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素食人群与非素食人群肠道菌群分布对比分析*
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  摘 要:目的 通过比较素食人群与非素食人群肠道菌群分布,探讨饮食习惯与人体肠道菌群分布之间的

关系。方法 将50例素食者纳入研究组,50例非素食者纳入对照组,收集所有研究对象粪便标本,测定粪便标

本pH值,使用经典的细菌分离培养和鉴定方法,比较两组研究对象粪便标本的细菌总数及肠杆菌、肠球菌、拟

杆菌、乳酸杆菌和双歧杆菌的数量。结果 研究组粪便标本pH值低于对照组粪便标本pH值,差异有统计学

意义(P<0.05)。两组细菌总数差异无统计学意义(P>0.05),研究组的双歧杆菌与乳酸杆菌数量明显少于对

照组,差异有统计学意义(P<0.05)。结论 从肠道益生菌数量的角度来看,非素食饮食更有利于健康,素食人

群可通过服用微生态活菌制剂或适量增加蛋奶制品的摄入来增加肠道益生菌的数量,以增强人体的抗病能力。
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Abstract:Objective By

 

comparing
 

the
 

distribution
 

of
 

intestinal
 

flora
 

between
 

vegetarians
 

and
 

non-vege-
tarians,the

 

relationship
 

between
 

diet
 

habits
 

and
 

the
 

distribution
 

of
 

intestinal
 

flora
 

in
 

human
 

body
 

was
 

dis-
cussed.Methods Collected

 

fecal
 

specimens
 

from
 

50
 

vegetarians
 

(study
 

group)
 

and
 

50
 

non-vegetarians
 

(con-
trol

 

group).Determinated
 

pH
 

in
 

fecal
 

specimens,then
 

isolated,cultured
 

and
 

identified
 

bacteria
 

by
 

classical
 

methods.Compared
 

the
 

total
 

number
 

of
 

bacteria,and
 

the
 

amount
 

of
 

Enterobacter,Enterococcus,Bacteroides,
Lactobacillus

 

and
 

Bifidobacterium
 

between
 

the
 

two
 

groups.Results Fecal
 

pH
 

in
 

study
 

group
 

was
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

control
 

group
 

(P<0.05).There
 

was
 

no
 

difference
 

on
 

the
 

total
 

number
 

of
 

bacteria
 

in
 

the
 

two
 

groups
 

(P>0.05),the
 

number
 

of
 

Bifidobacterium
 

and
 

Lactobacillus
 

in
 

study
 

group
 

were
 

significantly
 

lower
 

than
 

those
 

in
 

control
 

group
 

(P<0.05).Conclusion According
 

to
 

the
 

number
 

of
 

intestinal
 

probiotics,non-vegetari-
an

 

diet
 

seems
 

to
 

be
 

better
 

for
 

health.Vegetarians
 

could
 

increase
 

the
 

number
 

of
 

intestinal
 

probiotics
 

by
 

taking
 

microecologically
 

viable
 

preparations
 

or
 

increasing
 

the
 

intake
 

of
 

egg
 

and
 

milk
 

products
 

to
 

enhance
 

the
 

body's
 

resistance
 

to
 

disease.
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  自2003年人类微生物组计划启动以来,已经发

现人体肠道中栖息约1
 

000多种细菌,称为肠道菌群,
主要包括肠杆菌、肠球菌、拟杆菌、乳酸杆菌、双歧杆

菌等菌属,其数量约为一个健康人体细胞数的10倍,
其编 码 的 基 因 数 量 超 过 人 体 所 编 码 基 因 的 100
倍[1-2]。它们通过菌群活动、代谢产物等来影响机体

