
 

预测心血管风险有了新指标
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预测心血管风险有了新指标。 心血管疾病是全球第一大致死病因，衰老和代谢异常是此类疾病
的主要危险因素。深入了解肠道微生物组与新陈代谢和衰老之间的关联，对于定制干预措施以促
进健康长寿至关重要。

6月6日，华大生命科学研究院、华大基因智惠医学研究院与上海交通大学医学院附属瑞金医院国
家代谢性疾病临床医学研究中心、上海市内分泌代谢病研究所合作成果发表于《自然—医学》。

合作团队基于两个40岁及以上、共计2万人、随访11.1年的中老年人群样本，构建了五种代谢共患
病亚型簇，揭示了代谢异常亚簇与心血管疾病风险的关系。此外，研究团队完成了4491名个体的
肠道宏基因测序，开发了一种新的肠道菌群健康衰老指标——肠道菌龄，并揭示了肠道菌龄进一
步区分心血管风险人群的有效性。

跨越11年，构建五大慢病代谢亚型

人体肠道菌群与衰老和代谢紊乱密切相关。即使年龄相仿，人们肠道菌群的衰老速率也会有所差
异，与个体健康水平显著相关，这提示肠道菌群可能成为调节健康老龄化的关键。

然而，由于缺乏前瞻性人群队列，在衰老和代谢异常人群中肠道微生物对长期心血管风险的影响
尚不明确。

在该研究中，合作团队首先在10207名自然人群中，利用21项精准测量的代谢指标，将人群分为
五大代谢共患病亚型簇，包括：代谢健康簇、脂代谢紊乱簇、肥胖与胰岛素抵抗簇及糖代谢异常
簇。

在11.1年的随访显示，与代谢健康的人群相比，肥胖与胰岛素抵抗、糖代谢异常人群的心血管疾
病发病风险分别增加了75%和117%。同时，研究团队在另一独立验证队列中，证实了肥胖与胰岛
素抵抗的人群和糖代谢异常的人群与更高的心血管疾病风险有关。这表明通过识别个体的代谢共
患病亚型，可以准确地预测和管理心血管健康风险。

随后，研究团队对此人群中随机入选的4491名个体的粪便宏基因组数据进行了深入分析，揭示肠
道菌群组成与个体的年龄和代谢状态存在差异化关联。其中，拟杆菌属在年轻人中更为丰富，而
普氏菌属在老年人中更为常见。

这为深入理解肠道菌群与人体衰老及代谢异质性之间的相互作用提供了全新视角。文章第一作者
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、上海交通大学医学院附属瑞金医院研究员王天歌表示。

描述肠道菌群状态的新指标

在进一步研究中，合作团队基于55种与年龄相关的肠道微生物，利用随机森林算法开发了一种新
的生物学年龄指标——肠道菌龄，用以描述肠道菌群健康衰老状态。

研究发现，60岁以上的老年人群，即使代谢状态严重紊乱，但如果肠道普氏菌的丰度较低，其肠
道年龄会更年轻，可在一定程度上抵御心血管疾病风险。这种保护作用独立于个体的实际年龄、
性别、生活方式、饮食习惯和用药情况。

此外，即使在更高龄的老年人群中，年轻菌龄也能降低不健康代谢带来的心血管高风险。这表明
，肠道菌龄作为一个生物标志物，在监测与管理代谢紊乱老年人群的心血管疾病风险方面具有重
要作用。

未来，我们希望通过评估肠道菌龄、开发靶向调节肠道菌群来降低菌龄的新策略，以期降低心血
管疾病发病风险，促进健康衰老。王天歌说道。

文章共同通讯作者、华大基因智惠医学研究院专项科学家钟焕姿表示，通过将宏基因组学及最新
的前沿组学技术应用于大规模纵向自然人群、疾病-对照人群、药物临床研究队列等，未来，我
们将更深入全面地挖掘代谢病与衰老的组学标志物、解析代谢性疾病的发病机制、探索靶向肠道
菌群来实现健康的新途径。（来源：中国科学报刁雯蕙）

相关论文信息：https://www.nature.com/articles/s41591-024-03038-y
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