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藏汉不同体质指数人群肠道菌群与生化指标的差异研究
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　　［摘要］　目的　对比研究四川红原藏族与成都汉族不同体质指数（ＢＭＩ）人群的肠道菌群及生化
指标差异。方法　于２０１８年５月至２０１９年９月在成都青白江、阿坝红原地区收集藏、汉族居民的人口
学信息、粪便与血液样本。根据ＢＭＩ与民族，将研究对象分为藏族肥胖、藏族非肥胖、汉族肥胖与汉族
非肥胖等 ４组，测定肠道菌群及血液生化指标并分析各组差异。结果　藏族人群甘油三酯
（ｔｒｉａｃｙｌｇｌｙｃｅｒｏｌ，ＴＧ）水平低于汉族人群，藏、汉族肥胖组总肝固醇（ｌｅｖｅｌｓｏｆｔｏｔａｌｌｉｖｅｒｃｈｏｌｅｓｔｅｒｏｌ，
ＣＨＯＬ）、ＴＧ、低密度脂蛋白胆固醇（ｌｏｗｄｅｎｓｉｔｙｌｉｐｏｐｒｏｔｅｉｎｃｈｏｌｅｓｔｅｒｏｌ，ＬＤＬＣ）、谷氨酰转移酶（ｇａｍｍａ
ｇｌｕｔａｍｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ，ＧＧＴ）、丙氨酸转氨酶（ａｌａｎｉｎｅａｍｉｎｏｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ，ＡＬＴ）、碱性磷酸酶（ａｌｋａｌｉｎｅ
ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ，ＡＬＰ）水平均高于非肥胖人群，高密度脂蛋白胆固醇（ｈｉｇｈｄｅｎｓｉｔｙｌｉｐｏｐｒｏｔｅｉｎｃｈｏｌｅｓｔｅｒｏｌ，
ＨＤＬＣ）水平均低于非肥胖人群。藏族人群肠道菌群的物种丰富度与多样性高于汉族人群。汉族肥胖
人群梭杆菌门的丰度高于汉族非肥胖人群（Ｐ＜０．０５），而厚壁菌门的丰度低于汉族非肥胖人群（Ｐ＜
０．０５）；藏族肥胖人群疣微菌门的丰度低于藏族非肥胖人群（Ｐ＜０．０５）。属水平上，藏族人群共有１２个
菌属的丰度高于汉族人群（Ｐ＜０．０５），而汉族人群共有６个菌属的丰度高于藏族人群（Ｐ＜０．０５）。其中，
在藏族人群中丰度较高的柯林斯氏菌属与 ＴＧ、ＬＤＬＣ、ＧＧＴ、ＡＬＴ、ＡＳＴ呈正相关，与 ＨＤＬＣ呈负相关
（｜ｒ｜＞０，Ｐ＜０．０５）；汉族人群中丰度较高的梭杆菌属与 ＴＧ、ＧＧＴ呈正相关，与 ＨＤＬＣ呈负相关（｜ｒ｜＞０，
Ｐ＜０．０５）。结论　藏汉不同ＢＭＩ人群的肠道菌群结构和生化指标差异明显，柯林斯氏菌属、梭杆菌属可
能分别与藏族和汉族人群的肥胖有关。
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　　肠道菌群可通过调节机体能量获取、脂代谢、肝脏
功能等影响肥胖的发生发展［１－３］。在动物实验中，

Ｂ?ＣＫＨＥＤ等［１］报道将正常小鼠的粪便移植到无菌小

鼠肠道后，菌群促进了肠腔对单糖的吸收，受体小鼠的

机体脂肪含量增加。在人群调查中有研究报道，益生

菌能降低超重与肥胖儿童的血清 ＴＧ水平、脂肪沉积
水平及体质量［４］；提示肠道菌群可能成为预防肥胖的

新策略。然而肠道菌群结构受民族与地区的影响，韩

国人群的硒粪杆菌属（ｆａｅｃｌｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ）丰度最高，欧美
人群的拟杆菌属（ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）丰度最高［５］，表明不同民