的代谢情况,以维持人体内环境稳态[3]。它们相互之

间保持稳定平衡状态,却又容易受到宿主年龄、遗传

背景、膳食结构、生活环境及抗菌药物治疗等的影响,
以上因素可导致肠道菌群在数量、结构、菌群丰度及

生理状态方面表现出明显的差异[4-5],它们之间的这

种差异受到国内外研究者的广泛关注。肠道菌群是

一类作用非常广泛的互利共生微生物,在疾病的发

生、发展及治疗过程中发挥着不可替代的作用。可通

过肠道特定微生物或菌群结构组成的变化来揭示肠

道菌群、宿主与环境之间的相互关系。肠道菌群与肥

胖[6]、代谢性疾病[7]、炎症性肠病[8]、免疫失调疾病、
传染性疾病[9]及癌症[10]等关系密切,肠道微生态在上

述不同疾病中的作用方式不尽相同,并与病情发展、
治疗方式及治疗效果联系密切。同时,这种差异也提
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示不同患者在疾病治疗、康复过程中应采取个体化的

营养和药物治疗策略[11],通过不同的膳食模式来改变

肠道不同菌群的丰度和分布,进而改善人体的新陈代

谢,促进患者康复,甚至可能在降低疾病、癌症的发生

率方面发挥作用[12-13]。由于历史的渊源,宗教的影

响,人们观念的转变,全球69亿人口中有2.5%是素

食者[13]。据新华社报道,中国素食人口已经超过

5
 

000万[14]。2018年在《自然》杂志发表的一篇论文

中,以色列魏茨曼研究所发现,人体肠道菌群的组成

主要取决于饮食和生活方式,遗传因素的作用非常

小,饮食与肠道菌群之间相互影响,相辅相成[15]。本

研究通过对素食人群与非素食人群的肠道菌群作对

比,找出两者之间的差异。
1 资料与方法

1.1 一般资料 选择50例素食者纳入研究组,素食

者定义为不吃任何动物食物的人,且素食饮食时间超

过6个月,其中男15例,女35例;年龄28~73岁,平
均(43.20±9.92)岁。50例非素食者纳入对照组,非
素食饮食时间超过6个月,其中男15例,女35例;年
龄26~71岁,平均(41.10±8.97)岁。两组研究对象

年龄及性别构成比比较,差异均无统计学意义(P>
0.05),具有可比性。所有研究对象均无胃肠道疾病

病史,采样前1个月均未使用抗菌药物、微生态活菌

制剂和泻药。
1.2 仪器与试剂 MicroScan

 

WalkAway40全自动

细菌鉴定及药敏仪,以及其配套鉴定板,需氧培养箱,
厌氧培养袋,pH 试纸,加样器,EMB琼脂平板(主要

含有酩蛋白样的氨基酸混合物、酵母浸液、适量的无

机盐、0.04%的伊红Y、0.006
 

5%的美兰和供做试验

的糖),PSE琼脂平板(主要含蛋白胨、酵母浸粉、牛胆

汁物、氯化钠、枸橼酸钠、枸橼酸铁铵、叠氮化钠、七叶

苷等),改良 MRS琼脂平板(主要含蛋白胨、牛肉膏

粉、酵母粉、玉米淀粉、无水酸钠、枸橼酸钠、葡萄糖、
乳糖、硫酸锰、无水酸镁等),BBE琼脂平板(主要含胰

蛋白胨、大豆胨氯化钠、牛胆粉、七叶苷、枸橼酸铁铵、
氯化血红素、庆大霉素),LBS琼脂平板(主要含酵母

浸粉、胰酪蛋白胨、磷酸二氢钾、硫酸亚铁、硫酸镁、葡
萄糖、乙酸钠、枸橼酸铵、硫酸锰等),琼脂平板均购自

上海科玛嘉微生物技术有限公司。
1.3 方法

1.3.1 标本采集 采用灭菌小棒挑取自然排出的新

鲜粪便,放入无菌容器,30
 

min内送检。

1.3.2 稀释 取8支无菌试管,编为1~8号,每管

加入0.9
 

mL生理盐水,称取新鲜粪便0.1
 

g于1号

试管中,振荡混匀,配成稀释度为10-1 的粪便混悬液;
从1号管取0.1

 

mL粪便混悬液加入2号管,振荡混

匀,配成稀释度为10-2 的粪便混悬液;再从2号管取

0.1
 

mL粪便混悬液加入3号管,振荡混匀,配成稀释

度为10-3 的粪便混悬液;按此方法连续稀释至8号

管,得到稀释度为10-1 至10-8 共8个水平的粪便混

悬液。
1.3.3 肠道菌群的分离培养及鉴定 在各个稀释度

的粪便混悬液中取0.05
 

mL,用分区划线方法分别接

种至血琼脂平板(计算菌落总数)和选择性琼脂平板

上,肠杆菌用EMB琼脂平板,肠球菌用PSE琼脂平

板,双歧杆菌用改良 MRS琼脂平板,拟杆菌用BBE
琼脂平板,乳酸杆菌用LBS琼脂平板进行分离培养。
需氧菌(37

 

