
ＤＯＩ：１０．１３３５０／ｊ．ｃｊｐｂ．２５０４０４ ·论著·
益生菌辅助治疗对Ｈ型高血压患者临床指标改善
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【摘要】　目的　本研究旨在探讨益生菌辅助治疗对Ｈ型高血压患者临床指标改善及肠道微生态的影响。　方法　通
过对Ｈ型高血压患者进行益生菌辅助治疗与常规治疗的比较分析，评估了治疗前后的血压变化、脂质代谢相关指标（包
括同型半胱氨酸Ｈｃｙ、脂联素指数ＬＡＰ和甘油三酯葡萄糖指数ＴｙＧ）以及肠道菌群的变化。　结果　治疗前，对照组
和益生菌治疗组的收缩压和舒张压均值分别为１３９．８９±３．１１ｍｍＨｇ／９０．０８±１．９９ｍｍＨｇ和１４０．１３±３．２５ｍｍＨｇ／
８９．９７±１．９９ｍｍＨｇ，两组间差异无统计学意义（犘＞０．０５）。治疗后，对照组的收缩压和舒张压分别降至１３７．９９±３．７０
ｍｍＨｇ和８８．１８±２．５２ｍｍＨｇ，而益生菌治疗组显著降至１３１．９４±２．６１ｍｍＨｇ和８２．０３±２．０１ｍｍＨｇ（犘＜０．００１）。
益生菌治疗组在治疗后收缩压和舒张压的下降幅度均大于对照组（犘＜０．００１）。在脂质代谢指标方面，益生菌治疗组的
Ｈｃｙ水平从１５．０５±１．４３μｍｏｌ／Ｌ降至１１．９９±０．８３μｍｏｌ／Ｌ，对照组从１５．０５±１．４３μｍｏｌ／Ｌ降至１３．９３±０．８２μｍｏｌ／Ｌ
（犘＜０．００１）。ＬＡＰ指数和ＴｙＧ指数在益生菌治疗组也有显著下降（犘＜０．００１）。肠道菌群分析显示，益生菌治疗增加
了有益菌如双歧杆菌科、乳杆菌科的相对丰度，同时降低了潜在有害菌属如肠杆菌科、链球菌科的相对丰度。益生菌治
疗还提高了肠道菌群的多样性和均匀度，益生菌组的Ｓｈａｎｎｏｎ指数显著高于对照组，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数显著低于对照组（犘＜
０．００１）。　结论　益生菌辅助治疗能够显著改善Ｈ型高血压患者的血压控制和脂质代谢指标，并对肠道微生态产生积
极影响。这些结果支持益生菌作为Ｈ型高血压患者辅助治疗手段的潜在价值。
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　　高血压是全球范围内最常见的慢性病之一［１］，已
成为心血管疾病、脑卒中和肾脏疾病的重要危险因
素［２］。根据世界卫生组织的统计［３］，约有１１亿人受到
高血压的影响，且这一数字仍在不断上升［４］。Ｈ型高
血压是指伴有高同型半胱氨酸（Ｈｃｙ）水平升高的高血
压［５］，其特征为血压升高与Ｈｃｙ浓度≥１０μｍｏｌ／Ｌ的
结合。研究表明，Ｈ型高血压在中国人群中尤为普
遍，约占高血压患者的７５％以上，且与脑卒中和心血
管事件的发生密切相关［６７］。

近年来，越来越多的研究关注肠道微生物群在高
血压及其相关疾病中的作用［８］。肠道微生物群不仅参
与营养物质的代谢，还对宿主的免疫系统和代谢功能
产生深远影响。肠道微生态失衡与多种代谢性疾病、
心血管疾病及高血压的发生密切相关［９］。益生菌作为
调节肠道微生态的重要手段，已被证实在改善肠道健
康、增强免疫功能和降低炎症反应方面具有积极作用。

已有研究显示，益生菌的补充可以改善高血压患
者的临床指标，如降低血压、改善胰岛素抵抗和降低
Ｈｃｙ水平［１０］。然而，关于益生菌对Ｈ型高血压患者
的具体影响及其对肠道微生态的调节作用仍缺乏系统
性的研究。因此，本研究旨在探讨益生菌辅助治疗对
Ｈ型高血压患者临床指标的改善效果及其对肠道微
生态的影响，以期为Ｈ型高血压的综合治疗提供新的
思路和策略。

