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摘  要：定殖于鼻咽部的微生物与人体始终处于动态生态平衡，对于维持人体健康发挥着重要

作用，也与多种上呼吸道疾病的发生发展有密切关系。鼻咽部微生物之间及其与宿主之间的相

互作用是引发人体上呼吸道疾病的重要因素。微生物的培养方法与分子生物学技术的结合使人

们越来越深入地了解人体鼻咽部微生物群落的组成和结构。定殖于人体鼻咽部的微生物以肺炎

链球菌(Streptococcus pneumoniae)和流感嗜血杆菌(Haemophilus influenzae)等潜在致病菌为主。

本文将分别从鼻咽部微生物与机体的平衡关系、鼻咽部微生物群落的研究方法以及鼻咽部微生

物群落的组成及其相互关系三个方面，综述近年来鼻咽部微生物群落结构的相关研究进展，从

而为指导实践提供可靠的理论依据。 
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Advances in the diversity of nasopharyngeal microbial communities 
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Abstract: The microbial flora located in human nasopharynx keeps a dynamic balance with the 
human body. It plays an important role in maintaining the human health, and related with various 
upper respiratory tract diseases. The relationship within nasopharynx microbes, and between 
microbes and host, is the key cause of human upper respiratory tract diseases. The development of 
culture-dependent and -independent molecular methods in microbial communities research provide 
a useful tool to learn more about the composition and structure of human nasopharyngeal microbial 
communities. It demonstrated that the dominant floras located in human nasopharynx were 
Streptococcus pneumoniae, Haemophilus influenzae, which were considered as potential pathogens 
in nasopharynx. In this work, the development in nasopharyngeal microbial community research 
was reviewed in the following three aspects: the balance between nasopharyngeal microbe and the 
human body; method in nasopharyngeal microbial community research; and the composition of 
nasopharyngeal microbial community and the internal relationship among them. This review 
summarized the progress on this field for the reference of the future work. 
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分子微生物生态学是分子生物学实验技术应

用于微生物生态学研究领域而发展形成的一门交

叉学科，在研究微生物生态系统组成结构、功能的

分子机理以及微生物与生物和非生物环境之间相

互关系等方面显示了巨大的潜力[1]。自然界中的微

生物群落在其生存环境的大部分生化转化中具有

重要的作用。 

微生物群落的组成随着人体部位的不同以及

个体的不同而不同，这主要依赖于宿主和环境因

素，例如，营养来源、湿度、黏膜的结构和免疫

情况[2-4]。不仅仅细菌群落的组成和动力学特征，

其群落的密度在不同的部位也有很大的差异，例

如，排泄物中密度为 1011−1012细胞数/g[5]，而在

人体鼻咽部的密度只有 104−105细胞数/cm2[6]。一

般来说，微生物通常定殖在宿主每一处暴露于外

界的身体表面，包括皮肤、口腔、呼吸道、泌尿

生殖道和胃肠道。鼻咽部是腭帆平面以上的部分，

向前经鼻后孔通鼻腔，位于联系鼻、耳、口、呼

吸道的枢纽位置，因此鼻咽部也是许多微生物定

殖的主要部位，具有较高的微生物群落多样性。

在鼻咽部后上壁的黏膜内有丰富的淋巴组织，称

为咽扁桃体。咽扁桃体中的微生物群落在多种上

呼吸道传染与非传染性疾病中具有重要作用，例

如中耳炎、鼻窦炎、及鼻咽部腺样体(咽扁桃体)

