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摘要 ：

[背景] 多项研究表明肠道微生物菌群组成上的变化与肥胖关系密切，但儿童研究较少，且研
究结果受到种族、地理位置等因素的影响。

[目的] 在上海市 2~6 岁儿童人群中进行肠道微生物菌群多样性分析，观察肥胖/超重与正常
体重儿童之间肠道微生物菌群分布特点及物种差异，探讨肥胖/超重与肠道菌群多样性的关联。

[方法] 采集上海市 74 例 2~6 岁儿童粪便样本，其中肥胖/超重 18 人，男性 6 人，女性 12 人
（男女比例为 1∶2）；正常体重 56 人，男性 18 人，女性 38 人（男女比例约为 1∶2）。提取粪便
样品中细菌的 16S rDNA，进行 PCR 扩增、文库构建和高通量测序。采用 Naive Bayes 算法对
扩增子序列变异（ASV）的代表序列及丰度信息进行物种分类学分析（门、纲、目、科、属、种）、
群落多样性（Sobs 指数、Shannon 指数、Shannoneven 指数、Coverage 指数、PD 指数、主坐标
分析）分析等。运用 Wilcoxon 秩和检验、P 值多重检验校正、相似性分析检验等对两组进行
差异分析，获得儿童肠道菌群组成分布特点及物种差异信息。

[结果] 共计完成 74 个粪便样本的测序并对测序结果进行质控和过滤，获得优化序列 4 905 306
条，得到 1 860 个 ASVs。对 ASVs 进行多样性数据分析，得到 8 个分类学水平的物种注释结果
889 个。α 多样性分析表明肥胖/超重儿童群落丰富度（Sobs 指数）、多样性（Shannon 指数）、
均匀度（Shannoneven 指数）、谱系多样性（PD 指数）均比正常体重儿童有所上升，但是两组无
统计学差异（P > 0.05）。β 多样性分析显示两组微生物物种组成组间差异不大，未见明显聚类。
从门、目、科、属四种分类学水平上对 74 例样本进行物种组成分析，结果显示两组肠道菌群
都存在一致的核心菌群结构，但是菌群组成有差异。两组间菌群组成差异表现在目、科、属
这三个分类学水平上，其中厚壁菌门下的丹毒丝菌目丹毒荚膜菌科的丹毒丝菌属 UCG003、
链型杆菌属在 OB_OW 组中显著富集，且对肥胖/超重这一表型差异贡献较大 [ 线性判别分
析值（LDA）=3.72，P < 0.01；LDA=3.29，P < 0.05]。变形菌门下的肠杆菌目肠杆菌科未分类肠杆
菌属在体重正常组中显著富集，且对体重正常这一表型差异贡献较大（LDA=3.93，P < 0.05）。

[结论] 上海 2~6 岁肥胖/超重儿童肠道菌群的丰富度和多样性增高，但与正常体重儿童相比
无差异。肥胖/超重组和正常体重组存在肠道菌群组成差异。
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Abstract:

[Background] Multiple studies have shown a close relationship between changes in gut microbiota
composition  and obesity,  and research  results  are  influenced by  factors  such  as  race  and geo-
graphical location, but there are few studies on children.

[Objective] To analyze the diversity of  gut microbiota related to obesity in a population of  2-6
years old, observe the distribution characteristics and species differences of gut microbiota be-
tween  obese/overweight  and  normal  weight  groups,  and  explore  the  association  between
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obese/overweight and gut microbiota diversity.

[Methods] Fecal samples were collected from 74 children aged 2-6 years in Shanghai, including 18 obese/overweight individuals, 6 males
and  12  females  (male  to  female  ratio  of  1∶2),  and  56  normal  weight  individuals,  18  males  and  38  females  (male  to  female  ratio  is
nearly 1∶2).  The 16S rDNA was extracted from bacteria  in  fecal  samples,  followed by  PCR amplification,  cDNA construction,  and high-
throughput sequencing. Naive Bayes algorithm was used to perform taxonomic analysis (phylum, class, order, family, genus, species) and
community diversity analysis (Sobs index, Shannon index, Shannoneven index, Coverage index, PD index, and principal co-ordinates anal-
ysis)  on representative sequences and abundance of  amplicon sequence variants  (ASV).  Wilcoxon rank sum test, P-value multiple  test
correction, and analysis of similarities were used to test differences between the two groups to obtain information on the distribution
characteristics and species differences of intestinal microbiota in children.

