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　　［摘要］　目的　探索中老年超重／肥胖女性人群中肠道菌群与人体脂肪、肌肉成分的相关性。方法
２０１９年９月至２０２０年１０月在苏州市各个社区招募中老年超重／肥胖女性７５名，收集基本信息，完成膳
食调查，采用老年体力活动量表（ｐｈｙｓｉｃａｌａｃｔｉｖｉｔｙｓｃａｌｅｆｏｒｔｈｅｅｌｄｅｒｌｙ，ＰＡＳＥ）评估体力活动量，采用生物
电阻抗法测量体成分数据，收集志愿者粪便样本并进行１６ＳｒＲＮＡ测序，筛选菌群，利用统计学软件建
立多元线性回归分析模型，并引入年龄、身高、体力活动量、蛋白质摄入量、脂肪摄入量、碳水化合物摄入

量进行校正，分析肠道菌群与体脂肪及肌肉相关指标的关系。结果　多元线性回归分析筛选出２４个操
作分类单元建立模型。校正后结果提示，在脂肪方面，ＥｔＯＨ８科及部分菌属、费氏刺骨鱼菌属
（Ｅｐｕｌｏｐｉｓｃｉｕｍ）与体脂质量（ｂｏｄｙｆａｔ，ＦＡＴ）正相关，颤螺菌属（Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａ）、乳球菌属（Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ）、斯卡
多维亚氏菌属（Ｓｃａｒｄｏｖｉａ）及毛螺菌科（Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ）部分菌属与脂肪质量百分比（ｆａｔｍａｓｓｒａｔｉｏ，
ＦＭＲ）负相关。在肌肉方面，除Ｌａｃｈｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ属与肌肉质量（ｓｏｆｔｌｅａｎｍａｓｓ，ＳＬＭ）负相关外，栖热菌科
（Ｔｈｅｒｍａｃｅａｅ）、亚栖热菌属（Ｍｅｉｏｔｈｅｒｍｕｓ）及库克菌属（Ｋｏｃｕｒｉａ）等１４个菌群与 ＳＬＭ正相关。结论　中
老年超重／肥胖女性肠道菌群与体脂肪及肌肉相关指标显著相关，部分特定菌群可能对脂肪或肌肉具有
积极的调节作用。

　　［关键词］　 肥胖；肠道菌群；人体成分；中老年；体脂质量；肌肉质量；去脂体质量
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　　随着饮食习惯的变化及生活水平的提高，肥胖成
为目前严重的健康问题之一。一项综合分析表明，世

界上大约三分之一的人口超重，大约 １０％的人口肥
胖［１］。肥胖除了受遗传、环境、饮食、生活方式等因素

影响外，越来越多的证据表明肥胖与肠道微生物群有

关［２］。与正常体质量人群相比，肥胖人群肠道菌群的

组成和多样性均发生了改变［３－４］。

　　以往大部分研究使用身体质量指数（ｂｏｄｙｍａｓｓ
ｉｎｄｅｘ，ＢＭＩ）作为肥胖的衡量标准。然而，ＢＭＩ无法区
分身体的脂肪质量和瘦质量。在相同的 ＢＭＩ下，不同
性别、年龄和种族的人可能具有不同的体脂量［５］。因

此，直接评估身体脂肪和肌肉可能是预防和治疗肥胖

的关键策略。目前，关于肠道微生物群和体成分的关

系尚不清楚，本研究旨在探索中老年超重／肥胖女性肠
道微生物和人体脂肪、肌肉成分的关系。

１　资料与方法

１．１　研究对象
　　从２０１９年９月至２０２０年１０月，在苏州市各个社
区招募研究对象，收集志愿者基本信息并进行电话访

谈或者面谈，进一步筛选出符合实验要求的志愿者。

　　纳入标准：①５０～８０岁女性；②ＢＭＩ≥２４ｋｇ／ｍ２。
排除标准：①近１个月内使用过抗生素或微生态制剂；
②患有严重的消化系统疾病、呼吸系统疾病、心血管疾
病以及肾功能不全等；③患有运动或认知功能障碍；
④正在进行减重者；⑤使用卡托普利、福辛普利、雷米

普利、裴多普利等 ＡＣＥＩ类药物；⑥使用营养补充剂
（如蛋白粉、鱼油等）、抗氧化剂以及抗炎药物；⑦因其
他原因无法配合完成研究者。

　　本研究经苏州大学伦理委员会批准（ＳＵＤＡ
２０２００５０７Ｈ０１），并完成中国临床实验注册中心注册
（ＣｈｉＣＴＲ２２０００５７１５２），符合条件者均自愿参与并签订
知情同意书。

１．２　检测指标与方法
１．２．１　身高、体质量、体成分测定　　使用机械式身
高计测量身高，测量结果以厘米（ｃｍ）为单位。使用电
子体质量计测量体质量，测量结果以千克（ｋｇ）为单
位。采用ＩｎｂｏｄｙＳ１０人体成分分析仪进行脂肪与肌肉
成分测量，其原理为直接节段多频率生物电阻抗测量

