｕｎ　２０２１，Ｖｏｌ．３３Ｎｏ．６



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。

参考文献

［１］ Ｓｉｍｒéｎ　Ｍ，Ｂａｒｂａｒａ　Ｇ，Ｆｌｉｎｔ　ＨＪ，ｅｔ　ａｌ．Ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ　ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ　ｉｎ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ　ｂｏｗｅｌ　ｄｉｓｏｒｄｅｒｓ：ａ　ｒｏｍｅ　ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ　ｒｅｐｏｒｔ［Ｊ］．Ｇｕｔ，

２０１２，６２（１）：１５９－１７６．
［２］ Ｘｕ　Ｊ，Ｂｊｕｒｓｅｌｌ　ＭＫ，Ｈｉｍｒｏｄ　Ｊ，ｅｔ　ａｌ．Ａ　ｇｅｎｏｍｉｃ　ｖｉｅｗ　ｏｆ　ｔｈｅ

ｈｕｍａｎ －Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　ｔｈｅｔａｉｏｔａｏｍｉｃｒｏｎ　ｓｙｍｂｉｏｓｉｓ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，

２００３，２９９（５６１５）：２０７４－２０７６．
［３］ Ｂäｃｋｈｅｄ　Ｆ，Ｄｉｎｇ　Ｈ，Ｗａｎｇ　Ｔ，ｅｔ　ａｌ．Ｔｈｅ　ｇｕｔ　ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ　ａｓ　ａｎ

ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ　ｆａｃｔｏｒ　ｔｈａｔ　ｒｅｇｕｌａｔｅｓ　ｆａｔ　ｓｔｏｒａｇｅ［Ｊ］．Ｐｒｏｃ　Ｎａｔｌ
Ａｃａｄ　Ｓｃｉ　Ｕ　Ｓ　Ａ，２００４，１０１（４４）：１５７１８－１５７２３．

［４］ 中华预防医学会微生态学分会．中国消化道微生态调节剂临
床应用专家共识（２０１６版）［Ｊ］．中国实用内科杂志，２０１６，３６
（１０）：８５８－８６９．
Ｍｉｃｒｏｅｃｏｌｏｇｙ　Ｓｏｃｉｅｔｙ　ｏｆ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　Ｐｒｅｖｅｎｔｉｖｅ　Ｍｅｄｉｃｉｎｅ　Ａｓｓｏｃｉａ－
ｔｉｏｎ．Ｃｈｉｎｅｓｅ　ｅｘｐｅｒｔ　ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ　ｏｎ　ｃｌｉｎｉｃａｌ　ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｍｉｃｒｏ－
ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ　ａｇｅｎｔ　ｄｉｇｅｓｔｉｖｅ　ｔｒａｃｔ（２０１６ｖｅｒｓｉｏｎ）［Ｊ］．Ｃｈｉｎ　Ｊ　Ｐｒａｃｔ
Ｉｎｔｅｒｎ　Ｍｅｄ，２０１６，３６（１０）：８５８－８６９．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［５］ Ｓｕｅｚ　Ｊ，Ｚｍｏｒａ　Ｎ，Ｓｅｇａｌ　Ｅ，ｅｔ　ａｌ．Ｔｈｅ　ｐｒｏｓ，ｃｏｎｓ，ａｎｄ　ｍａｎｙ
ｕｎｋｎｏｗｎｓ　ｏｆ　ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ［Ｊ］．Ｎａｔ　Ｍｅｄ，２０１９，２５（５）：７１６－７２９．

［６］ Ｂｌüｈｅｒ　Ｍ．Ｏｂｅｓｉｔｙ：ｇｌｏｂａｌ　ｅｐｉｄｅｍｉｏｌｏｇｙ　ａｎｄ　ｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓ［Ｊ］．
Ｎａｔ　Ｒｅｖ　Ｅｎｄｏｃｒｉｎｏｌ，２０１９，１５（５）：２８８－２９８．

［７］ Ｇｕｐｔａ　Ａ，Ｏｓａｄｃｈｉｙ　Ｖ，Ｍａｙｅｒ　ＥＡ．Ｂｒａｉｎ－ｇｕｔ－ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ　ｉｎ－
ｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ　ｉｎ　ｏｂｅｓｉｔｙ　ａｎｄ　ｆｏｏｄ　ａｄｄｉｃｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｎａｔ　Ｒｅｖ　Ｇａｓｔｒｏｅｎ－
ｔｅｒｏｌ　＆ Ｈｅｐａｔｏｌ，２０２０，１７（１１）：６５５－６７２．

