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大肠息肉患者肠道菌群的特征分析 
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【摘要】目的 对大肠息肉患者肠道菌群的结构特征进行初步分析，了解大肠息肉患者肠道菌群特征。方法

收集 2022 年 09 月至 2023 年 12 月就诊于大理大学第二附属医院符合纳排标准大肠息肉患者及同期健康体检者的

粪便样本，通过 16SrDNA 基因测序法对肠道菌群测序数据进行分析。结果 与健康对照组相比，初发性肠息肉和

复发性肠息肉的肠道菌群多样性及丰度均下降。在门水平，初发组和复发组的变形菌门相对丰度升高，拟杆菌门

相对丰度降低；在属水平，初发组和复发组患者肠道大肠杆菌-志贺菌属、链球菌属和瘤胃球菌属相对丰度升高，

普拉梭菌属和琼脂杆菌属相对丰度降低。复发组中肠球菌、链球菌、放线菌、罗姆布茨菌和 Parasutterella 菌为优

势菌群。结论 复发性肠息肉患者肠道菌群多样性及丰度显著减少，肠球菌属、放线菌属和罗姆布茨菌属为优势

菌群，这对预防大肠息肉复发具有重要意义。 
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【Abstract】Objective To analyze the structural characteristics of intestinal flora in patients with colorectal polyps, 
and to understand the characteristics of intestinal flora in patients with colorectal polyps. Methods Stool samples of patients 
with large intestine polyps meeting the ataxic standard and healthy physical examination subjects were collected from 
September 2022 to December 2023 in the Second Affiliated Hospital of Dali University, and the intestinal flora sequencing 
data were analyzed by 16SrDNA gene sequencing method. Results Compared with the healthy control group, the diversity 
and abundance of intestinal flora decreased in both primary and recurrent intestinal polyps. At the phylum level, the relative 
abundance of Proteobacteria increased in the initial and recurrent groups, while the relative abundance of Bacteroidetes 
decreased. At the genus level, the relative abundences of Escherichia coli Shigella, Streptococcus and Rumen cocci 
increased in the initial and recurrent groups, while the relative abundences of Praxobacter and Agarose decreased. 
Enterococcus, streptococcus, actinomyces, Rombuzia and Parasutterella were dominant groups in the recurrence group. 
Conclusion The diversity and abundance of intestinal flora decreased significantly in patients with recurrent intestinal 
polyps, and Enterococcus, actinomyces and Rombuzia were the dominant flora, which is of great significance for the 
prevention of recurrence of colorectal polyps. 
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大肠息肉是消化系统常见疾病，近年来肠息肉发

病率和复发率呈上升趋势，迄今为止，对息肉患者侵入

性最小且最有效的治疗方法是结肠镜切除术。尽管息

肉切除术已被证明可以降低结直肠癌的发病率[1]和死

亡率[2]，但高复发率仍然是息肉完全愈合进展的最大障

碍[3]。而且重复结肠镜息肉切除术可能会增加穿孔和出

血等并发症的风险[4]。肠道细菌在结直肠息肉复发中的

作用，特别是参与复发性肠息肉的发展仍不确定，仍然

知之甚少。研究发现，大肠息肉的发生发展与肠道菌群

密切相关[5]。肠道菌群失调可导致肠道免疫功能异常、

有害产物积累、肠黏膜炎症反应，以及肠上皮细胞损伤，

这些均是结直肠息肉发生发展的重要原因[6]。本研究通

过16SrDNA基因测序法分析初发型肠息肉和复发型肠

患者肠道菌群的特征变化，这可能对预防大肠息肉复

发有重要意义。 
1 资料与方法 
1.1 一般资料收集 
收集 2022 年 09 月至 2023 年 12 月就诊于大理大

学第二附属医院符合纳入排除标准的大肠息肉患者 75
例，同时收集健康体检者 37 例作为健康对照组。所有

研究对象均自愿加入研究，本研究经过医院伦理委员

会审查通过（编号：2023KY194）。 
1.2 纳入及排除标准 
纳入标准：①年龄 18-75 岁；②经结肠镜及病理学

检查明确诊断为大肠息肉者；③同意并签署知情同意

书留取粪便者。排除标准：①采样前 4 周内使用过抗

生素、益生菌或益生元的患者；②明确诊断肠道恶性肿

瘤和（或）其他系统肿瘤、炎症性肠病、免疫缺陷及精

神疾病患者；③孕妇、儿童及不能配合者。 
1.3 分组及测序方法 
将大肠息肉患者分为肠息肉初发组（指首次行肠

息肉切除术者）和肠息肉复发组（指在同一部位行第二

次及其以上息肉切除术者）。 
采集研究对象行肠道准备前的粪便标本 200mg 放

入无菌采样管并 2h 之内放在-80℃以下的液氮中保存，

统一送至上海百趣公司检测。提取粪便样本总 DNA，

根据 16SrDNA 序列片段Ｖ3-Ｖ5 区设计引物进行 PCR
扩增，扩增引物为 341F（5'-CCTACGGGNGGCWGCA
G-3'）与 805R（5'-GACTACHVGGGTATCTAATCC-3
'），利用 NovaSeq 6000 测序平台进行高通量测序；得