法。测量时研究对象排空小便，穿轻衣，除去身上的所

有金属物品，将８个接触式电极分别放置双手拇指、中
指以及双侧内外踝进行测量。测量指标包括：体脂质

量（ｂｏｄｙｆａｔ，ＦＡＴ）、内脏脂肪面积（ｖｉｓｃｅｒａｌｆａｔａｒｅａ，
ＶＦＡ）、肌肉质量（ｓｏｆｔｌｅａｎｍａｓｓ，ＳＬＭ）、去脂体质量
（ｆａｔｆｒｅｅｍａｓｓ，ＦＦＭ）、骨骼肌质量（ｓｋｅｌｅｔａｌｍｕｓｃｌｅ
ｍａｓｓ，ＳＭＭ）等。并根据测量结果计算脂肪质量百分
比（ｆａｔｍａｓｓｒａｔｉｏ，ＦＭＲ）＝ＦＡＴ／体质量（％）、肌肉质量
百分比（ｓｏｆｔｌｅａｎｍａｓｓｒａｔｉｏ，ＳＭＲ）＝ＳＬＭ／体质量
（％）、骨骼肌质量指数（ｓｋｅｌｅｔａｌｍｕｓｃｌｅｍａｓｓｉｎｄｅｘ，
ＳＭＩ）＝骨骼肌质量（ｋｇ）／身高２（ｍ２）。
１．２．２　膳食调查　　采用３ｄ２４ｈ膳食回顾法，由专
业营养师采集研究对象摄入食物的种类和数量，使用
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金钥匙营养专家系统（上海营康信息技术有限公司，

中国）进行能量和营养素的定量分析。

１．２．３　体力活动　　选用美国伊利诺伊大学香槟分
校ＷＡＳＨＢＵＲＮ教授等［６］研发的老年体力活动量表

（ｐｈｙｓｉｃａｌａｃｔｉｖｉｔｙｓｃａｌｅｆｏｒｔｈｅｅｌｄｅｒｌｙ，ＰＡＳＥ）对研究对
象的体力活动量进行评估。该量表由体育锻炼、家务

活动和职业性体力活动３个部分组成，通过不同测试
题目分值权重计算各项体力活动分值，ＰＡＳＥ分值越
高，表示体力活动量越大。

１．２．４　肠道内容物收集　　收集研究对象粪便样本，
具体操作方法：使用取样盒（杭州谷禾健康公司）中的

棉签在排便后擦拭的厕纸上沾取少量新鲜粪便后，将

棉签浸入取样管的液体中并进行搅拌使粪便混入保存

液内，丢弃棉签，观察管内液体颜色，出现明显粪便颜

色即为取样成功，随后拧紧取样管将其混匀。粪便样本

置于－８０℃冰箱保存，以供后续提取ＤＮＡ和测序使用。
１．３　肠道微生物ＤＮＡ的提取及１６ＳｒＲＮＡ测序
　　使用 ＰｏｗｅｒＭａｘ提取试剂盒（ＭｏＢｉｏＬａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ，
Ｃａｒｌｓｂａｄ，ＣＡ，ＵＳＡ）提取基因组 ＤＮＡ，于－２０℃储存。
采用 ＮａｎｏＤｒｏｐＮＤ１０００分光亮度计（ＴｈｅｒｍｏＦｉｓｈｅｒ
Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，Ｗａｌｔｈａｍ，ＭＡ，ＵＳＡ）测定 ＤＮＡ的数量和质
量，以及做琼脂糖凝胶电泳。

　　原核生物（细菌和古细菌）核蛋白体小亚基
１６ＳｒＲＮＡ基因 Ｖ４区采用正向引物 ５１５Ｆ（５′ＧＴＧＣＣ
ＡＧＣＣＧＧＴＡＡ３′）和反向引物 ８０６Ｒ（５′ＧＧＡＣＴＡＣＨＶ
ＧＧＷＴＣＴＡＡＴ３′）进行ＰＣＲ扩增。ＰＣＲ产物用ＡＭＰｕｒｅ
ＸＰＢｅａｄｓ（ＢｅｃｋｍａｎＣｏｕｌｔｅｒ，Ｉｎｄｉａｎａｐｏｌｉｓ，ＩＮ）纯化，并
且使用 ＰｉｃｏＧｒｅｅｎｄｓＤＮＡ，ＡｓｓａｙＫｉｔ（Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ，Ｃａｒｌｓｂａｄ，
ＣＡ，ＵＳＡ）进行量化。定量后使用 ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａｓｅｑ６０００
ｐａｉｒｅｎｄ２×１５０ｂｐ平台测序。该部分由杭州谷禾信息
技术有限公司完成。

１．４　肠道菌群数据分析
　　使用ＶＳＥＡＲＣＨ软件对原始序列进行拼接、过滤、
去嵌合体等操作后得到有效序列，并根据序列９７％相
似性进行聚类，从而得到操作分类单元（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
ｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔｓ，ＯＴＵ），基于 ＳＩＬＶＡ１２８数据库对代表
序列进行物种注释，进一步生成 ＯＴＵ列表，记录每个
样本中所有ＯＴＵ的丰度和分类，样本中含量低于总序
列０．００１％的ＯＴＵ将被去除。
１．５　统计学分析
　　使用Ｒ４．１．０和ＳＰＳＳ２５．０统计学软件进行数据
分析。符合正态分布的数据用 珋ｘ±ｓ表示，非正态分布
的数据则用中位数和四分位数表示。

