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　 　 摘　 要:　 目的　 研究睡眠呼吸障碍儿童扁桃体和腺样体组织中的微生物多样性特征。 方法　 收集 2024 年

8 月—2025 年 9 月于荆州市中心医院耳鼻咽喉科就诊,经多导睡眠监测诊断为睡眠呼吸障碍的 6 例患儿,均行扁

桃体联合腺样体切除术。 术中留取同一患儿扁桃体及腺样体组织,进行宏基因组测序,分析并比较 6 例患儿扁桃

体和腺样体组织中微生物的香农指数曲线、相对丰度及其分布情况。 结果　 分析 Goods_Coverage 数值,说明样本

测序深度合理。 Shannon、Simpson 指数证实了 6 对样本均具有较高的物种多样性。 Alpha 多样性评估显示,腺样体

样本物种丰富度(ACE / Chao1)显著高于扁桃体样本。 6 例患儿扁桃体与腺样体组织中微生物分析比较显示,腺样

体组局部微生态结构高度稳定、组内同质性极强;扁桃体组内个体异质性突出,群落复杂度与物种多样性更高,存
在病毒、真菌等跨界微生物定植。 两组样本核心优势菌门均为变形菌门与厚壁菌门,但菌群丰度结构存在显著差

异。 结论　 同一患儿扁桃体与腺样体的优势菌种高度相似,腺样体组织微生态具有极强的稳定性与组内同质性,
相应的扁桃体组织存在微生态紊乱与个体异质性。 反复的慢性炎症可破坏扁桃体局部微生态平衡。
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　 　 Abstract:　 Objective　 To
 

investigate
 

the
 

characteristics
 

of
 

microbial
 

diversity
 

in
 

the
 

tonsil
 

and
 

adenoid
 

tissues
 

of
 

children
 

with
 

sleep-disordered
 

breathing
 

(SDB).
 

Methods　 This
 

study
 

enrolled
 

six
 

pediatric
 

patients
 

diagnosed
 

with
 

SDB
 

via
 

polysomnography
 

between
 

August
 

2024
 

and
 

September
 

2025.
 

All
 

patients
 

underwent
 

tonsillectomy
 

and
 

adenoidectomy
 

at
 

the
 

Department
 

of
 

Otolaryngology,
 

Jingzhou
 

Central
 

Hospital.
 

Tonsil
 

and
 

adenoid
 

tissues
 

from
 

the
 

same
 

patient
 

were
 

collected
 

during
 

surgery
 

and
 

subjected
 

to
 

metagenomic
 

sequencing.
 

The
 

Shannon
 

diversity
 

index
 

curve,
 

relative
 

abundance,
 

and
 

microbial
 

distribution
 

in
 

the
 

tonsil
 

and
 

adenoid
 

tissues
 

of
 

the
 

6
 

patients
 

were
 

analyzed
 

and
 

compared.
 

Results　 The
 

analysis
 

of
 

the
 

Goods_Coverage
 

value
 

indicated
 

that
 

the
 

sequencing
 

depth
 

of
 

the
 

samples
 

was
 

reasonable.
 

The
 

Shannon
 

and
 

Simpson
 

indices
 

confirmed
 

that
 

all
 

samples
 

had
 

a
 

high
 

level
 

of
 

species
 

diversity.
 

The
 

Alpha
 

diversity
 

assessment
 

showed
 

that
 

the
 

species
 

richness
 

of
 

the
 

adenoid
 

tissue
 

samples
 

(ACE / Chao1)
 

was
 

significantly
 

higher
 

than
 

that
 

of
 

the
 

tonsil
 

tissue
 

samples.
 

The
 

comparison
 

of
 

microbial
 

analysis
 

of
 

the
 

tonsil
 

and
 

adenoid
 

tissues
 

from
 

the
 

6
 

children
 

revealed
 

that
 

the
 

local
 

microecological
 

structure
 

of
 

the
 

adenoid
 

group
 

was
 

highly
 

stable
 

and
 

highly
 

homogeneous
 

within
 

the
 

group;
 

the
 

individual
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heterogeneity
 

within
 

the
 

tonsil
 

group
 

was
 

prominent,
 

and
 

the
 

community
 

complexity
 

and
 

species
 

diversity
 

were
 

higher,
 

with
 

the
 

presence
 

of
 

cross-border
 

microorganisms
 

such
 

as
 

viruses
 

and
 

fungi.
 

