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炎症性肠病患者重点肠道菌群特征及危险因素分析
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【摘要】　目的　本研究旨在探讨炎症性肠病（ＩＢＤ）患者与健康对照组在肠道菌群特征及危险因素方面的差异，以期为

ＩＢＤ的发病机制提供新的见解，并为临床防治提供参考。　方法　本研究为回顾性研究，纳入了２０２２２０２３年本院内科

门诊确诊为ＩＢＤ的患者８０例，选取同期健康人群８０例为对照。收集两组人群的基本资料，包括年龄、性别、身体质量指

数（ＢＭＩ）、糖尿病及高血压病史等，并记录了可能的危险因素，如家族病史、吸烟史、非甾体抗炎药（ＮＳＡＩＤｓ）使用情况、

高脂饮食习惯、抗生素使用史等。同时，采集了每位参与者的新鲜粪便样本，采用梯度稀释法对样本中的肠道菌群进行

培养，检测两组大肠埃希菌、双歧杆菌、乳酸杆菌、脆弱拟杆菌及肠球菌的数量。　结果　ＩＢＤ患者与健康对照组在年

龄、性别、ＢＭＩ等方面无显著差异。在肠道菌群方面，ＩＢＤ患者的大肠埃希菌数量显著高于健康对照组（Ｐ＝０．００２），而双

歧杆菌和乳酸杆菌的数量则显著低于对照组（Ｐ＜０．０５）。脆弱拟杆菌和肠球菌在ＩＢＤ患者中的数量也有所增加（犘＝

０．０２８）。单因素分析显示，ＮＳＡＩＤｓ使用（犘＝０．００６）、高脂饮食（犘＜０．００１）和抗生素使用史（犘＝０．００３）是ＩＢＤ的重要

危险因素。多因素分析进一步证实，经校正后，ＮＳＡＩＤｓ使用（ＡｄｊＯＲ＝３．５３，９５％ ＣＩ：１．４１８．６１，犘＝０．００７）、高脂饮食

（ＡｄｊＯＲ＝２．０４，９５％ＣＩ：１．２１３．４５，犘＝０．０１）和抗生素使用史（ＡｄｊＯＲ＝２．５２，９５％ＣＩ：１．２２５．４３，犘＝０．０３）是ＩＢＤ发

病的独立危险因素。此外，大肠埃希菌数量增加（ＡｄｊＯＲ＝１．８１，９５％ ＣＩ：１．１２３．０１，犘＝０．０２）和乳酸杆菌数量减少

（ＡｄｊＯＲ＝０．５３，９５％ＣＩ：０．３４０．７５，犘＜０．００１）也与ＩＢＤ发病显著相关。　结论　ＩＢＤ患者的肠道菌群特征存在明显

差异，特别是大肠埃希菌数量增加和乳酸杆菌数量减少。此外，ＮＳＡＩＤｓ使用、高脂饮食习惯和抗生素使用史是ＩＢＤ的

重要危险因素。这些发现提示调节肠道菌群和控制相关危险因素可能有助于ＩＢＤ的预防和治疗。

【关键词】　炎症性肠病；肠道菌群；危险因素

【文献标识码】　Ａ　　　 【文章编号】　１６７３５２３４（２０２５）０５０６４７０５

［犑狅狌狉狀犪犾狅犳犘犪狋犺狅犵犲狀犅犻狅犾狅犵狔．２０２５Ｍａｙ；２０（０５）：６４７－６５０，６５５．］

犃狀犪犾狔狊犻狊狅犳犽犲狔犵狌狋犿犻犮狉狅犫犻狅狋犪犮犺犪狉犪犮狋犲狉犻狊狋犻犮狊犪狀犱狉犻狊犽犳犪犮狋狅狉狊犻狀狆犪狋犻犲狀狋狊狑犻狋犺犻狀犳犾犪犿犿犪狋狅狉狔犫狅狑犲犾犱犻狊犲犪狊犲

