
·14·

·论　　著·

 当代医学 2025 年 第 31 卷第 28 期 

72 例腹泻型肠易激综合症患者肠道菌群的 16S rDNA 高通量测
序结果分析
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【摘要】目的　研究腹泻型肠易激综合症（IBS）患者肠道菌群的 16S rDNA 高通量测序结果。方法　整理本院 72 例腹泻

型肠易激综合症患者的资料（2023.10~2025.3），进行研究。另纳入同期 50 例健康体检者加入研究。所有研究对象均进行 16S 
rDNA 高通量测序。结果　肠易激组有效序列为（55751±9768）条，正常组有效序列为（64586±16754）条。两组覆盖率无显著

差异（P＞0.05）。肠易激组中产碱菌科相对丰度为0.02±0.01，毛螺菌科为0.01±0.01，理研菌科为0.02±0.01，瘤胃菌科为0.01±0.01。
正常组中各菌科的相对丰度均显著高于肠易激组，其中产碱菌科为 0.07±0.02，毛螺菌科为 0.06±0.01，理研菌科为 0.06±0.02，
瘤胃菌科为 0.07±0.02。两组间在各菌科丰度上均存在显著差异。结论　腹泻型 IBS 患者，存在明显的肠道菌群失调，可能与腹

泻型 IBS 发生发展密切相关。
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肠易激综合征（IBS）是临床常见的功能性胃肠病，以腹痛、