族与地区人群的肠道菌群差异较大。而藏汉人群的肠

道菌群差异与肥胖的关系报道较少。

　　血液生化指标可直观体现人体健康的基本状况，
而肠道菌群结构与人体代谢表型有关，ＬＥ等［６］报道肠

道菌群表型特征不同的个体具有不同的代谢表型，如

全身性肥胖和血脂异常，提示肠道菌群对宿主的脂代

谢状态具有重要的调节作用。而藏、汉两族的生化指

标、肠道菌群以及肥胖的关系未见报道，因此本研究调

查了居住于高原地区的四川红原藏族（海拔 ３５００ｍ
以上）与居住于平原地区（海拔５００ｍ）的成都汉族不
同ＢＭＩ人群的基本信息、粪便与血液样本，对粪便与
血液样本进行 １６ＳｒＲＮＡ基因测序及生化指标测定，
对比分析藏汉不同 ＢＭＩ人群肠道菌群的结构及生化
指标的差异，探讨肠道菌群、生化指标、肥胖之间的联

合关系，为通过调节肠道菌群、预防不同民族人群的肥

胖积累资料。

１　资料与方法

１．１　研究对象与标本采集
　　本研究基于课题组２０１８年５月至２０１９年９月开
展的西南区域自然人群队列研究（ｔｈｅＣｈｉｎａｍｕｌｔｉｅｔｈ
ｎｉｃｃｏｈｏｒｔ，ＣＭＥＣ）［７］，通过电子问卷获得被试者信息。
根据队列标准操作程序（ｓｔａｎｄａｒｄｏｐｅｒａｔｉｏｎｐｒｏｃｅｄｕｒｅ，
ＳＯＰ）对被试者进行体格检查，采集成都青白江、阿坝
红原地区居民粪便样本。该研究获四川大学医学伦理

审查委员会审查批准（ＩＲＢ编号：Ｋ２０１６０３８、Ｋ２０２００２２）。
所有被试者在数据收集前知情同意［７］。

１．２　研究人群及分组
　　对收集到粪便样品的调查对象排除：年龄＜３０岁、
＞７９岁者；自报患有精神疾患或其他相关疾病如恶性
肿瘤、混合性慢性高原病、高原红细胞增多症、高原心

脏病、风心病、冠心病、肺源性心脏病、糖尿病、慢性肝

炎、肝硬化、风湿性关节炎、胆结石、胆囊炎、慢性支气

管炎、肺气肿、消化道溃疡、胃肠炎者。

　　根据研究对象的身高与体质量，计算体质指数
（ＢＭＩ），依照中国成年人肥胖症标准［８］区分是否肥胖：

ＢＭＩ≥２８ｋｇ／ｍ为肥胖人群；ＢＭＩ＜２８ｋｇ／ｍ为非肥胖人
群。按ＢＭＩ与民族属性，将被试者分为汉族肥胖组、
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汉族非肥胖组、藏族肥胖组与藏族非肥胖组等４组。
１．３　１６ＳｒＲＮＡ的扩增与测序
　　使用ＯｍｅｇａＭ５６３５０２基因组ＤＮＡ抽提试剂盒提
取粪便样本 ＤＮＡ。使用前引物 ３３８Ｆ（５′ＡＣＴＣＣＴＡＣ
ＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ３′），后引物 ８０６Ｒ（５′ＧＧＡＣＴＡＣＨ
ＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ３′），对细菌 １６ＳｒＤＮＡ基因 Ｖ３Ｖ４
区进行扩增。在如下条件进行 ＰＣＲ扩增：９８℃预变
性３０ｓ，９８℃变性 １５ｓ，５０℃退火 ３０ｓ，７２℃延伸
３０ｓ，循环２５次。扩增产物纯化后由上海派森诺生物
科技有限公司采用Ｎｏｖａｓｅｑ测序仪进行双端测序。采
用Ｂｉｏｓｔａｃｋ工作站对粪便测序数据进行过滤、匹配与
聚类［９］，采用ＲＤＰ数据库进行物种注释。
１．４　血液生化指标测定
　　取被试者５ｍＬ清晨空腹静脉血，凝固后以３０００
ｒ／ｍｉｎ离心１０ｍｉｎ，分离后的血清于－２０℃保存。使用
自动生化分析仪（ＡＵ５８００，Ｂｅｃｋｍａｎ，Ａｍｅｒｉｃａ）进行指
标测定，测定指标包括：丙氨酸转氨酶（ＡＬＴ）、天冬氨
酸转氨酶（ＡＳＴ）、谷氨酰转移酶（ＧＧＴ）、碱性磷酸酶
（ＡＬＰ）、总胆红素（ＴＢＩＬ）、甘油三酯（ＴＧ）、低密度脂
蛋白胆固醇（ＬＤＬＣ）、高密度脂蛋白胆固醇（ＨＤＬＣ）。
１．５　生物信息学分析
　　基于ｕｓｅａｒｃｈ（Ｖｅｒｓｉｏｎ１１．６４ｂｉｔ）将测序结果转化
为可分析的 ＯＴＵ表，使用 ＲＳｔｕｄｉｏ（Ｖｅｒｓｉｏｎ１．４．１１０６）
进行生物信息学分析。利用 Ｖｅｇａｎ包（Ｖｅｒｓｉｏｎ２．５７）
构建稀释曲线、物种累积曲线以及分析 α多样
性［１０－１２］。使用 ａｐｅ包计算 β多样性［１３］，使用 ｇｇｐｌｏｔ２
包（Ｖｅｒｓｉｏｎ３．３．４）绘制物种组成图，使用 ＡＬＤＥｘ２包
（１．２４．０）进行物种差异性分析［１４］，使用 ｃｏｒ．ｔｅｓｔ函数
进行Ｓｐｅａｒｍａｎ关联性分析。
１．６　统计学分析
　　使用 ＲＳｔｕｄｉｏ（Ｖｅｒｓｉｏｎ１．４．１１０６）进行统计学分
析。正态分布的计量资料采用 珋ｘ±ｓ表示，偏态分布的
计量资料采用 Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）表示，计数资料以例表示，