［８］ 刘志威，王学群，李甜甜．溃疡性结肠炎患者肠道菌群变化的
临床意义 ［Ｊ］．胃肠病学和 肝 病 学 杂 志，２０１６，２５（５）：

５５４－５５６．
ＬＩＵ　Ｚｈｉ－ｗｅｉ，ＷＡＮＧ　Ｘｕｅ－ｑｕｎ，ＬＩ　Ｔｉａｎ－ｔｉａｎ．Ｔｈｅ　ｃｌｉｎｉｃａｌ　ｓｉｇｎｉｆｉ－
ｃａｎｃｅ　ｏｆ　ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ　ｆｌｏｒａ　ｃｈａｎｇｅｓ　ｉｎ　ｐａｔｉｅｎｔｓ　ｗｉｔｈ　ｕｌｃｅｒａｔｉｖｅ［Ｊ］．Ｃｈｉｎ
Ｊ　Ｇａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌ　＆Ｈｅｐａｔｏｌ，２０１６，２５（５）：５５４－５５６．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［９］ 马晓飞，刘朋，胡丽霞，等．粪菌移植及其在溃疡性结肠炎治
疗中的运用［Ｊ］．结直肠肛门外科，２０１９，２５（５）：４９３－４９６．
ＭＡ　Ｘｉａｏ－ｆｅｉ，ＬＩＵ　Ｐｅｎｇ，ＨＵ　Ｌｉ－ｘｉａ，ｅｔ　ａｌ．Ｆｅｃａｌ　ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ　ｔｒａｎ－
ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ　ｆｏｒ　ｔｈｅ　ｔｒｅａｔｍｅｎｔ　ｏｆ　ｐａｔｉｅｎｔｓ　ｗｉｔｈ　ｕｌｃｅｒａｔｉｖｅ　ｃｏｌｉｔｉｓ［Ｊ］．Ｊ
Ｃｏｌｏｒｅｃｔａｌ　＆Ａｎａｌ　Ｓｕｒｇ，２０１９，２５（５）：４９３－４９６．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１０］　Ｍｏａｙｙｅｄｉ　Ｐ，Ｍａｒｓｈａｌｌ　ＪＫ，Ｙｕａｎ　Ｙ，ｅｔ　ａｌ．Ｃａｎａｄｉａｎ　ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ　ｏｆ
ｇａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌｏｇｙ　ｐｏｓｉｔｉｏｎ　ｓｔａｔｅｍｅｎｔ：ｆｅｃａｌ　ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ　ｔｒａｎｓｐｌａｎｔ
ｔｈｅｒａｐｙ［Ｊ］．Ｃａｎａｄ　Ｊ　Ｇａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌ　＆ Ｈｅｐａｔｏｌ，２０１４，２８（２）：

６６－６８．

［１１］　叶雷，闫亚丽，陈庆森，等．高通量测序技术在肠道微生物宏
基因组学研究中的应用［Ｊ］．中国食品学报，２０１６，１６（７）：

２１６－２２３．
ＹＥ　Ｌｅｉ，ＹＡＮ　Ｙａ－ｌｉ，ＣＨＥＮ　Ｑｉｎｇ－ｓｅｎ，ｅｔ　ａｌ．Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ　ｏｆ
ｈｉｇｈ－ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ　ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ　ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ　ｉｎ　ｓｔｕｄｙｉｎｇ　ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ
ｏｆ　ｈｉｇｈ－ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ　ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ　ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ　ｉｎ　ｓｔｕｄｙｉｎｇ［Ｊ］．Ｊ　Ｃｈｉｎ
Ｉｎｓｔ　Ｆｏｏｄ　Ｓｃｉ　Ｔｅｃｈｎｏｌ，２０１６，１６（７）：２１６－２２３．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１２］　黄卫强，张和平．分子生物学技术在肠道菌群研究中的进展
［Ｊ］．微生物学通报，２０１４，４１（６）：１１９５－１２０２．
ＨＵＡＮＧ　Ｗｅｉ－ｑｉａｎｇ，ＺＨＡＮＧ　Ｈｅ－ｐｉｎｇ．Ｒｅｓｅａｒｃｈ　ａｄｖａｎｃｅｍｅｎｔ
ｏｆ　ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ　ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｓｔｕｄｙ　ｏｆ　ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ　ｆｌｏｒａ
［Ｊ］．Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ　Ｃｈｉｎａ，２０１４，４１（６）：１１９５－１２０２．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１３］　Ｃａｐｏｒａｓｏ　ＪＧ，Ｋｕｃｚｙｎｓｋｉ　Ｊ，Ｓｔｏｍｂａｕｇｈ　Ｊ，ｅｔ　ａｌ．ＱＩＩＭＥ　ａｌｌｏｗｓ
ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ｈｉｇｈ－ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ　ｄａｔａ［Ｊ］．
Ｎａｔ　Ｍｅｔｈｏｄｓ，２０１０，７（５）：３３５－３３６．