[Results] Seventy-four fecal samples were sequenced, and the sequencing results were subjected to quality control and filtering. A total
of 4 905 306 optimized sequences were obtained, resulting in 1 860 ASVs. The diversity data analysis of ASVs generated 889 species anno-
tation results at 8 taxonomic levels. The alpha diversity analysis showed that the richness (Sobs index), diversity (Shannon index), evenness
(Shannoneven index), and phylogenetic diversity (PD index) of fecal community of the obese/overweight children were increased compared
to those of the normal weight children, but there were no statistical differences between the two groups (P > 0.05). The beta diversity
analysis showed that there was little difference in the composition of microbial species between the two groups, and no significant clus-
tering  separation was  observed.  The results  of  species  composition analysis  at  phylum,  order,  family,  and genus  levels  of   74  samples
showed a consistent core microbiota structure in the two groups of gut microbiota, but there were differences in microbiota composition.
The differences in microbial community composition between the two groups were manifested at the taxonomic levels of order, family,
and genus, among which phylum Firmicutes, order Erysipelotrichales, family Erysipelatocyclostridiaceae, genus Erysipelotrichaceae_ UCG-
003 and genus Catenibacterium were significantly enriched in the obese/overweight group and contributed significantly to the phenotypic
difference of obese/overweight [linear discriminant analysis (LDA)=3.72, P < 0.01; LDA=3.29, P < 0.05). Phylum Proteobacteria, order En-
terobacterales, family Enterobacteriaceae, genus unclassified was significantly enriched in the normal weight group and contributed sig-
nificantly to the phenotypic difference of normal body weight (LDA=3.93, P < 0.05).

[Conclusion] The  richness  and diversity  of  gut  microbiota  in  obese/overweight  children aged 2-6  years  in  Shanghai  are  increased,  but
there is no difference compared to normal weight children. There is a difference in the composition of gut microbiota between the obese
/overweight group and the normal weight group.

Keywords: gut; microbiome; child; overweight and obesity; 16S rDNA sequencing

  

《中国居民营养与慢性病状况报告（2020 年）》显
示，中国居民超重肥胖的形势严峻，成年居民超重率
和肥胖率分别为 34.3%和 16.4%，儿童青少年超重肥胖
率接近两成[1]。肠道菌群被称为“第二基因组”，在人体
与环境相互作用中扮演重要角色[2]。研究发现肠道菌
群是肥胖的重要外因之一[3]

，通过改变体内肠道菌群，

可以改变机体内环境，从而改善肥胖状态[4–6]
，且学龄

前儿童肥胖和肠道菌群的变化显著相关[7–8]。因此微
生物多样性与人群肥胖的关系也越来越受到关注[8–11]。
本次研究对 2~6 岁儿童进行肥胖相关的肠道微生物
菌群多样性和物种组成分析，观察肥胖/超重与正常体
重儿童之间肠道微生物菌群分布特点及物种差异，探
讨肥胖儿童肠道微生物菌群的多样性和物种组成变
化与肥胖的关联，为今后肥胖干预提供依据。

 1    对象与方法
 1.1   研究对象

随机抽取上海市闵行区 2~6 岁儿童共计 74 例
（女性 50 人，男性 24 人）。按研究对象的身高、体重以
及体重指数（body  mass  index,  BMI）分为肥胖 /超重

（obese/overweight,  OB_OW）组和正常体重 （normal
weight, N）组两组，其中肥胖/超重 18 人（男性 6 人，女
性 12 人，男女比例为 1∶2），正常体重 56 人 （男性
18 人，女性 38 人，男女比例约为 1∶2），研究对象平均
年龄（3.4±1.1）岁。儿童根据不同的年龄段，肥胖/超重
的判断标准不一。依照上海市学龄前儿童生长发育执
行标准，0~5 岁儿童参照 5 岁以下儿童消瘦、超重、肥
胖诊断标准（2006 年世界卫生组织标准）； > 5 岁且≤

6 岁儿童参照 0~19 岁的 BMI（2007 年世界卫生组织标
准）。

本次研究对象皆为学龄前儿童，饮食结构较为单
一。无胃肠道疾病，取样前 3 个月内未使用过抗生素
及益生菌。问卷调查和粪便样本采集时均签署知情同
意书，样本采集时间段尽可能保持一致。研究对象 2
岁前均母乳喂养，肠道菌群定植关键时期的喂养情况
一致。至调查日前均无摄入含糖饮料的习惯。本次研
究已通过上海市疾病预防控制中心伦理审查委员会
的审查评估（编号 2019-20）。
 1.2   DNA 提取和检测