正态定量资料采用独立样本 ｔ检验，两组间非正态定
量资料的比较采用 Ｗｉｌｃｏｘｏｎ检验。在物种差异分析
部分采用ＦＤＲ矫正Ｐ值，检验水准为α＝０．０５。

２　结果

２．１　纳入研究对象的基本信息
　　研究共获取 １８２５人的粪便菌群信息，经排除后
为１１２０人。人群按 ＢＭＩ分组情况如表１所示，藏族
肥胖组与非肥胖组在性别构成上具有统计学差异（Ｐ＜
０．０５）；４组间年龄构成比均有统计学差异（Ｐ＜０．０５），
见表１。

表１　藏汉不同ＢＭＩ组人群的基本信息 ［珋ｘ±ｓ，Ｍ（Ｐ２５，Ｐ７５）］

组别 ｎ 年龄／岁 男性／例 女性／例

汉族肥胖组 ８４ ５０．８４±９．８８ ４８ ３６

汉族非肥胖组 ６２４ ４６．７６（３８．８９，５２．９１） ３０３ ３２１

藏族肥胖组 １４１ ４８．０５±８．５７ ８３ ５８

藏族非肥胖组 ２７１ ４３．１５（３４．９１，５０．４５） １２６ １４５

统计值 　 Ｈ＝４０．５２９ χ２＝７．９９８

Ｐ Ｐ＜０．００１ Ｐ＝０．０４６

２．２　藏、汉族不同ＢＭＩ人群肠道菌群α多样性比较
　　如图１所示，藏族人群肠道菌群的 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１、
Ｓｉｍｐｓｏｎ、Ｓｈａｎｎｏｎ指数均大于汉族人群（Ｐ＜０．０１），同
民族肥胖与非肥胖人群４个指数比较差异无统计学意
义。提示藏族人群的菌群多样性与丰富度均大于汉族

人群。

２．３　藏、汉族不同ＢＭＩ人群肠道菌群的β多样性比较
　　如图２所示，同民族肥胖与非肥胖人群间肠道菌
群的β多样性未明显分离；而藏族与汉族肥胖人群、
藏族与汉族非肥胖人群之间距离较远，差异具有统计

学意义（Ｐ＝０．００１）。提示藏族与汉族人群的肠道菌
群的构成不同。
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图１　藏、汉族不同ＢＭＩ人群肠道菌群α多样性比较
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Ａ：汉族肥胖组ｖｓ．藏族肥胖组；Ｂ：汉族非肥胖组ｖｓ．藏族非肥胖组；Ｃ：藏族肥胖组ｖｓ．藏族非肥胖组；Ｄ：汉族肥胖组ｖｓ．汉
族非肥胖组

图２　藏、汉组不同ＢＭＩ人群肠道菌群β多样性比较
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Ａ：门水平的物种组成；Ｂ：属水平的物种组成