ＨＥ Ｗｕ
１，ＣＡＯ Ｂｉｎ

２，ＺＨＡＮＧＪｉａｙｏｕ
３
　 （１．犇犲狆犪狉狋犿犲狀狋狅犳犐狀狋犲狉狀犪犾犕犲犱犻犮犻狀犲，犌犪狀狕犻犜犻犫犲狋犪狀犃狌狋狅狀狅犿狅狌狊

犘狉犲犳犲犮狋狌狉犲犎犲犪犾狋犺犛犮犺狅狅犾犃犳犳犻犾犻犪狋犲犱犎狅狊狆犻狋犪犾，犌犪狀狕犻６２６００１，犛犻犮犺狌犪狀，犆犺犻狀犪；２．犇犲狆犪狉狋犿犲狀狋狅犳犕犲犱犻犮犪犾犚犲犮狅狉犱狊，犌犪狀狕犻

犜犻犫犲狋犪狀犃狌狋狅狀狅犿狅狌狊犘狉犲犳犲犮狋狌狉犲犎犲犪犾狋犺犛犮犺狅狅犾犃犳犳犻犾犻犪狋犲犱犎狅狊狆犻狋犪犾；３．犇犲狆犪狉狋犿犲狀狋狅犳犎犲犿犪狋狅犾狅犵狔犪狀犱犚犺犲狌犿犪狋狅犾狅犵狔，

狋犺犲犛犲犮狅狀犱犃犳犳犻犾犻犪狋犲犱犎狅狊狆犻狋犪犾狅犳犆犺犲狀犵犱狌犕犲犱犻犮犪犾犆狅犾犾犲犵犲，４１６犎狅狊狆犻狋犪犾狅犳犖狌犮犾犲犪狉犐狀犱狌狊狋狉狔）

【犃犫狊狋狉犪犮狋】　犗犫犼犲犮狋犻狏犲　Ｔｈｉｓｓｔｕｄｙａｉｍｓｔｏｅｘｐｌｏｒｅｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｎｄｒｉｓｋｆａｃｔｏｒｓ

ｂｅｔｗｅｅｎｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙｂｏｗｅｌｄｉｓｅａｓｅ（ＩＢＤ）ａｎｄａｈｅａｌｔｈｙｃｏｎｔｒｏｌｇｒｏｕｐ，ｐｒｏｖｉｄｉｎｇｎｅｗｉｎｓｉｇｈｔｓｉｎｔｏｔｈｅ

ｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓｏｆＩＢＤａｎｄｏｆｆｅｒｉｎｇｇｕｉｄａｎｃｅｆｏｒｃｌｉｎｉｃａｌｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎａｎｄｔｒｅａｔｍｅｎｔ．　犕犲狋犺狅犱狊　Ｔｈｉｓｗａｓａｒｅｔｒｏｓｐｅｃｔｉｖｅ

ｓｔｕｄｙｔｈａｔｉｎｃｌｕｄｅｄ８０ｐａｔｉｅｎｔｓｄｉａｇｎｏｓｅｄｗｉｔｈＩＢＤａｔｔｈｅｉｎｔｅｒｎａｌｍｅｄｉｃｉｎｅｏｕｔｐａｔｉｅｎｔｃｌｉｎｉｃｏｆｏｕｒｈｏｓｐｉｔａｌｂｅｔｗｅｅｎ２０２２

ａｎｄ２０２３．Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌｌｙ，８０ｈｅａｌｔｈｙｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｆｒｏｍｔｈｅｓａｍｅｐｅｒｉｏｄｗｅｒｅｓｅｌｅｃｔｅｄａｓｃｏｎｔｒｏｌｓ．Ｂａｓｉｃｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，

ｉｎｃｌｕｄｉｎｇａｇｅ，ｇｅｎｄｅｒ，ｂｏｄｙｍａｓｓｉｎｄｅｘ（ＢＭＩ），ｈｉｓｔｏｒｙｏｆｄｉａｂｅｔｅｓａｎｄｈｙｐｅｒｔｅｎｓｉｏｎ，ａｎｄｐｏｔｅｎｔｉａｌｒｉｓｋｆａｃｔｏｒｓｓｕｃｈａｓ