肥大等。上呼吸道感染是小儿时期常见的疾病，

其中包括鼻、咽、喉的感染，临床一般统称为上

感。人的鼻咽部可认为是上呼吸道感染的起源部   

位[7]。鼻咽部的微生物与人体始终处于动态生态

平衡状态，对于维护人体的健康发挥着重要作用，

也与多种上呼吸道感染等疾病的发生发展有密切

关系。 

随着现代科学技术的发展，越来越多的新技

术、新方法用于鼻咽部微生态领域的研究，也因为

对鼻咽部微生物的研究有利于鼻咽部疾病的预防

和治疗，使得人们对鼻咽部微生态的认识不断深

入。本研究主要综述了近年来有关鼻咽部微生物群

落多样性方面的研究进展。 

1  鼻咽部微生物与机体的平衡关系 

正常菌群是微生物与其宿主在共同的进化过

程中形成的对人体有益的微生物菌群。通常情况

下，人们仅片面的看到了鼻咽部正常菌群的致病作

用，也就是引起内源性感染的作用，而忽视了其正

常的生理作用。其实不然，正常情况下，鼻咽部正

常菌群之间以及正常菌群中多种微生物之间，互相

依存，互相制约，构成一种生态平衡，发挥着重要

的生理作用，例如生物拮抗作用、营养作用以及免

疫作用[8]。这些存在于人体表和体腔的正常菌群大

部分与细胞密切接触，在很大程度上参与人体供

能、交换物质、传递遗传信息等生命活动。同样，

人体鼻咽部的正常菌群对于维持人体健康也具有

不容忽视的作用，它能够通过竞争关系抑制定殖在

鼻咽部的致病菌群的生长，或者通过分泌细菌素杀

死致病菌群，以维持人体的正常生理功能。在平衡

状态中，这个细菌的生态系统有利于维持人体的生

理健康，例如，通过刺激免疫系统和作为防御机制

来抵御病原菌的入侵等[9]。 

微生态失调是正常微生物群落之间和正常微

生物与宿主之间的微生态平衡，在各种因素的影响

下，由生理性组合转变为病理性组合的状态。人体

鼻咽部的微生物在正常情况下不致病，当生态失调

时，菌群数量会发生改变。此时，某些致病菌会成

为鼻咽部的优势菌群，从而引起口腔黏膜感染、鼻

炎、咽喉炎、扁桃体炎，甚至全身感染。这些病的

发生都与鼻咽部的微生态失调有关[8]。另外，一些

新细菌的定殖也会打破鼻咽部微生物群落的生态

平衡，导致病原菌乘虚而入，引起急性中耳炎、肺

炎甚至脑膜炎等疾病的发生[10]。 

上呼吸道肺炎链球菌的定殖是导致中耳炎的

一个常见因素。中耳炎主要是由肺炎链球菌

(Streptococcus pneumoniae) 、 流 感 嗜 血 菌

(Haemophilus influenzae)、黏膜炎莫拉菌(Moraxella 

catarrhalis)引起的，而且可能导致长期的听力障

碍。人体感染中耳炎之前，定殖在上呼吸道的肺炎

链球菌一定与其中的微生物群落存在竞争关系。一
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旦菌群之间的平衡关系被打破，人体的正常生理功

