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5月21日，中国科学院深圳先进技术研究院合成微生物组学研究中心、深圳合成生物学创新研究
院研究员戴磊课题组等以Ecological dynamics of the gut microbiome in response to dietary
fiber为题在ISME
Journal
上发表了最新研究成果。团队基于肠道微生物组的时序数据，解析膳食纤维调控下肠道菌群的动
态变化，为系统性理解肠道微生物组的生态学规律以及开发相应的精准营养调控手段奠定了重要
基础。 

膳食纤维对人体健康有着深远的影响，高膳食纤维摄入可降低肥胖、炎症性肠病、结直肠癌等多
种疾病的风险。越来越多的证据表明，对肠道菌群的调控是膳食纤维发挥其对人体健康有益作用
的重要途径。值得注意的是，肠道菌群不是许多各自独立的微生物凑在一起，而是一个在资源竞
争、营养共生和群体感应等相互作用机制下形成的复杂生态系统。因此，在复杂环境中对特定微
生物进行调节，通常会牵动整个生态系统，菌群微生物的应答变化很大程度上取决于微生物之间
存在的竞争、互惠等生态互作关系（图1）。

研究团队通过生态动力学模型，解析膳食纤维干预下肠道菌群应答的生态学机制。以广义Lotka-
Volterra（gLV）模型为框架，拟合小鼠肠道菌群在膳食纤维干预后的动态变化，推断膳食纤维干
预下生长速率有显著响应的关键微生物和不同微生物之间的互作关系。通过这一方法，该团队成
功推断了小鼠肠道菌群中膳食纤维代谢功能的关键响应菌，以及关键微生物之间的互作关系。当
关键微生物缺失时，膳食纤维对肠道菌群的调控作用可能会“失效”（图2）。

研究团队进一步将生态学模型用于分析人体肠道微生物组在膳食纤维干预下的时序数据，成功推
断出具有菊粉代谢功能的青春双歧杆菌。此外，发现了青春双歧杆菌与粪便拟杆菌之间存在的竞
争关系，并通过体外培养实验进行了验证（图3）。

针对膳食纤维干预下肠道菌群的个性化应答现象，研究结合时序数据与数学模型，深入解析肠道
菌群的生态学规律。该研究揭示了微生物生态网络对于理解与预测肠道菌群应答的重要性，为开
发生态层次的靶向调控手段奠定了理论基础。相关研究工作得到国家自然科学基金面上项目、中
国博士后科学基金及深圳合成生物创新研究院的资助。
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图1微生物生态对肠道菌群应答的影响

图2利用生态动力学模型解析小鼠肠道菌群对菊粉干预的响应

图3人体肠道菌群在菊粉干预下的关键菌和互作验证
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