Proteobacteria
 

and
 

Firmicutes
 

constituted
 

the
 

predominant
 

phyla
 

in
 

both
 

groups,
 

whereas
 

significant
 

discrepancies
 

were
 

observed
 

in
 

their
 

relative
 

abundance
 

profiles.
 

Conclusions　 This
 

study
 

using
 

metagenomic
 

sequencing
 

reveals
 

that
 

the
 

dominant
 

bacterial
 

species
 

in
 

the
 

paired
 

tonsil
 

and
 

adenoid
 

tissues
 

from
 

the
 

same
 

patient
 

are
 

highly
 

similar.
 

The
 

microecosystem
 

of
 

adenoid
 

tissues
 

exhibits
 

robust
 

stability
 

and
 

excellent
 

intra-group
 

homogeneity,
 

whereas
 

the
 

corresponding
 

tonsil
 

tissues
 

presents
 

significant
 

microecological
 

dysbiosis
 

and
 

individual
 

heterogeneity.
 

Recurrent
 

chronic
 

inflammation
 

may
 

disrupt
 

the
 

local
 

microecological
 

homeostasis
 

of
 

the
 

tonsils.
　 　 Keywords:Sleep-disordered

 

breathing;
 

Tonsil;
 

Adenoid;
 

Metagenomic
 

sequencing;
 

Microbial
 

diversity

　 　 扁桃体与腺样体位于呼吸系统和消化系统的交

汇处,二者共同构成了咽淋巴环的重要组成部分。
扁桃体主要由淋巴组织构成,按不同的解剖位置可

分为腭扁桃体、咽扁桃体(腺样体)、舌扁桃体等。
这些淋巴组织在防御通过吸入和消化途径进入的微

生物病原体方面发挥着至关重要的作用[1] 。 保持

健康的重要条件是维持机体微生物的多样性,口咽

部、肠道等部位的微生物群落不仅影响局部免疫反

应,也与全身健康状态密切相关。 微生物群落失调

与炎症反应、自身免疫性疾病等多种疾病的发生有

一定的关系。 此外,微生物多样性的减少可能导致

免疫系统功能的紊乱,从而降低机体对感染的抵抗

力[2] 。 所以,要预防和治疗多种疾病,维持微生物

群落的多样性是必不可少的。 本研究通过宏基因组

测序对睡眠呼吸障碍儿童患者腺样体与扁桃体手术

切除标本中微生物组成进行分析,了解微生物的构

成和相对丰度,提供扁桃体肥大和腺样体肥大相关

致病菌的重要信息[3] 。

1　 资料与方法

1. 1　 研究对象

收集了 2024 年 8 月—2025 年 9 月在荆州市中

心医院耳鼻咽喉科住院并接受扁桃体伴腺样体切除

手术的 6 例患儿,经过多导睡眠监测(北京新兴阳

升科技有限公司) 检测后确诊为睡眠呼吸障碍,临
床诊断为扁桃体肥大伴腺样体肥大[4-5] ,其中男

2 例,女 4 例。 病史均超过 3 个月,术前 14
 

d 无上呼

吸道感染的急性期表现。 本实验经荆州市中心医院

伦理委员会批准(批件号:2026-140-01),所有患儿

监护人均签署知情同意书。
1. 2　 实验方法

术中采用 EVac
 

Xtra
 

HP 型一体化等离子射频

刀头(美国健尔有限公司)切除扁桃体与腺样体组

织,无菌分离后装入无菌病检袋中严格密封,并依次

将标本编号。 标本置于-80℃ 冰箱冷冻保存。 后续

将标本送检至百迈客云(武汉分公司)进行宏基因

组测序,通过直接从样本中提取所有微生物的 DNA
并构建宏基因组文库,分析样本中的微生物基因组

成及其群落功能。
1. 3　 数据分析

使用百迈客云 BMKCloud ( www. biocloud. net)
平台上的宏基因组对上述 6 对样本进行深度分析,
并通过 Python2(matplotlib-v1. 5. 1)绘制出每个样本