［１４］　Ｊｏｈａｎｅｓｅｎ　ＰＡ，Ｍａｃｋｉｎ　ＫＥ，Ｈｕｔｔｏｎ　ＭＬ，ｅｔ　ａｌ．Ｄｉｓｒｕｐｔｉｏｎ　ｏｆ　ｔｈｅ
ｇｕｔ　ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ：Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ　ｄｉｆｆｉｃｉｌｅ　ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ　ａｎｄ　ｔｈｅ　ｔｈｒｅａｔ　ｏｆ
ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ　ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｓ，２０１５，６（４）：１３４７－１３６０．

［１５］　Ｌｅｆｆｌｅｒ　ＤＡ，Ｌａｍｏｎｔ　ＪＴ．Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ　ｄｉｆｆｉｃｉｌｅ　ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．
ＮＥＪＭ，２０１５，３７２（１６）：１５３９－１５４８．

［１６］　Ｃｏｘ　ＬＭ，Ｂｌａｓｅｒ　ＭＪ．Ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ　ｉｎ　ｅａｒｌｙ　ｌｉｆｅ　ａｎｄ　ｏｂｅｓｉｔｙ［Ｊ］．
Ｎａｔ　Ｒｅｖ　Ｅｎｄｏｃｒｉｎｏｌ，２０１５，１１（３）：１８２－１９０．

［１７］　Ｋｏｎｓｔａｎｔｉｎｉｄｉｓ　Ｔ，Ｔｓｉｇａｌｏｕ　Ｃ，Ｋａｒｖｅｌａｓ　Ａ，ｅｔ　ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓ　ｏｆ
ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ　ｕｐｏｎ　ｔｈｅ　ｇｕｔ　ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ：ａ　ｒｅｖｉｅｗ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ
［Ｊ］．Ｂｉｏｍｅｄｉｃｉｎｅｓ，２０２０，８（１１）：５０２．

［１８］　李子艳，刘丽丽，毛艳艳，等．抗生素与肠道菌群关系研究进
展［Ｊ］．科技导报，２０１７，３５（２１）：２６－３１．
ＬＩ　Ｚｉ－ｙａｎ，ＬＩＵ　Ｌｉ－ｌｉ，ＭＡＯ　Ｙａｎ－ｙａｎ，ｅｔ　ａｌ．Ｃｕｒｒｅｎｔ　ｒｅｓｅａｒｃｈ
ｏｎ　ｔｈｅ　ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ　ｂｅｔｗｅｅｎ　ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ　ａｎｄ　ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ　ｆｌｏｒａ［Ｊ］．
Ｓｃｉ　＆Ｔｅｃｈｎｏｌ　Ｒｅｖ，２０１７，３５（２１）：２６－３１．（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）

［１９］　Ｈｏｖｅｒ　ＢＭ，Ｋｉｍ　ＳＨ，Ｋａｔｚ　Ｍ，ｅｔ　ａｌ．Ｃｕｌｔｕｒｅ－ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ　ｄｉｓ－
ｃｏｖｅｒｙ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｍａｌａｃｉｄｉｎｓ　ａｓ　ｃａｌｃｉｕｍ－ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ　ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ　ｗｉｔｈ
ａｃｔｉｖｉｔｙ　ａｇａｉｎｓｔ　ｍｕｌｔｉｄｒｕｇ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔ　Ｇｒａｍ－ｐｏｓｉｔｉｖｅ　ｐａｔｈｏｇｅｎｓ
［Ｊ］．Ｎａｔ　ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１８：３（４）：４１５－４２２．

［２０］　Ｍａｙｎａｒｄ　ＣＬ，Ｅｌｓｏｎ　ＣＯ，Ｈａｔｔｏｎ　ＲＤ，ｅｔ　ａｌ．Ｒｅｃｉｐｒｏｃａｌ　ｉｎｔｅｒａｃ－
ｔｉｏｎｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ　ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ　ａｎｄ　ｉｍｍｕｎｅ　ｓｙｓｔｅｍ［Ｊ］．Ｎａ－
ｔｕｒｅ，２０１２，４８９（７４１５）：２３１－２４１．