ｆａｍｉｌｙｈｉｓｔｏｒｙ，ｓｍｏｋｉｎｇｈｉｓｔｏｒｙ，ｎｏｎｓｔｅｒｏｉｄａｌａｎｔｉｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙｄｒｕｇ（ＮＳＡＩＤｓ）ｕｓｅ，ｈｉｇｈｆａｔｄｉｅｔｈａｂｉｔｓ，ａｎｄａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ

ｕｓｅｈｉｓｔｏｒｙ，ｗｅｒｅｃｏｌｌｅｃｔｅｄｆｒｏｍｂｏｔｈｇｒｏｕｐｓ．Ｆｒｅｓｈｆｅｃａｌｓａｍｐｌｅｓｗｅｒｅｃｏｌｌｅｃｔｅｄｆｒｏｍｅａｃｈｐａｒｔｉｃｉｐａｎｔ，ａｎｄｔｈｅｇｕｔ

ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｉｎｔｈｅｓａｍｐｌｅｓｗｅｒｅｃｕｌｔｕｒｅｄｕｓｉｎｇｔｈｅｇｒａｄｉｅｎｔｄｉｌｕｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｔｏｄｅｔｅｃｔｔｈｅｑｕａｎｔｉｔｉｅｓｏｆ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻，

犅犻犳犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿，犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊，犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狊犳狉犪犵犻犾犻狊，ａｎｄ犈狀狋犲狉狅犮狅犮犮狌狊ｉｎｂｏｔｈｇｒｏｕｐｓ．　犚犲狊狌犾狋狊　Ｔｈｅｒｅｗｅｒｅｎｏ

ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎａｇｅ，ｇｅｎｄｅｒ，ｏｒＢＭＩｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅＩＢＤｐａｔｉｅｎｔｓａｎｄｔｈｅｈｅａｌｔｈｙｃｏｎｔｒｏｌｇｒｏｕｐ．Ｉｎｔｅｒｍｓｏｆｇｕｔ

ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ，ｔｈｅｑｕａｎｔｉｔｙｏｆ犈．犮狅犾犻ｗａｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｈｉｇｈｅｒｉｎＩＢＤｐａｔｉｅｎｔｓｔｈａｎｉｎｔｈｅｃｏｎｔｒｏｌｇｒｏｕｐ（犘＝０．００２），ｗｈｉｌｅ

ｔｈｅｑｕａｎｔｉｔｉｅｓｏｆ犅犻犳犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿ａｎｄ犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊ｗｅｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｌｏｗｅｒ（犘＜０．０５）．Ｔｈｅｑｕａｎｔｉｔｉｅｓｏｆ犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狊

犳狉犪犵犻犾犻狊ａｎｄ犈狀狋犲狉狅犮狅犮犮狌狊ｗｅｒｅａｌｓｏｉｎｃｒｅａｓｅｄｉｎＩＢＤｐａｔｉｅｎｔｓ（犘＝０．０２８）．ＵｎｉｖａｒｉａｔｅａｎａｌｙｓｉｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔＮＳＡＩＤｓｕｓｅ

（犘＝０．００６），ａｈｉｇｈｆａｔｄｉｅｔ（犘＜０．００１），ａｎｄａｈｉｓｔｏｒｙｏｆａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｕｓｅ（犘＝０．００３）ｗｅｒｅｉｍｐｏｒｔａｎｔｒｉｓｋｆａｃｔｏｒｓｆｏｒＩＢＤ．

·７４６·

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
　
２０２５年５月　第２０卷第５期

Ｍａｙ２０２５，　Ｖｏｌ．２０，Ｎｏ．５

 【通信作者】　张家友，Ｅｍａｉｌ：６３２２５０８＠ｑｑ．ｃｏｍ

【作者简介】　何　武（１９７３），男（藏族），四川道孚人，本科，副主任医师，研究方向：从事普内科治疗工作。Ｅｍａｉｌ：１５２０８３２１５１１＠１６３．ｃｏｍ



Ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅａｎａｌｙｓｉｓｆｕｒｔｈｅｒｃｏｎｆｉｒｍｅｄｔｈａｔ，ａｆｔｅｒａｄｊｕｓｔｍｅｎｔ，ＮＳＡＩＤｓｕｓｅ（ＡｄｊｕｓｔｅｄＯＲ＝３．５３，９５％ ＣＩ：１．４１８．６１，犘