℃)培养18~24
 

h,厌氧菌(37.5
 

℃)培养

24~48
 

h(厌氧培养),如无细菌生长,继续培养至

1周。
1.3.4 粪便pH值测定 将pH值试纸插入粪便中,
30

 

s内读取结果。
1.3.5 细菌形态观察及鉴定 观察平板菌落纯度及

形态,涂片革兰染色观察菌株的纯度及菌落形态,然
后将菌株接种至3

 

mL接种液(经高压消毒的去离子

水),至少制成相当于 Mc-Fsrland
 

3标准液但不高于

Mc-Fsrland
 

5标准液的浑浊悬浊液。然后,用加样器

在含有基底的每一个孔和2个控制孔中加入50
 

μL
细菌悬浮液。将已接种的鉴定板放置在 MicroScan

 

WalkAway40细菌鉴定与药敏仪中,35~37
 

℃的条件

下孵育24
 

h。记录鉴定板相应细菌的鉴定结果数据。
1.3.6 菌落计数 活菌集落单位=(标本质量+稀

释量)/标本质量×稀释度×菌落个数。菌落数量经

对数换算,以湿重log10CFU/g表示。
1.4 统计学处理 采用SPSS19.0统计软件进行数

据处理及统计分析,计量数据以x±s表示,组间比较

采用独立样本t检验或方差分析。以P<0.05为差

异有统计学意义。
2 结  果

2.1 两组肠道细菌数量比较 研究组与对照组细菌

总数比较,差异无统计学意义(P>0.05)。研究组乳

酸杆菌、双歧杆菌、肠杆菌数量明显少于对照组,差异

有统计学意义(P<0.05)。两组拟杆菌与肠球菌数量

差异无统计学意义(P>0.05)。见表1、2。

表1  两组肠道细菌数量比较
 

(x±s,log10CFU/g)

组别 n 细菌总数 肠杆菌 肠球菌 拟杆菌 乳酸杆菌 双歧杆菌

研究组 50 11.48±0.28 7.97±0.59
 

6.78±0.71
 

8.76±0.54
 

9.65±0.48
 

9.13±0.43

对照组 50 11.53±0.31 8.45±0.82 7.01±0.64 8.44±0.79
 

10.86±0.54 9.89±0.68
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表2  两组肠道细菌的方差分析结果