［２１］　Ｍａｙｎａｒｄ　ＣＬ，Ｅｌｓｏｎ　ＣＯ，Ｈａｔｔｏｎ　ＲＤ．Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ　ｂｅｔｗｅｅｎ　ｍｉ－
ｃｒｏｂｉｏｔａ　ａｎｄ　ｉｍｍｕｎｉｔｙ　ｉｎ　ｈｅａｌｔｈ　ａｎｄ　ｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．Ｃｅｌｌ　Ｒｅｓ，

２０２０，３０（６）：４９２－５０６．
［２２］　Ｈｕｇｈｅｓ　ＲＬ．Ａ　ｒｅｖｉｅｗ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｒｏｌｅ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｇｕｔ　ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ　ｉｎ　ｐｅｒ－

ｓｏｎａｌｉｚｅｄ　ｓｐｏｒｔｓ　ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｆｒｏｎｔ　Ｎｕｔｒ，２０１９，６：１９１．
［２３］　Ｈｕｇｈｅｓ　ＲＬ，Ｍａｒｃｏ　ＭＬ，Ｈｕｇｈｅｓ　ＪＰ，ｅｔ　ａｌ．Ｔｈｅ　ｒｏｌｅ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｇｕｔ

ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ　ｉｎ　ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ　ｒｅｓｐｏｎｓｅ　ｔｏ　ｄｉｅｔ　ａｎｄ　ｔｈｅ　ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ
ｏｆ　ｐｒｅｃｉｓｉｏｎ　ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ　ｍｏｄｅｌｓ－ｐａｒｔ　Ｉ：ｏｖｅｒｖｉｅｗ　ｏｆ　ｃｕｒｒｅｎｔ　ｍｅｔｈ－
ｏｄｓ［Ｊ］．Ａｄｖ　Ｎｕｔｒ（Ｂｅｔｈｅｓｄａ，Ｍｄ．），２０１９，１０（６）：９５３－９７８．

［２４］　Ｓｐｏｒ　Ａ，Ｋｏｒｅｎ　Ｏ，Ｌｅｙ　Ｒ．Ｕｎｒａｖｅｌｌｉｎｇ　ｔｈｅ　ｅｆｆｅｃｔｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｅｎｖｉ－
ｒｏｎｍｅｎｔ　ａｎｄ　ｈｏｓｔ　ｇｅｎｏｔｙｐｅ　ｏｎ　ｔｈｅ　ｇｕｔ　ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ［Ｊ］．Ｎａｔ　Ｒｅｖ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１１，９（４）：２７９－２９０．

［２５］　Ｅｉｓｅｎｓｔｅｉｎ　Ｍ．Ｔｈｅ　ｈｕｎｔ　ｆｏｒ　ａ　ｈｅａｌｔｈｙ　ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，

２０２０，５７７（７７９２）：Ｓ６－Ｓ８．
［２６］　Ｄｒｅｗ　Ｌ．Ｈｉｇｈｌｉｇｈｔｓ　ｆｒｏｍ　ｓｔｕｄｉｅｓ　ｏｎ　ｔｈｅ　ｇｕｔ　ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ［Ｊ］．

Ｎａｔｕｒｅ，２０２０，５７７（７７２９）：Ｓ２４－Ｓ２５．
［２７］　ｖａｎ　Ｄｉｊｋ　ＥＬ，Ｊａｓｚｃｚｙｓｚｙｎ　Ｙ，Ｎａｑｕｉｎ　Ｄ，ｅｔ　ａｌ．Ｔｈｅ　ｔｈｉｒｄ　ｒｅｖｏ－

ｌｕｔｉｏｎ　ｉｎ　ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ　ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ［Ｊ］．Ｔｒｅｎｄｓ　Ｇｅｎｅｔ，２０１８，３４
（９）：６６６－６８１．

［２８］　Ｃｈｉｕ　ＣＹ，Ｍｉｌｌｅｒ　ＳＡ．Ｃｌｉｎｉｃａｌ　ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ［Ｊ］．Ｎａｔ　Ｒｅｖ　Ｇｅｎ－
ｅｔ，２０１９，２０（６）：３４１－３５５．

　收稿日期：２０２０－１２－０８　修回日期：２０２１－０１－２４　本文编辑：李兵

·７５６·中国微生态学杂志２０２１年６月第３３卷第６期　Ｃｈｉｎ　Ｊ　Ｍｉｃｒｏｅｃｏｌ，Ｊｕｎ　２０２１，Ｖｏｌ．３３Ｎｏ．６