能就会受到影响。加深对上呼吸道微生物群落的认

识有利于中耳炎的预防及治疗。这些致病菌群通常

与肺炎链球菌、流感嗜血菌以及黏膜炎莫拉菌有

关。对于儿童来说，鼻咽部微生物的定殖是导致细

菌性肺炎和中耳炎这两种疾病的先决条件。从全球

来看，肺炎是导致五岁以下儿童死亡的主要原因[11]。

肺炎链球菌是引起这个年龄段儿童患肺炎的首要

因素，而且能够导致患败血病和脑膜炎等感染性

疾病。全球每年大约有 80万婴儿死于由肺炎链球

菌引起的疾病中，其中很大一部分发生在低收入

的国家[12]。中耳炎是儿科细菌性感染疾病中发生

频率最高的，大约 80%的儿童在三岁的时候会感

染此病[13]。 

总之，在各种因素的作用下，正常生理状态下

的鼻咽部微生物群落之间，鼻咽部微生物群落与宿

主之间，保持着一种动态平衡关系，共同维系着宿

主鼻咽部的健康。 

2  鼻咽部微生物群落的研究方法 

2.1  传统的微生物培养法 

从传统上讲，主要利用基于培养的技术对鼻咽

部微生物群落进行研究，该技术曾在实验室广泛使

用。但是基于培养的方法研究微生物群落多样性要

求必须在实验室中对微生物进行分离培养，但以现

有的实验技术和条件，能够在实验室分离培养的微

生物只占自然界已经检测到微生物的一小部分。

Amann 等[14]曾根据微生物原位的、不依赖于培养

的微生物系统发育学研究结果认为：在自然界中，

通过实验室人工培养方法已经被分离和描述的微

生物物种数量仅占估计数量的 1%−5%，而其余

95%−99%微生物种群还仍然未被分离和认识。因

此，人们不能利用传统的微生物技术获得微生物多

样性的真正概貌。另外，鼻咽部中存在的多种致病

菌的培养条件是非常严格的。不仅对实验操作者本

身有一定的危险性，而且有可能由于操作不慎使致

病菌污染实验室，因此极大地限制了研究的广泛

性。徐红云等[15]对高原地区健康少年鼻咽部需氧

及兼性厌氧菌群分析中，就利用了微生态学的实验

方法分离培养到 7个菌属 12种细菌，其中奈瑟氏

菌、链球菌及葡萄球菌是健康少年鼻咽部的优势菌

群。van den Bergh等[16]利用纯培养的方法分析了

986个鼻咽部样品，鉴定出在小儿上呼吸道感染中

起主要作用的 4种细菌，分别是肺炎链球菌、流感

嗜血菌、卡他莫拉菌、金黄色葡萄球菌。 

2.2  不依赖培养的分子生物学方法 

鉴于微生物培养法的局限性，近年来，利用不

依赖培养的方法研究人体微生物群落多样性的实

验越来越普遍。自从 Woese[17]和 Pace[18]提出将分

子生物学方法用于微生物多样性的研究，微生物分

子生态学得到了长足的发展，其应用于细菌、古生

菌和真核微生物的研究革命性地促进了人们对于

复杂环境中微生物组成结构和动力学的认识。 

2.2.1  基于 16S rDNA 的分子生物学方法：近年

来，基于 16S rDNA的分子生物学技术的兴起对依

靠培养的技术进行了补充。这些技术能够鉴定和定

量小型生物群，而且也可提供分类法来预测种系发

育关系。本课题组李晓然等[19-20]对微生物分子生态

学研究方法及其存在的缺陷做过详细的系统介绍，

并且综述了微生物分子生态学发展历史及研究现

状。克隆文库可以被测序，通常在种或属的水平上

鉴定生物群落的组成；指纹图谱技术可以分析微生

物群落结构，而斑点杂交技术或荧光原位杂交技术

能够测定特殊类群的丰度。如今，利用传统分子生

态学方法研究微生物群落多样性的实验已经非常

普遍。Lemon 等[21]利用不依赖培养的分子生物学

方法，采用 16S rDNA微点阵和克隆文库的技术测

定了鼻孔和口咽后壁的微生物群落多样性。

Kwambana等[22]通过利用基于 16S rDNA的末端限

制性长度多态性(Terminal restriction fragment length 

polymorphism，T-RFLP)分析的方法，研究了冷藏处

理对小儿鼻咽部的微生物群落产生的影响。 

随着分子生物学的发展和科学技术的不断进

步，从传统的纯培养技术及目前常用的不依赖培养

的微生物研究技术变性梯度凝胶电泳(Denaturing 
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gradient gel electrophoresis，DGGE)和实时荧光定

