
田萃红, 田萃红, 汕头大学医学院第一附属医院心内科 广东省汕头市 515041

谭学瑞, 谭学瑞, 汕头大学医学院表型组研究院 广东省汕头市 515041

田萃红, 主治医师, 主要从事临床心血管疾病研究.

基金项目: 基金项目: 广东省高水平大学建设计划临床医学重点建设学科专项资金
资助, No. 2024-2025; 2024年中央引导地方科技发展专项资金(汕头创
新型城市建设), No. STKJ2024068; 广东省医学领军人才资助项目, No. 
2019-2022.

作者贡献分布: 作者贡献分布: 田萃红负责文献检索、手稿撰写; 谭学瑞教授负责文章构
思、架构. 

通讯作者: 通讯作者: 谭学瑞, 教授, 主任医师, 515041, 广东省汕头市金平区新陵路
22号, 汕头大学医学院表型组研究院. tanxuerui@vip.sina.com

收稿日期: 收稿日期: 2025-05-22
修回日期: 修回日期: 2025-06-23
接受日期: 接受日期: 2025-07-17
在线出版日期: 在线出版日期: 2025-08-28

Gut microbiome and cardiovascular 
disease: Evidence, mechanism, 
challenge, and future strategies

Cui-Hong Tian, Xue-Rui Tan

Cui-Hong Tian, Department of Cardiology, First Affiliated Hospital 
of Shantou University Medical College, Shantou 515041, Guangdong 
Province, China

Xue-Rui Tan, Human Phenome Institute of Shantou University 
Medical College, Shantou 515041, Guangdong Province, China

Supported by: Grant for Key Disciplinary Project of Clinical 
Medicine Under the High-level University Development Program, 
Guangdong, No. 2024-2025; Special Fund From The Central 
Government for Guiding Local Scientific and Technological 
Development in 2024, No. STKJ2024068; Funding for Guangdong 
Medical Leading Talent, The First Affiliated Hospital of Shantou 
University Medical College, No. 2019-2022.

Corresponding author: Xue-Rui Tan, Professor, Chief Physician, 
Human Phenome Institute of Shantou University Medical College, 

No. 22 Xinling Road, Jinping District, Shantou 515041, Guangdong 
Province, China. tanxuerui@vip.sina.com

Received: 2025-05-22
Revised: 2025-06-23
Accepted: 2025-07-17
Published online: 2025-08-28

Abstract
The role of the gut microbiome in cardiovascular diseases has 
attracted increasing attention. The gut microbiome affects the 
level of immune inflammation by regulating the metabolites 
in the body. Gut microbiota dysbiosis has a negative impact 
on the pathological process of cardiovascular diseases such 
as atherosclerosis, hypertension, and heart failure. This paper 
focuses on the mechanism by which the gut microbiome 
affects cardiovascular diseases, with an aim to provide 
reference for clinical and translational research in this field.
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摘要
肠道微生物组与心血管疾病的关联性日益受到关注. 
肠道微生物组可通过调节体内的代谢产物影响人体
的免疫炎症水平. 肠道菌群失调可对动脉粥样硬化、

高血压、心力衰竭等心血管疾病的病理过程产生负
面影响. 本文重点阐述肠道微生物组影响心血管疾病
的机制, 为该领域临床和转化研究提供参考思路. 
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核心提要: 肠道微生物组及其代谢产物在动脉粥样硬

化、高血压、心力衰竭等心血管疾病的病理过程中发挥

重要作用. 靶向肠道微生物组干预有可能改善心血管疾

病的发生发展. 
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0  引言

心血管疾病(cardiovascular diseases, CVD)的传统危险

因素包括性别、年龄、吸烟、高血压、脂代谢紊乱、

糖代谢异常和环境等, 但上述危险因素尚不能完全

解释CVD的发病风险[1-3]. 自2011年肠道微生物组(gut 
microbiome, GM)代谢产物氧化三甲胺(trimethylamine-N-
oxide, TMAO)与动脉粥样硬化(atherosclerosis, AS)的关联

首次报道以来[4,5], 肠道菌群失调(gut microbiota dysbiosis, 
GMD)与CVD的关系日益受到重视[6]. 