的物种组成和不同物种在每个样本中所占的比例;
通过 mothur(v1. 22. 2)软件构建香农指数曲线图。

2　 结果

2. 1　 扁桃体与腺样体中物种菌群结构和相对丰度

比较

该研究共包含 12 个样本,来自年龄范围为 5 ~
12 岁、经睡眠监测后被确诊为睡眠呼吸障碍且病程

均在 3 个月以上的儿童。 其中扁桃体组 6 例(T1 ~
T6),腺样体组 6 例( A1 ~ A6)。 所有样本采用高通

量宏基因组测序技术,分析出包括界、门、纲、目、科、
属、种在内的全部物种。 见表 1。

物种分类统计结果显示, 在界分类水平上,
12 例标本的分类单元数范围为 6 ~ 7,而腺样体组界

水平分类单元数均值略高于扁桃体组,表现出极高

的一致性;而在门至种的低等级分类阶元中,组内

数值离散度呈现随分类阶元细化逐步升高的趋

势,其中扁桃体组( T1 ~ T6) 的种水平分类单元离

散程度显著高于腺样体组( A1 ~ A6) ,这可能是由

于患儿曾长期受扁桃体炎的刺激,导致微生物多

样性改变。
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表 1　 扁桃体和腺样体物种统计表(种)
样本 ID 界 门 纲 目 科 属 种

T1 6 65 93 200 392 667 1
 

195
T2 6 87 108 230 478 902 1

 

679
T3 6 91 112 229 481 899 1

 

674
T4 6 99 115 241 510 1001 1

 

958
T5 6 95 116 244 518 1014 2

 

010
T6 6 94 112 240 509 986 1

 

925
A1 7 85 116 232 480 916 1

 

700
A2 7 87 118 235 485 925 1

 

741
A3 6 87 116 235 484 918 1

 

727
A4 7 86 115 233 482 919 1

 

704
A5 7 87 116 233 480 920 1

 

746
A6 7 86 118 232 482 910 1

 

689

　 　 注:T1~ T6(扁桃体组);A1~ A6(腺样体组)。 下同。

　 　 图 1 分别显示了 6 例扁桃体和 6 例腺样体样本

在物种分类等级为界时的物种柱状图,直观体现了

所有样本的细菌界相对丰度占比均超过
 

96%。 细

菌是构成扁桃体组织微生物群落的核心组分,而真菌

与病毒所占比例极低(<3%)。 腺样体标本中细菌界

占比超过 99%,其组内稳定性超过扁桃体标本。
图 2 为扁桃体和腺样体前十名门物种水平,其

中扁桃体和腺样体厚壁菌门( Firmicutes)与变形菌

门(Proteobacteria)为核心菌门,二者合计均占群落

总丰度的
 

75%
 

以上,为绝对主体组分。 此外,扁桃

体组内还可检测到低丰度的真菌类门,包括子囊菌

门( Ascomycota) 与毛霉门( Mucoromycota),提示扁

桃体组织存在真菌类微生物的定植现象,而腺样体

组未检测到该类群的明显丰度贡献,提示扁桃体组

织的微生态存在更复杂的跨界微生物定植。 图 3 分

别展示扁桃体和腺样体切除标本中属物种水平前十

的物种柱状图。 两组标本对比分析显示,二者在核

心类群组成与组内稳定性上存在极为显著的差异。
首先,优势属的丰度结构存在明显差异:扁桃体组的

核心优势属为分枝杆菌属、链球菌属与葡萄球菌属,
而腺样体组的核心优势属为沙门氏菌属、链球菌属

与芽孢杆菌属,二者的优势属排序与丰度分布存在

明显不同。 其次,组内稳定性差异极为突出,腺样体

组的属水平群落结构高度保守,6 例样本的群落在

属水平前十名中组成完全一致,无任何个体差异;而
扁桃体组的属水平群落丰度存在明显的个体离散,
多个优势属的丰度在组内存在显著波动,这一差异

较门水平更为明显。
图 4 展现了 6 例扁桃体和 6 例腺样体种水平物

种组成圈图。 扁桃体组统计结果显示,前 30 位优势

物种涵盖了细菌、真菌与病毒多个跨界类群,而腺样

体组优势物种则只检测到细菌类群,两者在核心类

群组成、群落复杂性与组内稳定性上存在极为显著

的差异,同样提示扁桃体微生物组成具有较高的复

杂性。 扁桃体组的种水平群落丰度较腺样体组存

在明显的个体离散,不同个体间的优势物种丰度

与排序存在显著差异,这一差异较门、属水平更为

明显。
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图 1　 界水平物种组成柱状图　 1a:扁桃体样本;1b:腺样体样本
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图 2　 门水平物种组成柱状图　 2a:扁桃体样本;2b:腺样体样本
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图 3　 属水平物种组成柱状图　 3a:扁桃体样本;3b:腺样体样本
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图 4　 种水平物种组成圈图　 4a:扁桃体样本;4b:腺样体样本
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2. 2　 微生物多样性评估