图３　藏、汉族不同ＢＭＩ人群肠道菌群物种组成

２．４　藏、汉族不同 ＢＭＩ人群门水平肠道菌群物种组
成分析

　　在门水平上，如图 ３Ａ所示，藏族人群放线菌门
（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）的丰度均高
于汉族人群；而变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、梭杆菌门
（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）的丰度均低于汉族人群。藏族肥胖人
群的疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）丰度低于藏族非肥胖
人群；汉族肥胖人群厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）的丰度低于
汉族非肥胖人群，而梭杆菌门的丰度高于汉族非肥胖

人群（Ｐ＜０．０５）。
２．５　藏、汉族不同ＢＭＩ人群肠道菌群属水平差异
　　如图４Ａ、Ｂ所示，在不同民族相同ＢＭＩ水平的组
间比较中：藏族人群罗斯氏菌（ｒｏｓｅｂｕｒｉａ）、普雷沃氏菌
属（ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ）、乳杆菌属（ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）、霍尔德曼氏菌
（ｈｏｌｄｅｍａｎｅｌｌａ）、小类杆菌属（ｄｉａｌｉｓｔｅｒ）、柯林斯氏菌属
（ｃｏｌｌｉｎｓｅｌｌａ）、ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿ｓｔｒｉｃｔｏ、链型杆菌属

（ｃａｔｅｎｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、厚壁菌门某未分类属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ
ｇｅｎｕｓｏｆｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、梭菌目某未分类属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄｇｅ
ｎｕｓｏｆｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ）、瘤胃球菌科某未分类属（ｕｎｃｌａｓｓｉ
ｆｉｅｄｇｅｎｕｓｏｆｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）与紫单胞菌科某未分类
属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄｇｅｎｕｓｏｆｐｏｒｐｈｙｒｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ）的丰度高
于汉族人群；而在这些菌属中，藏族肥胖人群柯林斯氏

菌属的丰度高于非肥胖人群，藏族非肥胖人群的紫单

胞菌科某未分类属、小类杆菌属的丰度高于肥胖人群。

藏族非肥胖人群阿卡曼菌属的丰度不仅高于汉族非肥

胖人群，还高于藏族肥胖人群；藏族肥胖人群毛螺菌科

某未分类属的水平高于汉族肥胖人群。汉族人群肠杆

菌科某未分类属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄｇｅｎｕｓｏｆｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）、
拟杆菌属、厌氧棒杆菌（ａｎａｅｒｏｓｔｉｐｅｓ）、布劳特氏菌属
（ｂｌａｕｔｉａ）、ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａ＿ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ、大肠杆菌属
（ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ／ｓｈｉｇｅｌｌａ）的丰度高于藏族人群。汉族肥胖
人群吉米菌属、梭杆菌属的丰度高于藏族肥胖人群；汉
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族非肥胖人群链球菌属、瘤胃球菌属２、罗姆布茨菌
属、巨单胞菌属、多尔氏菌属的丰度高于藏族非肥胖

人群。

　　如图４Ｃ，Ｄ所示，在同民族不同 ＢＭＩ水平的组间
比较中：不论是藏族还是汉族，瘤胃球菌科某未分类属

均在非肥胖人群的丰度较高。在藏族人群中，链球菌

属（ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ）、瘤胃球菌属（ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ）、罗姆布
茨菌（ｒｏｍｂｏｕｔｓｉａ）、多尔氏菌属（ｄｏｒｅａ）、柯林斯氏菌属

和布劳特氏菌属为藏族肥胖人群的优势菌属。大肠杆

菌属、拟杆菌属为藏族非肥胖人群优势菌属。

２．６　藏、汉族不同ＢＭＩ人群静脉血生化指标分析
　　如图５所示，在同 ＢＭＩ不同民族人群的比较中：
汉族人群ＴＧ的水平高于藏族人群（Ｐ＜０．０１）；汉族肥
胖人群ＡＳＴ的水平高于藏族肥胖人群，而ＬＤＬＣ的水
平低于藏族肥胖人群（Ｐ＜０．０１）；汉族非肥胖人群
ＡＬＴ、ＡＬＰ的水平低于藏族非肥胖人群（Ｐ＜０．０１）。
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Ａ：汉族肥胖组ｖｓ．藏族肥胖组；Ｂ：汉族非肥胖组ｖｓ．藏族非肥胖组；Ｃ：汉族肥胖组ｖｓ．汉族非肥胖组；Ｄ：藏族肥胖组ｖｓ．藏
族非肥胖组

图４　藏、汉族不同ＢＭＩ人群肠道菌群差异菌属对比
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图５　藏、汉组不同ＢＭＩ人群静脉血生化指标测定结果

０９４１ 　　　　　　　　　　　　　　陆军军医大学学报，２０２２，４４（１４）　　 　　　　　　ｈｔｔｐ：／／ａａｍｍｔ．ｔｍｍｕ．ｅｄｕ．ｃｎ　



!