量 PCR (Quantitative real time PCR，qPCR)技术，

到第 2代测序平台的出现，尤其是宏基因组理论的

提出，需要更多的研究来探讨鼻咽部微生物群落多

样性。自从 Hamady 等[23]建立了在不同样品 PCR

引物上分别添加序列标签(Barcode)来作为高通量

测序后根据序列区分不同样品的标记，高通量测序

技术越来越广泛地应用到微生物群落多样性的分

析中。Costello 等[4]在利用基于 16S rDNA 的高通

量测序的研究中得到这样的结论，在整个人体微生

物的定殖部位中，共检测到了 22种细菌门，但是

大多数的序列都属于以下 4 种细菌门：放线菌门

(36.6%)、硬壁菌门(34.3%)、变形菌门(11.9%)以及

拟杆菌门(9.5%)。而每个不同的部位都有其独特的

优势菌群。综合比较各项第二代测序平台，只有罗

氏 454 的焦磷酸测序(Pyrosequencing)平台更加适

合应用于微生物群落多样性分析，也得到了广泛的

应用。Wos-Oxley等[24]利用基于 16S rDNA的指纹

图谱法研究了 40个人的前鼻孔中微生物群落多样

性，然后选择了 6个具有代表性的样品进一步用焦

磷酸测序，估计其微生物多样性。Laufer等[25]利用

454 焦磷酸高通量测序的方法研究了患中耳炎和

未患中耳炎的小儿鼻拭子的微生物多样性，对于小

儿中耳炎的防治具有重要的作用。Bogaert等[26]通

过对 16S rDNA的V5−V6高变区运用添加 Barcode

的焦磷酸高通量测序分析了 96个健康儿童鼻咽部

的微生物群落在不用季节的多样性。 

2.2.2  宏基因组学技术： “宏基因组 ”最早由

Handelsman 等[27]提出，主要是指所有微生物基因

组的总和，提取环境样品的 DNA，使用限制性内

切酶将其打断至合适的大小，构建宏基因组文库，

然后利用基因组学的研究策略研究环境样品所包

含的全部微生物的遗传组成及其群落功能。其文库

包括了可培养的和未培养的微生物遗传信息，因此

提供了获得新生物活性物质的机会。人类微生物组

分析是宏基因组学技术未来一个重要的发展方向，

同时也是人类基因组计划(Human genome project)

的延伸。 

在短短几年内，宏基因组学研究已渗透到各

个领域，包括海洋、土壤、热液口、热泉、人体

口腔及胃肠道等，并在医药、替代能源、环境修

复、生物技术、农业、生物防御等各方面显示了

重要的价值，尤其在水体宏基因组学[28-31]和土壤

宏基因组学[32-35]中应用非常广泛。黄循柳等[36]曾

系统地综述了宏基因组学技术的研究策略及其最

新的研究进展。Nakamura 等[37-38]通过宏基因组学

技术研究了鼻咽部吸出物中的流感病毒，并且综述

了宏基因组学分析的可行性。虽然目前利用宏基因

组学技术研究人体鼻咽部微生物群落多样性的例

子非常缺乏，但是随着宏基因组学技术的快速发

展，它在这一领域的研究将会越来越广泛。总的来

说，宏基因组学技术为微生物多样性研究提供了巨

大的平台。 

近年来，我们越来越倾向于利用不依赖于培

养的方法研究人体某部位的微生物群落多样性。

尤其是有许多关于人体皮肤微生物群落多样性的

报道[39-42]，这些报道使我们对人体皮肤微生物的多

样性有了比较全面的认识。但是，对于人体鼻咽部

的微生物群落结构的认识比较欠缺，关于这方面的

研究相对来说还比较缺乏。 

3  鼻咽部的微生物群落及其相互关系 

3.1  鼻咽部微生物群落的组成 

鼻子和喉咙是病原菌定殖的主要部位，而这些

病原菌的定殖很容易引起感染。鼻咽部存在有链球

菌与流感嗜血菌，这两种菌数量大，而且正常人都

可检查出来，链球菌仍以甲型溶血与非溶血性菌

种为主，其次肺炎双球菌也占很高比重，再次是

奈氏菌属，这四类细菌几乎占全部活菌数的 90%

以上[10]。寄生在人体鼻咽部的微生物可以分为三

大类，分别是常住菌、过路菌以及介于二者之间的

微生物。上述定殖在鼻咽部的微生物在正常情况下

不具有致病性。 

鼻咽部寄生的微生物群落像肺炎链球菌，流感

嗜血菌，黏膜炎莫拉菌，金黄色葡萄球菌
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(Staphylococcus aureus)是小儿时期导致上呼吸道