＝０．００７），ａｈｉｇｈｆａｔｄｉｅｔ（ＡｄｊｕｓｔｅｄＯＲ＝２．０４，９５％ＣＩ：１．２１３．４５，犘＝０．０１），ａｎｄａｈｉｓｔｏｒｙｏｆａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｕｓｅ（Ａｄｊｕｓｔｅｄ

ＯＲ＝２．５２，９５％ ＣＩ：１．２２５．４３，犘＝０．０３）ｗｅｒｅｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｒｉｓｋｆａｃｔｏｒｓｆｏｒｔｈｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆＩＢＤ．Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌｌｙ，ａｎ

ｉｎｃｒｅａｓｅｄｑｕａｎｔｉｔｙｏｆ犈．犮狅犾犻 （ＡｄｊｕｓｔｅｄＯＲ＝１．８１，９５％ ＣＩ：１．１２３．０１，犘＝０．０２）ａｎｄａｄｅｃｒｅａｓｅｄｑｕａｎｔｉｔｙｏｆ

犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊（ＡｄｊｕｓｔｅｄＯＲ＝０．５３，９５％ ＣＩ：０．３４０．７５，犘＜０．００１）ｗｅｒｅａｌｓｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｔｈｅｏｎｓｅｔｏｆ

ＩＢＤ．　犆狅狀犮犾狌狊犻狅狀　ＩＢＤｐａｔｉｅｎｔｓｅｘｈｉｂｉｔｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ，ｐａｒｔｉｃｕｌａｒｌｙａｎｉｎｃｒｅａｓｅｉｎ

ＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉａｎｄａｄｅｃｒｅａｓｅｉｎＬａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ．Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ，ＮＳＡＩＤｓｕｓｅ，ｈｉｇｈｆａｔｄｉｅｔｈａｂｉｔｓ，ａｎｄａｈｉｓｔｏｒｙｏｆａｎｔｉｂｉｏｔｉｃ

ｕｓｅａｒｅｉｍｐｏｒｔａｎｔｒｉｓｋｆａｃｔｏｒｓｆｏｒＩＢＤ．Ｔｈｅｓｅｆｉｎｄｉｎｇｓｓｕｇｇｅｓｔｔｈａｔｍｏｄｕｌａｔｉｎｇｔｈｅｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａａｎｄｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇｒｅｌａｔｅｄ

ｒｉｓｋｆａｃｔｏｒｓｍａｙｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｔｏｔｈｅｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎａｎｄｔｒｅａｔｍｅｎｔｏｆＩＢＤ．

【犓犲狔狑狅狉犱狊】　ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙｂｏｗｅｌｄｉｓｅａｓｅ；ｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ；ｒｉｓｋｆａｃｔｏｒｓ