采用文献计量学方法, 以PubMed文献数据库为

基础, 使用赛特新思数据分析平台, 以gut microbiota/
intestinal flora/intestinal microbiome/gastrointestinal 
microbiota/gut flora/gut microbiome和cardiovascular disease/
heart disease/circulatory system disorder/cardiac illness/heart 
condition为关键词进行文献挖掘. 自2011-01/2025-04的
文献量为2713篇, 平均年发文量181篇. 2024达到475
篇的年发文量顶峰, 2013增长率最快为170%, 提示该

领域的研究处于快速上升阶段(图1). 热点词频分析

发现, 出现频次居前5的关键词分别是: Cardiovascular 
disease, inflammation, microbiome, microbiota和gut 
microbiome(图2). 

GM的代谢功能与宿主产生交互作用. 脂质代谢紊

乱是AS的主要风险因素[7], AS是心脑血管疾病的主要病

理生理基础. GM通过代谢、免疫、神经内分泌等多种

途径调控心血管稳态[8-10]. 本文从病理生理机制、临床

研究的重要证据及转化医学成果等对该领域方向的新

进展进行评述. 

1  GM代谢调节功能

1.1 GM代谢网路 GM携带300万以上个基因, 相当于

人类基因组的150倍, 被称为人类“第二基因组”[11,12]. 

GM与人体代谢功能交互影响. GM将膳食纤维发酵成

乙酸、丙酸、丁酸等短链脂肪酸(Short-chain fatty acids, 
SCFAs); SCFAs可调节人体能量代谢与免疫平衡[13-15]. 肠
道拟杆菌门(Bacteroidetes)和厚壁菌门(Firmicutes)在膳食

纤维的发酵上具有协同作用, 是GM代谢的核心[16,17]; 拟
杆菌属(Bacteroides)有260多种糖苷水解酶, 可降解木聚

糖、果胶等复杂多糖[18]; 瘤胃球菌属(Ruminococcus )通
过其特有的纤维小体降解纤维素类物质[19]. 

GM平均每天产生SCFAs 100-200 mmoL, 其中乙酸

占60%, 丙酸占25%, 丁酸占15%[20]. SCFAs参与肝肠代谢. 
乙酸是肝脏合成脂质的底物, 并可激活腺苷酸活化蛋白

激酶促进脂肪氧化; 丙酸经门静脉进入肝脏, 抑制脂肪

酸合成酶表达, 进而抑制胆固醇合成; 丁酸除为结肠上

皮供能外, 还可激活过氧化物酶体增殖物激活受体γ保

护肠道屏障, 同时还可通过激活G蛋白偶联受体41/43抑
制组蛋白去乙酰化酶表达, 促进调节性T细胞分化, 抑制

炎症反应[21,22]. 
1.2 GM特异代谢产物的病理作用 GM在AS、高血压以

及调节人血小板功能中发挥重要作用[23]. 某些GM代谢产

物是多种慢性病发生的关键介质. TMAO和苯乙酰谷氨

酰胺(phenylacetylglutamine, PAGln)是典型的菌群-人体共

代谢物, 在AS的发生发展中具有独特的病理作用[24-26]. 近
年发现组氨酸生成的一种代谢产物—丙酸咪唑(imidazole 
propionate, ImP)也与CVD的发生密切相关. 

TMAO代谢及其致AS的病理作用: 膳食中所含的

胆碱、磷脂酰胆碱和左旋肉碱等前体物质是TMAO的

主要来源. 微生物中的胆碱代谢关键酶胆碱利用蛋白

C(choline utilization protein C, CutC)主要存在于GM中, 如
梭菌属(Clostridium)、埃希氏菌属(Escherichia)等; 胆碱

利用蛋白D(choline utilization protein D, CutD)是CutC的
激活蛋白, CutD通过水解ATP提供能量, 结合CutC并诱

导其构象变化, 增强其催化活性, 并促进CutC与底物胆

碱结合; 肠道中厌氧菌属(Anaerococcus)、埃希氏菌属

(Escherichia)通过酶复合体(CutC/D)将胆碱转化成三甲

胺, 三甲胺随后由门静脉进入肝脏, 在黄素单加氧酶3催
化下进一步被氧化为TMAO. 