感染疾病的主要源头，这些微生物群落也是健康小

孩鼻咽部常见的过路菌。除此之外，鼻咽部的多种

微生物群落在与宿主相互作用的同时始终保持着

动态平衡[43]。大多数的儿童童年早期肺炎链球菌

在鼻咽部至少会定殖一次，而这种情况在成人时期

很少发生 [44]。对于金黄色葡萄球菌来说，一般

10%−35%的儿童[45-47]和大约 35%的成人[48]都会有

这种病原菌的定殖。肺炎链球菌是一种定殖在健康

人群鼻咽部的条件致病菌。它可引起肺炎、中耳炎、

败血症、脑膜炎等疾病，在世界上有很高的发病率

和死亡率，尤其是儿童和老人。尽管链球菌是人体

鼻咽部[49]和皮肤表面[40-41]的优势菌群，但是存在

于前鼻孔的链球菌丰度比较低。人体前鼻孔是金黄

色葡萄球菌定殖的主要部位，这里的金黄色葡萄球

菌构成了鼻咽部微生物群落的一部分 [21]。大约

20%的人，体内都有金黄色葡萄球菌定殖[50]。虽然

正常情况下，前鼻孔中携带的金黄色葡萄球菌是没

有致病性的，但是其携带的致病菌仍是引起侵入性

感染的主要原因[51]。研究发现，有棒杆菌属的某

些种定殖的个体，由于金黄色葡萄球菌引起的疾病

发病率会降低[52]。Wos-Oxley等[21]的研究结果表明

肉杆菌科中的懒惰狡诈球菌 (Dolosigranulum 

pigrum)具有较高的丰度，懒惰狡诈球菌能够引起

人的上呼吸道疾病，表明懒惰狡诈球菌是组成鼻中

优势群落的一部分，除此之外，这个研究第一次描

述了棒状杆菌在前鼻孔微生物群落中的分布情况。

尽管前鼻孔微生物群落中的许多细菌种群已经被

分离出来，一部分未被培养的放线菌目也具有相当

高的丰度[42,53]。 

3.2  鼻咽部微生物之间的相互作用 

在健康小孩上呼吸道中有大量的致病性病原

菌和呼吸道病毒定殖，在健康个体中病原菌之间的

关系仍然是一个有待于继续研究的领域。利用常规

的微生物培养法鉴定出了肺炎链球菌属、流感嗜血

杆菌属、卡他莫拉菌属和金黄色葡萄球菌属，流感

嗜血菌属的存在有利于肺炎链球菌的定殖，而金黄

色葡萄球菌属的存在对肺炎链球菌的定殖具有消

极影响 [16]。在 2004 年，Regev-Yochay 等 [54]和

Bogaert 等[55]通过研究分别证实了健康儿童鼻咽

部的金黄色葡萄球菌和肺炎链球菌的定殖量呈负

相关关系，表明这两种菌种之间存在竞争关系。

多篇研究报道证实，鼻咽部的固有细菌群落能够

抑制像金黄色葡萄球菌、肺炎链球菌和流感嗜血

杆菌等病原菌的定殖，也就是所谓的细菌干扰  

现象[53,56-57]。 

Brogden 等[10]和 Klugman 等[58]研究证实，人

类所患的上呼吸道感染等疾病(中耳炎和肺炎等)