　　炎症性肠病（Ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙｂｏｗｅｌｄｉｓｅａｓｅ，ＩＢＤ）

是一种慢性、复发性的胃肠道疾病，主要包括克罗恩病

（Ｃｒｏｈｎｓｄｉｓｅａｓｅ，ＣＤ）和溃疡性结肠炎（Ｕｌｃｅｒａｔｉｖｅ

ｃｏｌｉｔｉｓ，ＵＣ）
［１］。近年来ＩＢＤ的发病率在全球范围内

呈上升趋势，特别是在工业化国家和地区［２］。尽管

ＩＢＤ的确切病因尚不完全清楚但目前认为其发病机制

涉及遗传易感性、免疫系统异常、环境因素以及肠道微

生物群的改变等多方面因素的综合作用［３４］。肠道微

生物群在宿主健康中扮演着至关重要的角色，它不仅

参与营养吸收、代谢调控还与宿主免疫系统相互作用

共同维护肠道屏障功能。近年来的研究表明ＩＢＤ患

者的肠道菌群存在显著的失调现象，即所谓的“菌群失

调”，这可能是ＩＢＤ发病的关键环节之一
［５６］。然而关

于ＩＢＤ患者肠道菌群的具体变化特征及其与疾病发

展的关系仍需进一步探究。

本研究旨在通过比较８０例炎症性肠病患者与８０

名健康对照者的肠道菌群特征，探讨ＩＢＤ患者肠道内

特定菌群的数量变化，并分析可能的危险因素。通过

这一研究希望揭示ＩＢＤ患者肠道菌群的异常模式，并

识别出与ＩＢＤ发病相关的潜在危险因素，为进一步的

临床治疗提供理论依据。

对象与方法

１　对象

本研究是一项回顾性研究，纳入了２０２２年１月

２０２３年１２月期间在本院内科门诊被确诊为ＩＢＤ的患

者８０例为观察组，以及８０例年龄、性别相匹配的健康

个体作为对照组。所有参与者均在本院门诊内科招

募，并签署了知情同意书。

ＩＢＤ患者的纳入标准为：经临床诊断和内镜检查

确认的ＩＢＤ患者，包括克罗恩病和溃疡性结肠炎。排

除标准包括：年龄小于１８岁、有其他消化系统疾病、免

疫抑制剂使用史或严重合并症。健康对照组的纳入标

准为：年龄、性别与病例组匹配，且无ＩＢＤ及其他消化

系统疾病史的个体。

２　数据收集

收集了包括年龄、性别、ＢＭＩ、糖尿病和高血压病

史等一般资料。同时，通过问卷调查收集了家族病史、

吸烟史、ＮＳＡＩＤｓ使用、高脂饮食、抗生素使用史、体力

活动情况、饮酒习惯和避孕药使用情况等信息。

肠道菌群分析：采用梯度稀释法对参与者的新鲜

粪便样本进行肠道菌群培养。主要检测的菌种包括大

肠埃希菌、双歧杆菌、乳酸杆菌、脆弱拟杆菌和肠球菌。

菌群数量以ｌｏｇＣＦＵ／ｇ粪便计算，并记录均值及标准

差。

３　统计分析

所有统计分析均使用ＳＰＳＳ２６．０进行，对于一般

资料和生化指标的比较，采用ｔ检验（对于连续变量）

和χ２检验（对于分类变量）计算狋值和犘 值，以评估

两组之间的差异是否具有统计学意义。多因素分析采

用逻辑回归模型对筛选出的危险因素进行多因素分

析，计算校正后的优势比（ＡｄｊＯＲ）及其９５％置信区

间（ＣＩ），以评估各因素在ＩＢＤ发病中的独立作用。以

犘 值小于０．０５作为统计学显著性的标准。

结　果

１　两组一般资料比较

年龄、性别、ＢＭＩ、糖尿病、高血压以及总胆固醇和

甘油三酯在ＩＢＤ患者和健康对照组之间没有显著差

异（均犘＞０．０５）。见表１。

表１　炎症性肠病患者与健康对照组一般资料比较

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犱犪狋犪犫犲狋狑犲犲狀狆犪狋犻犲狀狋狊狑犻狋犺

犻狀犳犾犪犿犿犪狋狅狉狔犫狅狑犲犾犱犻狊犲犪狊犲犪狀犱犺犲犪犾狋犺狔犮狅狀狋狉狅犾犵狉狅狌狆

变量
炎症性肠病患者

（狀＝８０）

健康对照组

（狀＝８０）
狋值／χ

２值 犘 值

年龄（岁） ４２．５１±１２．３２ ４１．８１±１１．９１ ０．６１ ０．５５

性别（男／女） ４０／４０ ３８／４２ ０．１２ ０．７５

ＢＭＩ（ｋｇ／ｍ
２） ２２．６１±３．４２ ２３．１２±３．１３ １．２１ ０．２３

糖尿病（是／否） ８／７２ ５／７５ ０．６１ ０．４４

高血压（是／否） １２／６８ ８／７２ ０．７２ ０．４０

总胆固醇（ｍｍｏｌ／Ｌ） ４．８１±０．９２ ４．９３±０．８１ １．０３ ０．３２

甘油三酯（ｍｍｏｌ／Ｌ） １．２２±０．５１ １．１５±０．４１ ２．３１ ０．３３

２　两组重点肠道菌群数量对比

ＩＢＤ患者的大肠埃希菌、乳酸杆菌和肠球菌数量
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显著高于健康对照组（犘 值分别为０．００２、＜０．００１和