采用 E.Z.N.A.®  Soil  DNA 试剂盒 （Omega  Bio-Tek，
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美国）进行冻干粪便样本总 DNA 提取。用 NanoDrop
2000（Thermo Fisher，美国）检测 DNA 纯度和浓度。采
用 1%琼脂糖凝胶电泳检验 DNA 完整性，电压 5 V·cm−1

，

时间为 20 min。所有样本 DNA 纯度、浓度和完整性均
符合实验要求。
 1.3   细菌 16S rDNA 引物合成与扩增

设计细菌 16S V3~V4 区特异引物序列如下。上游
引物：ACTCCTACGGGAGGCAGCAG，下游引物：GGAC-
TACHVGGGTWTCTAAT。

根据 FastPfuPCR 试剂盒（TransGen，中国）要求加
入试剂，形成聚合酶链式反应（polymerase chain reac-
tion, PCR）体系。扩增步骤为预变性 95 ℃、3 min，紧接
着 30 个循环反应，温度分别是 95 ℃ 变性 30 s，55 ℃
退火 30 s，72 ℃ 延伸 45s，最后 72 ℃ 10 min 延伸后 4 ℃
保存。将 PCR 产物鉴定、纯化、定量及均一化以后进
行文库构建和测序。经电泳鉴定，PCR 产物目的条带
大小正确，浓度合适，且质控通过，可用于后续的实验
检测。
 1.4   构建文库

使用 NEXTFLEX Rapid DNA-Seq 试剂盒（Bioo Scien-
tific，美国）进行建库。首先将第一次 PCR 产物作为模
板进行二次 PCR 扩增，目的就是将 illumina 测序平台
所需的接头−测序引物添加到目的片段的两端，磁
珠回收 PCR 产物得到最终的文库。
 1.5   生物信息学分析

利用 Illumina 公司的 Miseq PE300 平台进行测序。
将测序得到的双端测序序列（paired-end  reads，PE
reads）进行样本拆分后，首先根据测序质量对 PE
reads 进行质控和过滤，同时根据 PE reads 之间的重叠
区（overlap）关系进行拼接，获得质控拼接之后的优化
数据。然后使用序列降噪方法处理优化数据，获得扩
增子序列变异（amplicon sequence variant, ASV）代表序
列和丰度信息。采用生信云平台提供的 Naive Bayes
算法对 ASV 代表序列进行分类学分析，基于 ASV 代表
序列及丰度信息，进行群落 α 多样性分析、β 多样性
分析和后续物种门、纲、目、科、属、种等分类学分析
等，软件使用 R 语言（version 3.3.1）的 boot 1.3.18 和
stats 3.3.1 包。

α 多样性主要用于研究特定区域或某一样本中的
群落多样性，可通过对一系列 α 多样性指数进行评估，

获得环境群落中物种的丰富度、多样性等信息。本研
究选取反映群落丰富度的 Sobs 指数、反映群落多样
性的 Shannon 指数、反映群落均匀度的 Shannoneven

指数、反映群落覆盖度的 Coverage 指数、反映群落谱
系多样性的 PD 指数。Sobs 指数代表能观测到的物种
数目，其值越大代表物种越丰富。Shannon 指数越大
代表样本群落多样性越高，其余类似。β 多样性作为
群落结构研究的根基，常用来比较不同生态系统之间，

也就是样品间的差异，它反映生物种类因环境所造成
异质性。本次研究运用主坐标分析（principal co-ordi-

nates analysis, PCoA）来研究 OB_OW 组和 N 组的组内
和组间样本群落组成的相似性或差异性。

利用 SPSS Statistic 22 软件根据研究对象的性别
和年龄进行分层分析，显示微生物多样性差异不显著，

后续分析标化数据以去除年龄、性别等混杂因素。α

多样性指数组间差异比较使用 Wilcoxon 秩和检验，P

值多重检验校正。β 多样性指数组间差异首先基于所
选样本 PCoA 分析进行作图，然后运用相似性分析
（analysis of similarities, ANOSIM）检验组间差异是否显
著大于组内差异。β 多样性分析样本间物种丰度分布
的差异程度采用非加权 UniFrac 距离算法，基于各个
物种分类单元（如 ASV、属等）的系统进化树，通过计
算进化树各物种的系统发育进化关系，从而计算样本
间距离，但没有计入不同环境样本的序列相对丰度。