　　对肠道菌群原始数据分析处理后得到ＯＴＵ列表，

筛选所有样本中门水平、科水平、属水平的 ＯＴＵ进行
分析。使用Ｒ软件建立多元线性回归模型，分析肠道
菌群对体脂肪的影响，并对年龄、体质量、体力活动、能

量摄入量、脂质成分摄入量、碳水化合物摄入量进行校

正，同时对回归方程和回归系数分别进行 Ｆ检验和
ｔ检验，Ｐ＜０．０５表示差异有统计学意义。

２　结果

２．１　研究对象的基本特征
　　最终纳入７５名超重／肥胖的中老年女性，按照中
国标准有４０名肥胖者（ＢＭＩ≥２８ｋｇ／ｍ２），３５名超重者
（２４ｋｇ／ｍ２≤ＢＭＩ＜２８ｋｇ／ｍ２），分别占 ５３．３３％和
４６．６７％。年龄（６０．０５±７．６７）岁，其余特征见表１。

表１　７５例研究对象的一般特征（珋ｘ±ｓ）

指标　　　 结果

年龄／岁 ６０．０５±７．６７

身高／ｃｍ １５５．１７±４．８２

体质量／ｋｇ ６７．９２±７．２８

ＢＭＩ／（ｋｇ／ｍ２） ２８．２１±２．７５

能量摄入／ｋｃａｌ １４２９．４２±３９４．４５

蛋白质摄入量／ｇ ４８．８２±２５．９０

碳水化合物摄入量／ｇ ２２１．５７±６７．３７

脂肪摄入量／ｇ ３８．９５±１４．８６

体力活动量值 １２７．０６±６６．６２

２．２　研究对象的体成分
　　体成分测量结果显示，研究对象的ＦＡＴ为（２６．２±
４．８９）ｋｇ，ＶＦＡ为（１２５．４２±２７．２１）ｃｍ２，ＳＬＭ为（３９．３６±
４．１９）ｋｇ，ＦＦＭ为（４１．７２±４．４０）ｋｇ，ＳＭＭ为（２２．６±
２．６７）ｋｇ，计算 ＦＭＲ为（３８．４２±４．４４）％，ＳＭＲ为
（５８．０８±４．１４）％，ＳＭＩ为（９．３７±０．８３）ｋｇ／ｍ２。
２．３　研究对象的肠道菌群组成
　　采用 ＲＤＰｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ贝叶斯算法计算 ９７％相似水
平的ＯＴＵ数量，共得到１３２２２个 ＯＴＵ，所有样本测序
获得的高质量序列共鉴定为１４个门类，包括拟杆菌门
（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ，４７．４８％）、厚 壁 菌 门 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，
４０．１１％）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，１０．２２％）、梭形菌
门（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ，０．８３％）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，
０．８１％）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ，０．３８％）、蓝藻门
（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，０．０６％）、软 壁 菌 门 （Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ，
０．０４％）、ＴＭ７菌 门 （ＴＭ７，０．０２％）、互 养 菌 门
（Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｅｔｅｓ，０．０２％）、广 古 菌 门 （Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ，
０．００２％）、黏胶球形菌门（Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ，０．０１４％）、热
微菌门（Ｔｈｅｒｍｉ，０．０００５２％）以及一些未命名的菌门，
见图１Ａ。其中，拟杆菌门和厚壁菌门是绝对的优势菌
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门，两者相对含量达 ８７．５９％，厚壁菌门／拟杆菌门
（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ／Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ，Ｆ／Ｂ）为０．８１。
　　科水平：共识别 ９０个菌科，其中拟杆菌科
（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｃｅａｅ）相对含量最高，达 ２８．２５％，其次是毛
螺菌科（Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ，１５．６９％）、普雷沃氏菌科
（Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ，１５．０７％）、疣微菌科（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ，
１３．３３％）。除此之外，肠杆菌科（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ，
７．６９％）、韦荣氏菌科（Ｖｅｉｌｌｏｎｅｌｌａｃｅａｅ，７．３７％）、产碱菌
科（１．９４％）、紫单胞菌科（Ｐｏｒｐｈｙｒｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ，１．５８％）、
副萼苔科（Ｐａｒａｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ，１．２０％）的平均相对含量
都大于１％，见图１Ｂ。
　　基于 １６ＳｒＲＮＡ测序，全部研究对象中共鉴定到
１９０个菌属，其中相对含量大于１％的有１２个属，包括
拟杆菌属（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ，４３．２１％）、普氏菌属（Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ，
２３．０５％）、巨单胞菌属（Ｍｅｇａｍｏｎａｓ，５．１２％）、粪杆菌
属（Ｆａｅｃａｌｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ，６．７９％）、毛螺菌属（Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａ，
５．６９％）、考拉杆菌属（Ｐｈａｓｃｏｌａｒｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ，３．３４％）、
萨特氏菌属 （Ｓｕｔｔｅｒｅｌｌａ，２．９７％）、狄氏副拟杆菌
（Ｐａｒａｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ，２．４１％）、罗氏菌属（Ｒｏｓｅｂｕｒｉａ，２．１４％）、
瘤胃球菌属（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ，１．８８％）、隐球酵母属

（Ｃｏｐｒｏｃｏｃｃｕｓ，１．５９％）、柠檬酸杆菌属（Ｃｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ，
１．８１％）。其中拟杆菌属相对含量最高，见图１Ｃ。
２．４　肠道菌群对体成分影响的多元线性回归分析
　　为了探讨肠道菌群对体成分的具体影响，分别以
体成分相关指标为因变量，肠道菌群丰度为自变量，并