是多种微生物共同作用导致的，其中有的存在协同

作用，有的存在拮抗作用。van den Bergh等[16]也

经研究证明，肺炎链球菌、流感嗜血杆菌和黏膜炎

莫拉菌之间都存在共生关系，而与金黄色葡萄球菌

之间却存在拮抗作用。Ren等[59]也得到了相似的结

论，即没有致病性的缓症链球菌 (Streptococcus 

mitis)、中间链球菌(Streptococcus intermedius)与金

黄色葡萄球菌之间，以及唾液链球菌(Streptococcus 

salivarius)与酿脓链球菌(Streptococcus pyogenes)之

间均不存在共存共生关系，而金黄色葡萄球菌的亚

种之间能够共生，表明这些菌种倾向于在相似的环

境中生存。总的来说，肺炎链球菌、流感嗜血菌和

黏膜炎莫拉菌的定殖都会引起某些呼吸道疾病。肺

炎链球菌与金黄色葡萄球菌之间存在拮抗作用很

难共生[16,55,60]。肺炎链球菌和金黄色葡萄球菌之所

以存在拮抗作用可能是因为肺炎链球菌分泌的抗

菌 素 抑 制了 金 黄 色葡 萄 球 菌的 生 长 [61]。

Regev-Yochay 等[54]通过研究也证实，在儿童体内

肺炎链球菌和金黄色葡萄球菌的生长趋势呈负相

关关系，尤其是疫苗型菌株来说更为明显。有利于

肺炎链球菌定殖的因素，对金黄色葡萄球菌具有抑

制作用。同时，与肺炎链球菌有关的疫苗能够降低

肺炎链球菌在鼻咽部的定殖。而由于金黄色葡萄球

菌与肺炎链球菌之间存在的拮抗作用，使得肺炎链

球菌疫苗的使用会增加金黄色葡萄球菌定殖数量

及相关疾病的发生。 
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3.3  鼻咽部微生物与宿主之间的相互作用 