Alpha 多样性是指单个样本中物种的丰富度与

多样性, 其评估指标包括 ACE、 Chao1、 Shannon、
Simpson、Goods_Coverage 及 Pielou_Evenness。 Chao1
与 ACE 指数主要反映物种丰富度,即样本中物种数

量的多少。 从表 2 物种丰富度来看,扁桃体组和腺

样体组的平均物种丰富度无明显差异:扁桃体组

ACE 均值为 1
 

745. 83,Chao1 均值为 1
 

741. 79;腺样

体组 ACE 均值为 1
 

720. 13,Chao1 均值为 1
 

717. 83,
提示两组整体丰富度水平接近,但组内的稳定性差

异显著。
Shannon 与 Simpson 指数用于评估物种的多样

性,其数值受群落中物种丰富度与均匀度的影响。
当物种丰富度相近时,群落中物种的均匀程度越高,
表明其多样性越大,因此 Shannon 与 Simpson 指数

值越高,样本的物种多样性也越强。 基于此实验中

的 12 例样本数据(表 2),Simpson 指数均>0. 96,表
明所有样本均呈现高度均衡的菌群分布,无单一物

种占据绝对优势。 两组香农稀释曲线(图 5)均值对

比显示,扁桃体组 Shannon 均值为
 

4. 00,显著高于

腺样体组的
 

3. 71,提示扁桃体组的平均群落多样性

高于腺样体组,这与此前扁桃体组存在跨界微生物

定植、群落复杂性更高的特征高度一致。
作为测序深度的度量指标,Goods_Coverage 的

数值越接近 1,说明测序深度越合理,意味着这个深

度已经基本涵盖了样本中的所有物种。 表 2 显示

12 例样本数据均接近 1,已检测到样本内几乎所有

的微生物物种,充分说明测序深度的合理性。 Pielou_
Evenness 亦称香农均匀度,是衡量群落中相对物种

丰富程度的指标,数值越高代表不同物种的丰度分

布越均匀。 扁桃体组的均匀度指数范围为 0. 53 ~
0. 58,组内存在一定的个体波动,T1 标本的均匀度显

著高于其余样本,提示不同个体的物种丰度分布存在

一定差异。 腺样体组的均匀度指数均为 0. 50,所有样

本基本一致,无明显个体差异,提示腺样体组的物种

丰度分布高度均一,个体间的均匀度无明显分化。

表 2　 Alpha 多样性评估

样本 ACE Chao1 Shannon Simpson Goods_Coverage Pielou_Evenness
T1 1

 

195. 15 1
 

195. 00 4. 11 0. 97 1. 00 0. 58
T2 1

 

686. 87 1
 

681. 93 3. 96 0. 96 1. 00 0. 53
T3 1

 

686. 31 1
 

678. 67 3. 94 0. 96 1. 00 0. 53
T4 1

 

963. 14 1
 

959. 71 4. 01 0. 97 1. 00 0. 53
T5 2

 

013. 71 2
 

011. 76 4. 00 0. 96 1. 00 0. 53
T6 1

 

932. 19 1
 

927. 97 4. 03 0. 97 1. 00 0. 53
A1 1

 

701. 45 1
 

700. 09 3. 71 0. 96 1. 00 0. 50
A2 1

 

741. 86 1
 

741. 04 3. 71 0. 96 1. 00 0. 50
A3 1

 

728. 45 1
 

727. 09 3. 71 0. 96 1. 00 0. 50
A4 1

 

706. 61 1
 

704. 37 3. 70 0. 96 1. 00 0. 50
A5 1

 

750. 16 1
 

746. 84 3. 72 0. 96 1. 00 0. 50
A6 1

 

690. 86 1
 

689. 18 3. 72 0. 96 1. 00 0. 50

香农曲线 香农曲线

采样序列数量
0�������35�000���70�000��105�000�140�000�175�000�210�000�245�000�280�000

采样序列数量
0������160�000�320�000�480�000�640�000�800�000�960�000�1�120�000�1�280�000

香
农

指
数

香
农

指
数

T1
T2
T3
T4
T5
T6

A1
A2
A3
A4
A5
A6

4

3

2

1

0

3

2

1

0
5a 5b

图 5　 种水平香农稀释曲线　 5a:扁桃体样本;5b:腺样体样本
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3　 讨论