对象与方法
１　研究对象

本研究依托贵阳地区多家临床单位的协同研究，
所有数据均通过标准化流程收集和审核，所有数据均
来自符合伦理与质量控制标准的临床研究单位，纳入
２０２３年６月至２０２４年６月Ｈ型高血压患者１３７０
例，分为对照组（６８５例）和益生菌治疗组（６８５例）。两
组年龄４０～７０岁，ＢＭＩ１８．５～２９．９。但确保样本中
性别均衡。生活习惯：包括吸烟和饮酒状况。两组患
者治疗方案如下：对照组给予马来酸依那普利叶酸片
（深圳

"

萨制药有限公司生产；国药准字Ｈ２０１０３７２３；
规格：马来酸依那普利５ｍｑ，叶酸０．４ｍｇ）２片口服，

每天１次。益生菌治疗组在对照组的基础上增加益生
菌口服双歧杆菌三联活菌胶囊（厂商：丽珠集团丽珠制
药厂；国药准字：Ｓ１０９６００４０）口服剂量４２０ｍｇ／次，２
次／ｄ辅助治疗，两组观察时间均为４周。
２　研究方法
２．１　临床指标检测　包括血压、Ｈｃｙ、ＬＡＰ、ＴｙＧ指
数等，分别在治疗前后进行检测。
２．１．１　血压监测　血压作为高血压患者的主要临床
指标，采用自动化血压计在患者静息状态下测量，分别
记录收缩压和舒张压。测量前需确保患者至少休息５
ｍｉｎ，避免咖啡因和烟草等刺激物的摄入。每次测量
三次，取平均值作为最终结果。
２．１．２　同型半胱氨酸（Ｈｃｙ）水平　Ｈｃｙ水平是评估
Ｈ型高血压患者的重要生化指标。通过清晨空腹静
脉血样本，采用高效液相色谱法（ＨＰＬＣ）或酶联免疫
吸附测定（ＥＬＩＳＡ）方法测定血浆中Ｈｃｙ的浓度。
２．１．３　脂联素指数（ＬＡＰ）　ＬＡＰ是评估腹部肥胖和
胰岛素抵抗的指标，计算公式为：ＬＡＰ＝［腰围（ｃｍ）
６５（男）／５８（女）］×空腹甘油三酯（ｍｍｏｌ／Ｌ）。腰围的
测量在患者空腹状态下进行，以厘米为单位，测量值取
腰围最大处。
２．１．４　甘油三酯葡萄糖（ＴｙＧ）指数　ＴｙＧ指数是评
估胰岛素抵抗的简便指标，计算公式为：ＴｙＧ＝ｌｎ［空
腹甘油三酯（ｍｇ／ｄＬ）×空腹血糖（ｍｇ／ｄＬ）／２］。通过
空腹静脉血样本测定空腹血糖和甘油三酯水平。
２．２　肠道微生态分析
２．２．１　样本收集与处理　收集患者在治疗前后的粪
便样本，采用无菌容器收集，并在－８０℃条件下保存。
样本收集后２４ｈ内进行ＤＮＡ提取和后续分析。
２．２．２　１６ＳｒＲＮＡ基因测序　利用粪便样本中的总
ＤＮＡ，通过ＰＣＲ扩增细菌１６ＳｒＲＮＡ基因的Ｖ３Ｖ４
区域，进行测序分析。测序结果用于评估肠道微生物
的多样性、丰富度和组成。
２．２．３　微生物群落结构分析　通过高通量测序数据，
分析肠道微生物群落的结构变化，包括菌群的多样性
指数（如Ｓｈａｎｎｏｎ和Ｓｉｍｐｓｏｎ指数）、菌群组成（如门、
属、种水平的相对丰度）以及与对照组的比较。
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３　相关性分析
将肠道微生物群落的变化与临床指标进行相关性