到的原始数据利用 overlap 将双端数据进行拼接，并进

行质控、嵌合体过滤，获得高质量的测序结果，测序结

果经过 Reads 拼接、DADA2 去噪和物种注释等步骤，

最终得到样品物种信息。 
1.4 统计学的方法 
使用 SPSS 27.0 软件进行统计分析，对于计量资料

服从正态分布采用均数加减标准差（ x±S）表示，偏

态分布则用中位数Ｍ表示；两两组间比较采用 Mann-
Whitney U检验，多组间比较采用Kruskal-Wallis检验；

计数资料采用卡方检验。P＜0.05 被认为具有统计学意

义。 
2 结果 
2.1 测序质量分析 
采用 16SrDNA 高通量测序方法，Shannon 指数和

Simpson 指数稀释曲线显示测序数据量已饱和，当前测

序深度已足够反映大肠息肉患者及健康对照组肠道菌

群多样性及丰度。见图 1。 
2.2 肠道菌群 Alpha 多样性分析 
根据 Chao1 指数、observed_otus 指数、Shannon 指

数和 Simpson 指数来反映菌群丰富度、多样性和均匀

度。结果显示，初发组和复发组的肠道菌群多样性及丰

度较健康组均有所下降且差异显著，其中以复发组菌

群差异最为显著（P＜0.01）。见图 2。 
2.3 肠道菌群 Beta 多样性分析 
基 于 bray_curtis 距 离 矩 阵 图 结 果 显 示

PCoA1+PCoA2=22.32%，初发者和复发组之间的菌群

组成结构相似，但与健康组菌群组成结构有差异，差异

有统计学意义（P=0.001）。 
2.4 物种差异分析 
根据物种丰度表和物种注释表，选取初发组、复发

组和健康组平均相对丰度排名前 30 物种，分别在门和

属级水平上分析比较，并进行 Mann-Whitney U 检验，

筛选出 P 值＜0.05 的差异物种。 
2.4.1 门水平物种分析 
在门水平（Phylum）上，三组人群均以厚壁菌门

（Firmicutes）、变形菌门（Proteobactria）、拟杆菌门

（Bacteroidota）、放线菌门（Actinobacteriota）和疣微

菌门（Verrucomicrobiota）为主，占总体的 90%以上。

其中，与健康组相比，初发组和复发组的变形菌门相对

丰度升高，拟杆菌门相对丰度降低，以复发组下降明显。

见图 4。 
2.4.2 属水平物种分析 
在属水平（Genus）上，三组之间表现出显著的菌

群物种差异，初发组和复发组患者肠道大肠杆菌-志贺

菌属（Escherichia−Shigella）、链球菌属（Streptococcus）
和瘤胃球菌属（Ruminococcus_gnavus_group）相对丰度
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高于健康组，普拉梭菌属（Faecalibacterium）和琼脂杆

菌属（Agathobacter）相对丰度低于健康组，其中在复

发组患者中相对丰度更低。 

此外，复发组中肠球菌属（Enterococcus）、放线

菌属（Actinomyces）和罗姆布茨菌属（Romboutsia）相

对丰度高于初发组。见图 5。 

 
图 1  初发组（G）、复发组（H）和健康组（I）的 Shannon 指数和 Simpson 指数稀释曲线 

 

图 2  初发组（G）、复发组（H）和健康组（I）的 α多样性指数差异分析图 

注：**表示差异显著，****表示差异极显著，ns 表示表示无显著差异。 
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图 3  初发组（G）、复发组（H）和健康组（I）的 bray_curtis 距离矩阵图 

 

图 4  初发组（G）、复发组（H）和健康组（I）门水平菌群物种差异分析图 

 

图 5  初发组（G）、复发组（H）和健康组（I）属水平菌群物种差异分析图 
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图 6  初发组（G）、复发组（H）和健康组（I）的 LEfSe 差异分析图 