腹部不适伴排便习惯改变为主要特征，且缺乏可解释这些症

状的形态学和生化异常，腹泻型是其中较为常见的亚型，患

者常出现反复发作的腹泻、急迫感，严重影响生活质量 [1]。

IBS 的病因和发病机制至今尚未完全阐明，普遍认为是遗传、

环境、心理、感染、免疫和肠道微生态等多因素共同作用的

结果。近年来，随着微生物组学技术的飞速发展，肠道菌群

在 IBS 发病中的作用日益受到重视。肠道菌群作为复杂的微

生态系统，参与宿主的营养代谢、免疫调节、肠道屏障维护

以及神经信号传导等多种生理过程。任何导致肠道菌群稳态

破坏的因素，都可能引发或加剧肠道动力异常、内脏高敏感、

免疫激活和肠粘膜屏障功能障碍 [2-3]。16S rDNA 高通量测序

技术通过对细菌 16S 核糖体 RNA 基因的特定保守区域进行测

序，能够无需培养、快速、精准地对复杂环境中的微生物群

落进行鉴定和定量分析，已成为研究肠道菌群结构最有力的

工具之一。基于此，本文围绕腹泻型 IBS 患者肠道菌群的 16S 

rDNA 高通量测序结果展开探讨，报告如下。

1 资料与方法
1.1 临床资料

选取时间区间 2022.9-2024.9。纳入 IBS 患者 72 例。诊

断标准：符合腹泻型号 IBS 诊断标准；排除近 4 周内使用过

抗生素、益生元、益生菌、微生态制剂者；排除伴有器质性胃

肠道疾病者；排除伴有严重心、肝、肾、内分泌及免疫系统

疾病者；排除胃肠道手术史者。同期招募 50 例于本院进行健

康体检的志愿者。检查排除胃肠道疾病及其他严重系统性疾

病，且无 IBS 相关症状。组间临床资料对比结果 P ＞ 0.05，

可比较。本研究经单位伦理委员会批准同意。

1.2 方法

所有研究对象均进行 16S rDNA 高通量测序检查。使用

无菌粪便采集管收集晨起新鲜粪便样本，并于 2 小时内置于

-80℃超低温冰箱中冷冻保存至 DNA 提取。采用粪便基因组

DNA提取试剂盒，提取样本总DNA，确保DNA质量符合建库要求。

以提取的基因组 DNA 为模板，使用带 Barcode 的特异性引物

对细菌 16S rDNA 基因的 V3-V4 高变区进行 PCR 扩增。PCR 产

物经纯化回收后，使用 Illumina NovaSeq 6000 测序平台进

行双端测序。对下机的原始测序数据进行质控过滤，去除低

质量序列、嵌合体，得到有效序列。

1.3 观察指标

（1）基因测序：对比组间测得的有效序列及覆盖率。（2）

肠道菌科水平：对比组间肠道菌科水平丰度。

1.4 统计学方法

以 SPSS27.0 软件完成数据统计分析，计量资料比较采用

t检验，计数资料比较采用 χ2 检验，P＜ 0.05表示差异显著。

2 结果
2.1基因测序结果

肠易激组有效序列为（55751±9768）条，正常组有效

序列为（64586±16754）条。两组覆盖率无显著差异（P ＞

0.05）。

表 1：基因测序结果

组别 例数 有效序列 覆盖率

肠易激组 72 55751±9768 0.95±0.01

正常组 50 64586±16754 0.97±0.02

2.2 肠道菌科水平

肠易激组（n=72）中产碱菌科相对丰度为 0.02±0.01，

毛螺菌科为 0.01±0.01，理研菌科为 0.02±0.01，瘤胃菌

科为 0.01±0.01。正常组（n=50）中各菌科的相对丰度均

显著高于肠易激组，其中产碱菌科为 0.07±0.02，毛螺菌

科为 0.06±0.01，理研菌科为 0.06±0.02，瘤胃菌科为

0.07±0.02。两组间在各菌科丰度上均存在显著差异。

表 2：肠道菌科水平（χ±s）

组别 例数 产碱菌科 毛螺菌科 理研菌科 瘤胃菌科

肠易激组 72 0.02±0.01 0.01±0.01 0.02±0.01 0.01±0.01

正常组 50 0.07±0.02 0.06±0.01 0.06±0.02 0.07±0.02

t 18.209 27.161 14.567 21.850

p 0.000 0.000 0.000 0.000

3 讨论
腹泻型 IBS 核心症状包括反复发作的腹痛、腹部不适与

排便习惯改变，并以腹泻为主要临床表现。传统微生物学研
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清热利湿之法治疗肛周湿疮。考虑风、湿、热三气为湿疮病

机的特点进行治疗，体现了中医治病求本、辨证论治这一基

本治疗原则。治疗组与对照组总有效率比较有统计学差异（P

＜ 0.05），说明在湿疹治疗方面，中医根据辨证组方外洗加

枸地氯雷他定治疗疗效优于单纯西药对照组。
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管生成因子）可以有效地抑制血管的内皮细胞的增殖 [5]，进

而抑制癌细胞的增生 [6]。本次研究主要探讨探讨恩度联合化

疗在晚期胃癌治疗中的临床疗效及毒副反应发生率影响观察。

选取本院 2018.2-2019.4 年段中的 100 例晚期胃癌的患者进

行随机分组，分为对照组和观察组。结果得知：观察组的临

床疗效较对照组有优势，P＜0.05；化疗后观察组的毒副反应、

VEGF 水平明显低于对照组，P ＜ 0.05。因此可以知道恩度联

合化疗在晚期胃癌患者应用疗效十分明显，可以明显的提高

治疗的临床疗效，同时可以有效地降低毒副反应的发生率。

总之，运恩度联合化疗在晚期胃癌患者应用疗效的效果

显著，可以改善患者的病情情况和提高患者的生活质量，降

低副作用的发生。
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究方法因受限于培养条件，难以全面评估肠道微生态的真实

状况 [4-5]。16S rDNA 高通量测序，能够系统、全面地分析复

杂微生物群落的组成与结构。应用该技术对腹泻型 IBS 患者

肠道菌群进行解析，其重要性在于能够从微生物群落整体层

面揭示其与疾病状态的相关性，将疾病表征与微观生态联系

起来。这有助于明确腹泻型 IBS 相关的特异性菌群结构改变，

为探索其发病机制、发现潜在的微生物诊断标志物以及开发

针对性的微生态调节疗法提供关键的科学依据。

本研究通过对两组样本进行基因测序，获得了用于后续

分析的有效序列数据。结果显示，正常组的有效序列数量为

64586±16754 条，而肠易激组的有效序列数量为 55751±9768

条，正常组的序列数量高于肠易激组。这一差异可能源于样

本本身 DNA 提取效率或起始样本中微生物生物量的不同。两

组数据的覆盖率无显著差异（P>0.05），肠易激组覆盖率为

0.95±0.01，正常组为 0.97±0.02，均达到了极高的水平。

这表明尽管有效序列数量存在差异，但本次测序的深度和广

度已足以覆盖样本中绝大多数微生物物种，保证了后续菌群

结构分析结果的可靠性和可比性，排除了因测序深度不足导

致结论偏差的可能性。

在科水平上，研究发现正常组中产碱菌科、毛螺菌科、

理研菌科和瘤胃菌科的相对丰度均显著高于肠易激组。差异

可能与肠易激综合征的病理生理机制密切相关。毛螺菌科和

瘤胃菌科是肠道中重要的共生菌，主要负责膳食纤维的发酵，

产生短链脂肪酸等有益代谢产物，这对于维持肠黏膜屏障完

整性、抑制炎症和调节肠道运动至关重要 [6]。以上菌群的显

著减少，可能导致肠道内有益代谢物水平下降，肠道屏障功

能受损，并与内脏高敏感性和胃肠动力异常相关联，从而共

同参与了肠易激综合征的症状产生。

综上，本研究结果表明腹泻型 IBS 与肠道菌群失调存在

关联，特定功能菌群的缺失可能是推动 IBS 发生发展的关键

环节，为未来开发针对性的微生态调节疗法提供了理论依据。
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