分析，探索特定菌群与血压、Ｈｃｙ、ＬＡＰ、ＴｙＧ指数之
间的关联。采用Ｓｐｅａｒｍａｎ或Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析，以
及回归模型评估菌群与临床指标之间的关系。
４　统计学方法

采用ＳＰＳＳ２５．０软件进行数据分析，计量资料以
均数±标准差（狓±狊）表示，组间比较采用狋检验，计数

资料采用卡方检验，计数资料以百分率（％）表示，两组
之间比较采用χ２检验。相关性分析采用Ｐｅａｒｓｏｎ相
关性分析进行。犘＜０．０５为差异有统计学意义。

结　果
１　两组患者一般情况比较

两组患者治疗前的一般临床资料无明显差异（犘
＞０．０５），结果见表１。

表１　两组患者一般情况比较
犜犪犫犾犲１　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳犵犲狀犲狉犪犾犮狅狀犱犻狋犻狅狀狊犫犲狋狑犲犲狀狋狑狅犵狉狅狌狆狊狅犳狆犪狋犻犲狀狋狊

组别 例数 男性 女性 年龄 ＢＭＩ 生活习惯
吸烟 喝酒

对照组 ６８５ ３５７（５２．１２％） ３２８（４７．８８％） ５５．３９±９．２１ ２４．０６±３．２５ ３４１ ３２６
益生菌组６８５ ３３５（４８．９１％） ３５０（５１．０９％） ５４．４７±８．６３ ２４．１８±３．３０ ３６５ ３２９
!

２／犘 １．４１３／０．２３５ １．６８３／０．１９４ ０．０２６／０．８７１
狋／犘 １．９１５／０．０５６ ０．７１６／０．４７３

２　两组患者血压变化情况比较
本研究对Ｈ型高血压患者在接受益生菌辅助治

疗与常规治疗前后的血压变化进行了比较分析。在治
疗前，对照组和益生菌治疗组的收缩压和舒张压均值
分别为１３９．８９±３．１１ｍｍＨｇ／９０．０８±１．９９ｍｍＨｇ
和１４０．１３±３．２５ｍｍＨｇ／８９．９７±１．９９ｍｍＨｇ，两组
间差异无统计学意义（犘＞０．０５）。治疗后，对照组的
收缩压和舒张压分别降至１３７．９９±３．７０ｍｍＨｇ和
８８．１８±２．５２ｍｍＨｇ，而益生菌治疗组则显著降至
１３１．９４±２．６１ｍｍＨｇ和８２．０３±２．０１ｍｍＨｇ。统计
分析表明，对照组治疗前后收缩压和舒张压的比较均
显示出显著性差异（犘＜０．００１），益生菌治疗组同样表
现出治疗前后收缩压和舒张压的显著性差异（犘＜
０．００１）。此外，两组间的比较也显示出显著性差异，益
生菌治疗组在治疗后收缩压和舒张压的下降幅度均大
于对照组（犘＜０．００１）。从治疗后情况来看，两组治疗
后收缩压的下降幅度比较显示益生菌组的下降更为显
著（犘＜０．００１）。同样，对照组治疗后舒张压下降了
１．９０ｍｍＨｇ，益生菌组治疗后舒张压下降了７．９４
ｍｍＨｇ，益生菌组的下降幅度同样更为显著（犘＜
０．００１）。
３　两组患者脂质代谢相关指标变化情况比较

本研究对Ｈ型高血压患者在接受益生菌辅助治
疗与常规治疗前后的脂质代谢指标进行了比较分析，
包括同型半胱氨酸（Ｈｃｙ）、脂联素指数（ＬＡＰ）和甘油
三酯葡萄糖（ＴｙＧ）指数。根据同型半胱氨酸（Ｈｃｙ）
水平可见，治疗前，对照组和益生菌治疗组的Ｈｃｙ水
平分别为１５．０５±１．４３μｍｏｌ／Ｌ和１４．９５±１．４２
μｍｏｌ／Ｌ，两组间差异无统计学意义（犘＝０．３１７６）。治
疗后，对照组的Ｈｃｙ水平降至１３．９３±０．８２μｍｏｌ／Ｌ，