 
2.5 肠道菌群 LEfSe 分析 
利用 Kruskal-Wallis 秩和检验筛选组间差异物种，

使用线性判别分析（LDA）发现每组的标志性物种，柱

状图及进化分支图结果显示，在初发者中孪生球菌属

（ Gemella ） 、 变 形 菌 门 亚 群 如 变 形 菌 纲

（Gammaproteobacteria）、伯克氏菌目（Burkholderiales）、
萨特氏菌科（Sutterellaceae）和大肠杆菌-志贺菌属、梭

杆菌属（Fusobacterium）相对丰度较复发组和健康组有

显著性差异，为优势菌群；在复发组中肠球菌、链球菌、

放线菌、罗姆布茨菌和 Parasutterella 菌较初发者和健

康组有显著性差异，为优势菌群。见图 6。 
3 讨论 
大量研究表明肠道菌群在大肠息肉发生发展中起

着重要作用，肠道菌群是人体内最复杂和最大的微生

态系统，被称为是人体内的一个“新系统”和“新器官”
[7]，目前大肠息肉患者的复发率越来越高，复发率与息

肉数量、大小、绒毛结构和发育不良程度成正比，但也

与年龄和结直肠癌家族史有关。一项前瞻性研究发现

大肠息肉患者 5 年的复发率由 5%逐年上升至 12.5%；

最高的比率出现在过去两年。未切除息肉患者的 5 年

累积肿瘤病变风险为 73%，内镜切除息肉患者为 20%[8]。

因此研究肠息肉初发者和复发者与健康这肠道菌群之

间的关系，对大肠息肉的预防、诊断和治疗有重要意义。 

本研究采用 16SrDNA 基因测序法对 75 例大肠息

肉患者及同期37例健康体检者肠道菌群进行了差异分

析。Alpha 多样性指数分析结果显示，初发性肠息肉和

复发性肠息肉的肠道菌群多样性及丰度较健康组均有

所下降，这与既往研究报道一致[9]，其中以复发组菌群

差异最为显著。 
从菌群结构上看，初发性息肉、复发性息肉与健康

对照组均以厚壁菌门、变形菌门、拟杆菌门、放线菌门

和疣微菌门为主，占总体的 90%以上。其中，与健康

组相比，肠息肉初发者和复发者的变形菌门相对丰度

升高，拟杆菌门相对丰度降低。相关研究表明[10]，结直

肠癌组拟杆菌门和弯曲杆菌门水平显著降低，变形菌

门水平升高，本研究中肠息肉复发者拟杆菌门下降最

明显，有害菌群明显增加，这说明肠道菌群失调可能与

肠息肉复发有关。在属水平上，肠息肉初发者和复发者

均表现出显著的菌群物种差异，相较于健康对照者，肠

息肉初发者和复发者肠道大肠杆菌-志贺菌属、链球菌

属和瘤胃球菌属相对丰度升高，普拉梭菌属和琼脂杆

菌属相对丰度降低，其中在复发患者中相对丰度更低。

越来越多的研究探索了个体的肠道微生物群，并确定

了与致癌作用相关的各种不同菌群，包括大肠杆菌-志
贺菌属、拟杆菌属、梭杆菌属、埃希菌属和链球菌属等
[11]。普拉粪杆菌属可消除肠道毒性并促进肿瘤免疫[12]，
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粪便中的琼脂杆菌属与结直肠癌患者的预后呈正相关
[13]；它们是产生丁酸盐和丙酸盐的主要群体之一，研

究发现肠道菌群的代谢物短链脂肪酸（包括乙酸、丙酸

和丁酸等）与结直肠息肉密切相关[14]，丁酸盐和丙酸

盐通过激活结肠细胞和免疫细胞中的 G 蛋白偶联受体

发挥正调节作用，丁酸盐可通过下调转录因子 NF-kB、
抑制白介素-6 和白介素-12 等促炎性因子的表达及促

进抗炎因子的表达来控制炎症反应；还可通过上调编

码肠道紧密连接蛋白的基因，维持肠道通透性[15]。短

链脂肪酸还可调节结肠细胞的增殖和分化，增加黏蛋

白 2 的表达并调节免疫和氧化应激反应，从而保护结

直肠上皮发挥抗癌和抗炎作用[16]。研究进一步证实[17]，

肠道菌群失调会导致短链脂肪酸浓度的改变，可能影

响肠息肉患者复发率的增加。此外，本研究还发现肠息

肉复发患者中肠球菌属、放线菌属和罗姆布茨菌属相

对丰度高于肠息肉初发患者，为优势菌群，有望成为大

肠息肉初发早期的风险预测因子，及时预防肠息肉复

发，还可以研究相关肠道菌群药物干预防止肠息肉复

发，但目前对此类研究甚少仍需大量研究加以证实。 
综上所述，本研究通过 16SrDNA 测序法检测了肠

息肉初发患者和复发患者与肠道菌群失调之间的关系。

复发性肠息肉患者肠道菌群多样性及丰度显著减少，

肠球菌属、放线菌属和罗姆布茨菌属为优势菌群，这对

预防大肠息肉复发具有重要意义。 
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