０．００４）。双歧杆菌和脆弱拟杆菌的数量在炎症性肠病

患者中显著低于健康对照组（犘 值分别为０．００５和

０．０２８）。见表２。

表２　炎症性肠病患者与健康对照组肠道菌群数量对比

犜犪犫犾犲２　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳犵狌狋犿犻犮狉狅犫犻狅狋犪狇狌犪狀狋犻狋犻犲狊犫犲狋狑犲犲狀狆犪狋犻犲狀狋狊

狑犻狋犺犻狀犳犾犪犿犿犪狋狅狉狔犫狅狑犲犾犱犻狊犲犪狊犲犪狀犱犺犲犪犾狋犺狔犮狅狀狋狉狅犾犵狉狅狌狆

细菌种类
炎症性肠病患者

（狀＝８０）

健康对照组

（狀＝８０）
狋值 犘 值

大肠埃希菌（ｌｏｇＣＦＵ／ｇ） ６．２２±０．８１ ５．８１±０．６２ ３．１ ０．００２

双歧杆菌（ｌｏｇＣＦＵ／ｇ） ６．０３±０．９１ ６．５１±０．７３ －２．８ ０．００５

乳酸杆菌（ｌｏｇＣＦＵ／ｇ） ５．５１±０．７１ ６．２１±０．５２ －４．２ ＜０．００１

脆弱拟杆菌（ｌｏｇＣＦＵ／ｇ） ５．８２±０．８１ ５．２３±０．５３ ２．２ ０．０２８

肠球菌（ｌｏｇＣＦＵ／ｇ） ６．４１±０．９１ ５．９２±０．７４ ２．９ ０．００４

３　炎症性肠病患者危险因素单因素分析

使用ＮＳＡＩＤｓ、高脂饮食和抗生素使用史与炎症

性肠病的风险增加显著相关（犘 值分别为０．００６、＜

０．００１和０．００３）。家族病史、吸烟史、体力活动不足、

饮酒过量和长期使用避孕药与炎症性肠病的风险增加

没有显著相关性（均犘＞０．０５）。见表３。

表３　炎症性肠病患者危险因素单因素分析

犜犪犫犾犲３　犝狀犻狏犪狉犻犪狋犲犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狉犻狊犽犳犪犮狋狅狉狊犻狀狆犪狋犻犲狀狋狊狑犻狋犺