而益生菌治疗组降至１１．９９±０．８３μｍｏｌ／Ｌ，两组治疗
后Ｈｃｙ水平比较显示益生菌组下降更为显著（犘＜
０．００１）。统计分析表明，对照组和益生菌组治疗前后
Ｈｃｙ水平的比较均显示出显著性差异（犘＜０．００１），其
中益生菌治疗组的Ｈｃｙ水平降低幅度更大（犘＜
０．００１）。根据脂联素指数（ＬＡＰ）结果可见，治疗前，对
照组和益生菌治疗组的ＬＡＰ指数分别为３０．０８±
３．２２和３０．０２±３．０７，两组间差异无统计学意义（犘＝
０．９７７）。治疗后，对照组的ＬＡＰ指数降至２７．９７±
２．５，而益生菌治疗组降至２１．９６±２．０９，两组治疗后
ＬＡＰ指数比较显示益生菌组下降更为显著（犘＜
０．００１）。对照组和益生菌组治疗前后ＬＡＰ指数的比
较均显示出显著性差异（犘＜０．００１），益生菌治疗组的
ＬＡＰ指数降低幅度更大（犘＜０．００１）。而由甘油三酯
葡萄糖（ＴｙＧ）指数结果可见，治疗前，对照组和益生菌
治疗组的ＴｙＧ指数分别为６．４９±０．３０和６．５２±
０．３２，两组间差异无统计学意义（犘＝０．４５６）。治疗
后，对照组的ＴｙＧ指数降至６．３１±０．２５，而益生菌治
疗组降至５．７９±０．２０，两组治疗后ＴｙＧ指数比较显
示益生菌组下降更为显著（犘＜０．００１）。对照组和益
生菌组治疗前后ＴｙＧ指数的比较均显示出显著性差
异（犘＜０．００１），而益生菌治疗组的ＴｙＧ指数降低幅
度更大（犘＜０．００１）。
４　两组患者肠道菌群变化情况比较

本研究进一步对比益生菌组和对照组在治疗前后
肠道菌群的变化进行了研究分析，以评估益生菌对肠
道微生态的影响。研究结果见图１。图Ａ展示了治疗
前后对照组和益生菌组患者肠道菌群相对丰度的变
化。拉克诺斯氏菌科（犔犪犮犺狀狅狊狆犻狉犪犮犲犪犲）在益生菌治
疗后，益生菌组的丰度略有下降，而治疗后对照组该菌
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属的相对丰度下降明显。有害菌种肠杆菌科
（犈狀狋犲狉狅犫犪犮狋犲狉犻犪犮犲犪犲）、链球菌科（犛狋狉犲狆狋狅犮狅犮犮犪犮犲犪犲）、
普氏菌科（犘狉犲狏狅狋犲犾犾犪犮犲犪犲）在治疗后等潜在有害菌属
的相对丰度在两治疗组中均下降，而在益生菌组中降
低更加明显。另外益生菌治疗增加了瘤胃菌科
（犚狌犿犻狀狅犮狅犮犮犪犮犲犪犲）、 双 歧 杆 菌 科
（犅犻犳犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻犪犮犲犪犲）、乳杆菌科（犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾犪犮犲犪犲）、
拟杆菌科（犅犪犮狋犲狉狅犻犱犪犮犲犪犲）、韦荣球菌科
（犞犲犻犾犾狅狀犲犾犾犪犮犲犪犲）的相对丰度。图Ｂ显示了两组患者
治疗前后Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数的变化。治疗前，对照
组和益生菌组的Ｓｈａｎｎｏｎ指数无显著差异。治疗后，
益生菌组的Ｓｈａｎｎｏｎ指数显著高于对照组，表明益生
菌治疗增加了肠道菌群的多样性。图Ｃ展示了两组
患者治疗前后Ｓｉｍｐｓｏｎ均匀度指数的变化。治疗前，
两组的Ｓｉｍｐｓｏｎ指数无显著差异。治疗后，益生菌组
的Ｓｉｍｐｓｏｎ指数显著低于对照组，这表明益生菌治疗
后肠道菌群的均匀度增加，即菌群分布更加均匀。