"

正相关

负相关

Ａ：汉族人群；Ｂ：藏族人群
线条粗细代表｜ｒ｜值的大小；图中所示相关性均Ｐ＜０．０５

图６　藏、汉族不同ＢＭＩ人群肠道菌群、生化指标与ＢＭＩ的相关性分析

　　在同民族不同ＢＭＩ人群的比较中：两个民族的肥
胖人群ＣＨＯＬ、ＴＧ、ＬＤＬＣ、ＧＧＴ、ＡＬＴ、ＡＬＰ的水平均高
于非肥胖人群（Ｐ＜０．０５），而藏汉两组肥胖人群 ＨＤＬ
Ｃ的水平均低于非肥胖人群（Ｐ＜０．０１）；ＡＳＴ汉族肥胖
人群高于汉族非肥胖人群（Ｐ＜０．０１）。
２．７　藏、汉族不同ＢＭＩ人群肠道菌群、生化指标、ＢＭＩ

的相关性分析

　　如图６所示（均Ｐ＜０．０５），除 ＨＤＬＣ与 ＢＭＩ呈负
相关外，其余指标与ＢＭＩ均呈正相关。藏族人群的柯
林斯氏菌属与 ＴＧ、ＬＤＬＣ、ＧＧＴ、ＡＬＴ、ＡＳＴ呈正相关，
与ＨＤＬＣ呈负相关。阿卡曼菌属、紫单胞菌科某未分
类属与 ＡＳＴ、ＡＬＰ、ＡＬＴ、ＧＧＴ、ＬＤＬＣ、ＴＧ、ＣＨＯＬ呈负
相关，与 ＨＤＬＣ呈正相关；小类杆菌属与 ＣＨＯＬ呈负
相关。链球菌属与 ＧＧＴ、ＡＬＰ、ＬＤＬＣ、ＴＧ、ＣＨＯＬ呈正
相关，而瘤胃球菌属、拟杆菌属与这些指标呈负相关。

多尔氏菌属与ＬＤＬＣ、ＴＧ、ＣＨＯＬ、ＧＧＴ、ＡＬＴ呈正相关。
汉族人群的吉米菌属与ＴＧ、ＧＧＴ、ＡＳＴ呈负相关；梭杆
菌属于ＴＧ、ＧＧＴ呈正相关，与ＨＤＬＣ呈负相关。链球
菌属、罗姆布茨菌与 ＴＧ、ＧＧＴ、ＡＬＴ、ＡＳＴ呈正相关；多
尔氏菌属与ＴＧ呈正相关，与 ＨＤＬＣ呈负相关。两个
人群的瘤胃球菌科某未分类属与 ＣＨＯＬ、ＴＧ、ＧＧＴ、
ＡＬＴ、ＡＳＴ呈负相关。