TMAO与CVD病死率相关[27]. 大规模临床研究显示, 
血浆TMAO水平升高与主要不良心血管事件发生风险

增加有关[28,29]. 循环TMAO升高的2型糖尿病患者血清肌

酐水平加倍, 且进展为终末期肾病和发生死亡的风险

较高, 因此, TMAO是2型糖尿病患者肾功能进展和死

亡的潜在生物标志物[30]. 此外, 临床队列研究显示, 血
浆TMAO水平升高是心肌梗死和脑卒中的独立风险因

子[31-33]. 
TMAO在血浆中的半衰期为8-12 h. TMAO可激活
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NOD样受体蛋白3、促进泡沫细胞生成、抑制胆固醇

逆向转运, 从而加速AS的发生发展[34]. 该过程涉及: (1)
诱导炎症激活: TMAO激活Toll样受体4(Toll-like receptor 
4, TLR4)/髓样分化因子88(myeloid differentiation primary 
response 88, MyD88)/核因子κ轻链增强子结合蛋白(nuclear 
factor kappa-light-chain-enhancer of activated B cells, NF-
κB)信号途径; 促进巨噬细胞产生白细胞介素-1β; 诱
导血管内皮细胞表达粘附分子1, 招募白细胞[35]; (2)
促进脂代谢紊乱: 抑制胆固醇7α-羟化酶(cholesterol 
7α-hydroxylase, CYP7A1)基因表达, 降低胆汁酸合成, 
引起胆固醇蓄积[36]; (3)加快泡沫细胞形成: 抑制ATP结
合盒转运体(ATP-binding cassette transporters, ABC转运体)

超家族细胞膜跨膜蛋白和ABCA1介导的胆固醇逆向转

运, 导致巨噬细胞胆固醇流出率降低, 从而促进泡沫细

胞形成[4,37]; (4)促血栓形成: 上调肌醇1,4,5-三磷酸受体, 
促进胶原诱导的血小板聚集, 加速血栓形成[38]; 同时活

化血小板表面和内皮细胞跨膜糖蛋白-P-选择素外露. 
P-选择素通过结合白细胞表面配体(如P-选择素糖蛋白

配体-1), 促进血小板与白细胞、内皮细胞之间的黏附, 
形成“血小板-白细胞聚集体”; 血小板表面P-选择素

暴露后, 招募更多白细胞, 释放促炎因子(如肿瘤坏死因

子-α、白细胞介素-6), 加剧血栓形成的级联反应. 
PAGln代谢及其致AS的病理作用: 苯丙氨酸经肠道

梭菌属(Clostridium)所含的苯丙氨酸脱氨酶转化为苯乙

图  1  GM与CVD领域相关文献的年度发文趋势. 使用赛特新思文献数据分析平台https://www.citexs.com对分析结果进行可视化. GM: 肠道微

生物组; CVD: 心血管疾病.

图  2  GM与CVD领域相关文献的热点词频分析. 其中2181篇文献中涉及cardiovascular diseases, 1757篇文献中涉及inflammation. 使用赛特新思

文献数据分析平台https://www.citexs.com对分析结果进行可视化. GM: 肠道微生物组; CVD: 心血管疾病.
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酸. 苯乙酸与谷氨酰胺在肝脏内结合生成PAGln. PAGln
具有显著的肾上腺素能受体激动剂特性[39], 可增强血小

板活化及血栓形成. 它通过激活磷脂酰肌醇3-激酶/蛋白

激酶B和丝裂原活化蛋白激酶通路, 促进血小板脱颗粒

(释放二磷酸腺苷、血栓素A2)和整合素αⅡbβ3活化, 增
强血小板与纤维蛋白原的结合力[40], 进而促进AS形成. 

ImP代谢及其致病作用: ImP是一种由多种菌株(如
乳杆菌属、链球菌属、梭菌属等)代谢组氨酸而形成的

有害产物. 组氨酸在组氨酸氨裂解酶的作用下生成尿刊

酸, 尿刊酸在尿刊酸还原酶的作用下生成ImP. 
近年发现, ImP与CVD的发生风险增加相关. 研究

发现, 冠状动脉狭窄患者的肠道菌群多样性较低, 血浆

ImP水平升高, 产ImP菌如狡诈瘤胃球菌(Rumiococcus 
gnavus)和韦荣球菌属(Veillonella)的丰度增加[41]. 一项多

中心队列研究显示, 中国人群ImP水平是瑞典人群的3
倍, 且ImP可增加慢性心力衰竭患者合并症的发生率[42]. 
一项临床试验发现, 慢性心力衰竭患者循环中ImP的水

平较对照组增高, 可能与肠道通透性增加导致的系统性

炎症改变有关[43]. 
ImP可通过损害内皮细胞功能促进炎症反应导致

CVD的发生. 动物实验发现, ImP剂量依赖性地损害了

人内皮细胞的迁移和血管生成特性, 并促进了炎症反应

的增加. 长期暴露于ImP会降低动脉损伤后内皮细胞的

修复能力. 在载脂蛋白E缺陷小鼠中, ImP增加了AS斑块

的大小. 在机制上, ImP通过抑制磷脂酰肌醇3-激酶/蛋白

激酶B通路导致叉头框蛋白O1(forkhead box protein O1, 
FOXO1)转录因子的持续激活来减弱胰岛素受体信号传

导. 在ImP处理的小鼠中, 内皮FOXO1的失活增强了血管

生成活性, 并保留了颈动脉损伤后内皮细胞的血管修复

能力[44]. 