正常生理状态下，鼻咽部的微生物群落与宿主

之间保持着动态平衡。一方面，鼻咽部的物理化学

环境为各种微生物提供了生长繁殖条件；另一方

面，鼻咽部各种微生物群落之间存在着多种相互作

用，包括营养竞争、协同作用、拮抗作用等，这些

相互作用使鼻咽部各种微生物能够在正常生理状

态下保持着动态平衡，而对宿主没有致病作用。 

细菌定殖是指细菌在消化道、上呼吸道、泌尿

生殖道等部位黏膜表面持续存在而未出现宿主反

应和不利作用，显微镜下见微生物黏附于细胞或在

滞留的黏液分泌物中生长。定殖可以是细菌和宿主

之间建立长期持续的共生关系或是无害关系的一

步，也可转化为感染和疾病的第一步[62]。致病菌

的定殖是导致宿主患疾病的生理基础。定殖发生的

条件细菌必须具有黏附力、适宜的环境和有相当的

数量。当定殖菌致病力强、数量多及机体防御机能

不良时，会进一步发生定殖菌的感染[63]。定殖不

是感染，但却是感染的重要来源和最危险的因素。 

肺炎链球菌是一种常见的革兰氏阳性致病菌，

同时也是定殖在鼻咽部的主要条件致病菌。所有的

肺炎链球菌都能黏附在人口腔上皮细胞或鼻咽部。

Swiatho等[64]提出，肺炎链球菌的定殖依赖于其对

呼吸道上皮的黏附，而无症状的定殖主要是肺炎链

球菌与细胞表面的糖类(N-乙酰氨基葡萄糖)结合，

这 种 结 合 被 肺 炎 链 球 菌 表 面 黏 附 素 A 

(Pneumococcal surface adhesin A，PasA)等细胞壁相

关表面蛋白所调节。肺炎链球菌表面蛋白和人鼻咽

部上皮细胞表面受体结合而黏附和定殖于上呼吸

道。肺炎链球菌对宿主细胞的黏附是其定殖的生物

基础，主要依赖于细菌表面蛋白质与真核细胞表面

糖基的结合[65]。 

在中耳炎等疾病中肺炎链球菌等致病菌一般

都聚集于鼻咽部，宿主对这些致病菌具有一定程度

的免疫防御作用，一旦细菌毒力超过了机体防御能

力，则发生细菌定殖与感染。有研究表明，呼吸道、

中耳道和咽鼓管上皮细胞可以分泌抗菌成分，如溶

菌酶、乳铁传递蛋白，β-防御素等免疫分子，这些

免疫分子对鼻咽部的致病菌具有抑制作用。例如，

Lee等[66]的研究结果显示，在放射性测定中溶菌酶

对两种血清型肺炎链球菌有明显的抑制作用。初步

证实了宿主细胞分泌的抗菌肽等固有免疫分子构

成了黏膜表面的第一道防线。 

除了鼻咽部菌群之间以及鼻咽部菌群与宿主

之间的相互作用会引起菌群的变化，一些全身性疾

病(如艾滋病、放化疗病人等)也会引起鼻咽部菌群

的 变 化 。 人 类 免 疫 缺 陷 病 毒 (Human 

immunodeficiency virus，HIV)感染导致的获得性免

疫 缺 陷 综 合 征 (Acquired immune-deficiency 

syndrome，AIDS)，它使人体免疫功能产生缺陷，

丧失对微生物的抵御能力，是一种致死性疾病。

AIDS及 HIV感染可在鼻咽部出现各种临床症状、

体征、微生物及病理学改变。李瑞玉等[67]通过对

89例 HIV阳性青年人咽部临床观察发现 HIV阳性

患者均存在不同程度的咽部症状，如咽痛、咽部干

燥等，据分析，产生这些症状的主要原因为细菌、

真菌、病毒等引起。其咽部细菌培养物为溶血性链

球菌、肺炎链球菌、葡萄球菌等。刘坤等[68]通过

研究鼻咽癌放疗前后的咽部菌群变化，发现与放疗

前相比，放疗后照射区域的链球菌属、葡萄球菌属、

白色念珠菌和绿脓杆菌检出增加，而放线菌属和奈

瑟菌属检出减少。由此可知，鼻咽癌放疗可影响咽

部的微生态平衡，能够导致局部微生物菌群种类和

数量的变化，是导致鼻咽癌放疗后患者发生感染的

重要原因之一。 

上呼吸道是引起感染的通道，研究鼻咽等部位

的微生物群落结构能够进一步加深我们对引起上

呼吸道感染的致病菌的认识。定殖在鼻咽部的正常

微生物群落，也是防止致病菌过度发育和引起上呼

吸道感染的第一道屏障。大多数关于鼻和喉咙部位

微生物群落的研究都集中在一种或几种致病菌的

传播上。鼻子、鼻孔和前鼻孔的最外部是皮肤到鼻

腔的过度区。鼻孔有助于过滤吸入的空气，这些空

气中也含有许多微生物[69-70]。通常情况下，在进行
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宏基因组分析(微生物群落多样性分析)之前通常要

冷冻保藏，然而冷藏的过程会对微生物群落的组成

产生负面影响。Kwambana等[22]通过研究冷藏处理

对小儿鼻咽部微生物群落产生的影响，证实了冷冻

贮藏对于微生物群落的组成和相对丰度的影响是

不容忽视的。鼻孔中常见的微生物大都属于棒杆菌

属、丙酸杆菌属、葡萄球菌属，其中包括致病菌金

黄色葡萄球菌[71]。临近鼻腔处的优势菌群是棒杆菌

科和链球菌科的某些种[72]。许多环境、基因以及社

会经济因素都会影响某一菌种在人体鼻咽部的定

殖。鼻咽部中微生物之间的关系是非常复杂的，通

常情况下小儿体中会定殖至少一种血清型肺炎链

球菌，同时还有其他致病菌，例如：流感嗜血杆菌

和黏膜炎莫拉菌，还存在一些正常菌群。 

4  前景与展望 

鼻咽部的微生物群落作为人体微生态系统的一

个重要组成部分，在维持上呼吸道健康状态中发挥

重要作用，当它与机体的平衡关系被打破时，可导

致多种上呼吸道感染疾病的产生。目前对鼻咽部微

生物群落的研究并不十分深入，虽然已经有一些新

技术新方法开始应用于鼻咽部微生物群落结构的研

究，但仍有待于进一步改进。相信随着科学技术的

进步，将会有更多更好的技术方法应用于鼻咽部微

生物群落的研究，从而使人们对鼻咽部微生物群落

的认识更加深入；而且，研究鼻咽部的微生物群落

结构对于预防及治疗上呼吸道感染具有积极作用。 

近些年来，鉴于治疗上呼吸道感染药物的副作

用，微生态制剂应运而生。微生态制剂一般是指用

人正常微生物群落的成分或其促进成分制成的制

剂。通过直接调节该部位的微生态平衡治愈疾病，

可以替代或部分替代传统的抗生素疗法，为更方便

且无副作用地防治疾病的发生提供了广阔的发展

空间。 
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