引入年龄、身高、活动量以及蛋白质、脂肪、碳水化合物

摄入量为协变量进行校正，进行多元线性回归分析，筛

选出２４个相关 ＯＴＵ建立模型，并对方程和回归系数
进行显著性检验。结果显示，在脂肪方面，ＥｔＯＨ８科及
部分菌属、费氏刺骨鱼菌属（Ｅｐｕｌｏｐｉｓｃｉｕｍ）与ＦＡＴ正相
关，费氏刺骨鱼菌属 （Ｅｐｕｌｏｐｉｓｃｉｕｍ）和肠杆菌科
（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）及韦荣球菌科（Ｖｅｉｌｌｏｎｅｌｌａｃｅａｅ）的
部分菌群与 ＦＭＲ正相关；颤螺菌属（Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａ）、乳
球菌属（Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ）、斯卡多维亚氏菌属（Ｓｃａｒｄｏｖｉａ）
及毛螺菌科（Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ）部分菌属与ＦＭＲ负相关
（表２）。在肌肉方面，除 Ｌａｃｈｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ属与 ＳＬＭ负
相关 外，栖 热 菌 科 （Ｔｈｅｒｍａｃｅａｅ）、亚 栖 热 菌 属
（Ｍｅｉｏｔｈｅｒｍｕｓ）及库克菌属（Ｋｏｃｕｒｉａ）１４个菌群与 ＳＬＭ
正相关，费氏刺骨鱼菌属和肠杆菌科及韦荣球菌科的

部分菌群与ＳＭＲ负相关（表３）。

! " #

Ａ：门水平肠道菌群的组成；Ｂ：科水平肠道菌群的组成；Ｃ：属水平肠道菌群的组成

图１　研究对象肠道菌群的组成

表２　基于多元线性回归模型分析肠道菌群对脂肪的影响

ＦＡＴ ＦＭＲ
菌群 菌群

回归系数（β） Ｐ值 回归系数（β） Ｐ值

Ｃｌｏ＿ＥｔＯＨ８ １．６５Ｅ＋０５ ０．００４ 费氏刺骨鱼菌属 １．８９Ｅ＋０２ ０．０３９

费氏刺骨鱼菌属 ３．２２Ｅ＋０４ ０．００２ 肠杆菌科未命名菌属 １．３７Ｅ－０１ ０．０１５

ＥｔＯＨ８科未命名菌属 １．６５Ｅ＋０５ ０．００４ 毛螺菌科部分未分类菌属 －９．７８Ｅ－０１ ０．０４２

颤螺菌属 －１．１５Ｅ＋００ ０．０４３

乳球菌属 －１．９６Ｅ＋０２ ０．０３６

韦荣球菌科部分未分类菌属 ６．１２Ｅ＋０２ ０．０３０

斯卡多维亚氏菌属 －８．８９Ｅ＋０２ ０．００９
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表３　基于多元线性回归模型分析肠道菌群对肌肉的影响

ＳＬＭ ＳＭＲ
菌群 菌群

回归系数（β） Ｐ值 回归系数（β） Ｐ值
热微菌门 ４．４３Ｅ＋０４ ０．００３ 费氏刺骨鱼菌属 －１．７３Ｅ＋０２ ０．０４４
栖热菌科 ９．４１Ｅ＋０４ ０．０２２ 肠杆菌科未命名菌属 －１．３１Ｅ－０１ ０．０１３
根瘤菌科 ５．９３Ｅ＋０４ ０．０２９ 颤螺菌属 １．０７Ｅ＋００ ０．０４５
异常球菌科 ３．５１Ｅ＋０４ ０．０２７ 乳球菌属 １．８６Ｅ＋０２ ０．０３４

Ｌａｃ＿Ｌａｃｈｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ －２．３１Ｅ＋０２ ０．０３８ 韦荣球菌科部分未分类菌属 －５．８１Ｅ＋０２ ０．０２９
亚栖热菌属 ９．４１Ｅ＋０４ ０．０２２ 斯卡多维亚氏菌属 ８．１４Ｅ＋０２ ０．０１２
水栖菌属 ２．２５Ｅ＋０４ ０．０２５
农杆菌属 １．３３Ｅ＋０５ ０．０３６