　　Ａ　各组患者肠道微生物菌群分布情况　Ｂ　各组患者肠道微生
物菌群的Ｓｈａｎｎｏｎ指数　Ｃ　各组患者肠道微生物菌群的Ｓｉｍｐｓｏｎ指
数。犘＜０．００１

图１　各组患者肠道微生物菌群特征
犉犻犵．１　犆犺犪狉犪犮狋犲狉犻狊狋犻犮狊狅犳狋犺犲犵狌狋犿犻犮狉狅犫犻狅犿犲犻狀犲犪犮犺犵狉狅狌狆狅犳狆犪狋犻犲狀狋狊

５　肠道菌群与脂代谢相关指标的相关性分析
进一步探讨了Ｈ型高血压患者肠道菌群与脂代

谢相关指标之间的相关性。通过统计分析，评估了不
同肠道菌群与收缩压（ＳＢＰ）、舒张压（ＤＢＰ）、同型半胱
氨酸（Ｈｃｙ）水平、脂联素指数（ＬＡＰ）、甘油三酯葡萄
糖（ＴｙＧ）指数之间的相关系数。结果见图２。拉克诺
斯氏菌科（犔犪犮犺狀狅狊狆犻狉犪犮犲犪犲）与ＳＢＰ和ＤＢＰ呈正相
关，相关系数分别为０．２５７４４５和０．３１７１８５，而与
ＬＡＰ和ＴｙＧ指数呈正相关，表明这一菌群可能与血
压的升高和脂质代谢紊乱有关。肠杆菌科
（犈狀狋犲狉狅犫犪犮狋犲狉犻犪犮犲犪犲）与ＳＢＰ和ＤＢＰ均呈显著正相
关，相关系数分别为０．３６４７２４和０．５１９５８９，提示这
一菌群可能在血压调节中起积极作用。瘤胃菌科
（犚狌犿犻狀狅犮狅犮犮犪犮犲犪犲）与ＳＢＰ呈负相关，相关系数为０．
１５４６７７，与Ｈｃｙ水平也呈负相关，表明这一菌群可能
与降低血压和Ｈｃｙ水平有关。拟杆菌科
（犅犪犮狋犲狉狅犻犱犪犮犲犪犲）与Ｈｃｙ水平呈显著负相关，相关系

数为０．６３１８１７，这可能意味着拟杆菌科细菌的减少
与Ｈｃｙ水平的升高有关。链球菌科
（犛狋狉犲狆狋狅犮狅犮犮犪犮犲犪犲）与ＴｙＧ指数呈正相关，相关系数
为０．２６７５６１，可能与脂质代谢紊乱有关。乳杆菌科
（犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾犪犮犲犪犲）与ＤＢＰ和Ｈｃｙ水平呈负相关，提
示乳杆菌科细菌可能有助于降低舒张压和Ｈｃｙ水平。
双歧杆菌科（犅犻犳犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻犪犮犲犪犲）与多个指标呈负相
关，特别是与ＴｙＧ指数的相关系数为０．７２０８０１，这
可能表明双歧杆菌科细菌的减少与代谢综合征的风险
增加有关。韦荣球菌科（犞犲犻犾犾狅狀犲犾犾犪犮犲犪犲）和普氏菌科
（犘狉犲狏狅狋犲犾犾犪犮犲犪犲）的相关性较弱，但仍显示出与ＳＢＰ
和ＤＢＰ轻微的正相关性。