利用样本在不同测序深度时的 α 多样性指数绘
制稀疏曲线，结果显示随着测序数量的增加，Sob 指数
趋于平坦，说明测序数量合理，更多的测序数量只会
产生少量的新物种（ASV），Shannon 指数在较少的测序
数量时即趋于平坦，说明测序数量足够大，可以反映
样本中绝大多数的微生物多样性信息（见补充材料
图 S1）。

肠道微生物菌群物种组成及差异分析采用
Wilcoxon 秩和检验。为了发现两组或多组样本中最能
解释组间差异的物种特征，以及这些特征对组间差异
的影响程度，本研究还进行了线性判别分析（linear dis-

criminant analysis, LDA）。该分析利用线性判别分析效
应（linear  discriminant  analysis  effect  size,  LEfSe）

（Galaxy Version 1.0）软件，先运用非参数 Kruskal-Wal-

lis 秩和检验检测不同组间的物种丰度差异，获得显著
差异物种，再使用（未配对）Wilcoxon 秩和检验分析上
一步的差异物种在不同组间子分组中的差异一致性，

最后运用 LDA 值估计这些差异物种对组间区别的影
响大小。通过 LDA 分析（即线性回归分析）获得的 LDA

分值，LDA 分值越大，代表物种丰度对差异效果影响
越大。
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 2    结果
 2.1   测序结果

对 74 个粪便样本的测序结果进行质控和过滤，获
得 4 905 306 条优化序列，得到 1860 个 ASVs。进行多样
性数据分析，得到物种注释结果：域 1 个、界 1 个、门
13 个、纲19 个、目50 个、科94 个、属247 个、种464 个。
 2.2   肠道微生物菌群多样性分析
 2.2.1   α 多样性分析　 α 多样性分析结果显示 ，

OB_OW 组群落丰富度、多样性、均匀度等均有所增高，

但是与 N 组相比，二者无统计学差异（P > 0.05，表 1）。
 2.2.2   β 多样性分析　通过统计分析显示非加权
UniFrac 距离在门水平上 R=−0.0555，P=0.797（图 1A），

而在属水平上 R=−0.0196，P=0.577（图 1B），两组微生
物物种组成组间差异不大，未见明显聚类，差异检验
不具有统计学意义。

 2.3   肥胖/超重和正常体重儿童肠道微生物菌群物种
组成及差异分析
 2.3.1   物种组成门水平分析　在门水平上（图 2A），群
落菌群丰度数据显示两组皆以厚壁菌门、放线菌门、
拟杆菌门、变形菌门这四种为优势菌群。这四种菌
群在 OB_OW 组和 N 组两组间占比不同，但无组间差
异。OB_OW 组中的厚壁菌门、拟杆菌门、变形菌门相
对丰度较 N 组高。 N 组中放线菌门相对丰度较
OB_OW 组高。
 2.3.2   物种组成目水平分析　在目水平上（图 2B），
OB_OW 组的优势菌群分别为毛螺菌目（33.8%）、双歧
杆菌目（16.7%）、颤螺菌目（10.1%），N 组的优势菌群
分别为毛螺菌目（35.3%）、双歧杆菌目（22.8%）、颤螺
菌目（10.9%）。其中丹毒丝菌目在 OB_OW 组（2.9%）中
明显高于 N 组（2.0%），具有统计学意义（P < 0.01）。

 2.3.3   物种组成科水平分析　在科水平上（图 2C），
OB_OW 组的优势菌群分别为毛螺菌科（33.8%）、双歧
杆菌科（16.7%）、瘤胃菌科（8.1%），N 组的优势菌群分
别为毛螺菌科（35.3%）、双歧杆菌科（22.8%）、瘤胃菌
科（9.5%）。其中丹毒荚膜菌科在 OB_OW 组（2.2%）中
明显高于 N 组（0.8%），具有统计学意义（P < 0.01），丹
毒丝菌科在 OB_OW 组（0.7%）中明显低于 N 组（1.3%），

差异具有统计学意义（P < 0.05）。
 2.3.4   物种组成属水平分析　在属水平上（图 2D），
OB_OW 组和 N 组的优势菌群均为双歧杆菌属（分别
为 16.7%和 22.8%）、布劳特氏菌属（分别为 15.5%和
15.6%）、拟杆菌属（分别为 6.3%和 4.7%）。其中厚壁菌
门下的丹毒丝菌目丹毒荚膜菌科的丹毒丝菌属
UCG003、链型杆菌属在 OB_OW 组中明显高于 N 组，

具有统计学意义（丹毒丝菌属 UCG003，P < 0.01；链型

 

表 1   肥胖/超重组和正常体重组 α 多样性指数组间差异
 （均数±标准差） 

Table 1    α diversity index differences between the obese/over-
weight group and the normal weight group (mean±SD)
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［注］ 绿色标识为肥胖/超重（OB_OW）组，红色标识为正常体重（N）组。
［Note］ Green represents the obese/overweight (OB_OW) group, and red represents the normal weight (N) group.