2  GMD与CVD关联的证据和机制

2.1 GMD与AS 在对218名动脉粥样硬化性心血管疾病

患者和187名健康对照者的粪便进行全基因组关联研究

的结果显示, 动脉粥样硬化性心血管疾病患者的GM因

肠杆菌和链球菌的丰度增加而偏离健康状态[45]. 西班牙

一项横断面研究招募了180名年龄在45-74岁之间的受

试者, 探索了GM与早期血管老化之间的关系. 发现与

对照组相比, 早期血管老化组的胆汁菌属(Bilophila )、
粪杆菌UBA1819(Faecalibacterium sp.UBA1819 )和福塞

亚菌属(Phocea)丰度增加, 策德莱氏菌属(Cedecea)、乳

球菌属(Lactococcus)、假单胞菌属(Pseudomonas)及琥

珀酸裂解菌属(Succiniclasticum)丰度减低, 而厚壁菌门

(Firmicutes)/拟杆菌门(Bacteriodetes)比率、α多样性和

β多样性之间无显著差异[46]. 同样在该西班牙群体中发

现, GM组成存在性别差异, 女性具有较高的GM多样性

和潜在的保护菌属. 具体而言, 与男性相比, 女性中产

SCFAs的多尔菌属(Dorea)、罗斯氏菌属(Roseburia)和阿

加莎杆菌属(Agathobacter)更为丰富; 在动脉僵硬受试者

中, 布劳特氏菌属(Blautia )在女性中的丰度显著高于男

性; 罗斯氏菌属(Roseburia )丰度与男性动脉僵硬度呈负

相关, 而双歧杆菌属(Bifidobacterium)和亚多颗粒菌属

(Subdoligranulum)丰度与动脉僵硬度呈正相关. 这表明宿

主性别决定了同一细菌对动脉僵硬度的不同影响[47]. 
GMD可能通过如下途径参与AS形成: (1)GMD激活

脂多糖(lipopolysaccharide, LPS)/TLR4/NF-κB炎症级联通

路: GMD造成肠屏障损伤, 导致LPS入血; LPS的脂质

A结构域与TLR4-MD2复合物结合, 激活TLR4/NF-κB
信号通路, 诱发内皮细胞炎性反应; 同时激活MyD88
促进NF-κB核转位, 进而诱导内皮细胞表达血管黏附

分子-1; 此外, GMD与LPS协同激活NOD样受体蛋白3
炎症小体, 通过半胱天冬酶-1介导白细胞介素-1β的成

熟与释放[48,49]; (2)胆汁酸代谢紊乱: GMD抑制法尼醇X
受体信号, 导致CYP7A1活性受抑制, 降低其启动子区组

蛋白H3第27位赖氨酸乙酰化修饰水平, 减少初级胆汁酸

合成, 阻碍胆固醇逆向转运, 降低胆固醇排泄; 上调次级

胆汁酸石胆酸, 激活G蛋白偶联胆汁酸受体5, 活化转化

生长因子β/抗果蝇decapentaplegic蛋白同源物3/基质金

属蛋白酶2等通路, 促进血管平滑肌细胞迁徙[50,51]; (3)表
观遗传重编程: 丁酸缺乏导致内皮细胞组蛋白H3的第9
位赖氨酸乙酰化水平下降, 进而抑制Kruppel样因子4转
录, 上调miR-34a转录, 加快细胞衰老; 此外, 菌群来源的

