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主编点评 

模型动物中的肠道菌群分析及微生物组研究 
张建中 

(《微生物学通报》编委会  北京  100101) 

肠道菌群与多种疾病密切相关，从消化道疾病(如炎症性肠病)、心脑血管疾病(如动脉粥样硬化)到代谢

类疾病(如 II 型糖尿病)和许多免疫性疾病(如风湿性关节炎)，肠道菌群研究为诸多疾病研究和防治开辟了

新的方向[1-3]。 
在肠道菌群研究领域，模型动物应用和实验结果的动物实验验证非常重要，本刊 2016 年第 7 期刊登

的姬玉娇、孔祥峰等的论文“高、低营养水平饲粮对环江香猪结肠菌群结构及代谢物的影响”[4]，通过对高、

低营养水平饲粮对环江香猪结肠菌群结构多样性及其代谢产物的影响，探讨了日粮-肠道微生物-宿主间的

互作，作者通过标本中 16S rRNA 基因 V4 区测序分析菌群结构，并平行分析了乙酸、丙酸、丁酸、异丁

酸、戊酸、异戊酸、氨氮、吲哚、粪臭素和生物胺的含量，发现短期饲喂高营养水平饲粮可改变环江香猪

结肠中的部分微生物含量及其代谢特性，值得一读；由于粪便采样无创、方便等特殊性，研究中常用粪便

菌群代表肠道菌群，本文对动物模型结肠肠段间 OTU、Chao1、Shannoon 和 Simpson 指数变化的分析，对

理解不同部位菌群间的代表性也有参考价值。随着中国经济和人群生活水平的迅速改善，中国人营养结构

变化所伴随的肠道微生物群落结构变化和相关疾病谱变化值得高度关注。 
2016 年 5 月，美国颁布了一项新的美国微生物组计划，首次把微生物研究提高到国家战略地位，强化

解决人类健康和环境保护等重大问题，并以其跨学科、跨行业、跨部门及战略先导性特点引发了全球微生

物组研究的热潮；随着各国及“国际微生物组计划”的纷纷推出[5]，必将带动关键技术的突破和关键问题的

解决。在中国启动“国家微生物组计划”时，肠道微生物组研究也将是重点领域，对模型动物和动物模型中

的微生物(包括肠道菌群)的分析不可或缺。 
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