图 1   肥胖/超重组和正常体重组肠道菌群物种门水平 （A） 和属水平 （B） PCoA 分析图
Figure 1   PCoA of gut microbiota at phylum level (A) and genus level (B) for the obese/overweight group and the normal weight group
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杆菌属，P < 0.05），变形菌门下的肠杆菌目肠杆菌科未
分类肠杆菌属在 OB_OW 组中明显低于 N 组，差异具

有统计学意义（P < 0.05）。
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［注］ A~D 分别为门、目、科、属水平，白色为肥胖/超重（OB_OW）组，橙色为正常体重（N）组。左图表示不同分类下物种丰度的百分比，右图表示不同

分类下物种丰度的组分间差异（95%CI），*：0.01 < P ≤ 0.05，**：0.001 < P ≤ 0.01。
［Note］ A-D represent phylum, order, family, and genus levels, respectively. White represents the obese/overweight (OB_OW) group, and orange represents

the normal weight (N) group. The left figure represents the proportion of a species at different classification levels. The right figure shows the dif-
ference between components of species abundance at different taxonomic levels (95%CI), *: 0.01 < P ≤ 0.05, **: 0.001 < P ≤ 0.01.

图 2   肥胖/超重组和正常体重组肠道微生物群落比较柱状图
Figure 2   Bar charts of gut microbial community comparison between the obese/overweight group and the normal weight group
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 2.3.5   物种差异 LEfSe 分析　LEfSe 分析如图 3 显示，

在 OB_OW 组中属于厚壁菌门下的丹毒丝菌目丹毒
荚膜菌科丹毒丝菌属 UCG003 的 LDA 数值最高（LDA=
3.72），且组间具有统计学差异（P < 0.01），其次 LDA
数值较高的是链型杆菌属（LDA=3.29），它也属于厚壁
菌门下的丹毒丝菌目丹毒荚膜菌科，且组间具有统
计学差异（P < 0.05）。这两种菌属在 OB_OW 组 LDA
数值较高以及在组间的统计学差异说明它们对

OB_OW 这一表型的影响比较大，并且在前面物种差
异分析中也是这两种菌属在 OB_OW 组显著富集。
在 N 组中变形菌门下的肠杆菌目肠杆菌科未分类肠
杆菌属 LDA 数值较高（LDA=3.93），组间具有统计学差
异（P < 0.05）。这种菌属在 N 组 LDA 数值较高以及在
组间的统计学差异说明它们对 N 这一表型的影响比
较大，并且在前面物种差异分析中也是这种菌属在
N 组显著富集。

 3    讨论
超重和肥胖已然在全球流行，在我国儿童、青少

年肥胖发病率逐年增长，已成为重要的公共卫生问
题[1，12–13]。多项研究表明肠道微生物菌群组成上的变
化与肥胖关系密切[4，6，14–15]。肠道微生物组成变化会影
响宿主从饮食中获取能量和能量储存[16]

，导致体重的
变化，因此肠道微生物菌群是一个重要的环境因素，

对其进行干预，可以减少肥胖和脂肪炎症[17–18]。尽管
肠道微生物组成会影响肥胖和能量摄入，但研究多集
中在动物实验和成人，儿童研究较少，研究结果因受
到种族、地理位置等的影响会有不一致[5]。

本次研究采集上海 2~6 岁儿童粪便样本做 16S rDNA
扩增子高通量测序，群落 α 多样性分析显示 OB_OW
组比 N 组肠道微生物菌群群落丰富度、多样性高，但
是统计学无明显差异。这与国内外一些关于超重肥胖
儿童的肠道菌群研究结果相似[19–24]。

不同分类学水平下物种组成分析显示 OB_OW 组
和 N 组存在差异。作为肠道菌群的优势门类，厚壁菌
门和拟杆菌门对疾病表型的变异贡献最大[25]

，因此门
水平上的研究比较常见。有研究表明，75%的肥胖富集
基因来自放线菌门，另外 25%的来自厚壁菌门[6]

，与瘦
基因富集相关的基因有 42%来自拟杆菌门[14]。本次研
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［注］ 绿色为肥胖/超重（OB_OW）组，红色为正常体重（N）组。*：0.01<P ≤ 0.05，**：0.001<P ≤ 0.01。
［Note］ Green represents the obese/overweight (OB_ OW) group, and red represents the normal weight (N) group. *: 0.01<P ≤ 0.05, **: 0.001<P ≤ 0.01.