细菌 变异来源 SS DF MS
 

F P

细菌总数 总变异 17.82 99

组间 0.07 1 0.07 0.38 >0.05

组内 17.75
 

98
  

0.18

肠杆菌 总变异 101.20 99

组间 4.40 1 4.40 4.44 <0.05

组内 96.80 98
 

0.99

肠球菌 总变异 90.09 99

组间 1.33
 

1 1.33
 

1.46
 

>0.05

组内 88.76 98 0.91

拟杆菌 总变异 90.49 99

组间 2.56 1
 

2.56
 

2.84 >0.05

组内 87.93 98
 

0.90

乳酸杆菌 总变异 51.69
 

99

组间 36.61 1 36.61 214.07 <0.01

组内 15.08
 

98
 

0.15

双歧杆菌 总变异 64.35 99

组间 14.44 1 14.44 28.31 <0.01

组内 49.91 98 0.51

  注:SS 为离均差平方和;DF 为自由度;MS 为均方。

2.2 两组研究对象的粪便pH 值比较 研究组的

pH 值明显低于对照组,差异有统计学意义(P<
0.05)。见图1。

图1  两组研究对象的粪便pH值比较

3 讨  论

本研究分析了两个群体,研究组(n=50)为素食

者,对照组(n=50)为非素食者,为了保证两组间的差

异最小化,对年龄和抗菌药物使用等因素进行了一些

限制。本研究结果显示,肠道菌群数量最多的为乳酸

杆菌,双歧杆菌次之,这说明肠道菌群大多数以厌氧

菌为主。研究组的粪便标本细菌总数与对照组相比,
差异无统计学意义(P>0.05),研究组粪便中的乳酸

杆菌、双歧杆菌和肠杆菌明显少于对照组(P<0.05),
肠球菌与拟杆菌差异无统计学意义(P>0.05)。

本研究结果还显示,研究组的pH值明显低于对

照组,这与研究组长期进食高碳水化合物和高纤维含

量食物有关。研究组肠道菌群有助于宿主消化食物,

菌群分泌的外酶对食物的降解会产生大量的短链脂

肪酸,如醋酸酯、丙酸酯、丁酸盐等,这些脂肪酸使肠

道形成酸性环境,导致pH值长期保持在5.5~6.5的

同时,又反过来影响细菌的生长,如肠杆菌科细菌更

喜欢在pH值>6.5的环境中生长,所以素食人群肠

杆菌数量明显少于非素食人群。
国外研究学者发现,除了年龄、性别、饮食等因素

外,微生物相互作用于不同肠道间的物质转运、不同

细菌的定植密度和营养物质的供应,硫酸盐、胆汁酸

及细菌的适应性都可能与肠道微生物菌群的组成和

活性相关,这也是导致素食人群双歧杆菌数量相对较

少的原因之一[16-17]。另外,素食人群缺少蛋奶制品的

摄入,可能导致乳酸杆菌和双歧杆菌等肠道益生菌进

入人体机会的减少,这也是素食人群的乳酸杆菌和双

歧杆菌数量较少的原因。
非素食人群有充足蛋奶制品的摄入,肠杆菌更喜

欢蛋白质作为主要能量来源,这也解释了肠杆菌在对

照组中含量较高的原因。在非素食性饮食中,细菌能

通过蛋白质的水解来增加肠道的pH值。
乳酸杆菌和双歧杆菌是人体肠道主要的益生菌,

肠道益生菌数量减少可能会导致机体抗病能力的下

降,从肠道益生菌数量的角度来看,非素食饮食更有

利于健康。素食人群可通过服用微生态活菌制剂或

适量增加蛋奶制品的摄入来增加肠道益生菌的数量,
以增强人体的抗病能力。

肠道菌群受到年龄、遗传背景、膳食结构、生活环

境及抗菌药物治疗的影响,饮食是影响肠道菌群的一

个重要因素。目前,对不同饮食习惯的人群使用常规

的微生物培养方法对其粪便菌群的研究只发现了一

小部分的差异,因为肠道菌群大部分都是厌氧菌,常
规微生物培养方法只能培养鉴别出小部分的肠道细

菌,随着分子生物学检测技术的出现,现在可更快速、
敏感、准确地检出肠道细菌,这也是笔者下一步努力

的方向。此外,人类对肠道菌群的研究几乎都是依赖

于检测粪便标本,而粪便标本不能完全反映肠道菌群

的状况,但利用粪便标本调查肠道菌群的好处是显而

易见的,标本易获得,对研究对象无创。与国外的研

究相比,本研究样本均来自中国人,得出的数据更有

参考价值。但本次研究的样本量少,说服性不够,还
需要更多的独立试验来证明本研究结论。
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MRI诊断ARM时,患儿不会受到辐射、创伤,且
该方法应用范围广、分辨率较高,存在较多的优势。
相关研究发现,MRI对瘘管诊断的准确率为76%[12]。

MRI诊断ARM 有较高的价值,另外,MRI矢状位、

T2WI、T1WI成像可以对直肠盲端与PC线之间的关

系进行清晰显示,且可以准确地对肛门窝与直肠盲端

之间的距离进行测量,最终有利于对肛门直肠畸形的

类型进行确定。
综上所述,倒立位X线片与 MRI均是检查ARM

的重要方法,但是 MRI检查对患儿造成的创伤更小,
检查结果更准确,可以替代倒立位X线片,临床利用

价值较高,适宜临床上多加推广。
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