犻狀犳犾犪犿犿犪狋狅狉狔犫狅狑犲犾犱犻狊犲犪狊犲

危险因素
炎症性肠病患者

（狀＝８０）

健康对照组

（狀＝８０）
χ２值 犘 值

家族病史（是／否） １０／７０ ５／７５ ２．１２ ０．１５

吸烟史（是／否） ２０／６０ ２５／５５ ０．５１ ０．４８

ＮＳＡＩＤｓ使用（是） １５（１８．７５％） ５（６．２５％） ７．６ ０．００６

高脂饮食（是） ４０（５０．０％） ２０（２５．０％） １２．５ ＜０．００１

抗生素使用史（是） ２５（３１．２５％） １０（１２．５％） ９．０ ０．００３

体力活动不足（是） １０（１２．５％） ５（６．２５％） ２．０ ０．１６

饮酒过量（是） １０（１２．５％） １５（１８．７５％） １．６ ０．２１

长期使用避孕药（是） ５（６．２５％） １０（１２．５％） ３．８ ０．０５

４　炎症性肠病患者危险因素多因素分析

在多因素分析中，ＮＳＡＩＤｓ使用、高脂饮食和抗生

素使用史仍然是炎症性肠病的显著危险因素（犘 值分

别为０．００７、０．０１和０．０３）。乳酸杆菌的数量与炎症

性肠病的风险降低显著相关（犘＜０．００１），而大肠埃希

菌的数量与风险增加相关（犘＝０．０２）。双歧杆菌、脆

弱拟杆菌和肠球菌的数量在多因素分析中与炎症性肠

病的风险没有显著相关性（均犘＞０．０５）。见表４。

讨　论

本研究通过对比分析ＩＢＤ患者与健康对照之间

重点肠道菌群的数量差异及可能危险因素，结果发现

与健康对照组相比，ＩＢＤ患者的大肠埃希菌、乳酸杆菌

和肠球菌数量显著增加，而双歧杆菌和脆弱拟杆菌数

量显著减少。单因素分析显示，ＮＳＡＩＤｓ使用、高脂饮

食和抗生素使用史与ＩＢＤ风险增加相关。多因素分

析进一步确认了 ＮＳＡＩＤｓ使用和高脂饮食为ＩＢＤ的

独立危险因素，同时发现乳酸杆菌数量的减少与ＩＢＤ

风险增加独立相关。

表４　炎症性肠病患者危险因素多因素分析

犜犪犫犾犲４　犕狌犾狋犻狏犪狉犻犪狋犲犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狉犻狊犽犳犪犮狋狅狉狊犻狀狆犪狋犻犲狀狋狊