本研究采用高通量测序技术,对 6 例扁桃体肥

大合并腺样体肥大患儿开展微生物群落全分类阶元

分析,结合 Alpha 多样性指数与香农稀释曲线系统

评估两组患儿微生态特征,旨在揭示两种上呼吸道

淋巴组织病变的微生态差异。 所有样本的
 

Goods_
Coverage 指数均达 1. 00,香农稀释曲线随测序序列

数增加快速进入平台期,测序深度足以覆盖样本内

全部微生物物种,为研究结论的准确性提供了核心

支撑。
腺样体组织微生态具有极强的稳定性与组内同

质性。 从界至种全分类阶元,6 例样本的优势类群

组成、相对丰度及 Alpha 多样性指数均无明显个体

差异;群落以变形菌门、厚壁菌门为核心优势菌门,
仅以细菌类群为绝对主体,无显著跨界微生物定植。
该结果与黄振云等[6] 针对儿童扁桃体及腺样体组

织鼻咽部微生态的研究结论高度一致,证实扁桃体

肥大伴腺样体肥大患儿的腺样体组织微生态可长期

维持稳态平衡,未出现群落结构的病理性紊乱。 相

应的扁桃体组织则存在微生态紊乱与个体异质性等

问题。 与腺样体组相比,扁桃体组样本的微生物群

落从界到种全分类阶元均存在个体波动,物种丰富

度与多样性的离散程度随分类阶元细化显著升高,
群落复杂性更高,可检测到病毒、真菌等跨界微生物

定植,整体 Shannon 多样性指数显著高于腺样体组。
这一发现与左路杰等[7] 研究结果相符,上述研究均

证实反复炎症刺激可打破扁桃体局部微生态平

衡[8] ,导致共生菌丰度改变、机会致病菌及跨界微

生物定植增加,而不同患儿的炎症病程、感染史差

异,进一步放大了群落结构的个体异质性[9] 。 本研

究结果可能与患儿既往扁桃体炎病史及不同类型抗

生素使用史导致各类菌群被抑制程度不一致有关。
上呼吸道微生态平衡是维持局部免疫稳态的关

键[10] 。 针对单纯腺样体肥大患儿,其微生态的高度

均一性为临床标准化微生态干预提供了理论基础;
而慢性炎症反复刺激的扁桃体肥大患儿微生态呈显

著个体特异性,提示临床需采取个体化的精准干预

策略,在抗感染治疗的同时,更应重视局部微生态平

衡的恢复,以减少炎症的反复发作。 腺样体与扁桃

体的表面存在众多褶皱与隐窝,病原微生物很可能

在这些区域聚集,从而侵入人体免疫系统[11-12] 。 长

期的慢性炎症可导致病理性增生而形成永久性肥

大。 研究表明,扁桃体和腺样体的基本功能是识别

并过滤侵入体内的病原体,从而促进机体的免疫应

答[13] 。 扁桃体不仅参与局部免疫防御,还与全身免

疫系统相互作用,影响机体对感染的抵抗能力。 此

外,扁桃体和腺样体的结构与功能异常也与多种疾

病密切相关,如慢性扁桃体炎、扁桃体肥大及腺样体

肥大等[14] 。
近年来研究表明,扁桃体和腺样体微生物多样

性在维持口咽部健康方面具有重要作用,特别是在

慢性扁桃体炎和腺样体肥大的研究中,微生物多样

性被认为会影响疾病的表现和治疗效果[15] 。 从解

剖特征来看,扁桃体隐窝深且分支复杂,易形成厌氧

微环境,为多种微生物定植提供条件;反复炎症所致

的上皮损伤会进一步加剧异常定植,不同患儿的炎

症病程、感染史及抗生素使用史的差异,也导致群落

结构呈现显著个体异质性[16] 。 目前慢性扁桃体炎

与腺样体肥大的治疗仍以手术与抗生素为主[17] ,而
抗生素滥用会进一步加剧微生态紊乱[18] 。

综上所述,扁桃体与腺样体微生物多样性的研

究仍需不断深入。 本研究扁桃体组微生态的个体异

质性提示临床需采取个体化精准干预策略,通过菌

群检测制订针对性的抗感染与微生态重建方案,减
少炎症反复发作。 同时,本研究发现的扁桃体组织

跨界微生物定植,也提示临床诊疗中需重视真菌、病
毒等病原体在疾病发生发展中的潜在作用。 相关机

制尚需进一步研究,期待未来能提供新的理论依据

和实践指导,以预防和治疗相关疾病。
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