miR-223-3p通过胞外囊泡转运至斑块巨噬细胞内, 并抑

制ABCA1表达[52-54]. 
2.2 GMD与高血压 长期高盐摄入会导致GMD, 并导致

GM相关代谢物表达的显著变化. 在这些代谢产物中, 
SCFAs、TMAO、氨基酸、胆汁酸和LPS是微生物-宿
主相互作用的重要介质, 可能通过炎症、免疫、血管

和神经等途径促进盐敏感性高血压的发生发展[55]. 一项

随机对照试验表明, 补充膳食纤维可调节肠道菌群组

成, 降低血压、减少抗高血压药物的使用[56]. GM与高血

压的关系存在性别差异[57]. 一项横断面研究显示, 女性

中高血压组与对照组的β多样性和GM组成存在显著差

异, 而男性中没有观察到这种差异. 具体而言, 在高血压

女性中, 迟钝瘤胃球菌(Ruminococcus gnavus )、博氏梭

菌(Clostridium bolteae)和卵形拟杆菌(Bacteroides ovatus)
的含量明显高于对照组, 而正常血压女性中, 产甲酸多

拉菌(Dorea formicigenerans)的含量更高. 此外, 血浆总

SCFAs和丙酸是女性而非男性血压水平的独立预测因

素. 这表明[58], 在评估GM对高血压的发展和治疗时, 性
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别差异可能是一个重要的考虑因素. 
由金霉素链霉菌(S. aureofaciens )Tü117产生的α-脂

霉素在高盐饮食小鼠和高血压患者的血清中上调. α-脂
霉素通过瞬时受体电位香草酸4介导的一氧化氮和内皮

衍生超极化因子途径, 损害小鼠血管舒张功能. 植物乳

杆菌(L. plantarum)CCFM639可能通过抑制金霉素链霉菌

(S. aureofaciens )Tü117在小鼠体内的增殖降低血压. 补充

植物乳杆菌(L. plantarum)CCFM639可降低新诊断为高血

压前期或高血压1级、且未服用抗高血压药物的受试者

的血压. 这提示靶向GM可作为高血压的新干预措施[59]. 
GM代谢产物SCFAs可能通过中枢机制(肠-脑轴)调

节血压. SCFAs可刺激肠内分泌细胞释放神经递质和激

素, 如5-羟色胺、胆囊收缩素、胰高血糖素样肽1和肽

YY. 这些激素与外周神经系统(如迷走神经和脊髓神经)
上的受体结合, 将信息传递给大脑. 除神经体液机制外, 
免疫细胞如T淋巴细胞和B淋巴细胞也在神经递质到迷

走神经的信号传递过程中发挥促进作用. 理解和利用这

些机制将有助于开发治疗高血压的新疗法[60]. 
2.3 GMD与心力衰竭 一项关于PAGln与心力衰竭的临

床和基础研究, 纳入了接受冠状动脉造影的2个独立队

列(发现队列N  = 3256; 欧洲队列N  = 829)人群, 发现循环

PAGln水平与心力衰竭的存在和严重程度呈剂量反应性

相关, 而与传统危险因素和肾功能无关; PAGln及其小鼠

对应物苯乙酰甘氨酸使心肌细胞肌节收缩能力减少, B
型利钠肽基因表达增加[61]. 肠-心轴可能是该现象发生

的关键机制[62]. 这提示调节GM, 特别是PAGln的产生, 可
能是心力衰竭的潜在治疗靶点. 基于GM、TMAO和全

身炎症与心力衰竭相关性的认识, 有学者提出用益生菌

治疗改善心力衰竭, 但未获阳性结果, 证据来源于一项

多中心、前瞻性随机开放标签、盲法终点的试验. 该研

究将心力衰竭患者随机分为使用益生菌酵母布拉氏酵

母菌(Saccharomyces boulardii )、抗生素利福昔明、标准

治疗三组, 发现在标准治疗基础上, 使用布拉氏酵母菌

(Saccharomyces boulardii )或利福昔明治疗三个月, 心力衰

竭患者的左室射血分数、微生物群多样性、TMAO和C
反应蛋白无显著差异[63]. 