狑犻狋犺犻狀犳犾犪犿犿犪狋狅狉狔犫狅狑犲犾犱犻狊犲犪狊犲

变量
校正后的优势比

（ＡｄｊＯＲ）
９５％置信区间

（ＣＩ）
犘 值

家族史（是ｖｓ否） １．２４ ０．６２－１．３１ ０．４２

吸烟史（是ｖｓ否） ０．９１ ０．８２－１．１２ ０．２２

ＮＳＡＩＤｓ使用（是ｖｓ否） ３．５３ １．４１－８．６１ ０．００７

高脂饮食（是ｖｓ否） ２．０４ １．２１－３．４５ ０．０１

抗生素使用史（是ｖｓ否） ２．５２ １．２２－５．４３ ０．０３

大肠埃希菌 １．８１ １．１２－３．０１ ０．０２

双歧杆菌 ０．７２ ０．５２－１．０３ ０．０６

乳酸杆菌 ０．５３ ０．３４－０．７５ ＜０．００１

脆弱拟杆菌 １．３１ ０．８１－２．１４ ０．２９

肠球菌 １．４２ ０．９１－２．２３ ０．１４

关于肠道菌群的变化，研究表明ＩＢＤ患者的肠道

菌群多样性和优势菌群的组成发生了变化［７８］。例如，

ＩＢＤ患者中双歧杆菌数量减少而肠球菌数量增多
［９］。

这些变化可能与疾病的活动性和严重程度有关并且可

能是疾病进展的一个标志。要改善ＩＢＤ患者的肠道

菌群组成需要了解饮食与肠道微生物之间的复杂相互

作用。根据现有的研究，饮食不仅影响肠道微生物的

组成还通过多种信号通路调节ＩＢＤ 的发生和发

展［１０１１］。因此调整饮食习惯是管理ＩＢＤ并可能改善

其症状的有效方法之一。研究表明某些特定的饮食模

式对ＩＢＤ患者有益。例如，地中海饮食、抗炎饮食、低

纤维饮食、特定碳水化合物饮食和植物基饮食等已被

发现有助于获得ＩＢＤ临床缓解
［１２１３］。这些饮食通常

富含纤维、低脂肪、低糖和高量的抗氧化剂有助于维持

肠道健康和平衡肠道菌群。对于ＩＢＤ患者来说某些

食物可能会引起不适或加重病情。例如克罗恩病患者

常见的不耐受食物包括乳制品、生冷食物和油腻食物

等。因此识别并避免这些不耐受的食物是重要的一

步。

从已有的文献中可以看出饮食习惯对ＩＢＤ的影

响具有复杂性。例如，低纤维和高脂肪饮食与ＣＤ风

险增加相关，而高纤维和水果摄入与 ＵＣ风险降低相

关［１４］。此外特定的饮食模式如低纤维饮食可以改善

腹泻型肠易激综合征患者的症状［１５１６］。这表明饮食在

ＩＢＤ的发展中起着重要作用可能通过影响肠道菌群的

组成来发挥作用。低纤维饮食对ＩＢＤ患者的影响主

要体现在其对功能性胃肠症状的改善上，但对其肠道

微生物群和炎症标志物的影响则较为有限。低纤维饮

食被证明可以有效减轻功能性胃肠症状。在一项针对

ＩＢＳ患者的随机对照试验中，与澳大利亚饮食相比，低

纤维饮食显著降低了整体胃肠道症状评分［１７］。此外，

·９４６·

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
　
２０２５年５月　第２０卷第５期

Ｍａｙ２０２５，　Ｖｏｌ．２０，Ｎｏ．５



至少有１０项随机对照试验或随机比较试验显示，低纤

维饮食在５０％至８０％的ＩＢＳ患者中导致临床反应，特

别是在缓解腹胀、排气、腹泻和总体症状方面［１８］。这

表明低纤维饮食对于改善ＩＢＤ患者的某些功能性胃

肠症状是有益的。然而关于低纤维饮食对ＩＢＤ患者

肠道微生物群和炎症标志物的影响证据则不那么一

致。一项研究发现，低纤维饮食减少了粪便中被认为

调节免疫反应的微生物的丰度，但并未对炎症标志物

产生显著影响［１９２０］。另一项系统评价和荟萃分析也指

出，低纤维饮食虽然能够改善功能性胃肠症状和生活

质量，但对于改善粪便一致性、黏膜炎症等方面的效果

并不显著［２１］。这表明低纤维饮食可能通过其他机制

（如减少功能性胃肠症状）而非直接影响肠道微生物群

或炎症标志物来发挥作用。

此外，ＮＳＡＩＤｓ的使用被发现与ＩＢＤ的风险增加

有关。ＮＳＡＩＤｓ通过改变肠道菌群的组成和功能加剧

了炎症反应［２２２３］。这一点在我们的研究结果中也得到

了体现，即 ＮＳＡＩＤｓ使用是ＩＢＤ的一个独立危险因

素。ＮＳＡＩＤｓ与ＩＢＤ风险增加之间的具体机制涉及多

个方面。ＮＳＡＩＤｓ通过抑制前列腺素的合成，影响胃

肠道黏膜的保护作用和修复能力。前列腺素是胃肠道

黏膜的重要保护因子，能够促进黏膜血流、减少黏膜损

伤，并具有抗炎作用［２４］。ＮＳＡＩＤｓ还通过影响线粒体

氧化磷酸化过程，与磷脂相互作用，启动生化变化，损

害胃肠道屏障功能。这种损害导致肠道通透性增加，

进而引发低度炎症反应［２５］。此外ＮＳＡＩＤｓ抑制ＣＯＸ

酶（包括ＣＯＸ１和ＣＯＸ２），这些酶在维持胃肠道健

康中起着关键作用。ＣＯＸ１通常被认为是“保护性”

ＣＯＸ，因为它参与了胃肠道黏膜的保护机制；而ＣＯＸ

２则与炎症反应相关
［２６］。长期使用 ＮＳＡＩＤｓ还可能

导致特定区域的胃肠道黏膜损伤，如小肠溃疡和出血

等严重并发症［２７］。这些损伤可能进一步加剧炎症反

应，形成恶性循环。

综上所述，本研究结果强调了饮食习惯和药物使

用对ＩＢＤ发病机制的影响。这些发现提示在ＩＢＤ的

管理中除了传统的医疗干预外，调整饮食习惯和避免

不必要的药物使用也是重要的策略。未来的研究应该

进一步探索如何通过调节肠道菌群来优化ＩＢＤ的治

疗方案。
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