理研菌科部分未分类菌属 １．４０Ｅ＋０５ ０．０３３
乳杆菌科部分未分类菌属 ３．９９Ｅ＋０５ ０．０２１
根瘤菌科未命名菌属 １．０６Ｅ＋０５ ０．０２６

异常球菌属 ３．５１Ｅ＋０４ ０．０２７
弓形杆菌属 ３．８９Ｅ＋０４ ０．０２５

假单胞菌科未命名菌属 ３．６８Ｅ＋０４ ０．０２６
变异库克菌属 ７．３９Ｅ＋０４ ０．０３２

３　讨论

　　肠道菌群在肥胖的发生和发展中起着重要作
用［７］，其作用机制尚未完全阐明，可能通过影响代谢

活动、慢性炎症反应、调节肠道通透性、特异性消耗膳

食底物、产生功能性代谢产物（短链脂肪酸等）、激素

机制刺激脑肠轴等方式影响肥胖的发生发展［８－９］。

　　肥胖人群体内肠道菌群发生改变。早期研究表
明，在肥胖人群中拟杆菌门比例降低而厚壁菌门比例

相应增加，拟杆菌门比例降低可能促进机体脂肪和碳

水化合物的吸收，使得肥胖症患者从饮食中摄取能量

的能力显著高于正常人群［１０］。本研究对７５例中老年
超重／肥胖女性肠道菌群进行分析，结果显示，在门水
平，志愿者肠道菌群中拟杆菌门和厚壁菌门是绝对的

优势菌门，厚壁菌门／拟杆菌门（Ｆ／Ｂ）比值达 ０．８１。
相较于健康老年人群［１１］，表现为厚壁菌门丰度相对增

加而拟杆菌门相对减少。然而，关于肥胖人群菌群特

征与健康人群相比的结论并不一致。ＧＯＮＧ等［１２］对

４２８２份粪便样本进行综合分析，结果显示单纯性肥
胖患者中拟杆菌门／厚壁菌门的比例明显较高。
　　上述关于肥胖和微生物组之间关系的研究大多以
ＢＭＩ作为肥胖评定指标，而ＢＭＩ可能掩盖身体成分的差
异和变化，具有一定的局限性。在对心血管疾病的风险

因素分析中发现，区域性身体脂肪分布比过度肥胖本身

更重要［１３］。脂肪分布被认为是肥胖导致各种代谢紊乱

的重要基础，内脏脂肪与胰岛素抵抗、慢性低度炎症、内

皮功能紊乱及心血管疾病的发生关系更为紧密［１４］。

　　目前关于体脂含量、体脂分布与肠道菌群的信息
还比较缺乏。有研究表明，部分特异菌群的相对丰度

与全身脂肪及不同部位脂肪分布具有相关性［１５－１６］。

本研究通过对中老年超重／肥胖女性体成分和肠道菌
群进行多元线性回归分析筛选出２４个 ＯＴＵ并建立模
型。由于肠道菌群易受年龄、生活方式、体育活动、饮

食等影响［１７－１８］，本研究引入年龄、身高、体力活动量、

蛋白质摄入量、脂肪摄入量、碳水化合物摄入量进行校

正，结果提示 ＥｔＯＨ８科及部分菌属、费氏刺骨鱼菌属
与体脂质量正相关，费氏刺骨鱼菌属和肠杆菌科及韦

荣球菌科的部分菌群与脂肪质量百分比正相关。也有

其他研究得到了相似结果：肥胖人群肠道中肠杆菌科

和韦荣球菌科相对丰度上调［１９－２０］；在炎症指数高的肥

胖受试者中，肠杆菌科和韦荣球菌科也更为丰富［２１］。

因此，肠杆菌科和韦荣球菌科可能与机体的炎症状态

有关。另外，颤螺菌属、乳球菌属、斯卡多维亚氏菌属

及毛螺菌科部分菌属与ＦＭＲ负相关。有研究显示，颤
螺菌属与ＢＭＩ呈负相关［２２］，其丰度的变化与肥胖、瘦

弱和人类健康之间有很强的相关性［２３］。ＧＯＰＨＮＡ
等［２４］利用测序数据结合代谢谱分析发现，颤螺菌属具

有丁酸激酶介导的途径，由此推断颤螺菌属可产生丁

酸。乳球菌属被认为是一类肥胖负相关的微生物群，

以发酵多糖为短链脂肪酸（ｓｈｏｒｔｃｈａｉｎｆａｔｔｙａｃｉｄｓ，
ＳＣＦＡｓ）发挥作用，益生菌干预肥胖小鼠显著恢复其肠
道细菌比例，增加双歧杆菌属、乳球菌属和阿克曼菌属

（Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ）的丰度［２５］。然而，也有研究发现，在肥

胖的啮齿动物中颤螺菌属和乳球菌属的丰度增加［２６］。

分析研究结论不一致的原因：一方面可能由于颤螺菌属

等菌群受饮食影响明显，高脂饮食诱导的肥胖小鼠颤螺

菌属等菌群的丰度明显更高［２７－２８］；另一方面，微生物组

成与能量之间的关系十分复杂，ＳＣＦＡｓ如同一把双刃
剑，过量ＳＣＦＡｓ可以被宿主细胞和肠道微生物群用作能
量来源，促使体质量增加；同时，ＳＣＦＡｓ参与不同的宿主
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信号传导机制，增强脂肪酸氧化，抑制脂肪酸合成，从而

建立一种平衡，防止体质量增加［１６］。

　　随着年龄增长，老年人群脂肪量逐渐增多、肌量逐
渐减少。部分老年人常存在肥胖与肌少症共存的状态，

即少肌性肥胖。研究表明，与单纯肥胖或肌少症相比，

少肌性肥胖不仅增加老年人代谢紊乱、失能、心血管疾

病发生风险，还与抑郁、认知功能减退等相关［２９－３１］。因

此，保存一定量的肌肉组织对老年人至关重要。本研究

筛选出栖热菌科、亚栖热菌属及库克菌属等１４个菌群
与ＳＬＭ正相关。最近的几项动物研究同样揭示了肠
道菌群在维持骨骼肌质量方面的积极作用［３２－３４］。

ＬＡＨＩＲＩ等［３５］报道，将普通小鼠的肠道微生物群移植

到无菌小鼠肠道后可导致肌肉质量／体质量比增加。
此外，本研究还发现 Ｌａｃｈｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ属与 ＳＬＭ负相
关，也有研究发现该菌群在超重／肥胖和体力活动水平
低的受试者中更为丰富［１８］。因此，肠道菌群可能对肌