图２　肠道菌群与脂代谢相关指标的相关性分析
犉犻犵．２　犆狅狉狉犲犾犪狋犻狅狀犃狀犪犾狔狊犻狊犫犲狋狑犲犲狀犌狌狋犕犻犮狉狅犫犻狅犿犲

犪狀犱犔犻狆犻犱犕犲狋犪犫狅犾犻犮犐狀犱犻犮犲狊

讨　论
本研究结果显示，益生菌辅助治疗能够显著降低

Ｈ型高血压患者的血压水平。治疗前，两组患者的血
压水平相当，这表明两组在基线特征上具有可比性。
治疗后，益生菌治疗组的收缩压和舒张压均显著低于
对照组。这一发现与现有文献研究结果一致。研究表
明，某些益生菌能够通过产生血管紧张素转换酶
（ＡＣＥ）抑制剂来降低血压［１１］。此外，益生菌还可能通
过改善内皮素功能和一氧化氮（ＮＯ）的产生来促进血
管舒张［１２］。另外也有研究表明，补充益生菌酸奶可以
显著降低高血压大鼠的血压和心脏负荷，同时增加肠
道微生物群的α多样性［１３］。此外，长期大量摄入益生
菌制品可以降低老年人患高血压的风险［１４］。这些研
究提示益生菌可能通过改变肠道菌群组成来治疗高血
压。另外，本研究发现益生菌辅助治疗显著降低了Ｈ
型高血压患者的同型半胱氨酸（Ｈｃｙ）、脂联素指数
（ＬＡＰ）和甘油三酯葡萄糖（ＴｙＧ）指数。Ｈｃｙ异常是
Ｈ型高血压患者的特点，通过多种机制（如炎症、脂质
过氧化、铁死亡和血小板活化）在内皮功能障碍、动脉
粥样硬化和血栓形成中发挥关键作用［１５１６］，降低Ｈｃｙ
能够有效改善高血压患者的代谢综合征及心血管事
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件［１７］。ＬＡＰ指数的降低可能与减少腹部肥胖和改善
胰岛素敏感性有关［１８］。益生菌能够通过刺激Ｂ细胞
分泌ｓｌｇＡ，产生初级ＢＡｓ和ＳＣＦＡｓ等代谢物，有效逆
转炎症反应［１９］，同时提高紧密连接蛋白和粘蛋白的表
达，改善受损的肠道屏障功能，降低循环ＬＰＳ水平，抑
制炎症反应［２０］。甘油三酯葡萄糖（ＴｙＧ）指数是冠状
动脉狭窄程度的独立危险因素，对于Ｈ型高血压而
言，是针对这类患者预测的重要指标［２１］。结合实验结
果表明，口服益生菌可能通过改善脂质代谢和降低胰
岛素抵抗来降低Ｈｃｙ水平这些机制可能解释了益生
菌辅助治疗在降低Ｈｃｙ、ＬＡＰ和ＴｙＧ指数方面的效
果。

进一步对肠道菌群进行分析并将其与Ｈ型高血
压患者的临床指标进行相关性分析可见，益生菌治疗
后，有益菌如双歧杆菌科、乳杆菌科的相对丰度增加，
而潜在有害菌属如肠杆菌科、链球菌科的相对丰度降
低。并且益生菌治疗显著增加了肠道菌群的多样性和
均匀度，这可能有助于提高肠道健康和功能［２２］。这些
菌群与血压和脂质代谢指标呈显著相关。特别是，
犔犪犮犺狀狅狊狆犻狉犪犮犲犪犲和犈狀狋犲狉狅犫犪犮狋犲狉犻犪犮犲犪犲与血压呈正相
关，而犅犪犮狋犲狉狅犻犱犪犮犲犪犲与Ｈｃｙ水平呈负相关。目前研
究发现乳杆菌类（犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊）中的多种菌种，如
犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊狆犾犪狀狋犪狉狌犿，犔．犺犲犾狏犲狋犻犮狌狊Ｈ９均能够作
为膳食补充缓解从多方面缓解高血压［２３，２４］。研究表
明，犔．狆犾犪狀狋犪狉狌犿能够通过改善脂质和糖代谢、抑制
代谢性炎症、调节肠道菌群的内稳态和代谢物来缓解
饮食引起的脂质代谢紊乱［２５］。此外，一项饮食干预的
研究表明利用Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓｐｌａｎｔａｒｕｍ发酵的奶酪与
高血压患者清晨收缩压和舒张压的下降存在正相关的
关系，能够显著降低代谢综合征的表征指标，包括动脉
血压值和ＢＭＩ［２６］。在高血压大鼠模型中，犔．
犺犲犾狏犲狋犻犮狌狊Ｈ９［２７］对大鼠心脏的基因表达产生了确切
的影响，可能与降血压效应相关。目前研究发现双歧
杆菌类（犅犻犳犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿）数量在高脂血症大鼠中明
显下降，表明高脂血症大鼠肠道菌群出现失衡［２８］。而
口服双歧杆菌制剂也能够明显降低ＤＯＣＡ诱导急性
盐敏感性高血压大鼠模型［２９］。针对其他菌的研究如
犈．犳犪犲犮犻狌犿被发现与血压的升高和脂质代谢紊乱有
关［３０］。但是上述研究均未直接针对Ｈ型高血压患者
人群进行研究，仅针对普通高血压人群或模式生物进
行研究。

