
 

呼吸道微生物组决定机制研究获进展

作者：writer 来源：爱科学

本文原地址：https://www.iikx.com/news/progress/19942.html

本文仅供学习交流之用，版权归原作者所有，请勿用于商业用途！

呼吸道微生物组决定机制研究获进展。 近日，中山大学中山医学院教授丁涛团队与教授田国宝
团队合作，研究揭示了口腔细菌对于肺部菌群和肺部健康的差异化塑造作用。相关研究在线发表
于《先进科学》（Advanced Science）。

该研究团队发现，肺部菌群由口腔和鼻腔菌的输入共同塑造，而口腔菌输入占比越高所塑造的肺
部菌群与肺部炎症因子的上升和肺功能水平的下降显著相关。

肺部曾经一度被认为是无菌的。近年来针对肺部样本的微生物组研究已经证实了，在健康个体的
肺部中也存在共生细菌，然而其起源和形成方式目前尚不明确。口腔和上呼吸道与肺部在生理结
构上直接相连，口腔中的细菌是肺部菌群最可能的来源，然而对于口腔和上呼吸道的菌群对于肺
部菌群塑造的具体过程，以及这一过程是否影响肺部健康，我们目前的认知仍不清楚。

在该研究中，研究人员在中山大学附属第五医院招募了包含99名受试者的临床队列，并对其口腔
、鼻拭子、咽拭子、肺泡灌洗液（BAL）中的微生物群落进行宏基因组测序。随后通过应用中性
模型建模分析，研究团队发现口腔和鼻腔通过占据肺部菌群的不同生态位共同塑造肺部菌群，其
中口腔菌群占据肺部的优势生态位。对肺部菌群的溯源分析进一步发现，口腔菌群对于肺部菌群
肺输入存在显著的个体异质性，呈现双峰分布的特征。基于该发现，研究团队提出菌群肺型（p
neumo-types）的概念，将肺部菌群识别为两种肺型，并且通过两组外部数据进一步验证了两种
肺型的存在。

研究人员进一步探索了两种肺型的微生物表型和功能差异，发现高口腔输入型（HOIT: High oral
input type）的人群其肺部菌群中的厌氧菌占比更高，并且形成生物膜的能力更强；同时富含大环
内酯类的耐药基因。为了探索口腔菌群输入对于肺部健康的影响，研究人员结合临床资料和肺泡
灌洗液的细胞因子测定的结果，发现HOIT肺型的肺功能水平（DLCO）明显更低，促炎因子（I
L-1α、IL-1β、PDGF-AA等）水平更高，同时术后住院时间更长，由此可以知道口腔菌输入对
肺部菌群的这种差异化塑造会显著影响肺部的健康情况。

这项研究关注肺部菌群的决定机制和组装过程，首次阐明了口腔菌在塑造肺部菌群中的关键作用
，揭示差异化塑造肺部菌群的具体过程，并探索了肺型和呼吸道健康之间的关联；这项工作的发
现提示了使用口腔微生物作为非侵入性样本替代BAL来评估肺部健康的潜力，为口腔微生物干预
来调节肺部微生物乃至呼吸健康提供了理论支持。（来源：中国科学报朱汉斌）

相关论文信息：http://doi.org/10.1002/advs.202203115
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