肉量具有一定的调节作用，但尚需进一步证实。

　　综上所述，本研究证明中老年超重／肥胖女性肠道
菌群与体脂肪及肌肉相关指标显著相关，颤螺菌属、乳

球菌属、斯卡多维亚氏菌属及毛螺菌科部分菌属与体

脂率负相关，多种菌群与肌肉量正相关，这些菌群可能

是中老年超重／肥胖女性的保护因素。然而，肠道菌群
是一个复杂的生态系统，同一个门水平下不同科、属、

种、菌株的功能及其代谢物均存在巨大差异，目前研究

对单个细菌类群的观察没有达成共识。在得到确切结

论之前，尚需大队列研究背景下对特异性菌群代谢功

能、基因转录以及蛋白表达水平等特征进行深入研究，

为肠道菌群靶向性干预提供依据。
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Ａｎｏｂｅｓｉｔｙａｓｓｏｃｉａｔｅｄｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｗｉｔｈｉｎｃｒｅａｓｅｄｃａｐａｃｉｔｙ
ｆｏｒｅｎｅｒｇｙｈａｒｖｅｓｔ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００６，４４４（７１２２）：１０２７－
１０３１．ＤＯＩ：１０．１０３８／ｎａｔｕｒｅ０５４１４．

［１１］余莉，李红，王思平．基于高通量测序技术研究老年人
肠道菌群结构变化［Ｊ］．胃肠病学，２０１９，２４（９）：５１７－
５２３．ＤＯＩ：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００８７１２５．２０１９．０９．００２．
ＹＵＬ，ＬＩＨ，ＷＡＮＧＳＰ．Ｃｈａｎｇｅｓｏｆｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｉｎｅｌｄｅｒｌｙｐｅｏｐｌｅｂａｓｅｄｏｎｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．ＣｈｉｎＪＧａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌ，２０１９，２４（９）：５１７－
５２３．ＤＯＩ：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００８７１２５．２０１９．０９．００２．

［１２］ＧＯＮＧＪＨ，ＳＨＥＮＹ，ＺＨＡＮＧＨＣ，ｅｔａｌ．Ｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｐｅｏｐｌｅｗｉｔｈｏｂｅｓｉｔｙｂｙｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓｏｆ
ｅｘｉｓｔｉｎｇｄａｔａｓｅｔｓ［Ｊ］．Ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ，２０２２，１４（１４）：２９９３．
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ａｄｉｐｏｓｅｔｉｓｓｕｅａｎｄｖａｓｃｕｌａｒｄｙｓｆｕｎｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＣｉｒｃＲｅｓ，
２０２１，１２８（７）：９５１－９６８．ＤＯＩ：１０．１１６１／ＣＩＲＣＲＥＳＡＨＡ．
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［１４］ＧＵＧＬＩＵＣＣＩＡ．Ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓｏｆｄｙｓｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｖｉｓｃｅｒａｌｆａｔ
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７８５１　ｈｔｔｐ：／／ａａｍｍｔ．ｔｍｍｕ．ｅｄｕ．ｃｎ　　 　　　　　　陆军军医大学学报，２０２３，４５（１５）



ｂｓ．ａｃｃ．２０２２．０３．００１．
［１５］管慧慧，刘成林，蒲彦霓，等．肠道菌群介导饮食对于肥
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Ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎｄｉｅｔ，ｐｈｙｓｉｃａｌａｃｔｉｖｉｔｙａｎｄｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ：ａｃｒｏｓｓｓｅｃｔｉｏｎａｌｓｔｕｄｙａｍｏｎｇｈｅａｌｔｈｙｙｏｕｎｇ
Ｉｔａｌｉａｎａｄｕｌｔｓ［Ｊ］．Ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ，２０２０，１２（７）：２１６４．ＤＯＩ：
１０．３３９０／ｎｕ１２０７２１６４．

［１９］ＧＥＮＧＪＦ，ＮＩＱＱ，ＳＵＮＷ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｌｉｎｋｓｂｅｔｗｅｅｎｇｕｔ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａａｎｄｏｂｅｓｉｔｙａｎｄｏｂｅｓｉｔｙｒｅｌａｔｅｄｄｉｓｅａｓｅｓ［Ｊ］．
ＢｉｏｍｅｄｅｃｉｎｅＰｈａｒｍａｃｏｔｈｅｒ，２０２２，１４７：１１２６７８．ＤＯＩ：１０．
１０１６／ｊ．ｂｉｏｐｈａ．２０２２．１１２６７８．

［２０］袁维维，王鸿超，陈宇涛，等．不同身体质量指数人群
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２０２１，４８（１０）：３７７６－３７９０．ＤＯＩ：１０．１３３４４／ｊ．ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ．
ｃｈｉｎａ．２０１１８３．
ＹＵＡＮＷＷ，ＷＡＮＧＨＣ，ＣＨＥＮＹＴ，ｅｔａｌ．Ｆｅａｔｕｒｅａｎｄ
ｃｏｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｎｅｔｗｏｒｋｏｆｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｂｏｄｙ
ｍａｓｓｉｎｄｅｘ（ＢＭＩ）ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂｉｏｌＣｈｉｎａ，２０２１，
４８（１０）：３７７６－３７９０．ＤＯＩ：１０．１３３４４／ｊ．ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ．ｃｈｉｎａ．
２０１１８３．