益生菌对肠道菌群的调节作用可能通过多种机制
影响宿主的代谢健康，包括改善肠道屏障功能、调节免
疫反应和产生有益的代谢产物。此外，益生菌可能通
过影响肠道菌群的代谢途径，如短链脂肪酸的产生，进
而影响宿主的代谢健康。未来的研究应该进一步探索

益生菌对特定肠道菌群的影响，以及这些变化如何具
体影响血压和脂质代谢。此外，研究益生菌与现有降
压药物的联合治疗效果，以及个体化益生菌治疗方案
的开发，可能会为Ｈ型高血压患者提供更有效的治疗
策略。
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ＰｒｅｖｅｎｔｉｏｎａｎｄＴｒｅａｔｍｅｎｔｏｆＣｏｌｏｒｅｃｔａｌＣａｎｃｅｒ［Ｊ］．ＣｌｉｎＭｅｄ
ＩｎｓｉｇｈｔｓＯｎｃｏｌ，２０２３，１７（１）：１１７９５５４９２３１１８８２２５．

［２８］　ＪｉａｎｇＳ，ＭａＷ，ＭａＣ，ｅｔａｌ．Ａｎｅｍｅｒｇｉｎｇｓｔｒａｔｅｇｙ：ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ
ｅｎｈａｎｃｅｔｈｅｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｅｓｓｏｆｔｕｍｏｒｉｍｍｕｎｏｔｈｅｒａｐｙｖｉａｍｅｄｉａｔｉｎｇ
ｔｈｅｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ［Ｊ］．ＧｕｔＭｉｃｒｏｂｅｓ，２０２４，１６（１）：２３４１７１７．

［２９］　ＣｈｅｎＤ，ＬｅＴＨ，ＳｈａｈｉｄｉｐｏｕｒＨ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｒｏｌｅｏｆｇｕｔｄｅｒｉｖｅｄ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌａｎｔｉｇｅｎｓｏｎｌｉｖｅｒｆｉｂｒｏｓｉｓｉｎｉｔｉａｔｉｏｎａｎｄｐｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ［Ｊ］．
Ｃｅｌｌｓ，２０１９，８（１１）：１３２４．

［３０］　ＰｏｒｃａｒｉＳ，ＢｅｎｅｃｈＮ，ＶａｌｌｅｓＣｏｌｏｍｅｒＭ，ｅｔａｌ．Ｋｅｙｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｓ
ｏｆｓｕｃｃｅｓｓｉｎｆｅｃａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｔｒａｎｓｐｌａｎｔａｔｉｏｎ：Ｆｒｏｍｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ
ｔｏｃｌｉｎｉｃ［Ｊ］．ＣｅｌｌＨｏｓｔＭｉｃｒｏｂｅ，２０２３，３１（５）：７１２７３３．

［３１］　ＲｏｕｔｙＢ，ＬｅｎｅｈａｎＪＧ，ＭｉｌｌｅｒＷＨ，ｅｔａｌ．Ｆｅｃａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ
ｔｒａｎｓｐｌａｎｔａｔｉｏｎｐｌｕｓａｎｔｉＰＤ１ｉｍｍｕｎｏｔｈｅｒａｐｙｉｎａｄｖａｎｃｅｄ
ｍｅｌａｎｏｍａ：ａｐｈａｓｅＩｔｒｉａｌ［Ｊ］．ＮａｔＭｅｄ，２０２３，２９（８）：２１２１２１３２．

【收稿日期】　２０２４１１０６　【修回日期】　２０２５０１３０

·３３４·
中国病原生物学杂志
犑狅狌狉狀犪犾狅犳犘犪狋犺狅犵犲狀犅犻狅犾狅犵狔　
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