３　讨论

　　尽管肠道菌群与肥胖的关系已有部分研究［１５－１６］，

但不同民族人群肠道菌群、生化指标的差异与肥胖的

关系报道较少。因此，本研究对藏族与汉族不同体质

指数人群的肠道菌群结构、生化指标进行差异性研究，

并对这两种测量指标与体质指数进行了联合分析。

　　有研究结果表明，藏汉两族肠道菌群结构不
同［１７］，藏族人群肠道菌群多样性与丰富度高于汉族人

群［１８］。本研究α多样性分析显示，藏族人群肠道菌群
丰富度与多样性均高于汉族人群，β多样性分析结果
提示，藏族人群与汉族人群的肠道菌群结构不同。有研

究提示，汉族人群的饮食结构中碳水化合物与果蔬摄入

较多［１９］，而藏族人群的饮食结构以肉类为主，对蔬菜和

水果的摄入较少［２０］，藏族人群肠道菌群的物种丰富度

高于汉族人群［１８－１９］。因此，两族人群饮食习惯的不同，

可能是造成人群肠道菌群结构差异的原因之一。

　　在门水平上，两个民族的菌门构成不同，其中藏族
肥胖人群疣微菌门的丰度低于非肥胖人群；汉族肥胖

人群厚壁菌门的丰度低于汉族非肥胖人群，而梭杆菌

门相对丰度高于汉族非肥胖人群（Ｐ＜０．０５）。ＺＨＡＮＧ
等［２１］发现肥胖人群中疣微菌门的相对丰度较低，

ＶＡＺＱＵＥＺＭＯＲＥＮＯ等［２２］报道疣微菌门与儿童体质

指数呈负相关，因此藏族人群中疣微菌门与肥胖的关

系值得进一步探讨。

　　在属水平上，藏汉两族在菌群构成上具有较大差
异，藏族人群共有１２个菌属的丰度高于汉族人群，而
汉族人群有６个菌属的丰度高于汉族人群。在藏族人
群中丰度较高的柯林斯氏菌属与 ＴＧ、ＬＤＬＣ、ＧＧＴ、
ＡＬＴ、ＡＳＴ呈正相关，与 ＨＤＬＣ呈负相关；这些生化指
标中除 ＨＤＬＣ与 ＢＭＩ呈负相关外，其余指标与 ＢＭＩ
呈正相关，提示柯林斯氏菌属可能导致人群肥胖。
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ＬＡＨＴＩ等［２３］发现该菌属与ＨＤＬＣ呈负相关，与ＴＧ呈
正相关，而有研究表明该属可增加肠道通透性、减少上

皮细胞紧密连接蛋白的表达、增加 ＩＬ１７的表达［２４］。

当肠道通透性增加，细菌和内毒素可从肠腔渗漏至肠

系膜淋巴结和门静脉循环系统，进而刺激腹膜、肠道和

肝脏巨噬细胞释放大量细胞因子，引发机体胰岛素抵

抗［２５］。因此柯林斯氏菌属可能通过调节机体胰岛素

抵抗水平影响肥胖的发生与发展，其有关机制有待进

一步探讨。本研究还发现，藏族人群中丰度较高的小

类杆菌属与ＣＨＯＬ呈负相关，阿卡曼菌属、紫单胞菌科
某未分类属与 ＡＳＴ、ＡＬＰ、ＡＬＴ、ＧＧＴ、ＬＤＬＣ、ＴＧ、ＣＨＯＬ
呈负相关，与 ＨＤＬＣ呈正相关，而除 ＨＤＬＣ外，其余
指标均与ＢＭＩ呈正相关。因此，在藏族人群中丰度较
高的小类杆菌属、阿卡曼菌属和紫单胞菌科某未分类

属可能使人群ＢＭＩ降低。有研究提示，小类杆菌属与
阿卡曼菌属在体质量正常人群中的水平较高［２６］，小类

杆菌属的丰度与人体胰岛素水平呈正相关［２７］，阿卡曼

菌属与人群肥胖发生的风险呈负相关［２８］，与本研究结

果相符，所以这３个菌属对肥胖可能具有缓解作用。
　　有研究表明，梭杆菌属具有促炎作用，与肠道炎症
密切相关［２９］，而 ＣＲＯＶＥＳＹ等与 ＧＡＯ等［３０－３１］发现该

杆菌属在肥胖人群中的丰度较高。在本研究中，汉族

人群的梭杆菌属丰度较高，并与 ＴＧ、ＧＧＴ呈正相关，
与ＨＤＬＣ呈负相关。提示梭菌杆属可能通过改变肠
道炎症水平影响人群肥胖的发生与发展。

　　综上，本研究发现藏汉不同 ＢＭＩ人群的肠道菌
群、生化指标具有差异，在门水平和属水平上发现了一

些可能与不同民族人群肥胖有关的菌门和菌属。其

中，柯林斯氏菌属与藏族人群肥胖有关，小类杆菌属、

阿卡曼菌属、紫单胞菌科某未分类属可能使藏族人群

体质指数降低；梭杆菌属可能与汉族人群肥胖有关。

本研究对通过肠道菌群预防不同民族人群肥胖的后续

研究提供了重要参考资料。然而，西南地区藏汉人群

的数量庞大，由于本研究的采样点数较少可能使研究

结论的推广性偏低。因此，在后续研究中可考虑采用

增大样本量、多点采样等方式进一步增加样本的代表

性，使研究结论更有普适性。
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