图 3   超重肥胖组和正常体重组肠道微生物群落 LDA 判别柱形图
Figure 3   LDA discrimination bar charts of gut microbial community of the obese/overweight group and the normal weight group
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究门水平 OB_OW 组中的厚壁菌门、拟杆菌门、变形
菌门相对丰度较 N 组高，提示这三种菌门内有与肥胖
发生发展相关的菌群占优势，与一些儿童肠道微生态
研究一致[7，8，19]。进一步分析目、科、属水平下两组的
差异菌群，发现厚壁菌门下的丹毒丝菌目丹毒荚膜菌
科的丹毒丝菌属 UCG003、链型杆菌属在 OB_OW 组
中显著富集，丰度较 N 组显著增高，且对 OB_OW 表型
的贡献较大。变形菌门下的肠杆菌目肠杆菌科未分类
肠杆菌属在 N 组较 OB_OW 组显著增高，且对 N 表型
贡献较大。多项肠道微生物菌群结构变化与肥胖关系
的研究中都提到了这些菌群。有一项研究正常体重、
肥胖和肥胖代谢综合征的项目在 27 名儿童中开展，

研究发现丹毒丝菌属 UCG003、链型杆菌属在肥胖代
谢综合征组中的丰度显著增高[22]。多个文献中有证据
表明丹毒荚膜菌科在宿主生理学中可能发挥作用，与
宿主肠道炎症、脂质代谢和葡萄糖代谢受损有关[26–29]。
在肥胖、代谢综合征和高胆固醇血症的背景下，该家
族的丰度增加与宿主血脂异常有关[30–32]。最新关于丹
毒丝菌属 UCG003 的研究表明，该菌属在肥胖孕妇中
丰度较高[33]

，该菌属显著促进谷氨酰胺降解、乳酸生
成和果聚糖降解[34]。香港大学一项最新研究表明，血
清乳酸水平在肥胖、高血压和胰岛素抵抗受试者中升
高，并与空腹血糖和糖化血红蛋白浓度以及 2 型糖尿
病相关[35]。由此可见丹毒丝菌属 UCG003 在肥胖和这
些代谢通路间有着紧密联系。一项喂食“西方”饮食的
人源化小鼠的研究表明，与喂食低脂/植物饮食的小鼠
相比，链型杆菌属在这些动物的粪便样本中的代表性
增加[36]。六个研究项目的荟萃分析显示在属水平上，

肥胖成年人与非肥胖成年人相比，链型杆菌属相对比
例较高[37]。还有研究表明这类肠道菌群的代谢产物能
够抑制辅助性 T 细胞 17 的分化，与肠道炎症反应有
关[38]

，而肥胖患者的特征之一正是肠道出现低度炎症，

肠道炎症会增加肠道通透性，从而损害能量平衡和增
加食物摄入[39]。结合本研究结果，提示这两种菌属异
常富集与 OB_OW 存在紧密联系，可能是一个肥胖潜
在的生物标志物。对于未分类肠杆菌属在肥胖中的研
究不多见，该菌属主要与微生物发酵有关，应用于多
种生物发酵工程[40–42]

，与血浆丁酸和戊酸浓度正相
关[43]。本研究发现未分类肠杆菌属在 N 组中显著富集，

可能与该菌属的生物代谢作用相关，它是如何发挥瘦
基因生物学作用的，还需进一步研究证实。

综上所述，OB_OW 的发生与肠道微生物菌群失
衡密切相关，其机制可能是菌群异常富集导致肠道炎

症反应进而影响了脂质代谢和葡萄糖代谢，或者是通
过自身代谢增了一些酸类代谢产物，这也为今后机制
和干预研究提供了一个方向。本次研究观察到
OB_OW 存在不同分类学水平下的肠道微生物菌群物
种组成变化，为下阶段菌群宏基因组功能分析提供了
研究基础。然而本次研究存在样本量不足，病例数较
少的问题，下阶段将会扩大样本量以补充并验证本次
研究的结论。
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