3  GM靶向干预

GM靶向干预与传统CVD管理方法相结合, 有望降低

CVD的发生风险. AS患者的微生态表型特征可作为生

物标志物和治疗的潜在靶点, 如致病菌属(巨单胞菌

Megamonas、韦洛氏菌Veillonella、链球菌Streptococcus)
的丰度增加和抗炎相关菌属(双歧杆菌Bifidobacterium、

罗氏菌属Roseburia )的丰度减少. 益生菌是对人体健康有

益的活性微生物, 可以改善消化功能, 抑制有害菌的繁

殖, 增强免疫力. 益生元是不可消化的膳食纤维, 可以刺

激肠道有益细菌的生长和活性. 针对GM的干预措施, 如
补充益生菌或益生元和饮食调整, 是恢复微生物平衡和

降低CVD风险的有效方法[64]. 
动物实验研究初步证实了粪菌移植对遗传缺陷

导致的AS发病的影响. 该实验比较了AS易感小鼠模型

[C1q/TNF相关蛋白9敲除(CTRP9-KO)小鼠]和野生型小

鼠的GM组成, 并进行了粪菌移植以确认GM与AS进展

之间的关联. 结果显示粪菌移植在很大程度上影响了

CTRP9-KO小鼠和野生型小鼠的GM, 所有粪菌移植小鼠

都获得了供体小鼠的GM. 与移植前相比, 粪菌移植后的

CTRP9-KO小鼠颈动脉粥样硬化病变减少; 将野生型小

鼠粪菌移植到CTRP9-KO小鼠中可抑制AS的进展, 而将

CTRP9-KO小鼠粪菌移植到野生型小鼠体内促进了AS
的进展. 该研究表明[65], 恢复肠微生物稳态可能是AS的
一种有效治疗策略. 粪菌移植的作用在慢性根尖周炎诱

导AS小鼠模型中得到了进一步验证[66]. 
粪菌移植在高血压患者中的改善作用也得到了证

实. 一项多中心、随机、盲法、安慰剂对照试验将124
例高血压患者随机分为了口服粪菌移植胶囊组和安慰

剂组, 以评估粪菌移植的安全性和有效性. 研究发现, 粪
菌移植组与安慰剂组不良事件的发生率无统计学差异, 
二者安全性相当; 粪菌移植1周即可显著降低高血压患

者的收缩压(组间差-4.34 mmHg, 95%CI: -8.1至-0.58; P  
= 0.024). 此外, 该研究还鉴定出14种与血压调控相关的

菌种(如迟缓埃格特菌Eggerthella lenta、粪便副拟杆菌

Parabacteroides merdae)和8种与血压调控相关的氨基酸

代谢物, 包括酪氨酸、谷氨酰胺、天冬氨酸、苯丙氨

酸、蛋氨酸、丝氨酸、肌氨酸、天冬酰胺[67]. 

4  挑战与未来方向

4.1 因果关系难以确定 观察性研究有其自身的缺陷, 其
突出的问题是因果关系难以确定[68]. 而现有GM相关研

究约75%是基于观察性分析. 未来可采用如下方式加以

确定: (1)无菌动物模型[69]: 将人源菌群移植给载脂蛋白

E缺陷的无菌鼠, 结合16S rRNA基因测序、全基因组测

序或宏基因组学等技术判定细菌种类是否参与斑块形

成[70,71]; (2)时序性干预: 在不同病理阶段用抗生素或益生

菌干预, 结合正电子发射计算机断层显像动态观察斑块

代谢活性变化; (3)孟德尔随机化分析: 利用菌群相关单

核苷酸多态性作为工具变量, 研究因果关系[72,73]. 
4.2 临床转化瓶颈 口服益生菌在经胃酸作用后存活率

显著下降, 使GM的药物开发面临严重挑战, 纳米微囊包

被技术有望提升益生菌定植率[74]. 粪菌移植后可能增加

菌血症的发生风险[75,76], 为此可设计规律成簇间隔短回
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文重复序列改造的自杀开关, 如温敏毒力-抗毒素系统

(基于温度敏感型启动子调控毒素表达), 以提高粪菌移

植的安全性. 针对活体生物治疗产品的效价评价缺乏通

用标准问题, 可建立以代谢物如丁酸生成率等为指标的

动态质量控制系统. 
4.3 其它方略 未来的研究应侧重于纵向、多组学研究, 
以阐明因果关系并完善治疗应用[64]. 采用多组学整合、

多模态数据融合、合成生物学和人工智能等方法, 推动

精准医学发展. 益生菌组合、工程菌株、靶向代谢通

路的关键位点、粪菌移植结合其他干预措施等, 均为从

GM角度探索CVD临床防治策略的新方向[77-79]. 预计未

来5-10年GM与CVD领域将实现三大跨越: 从关联分析

到机制驱动、从群体数据到个体动态预测、从单一干

预到生态网络重塑[80]. 

5  结论

GM及其代谢网络的变化在AS、高血压、心力衰竭等

CVD的病理过程中发挥着至关重要的作用. 靶向肠道

微生物组干预结合传统CVD治疗方法有望进一步改善

CVD的发生发展. 然而针对该领域研究因果关系难以确

定和临床转化困难等问题仍需进一步探索. 
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