［２１］ＡＲＡＮＡＺＰ，ＲＡＭＯＳＬＯＰＥＺＯ，ＣＵＥＶＡＳＳＩＥＲＲＡ Ａ，
ｅｔａｌ．Ａｐｒｅｄｉｃｔｉｖｅｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎｍｏｄｅｌｏｆｔｈｅｏｂｅｓｉｔｙｒｅｌａｔｅｄ
ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙｓｔａｔｕｓｂａｓｅｄｏｎｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ［Ｊ］．
ＩｎｔＪＯｂｅｓ（Ｌｏｎｄ），２０２１，４５（１０）：２２６１－２２６８．ＤＯＩ：１０．
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［２２］ＧＡＲＣＩＡＭＡＮＴＲＡＮＡＩ，ＳＥＬＭＡＲＯＹＯＭ，ＡＬＣＡＮＴＡＲＡＣ，
ｅｔａｌ．ＳｈｉｆｔｓｏｎｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａａｓｓｏｃｉａｔｅｄｔｏＭｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎ
ｄｉｅｔａｄｈｅｒｅｎｃｅａｎｄｓｐｅｃｉｆｉｃｄｉｅｔａｒｙｉｎｔａｋｅｓｏｎｇｅｎｅｒａｌａｄｕｌｔ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１８，９：８９０．ＤＯＩ：１０．
３３８９／ｆｍｉｃｂ．２０１８．００８９０．

［２３］ＫＯＮＩＫＯＦＦＴ， ＧＯＰＨＮＡ Ｕ． Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａ： ａ ｃｅｎｔｒａｌ，
ｅｎｉｇｍａｔｉｃｃｏｍｐｏｎｅｎｔｏｆｔｈｅｈｕｍａｎｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ［Ｊ］．
ＴｒｅｎｄｓＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１６，２４（７）：５２３－５２４．ＤＯＩ：１０．
１０１６／ｊ．ｔｉｍ．２０１６．０２．０１５．

［２４］ＧＯＰＨＮＡＵ，ＫＯＮＩＫＯＦＦＴ，ＮＩＥＬＳＥＮＨＢ．Ｏｓｃｉｌｌｏｓｐｉｒａ
ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａ—Ｆｒｏｍ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ ｔｏ

ｍｅｔａｂｏｌｉｃｆｅａｔｕｒｅｓ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌ，２０１７，１９（３）：
８３５－８４１．ＤＯＩ：１０．１１１１／１４６２２９２０．１３６５８．

［２５］ＫＯＮＧＣ，ＧＡＯＲＹ，ＹＡＮＸＢ，ｅｔａｌ．Ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓｉｍｐｒｏｖｅ
ｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｄｙｓｂｉｏｓｉｓｉｎｏｂｅｓｅｍｉｃｅｆｅｄａｈｉｇｈｆａｔｏｒｈｉｇｈ
ｓｕｃｒｏｓｅｄｉｅｔ［Ｊ］．Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ，２０１９，６０：１７５－１８４．ＤＯＩ：１０．
１０１６／ｊ．ｎｕｔ．２０１８．１０．００２．

［２６］ＪＩＡＯＮ，ＢＡＫＥＲ Ｓ Ｓ， ＮＵＧＥＮＴ Ｃ Ａ， ｅｔａｌ． Ｇｕｔ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｍａｙｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｔｏｉｎｓｕｌｉｎｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｎｄｓｙｓｔｅｍｉｃ
ｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎｉｎｏｂｅｓｅｒｏｄｅｎｔｓ：ａｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．Ｐｈｙｓｉｏｌ
Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，２０１８，５０（４）：２４４－２５４．ＤＯＩ：１０．１１５２／
ｐｈｙｓｉｏｌｇｅｎｏｍｉｃｓ．００１１４．２０１７．

［２７］ＷＥＩＢ，ＷＡＮＧＳＪ，ＷＡＮＧＹＫ，ｅｔａｌ．Ｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ
ｍｅｄｉａｔｅｄｘａｎｔｈｉｎｅｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｉｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏ
ｈｉｇｈｆａｔｄｉｅｔｉｎｄｕｃｅｄｏｂｅｓｉｔｙ［Ｊ］．ＪＮｕｔｒＢｉｏｃｈｅｍ，２０２１，
８８：１０８５３３．ＤＯＩ：１０．１０１６／ｊ．ｊｎｕｔｂｉｏ．２０２０．１０８５３３．

［２８］ＢＩＳＷＡＳＬ，ＩＢＲＡＨＩＭＫＳ，ＬＩＸ，ｅｔａｌ．ＥｆｆｅｃｔｏｆａＴＳＰＯ
ｌｉｇａｎｄｏｎｒｅｔｉｎａｌｐｉｇｍｅｎｔｅｐｉｔｈｅｌｉａｌｃｈｏｌｅｓｔｅｒｏｌｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓｉｎ
ｈｉｇｈｆａｔｆｅｄ ｍｉｃｅ， ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｆｏｒａｇｅｒｅｌａｔｅｄ ｍａｃｕｌａｒ
ｄｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＥｘｐＥｙｅＲｅｓ，２０２１，２０８：１０８６２５．ＤＯＩ：
１０．１０１６／ｊ．ｅｘｅｒ．２０２１．１０８６２５．

［２９］ＨＯＮＧＳＨ，ＣＨＯＩＫ Ｍ． Ｓａｒｃｏｐｅｎｉｃｏｂｅｓｉｔｙ， ｉｎｓｕｌｉｎ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ，ａｎｄｔｈｅｉｒｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｉｎｃａｒｄｉｏｖａｓｃｕｌａｒａｎｄ
ｍｅｔａｂｏｌｉｃｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．ＩｎｔＪＭｏｌＳｃｉ，２０２０，２１（２）：
４９４．ＤＯＩ：１０．３３９０／ｉｊｍｓ２１０２０４９４．

［３０］ＳＯＭＥＹＡＹ，ＴＡＭＵＲＡＹ，ＫＡＧＡＨ，ｅｔａｌ．Ｓａｒｃｏｐｅｎｉｃ
ｏｂｅｓｉｔｙ ｉｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｃｏｇｎｉｔｉｖｅ ｉｍｐａｉｒｍｅｎｔ ｉｎ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｄｗｅｌｌｉｎｇｏｌｄｅｒａｄｕｌｔｓ：ｔｈｅＢｕｎｋｙｏＨｅａｌｔｈＳｔｕｄｙ
［Ｊ］．ＣｌｉｎＮｕｔｒ，２０２２，４１（５）：１０４６－１０５１．ＤＯＩ：１０．
１０１６／ｊ．ｃｌｎｕ．２０２２．０３．０１７．

［３１］ ＰＩＬＡＴＩＩ，ＳＬＥＥＡ，ＦＲＯＳＴＲ．Ｓａｒｃｏｐｅｎｉｃｏｂｅｓｉｔｙａｎｄ
ｄｅｐｒｅｓｓｉｏｎ：ａｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｒｅｖｉｅｗ［Ｊ］．ＪＦｒａｉｌｔｙＡｇｉｎｇ，２０２２，
１１（１）：５１－５８．ＤＯＩ：１０．１４２８３／ｊｆａ．２０２１．３９．

［３２］ＭＡＮＩＣＫＡＭＲ， ＯＨ Ｈ Ｙ Ｐ， ＴＡＮ Ｃ Ｋ， ｅｔａｌ．
Ｍｅｔｒｏｎｉｄａｚｏｌｅｃａｕｓｅｓｓｋｅｌｅｔａｌｍｕｓｃｌｅａｔｒｏｐｈｙａｎｄｍｏｄｕｌａｔｅｓ
ｍｕｓｃｌｅｃｈｒｏｎｏｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ［Ｊ］．ＩｎｔＪＭｏｌＳｃｉ，２０１８，１９（８）：
２４１８．ＤＯＩ：１０．３３９０／ｉｊｍｓ１９０８２４１８．

［３３］ＯＫＡＭＯＴＯＴ，ＭＯＲＩＮＯＫ，ＵＧＩＳ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ
ｐｏｔｅｎｔｉａｔｅｓｅｎｄｕｒａｎｃｅｅｘｅｒｃｉｓｅｔｈｒｏｕｇｈｉｎｔｅｓｔｉｎａｌａｃｅｔａｔｅ
ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＡｍＪＰｈｙｓｉｏｌＥｎｄｏｃｒｉｎｏｌＭｅｔａｂ，２０１９，３１６
（５）：Ｅ９５６－Ｅ９６６．ＤＯＩ：１０．１１５２／ａｊｐｅｎｄｏ．００５１０．２０１８．

［３４］ＮＡＹＫ，ＪＯＬＬＥＴＭ，ＧＯＵＳＴＡＲＤＢ，ｅｔａｌ．Ｇｕｔｂａｃｔｅｒｉａ
ａｒｅｃｒｉｔｉｃａｌｆｏｒｏｐｔｉｍａｌｍｕｓｃｌｅｆｕｎｃｔｉｏｎ：ａｐｏｔｅｎｔｉａｌｌｉｎｋｗｉｔｈ
ｇｌｕｃｏｓｅｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓ［Ｊ］．ＡｍＪＰｈｙｓｉｏｌＥｎｄｏｃｒｉｎｏｌＭｅｔａｂ，
２０１９，３１７（１）：Ｅ１５８－Ｅ１７１．ＤＯＩ：１０．１１５２／ａｊｐｅｎｄｏ．
００５２１．２０１８．

［３５］ＬＡＨＩＲＩＳ，ＫＩＭ Ｈ，ＧＡＲＣＩＡＰＥＲＥＺＩ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｇｕｔ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓｓｋｅｌｅｔａｌｍｕｓｃｌｅｍａｓｓａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎｉｎ
ｍｉｃｅ［Ｊ］．ＳｃｉＴｒａｎｓｌＭｅｄ，２０１９，１１（５０２）：ｅａａｎ５６６２．
ＤＯＩ：１０．１１２６／ｓｃｉｔｒａｎｓｌｍｅｄ．ａａｎ５６６２．

（收稿：２０２３０３３０；修回：２０２３０５１２）

（编辑　汪勤俭）
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