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　　摘　要：　目的　研究腺样体肥大患儿鼻咽微生物菌群的多样性和丰度变化。方法　收集２０２１年６月—
２０２２年６月就诊于湖南省人民医院耳鼻咽喉科的３０例腺样体肥大患儿的相关临床资料，其中男１８例，女１２例，
平均年龄６．６岁。按照Ａ／Ｎ比值测量，其中腺样体轻度、中度、重度肥大各１０例。采集腺样体表面分泌物，采用
１６Ｓ核糖体ＲＮＡ（１６ＳｒＲＮＡ）方法分析鼻咽微生物群，测序后进行生物信息学分析（ＢＭｋＣｌｏｕｄ，ｗｗｗ．ｂｉｏｃｌｏｕｄ．
ｎｅｔ）。结果　腺样体肥大患儿鼻咽物种多样性及丰度发生变化。在重度腺样体肥大患儿中，嗜血杆菌属及莫拉菌
属所占比例较高（各占比例４０．１９％及２４．９３％），链球菌属所占比例较低（占比为１４．６６％）。结论　腺样体肥大
患儿鼻咽物种细菌丰度发生变化，嗜血杆菌属，莫拉菌属的丰度增加和链球菌属丰度减少可能与腺样体肥大的发

生发展相关，为临床进一步了解腺样体肥大的微生物机制提供帮助。
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　　鼻咽扁桃体，又称腺样体，是位于鼻咽交界处上
呼吸道的淋巴组织。由于其丰富的褶皱和隐窝结

构，腺样体表面被大量共生菌定植。作为免疫系统

的一部分，腺样体对通过上呼吸道传入的感染性有
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机体的免疫应答发挥重要作用。腺样体肥大对儿童

健康具有重要影响，其危害不仅在于机械性阻塞

（导致张口呼吸、打鼾等症状，影响生长发育），还在

于其可作为条件致病菌的储存库［１］。若经抗生素

治疗病情无好转，常建议手术切除腺样体。长期以

来，腺样体被视为中耳感染（又称中耳炎）的重要致

病因素，细菌可能通过短而宽的咽鼓管传播到中耳，

引起急性、复发性或慢性感染［２］。

在过去的２０年里，免疫和微生物群之间的关系
备受关注。咽部栖息着数万亿的微生物，它们构成

人体重要的微生态系统，其功能的平衡与人类健康

密切相关［３］。多种咽部微生物的相互作用有助于

人体抵御外界不良刺激的入侵。微生物菌群失衡会

导致多种咽部疾病，如扁桃体炎、鼻窦炎、口腔黏膜

疾病，乃至全身性疾病，如胃肠道和全身神经系统疾

病。然而，微生物是否是腺样体肥大的病因仍待揭

示。鼻咽作为上气道的中段，其通畅性常因腺样体

肥大而受阻。探究腺样体肥大与局部菌群的关系，

测量局部菌群的多样性和丰度，可为腺样体肥大局

部炎症的分析提供新视角，为腺样体肥大的发病机

制提供新线索。而实现这一目标的首要步骤，是能

够准确地检测鼻咽菌群，并确定其多样性和丰度是

否发生了实际变化［４］。

１６ＳｒＲＮＡ测序是一种高效、精准检测多种环境
中微生物丰度和多样性的方法。因此，本研究采用

１６ＳｒＲＮＡ测序法检测鼻咽菌群的多样性和丰度，以
揭示腺样体肥大患儿的鼻咽菌群的改变［１］。

１　资料与方法

１．１　研究对象
选取２０２１年６月—２０２２年６月于湖南省人民

医院耳鼻咽喉科就诊患儿，按照Ａ／Ｎ比值测量腺样
体最突点至枕骨斜坡颅骨外侧面的垂直距离为腺样

体厚度（Ａ），腺样体最凸部为鼻咽腔的宽度（Ｎ），并
通过鼻内镜及鼻咽 ＣＴ，确诊为腺样体肥大的患儿
３０例。Ａ／Ｎ比值 ＜０．６０为轻度肥大；０．６１～０．７０
为中度肥大；０．８０以上为重度肥大。其中腺样体轻
度肥大、中度肥大、重度肥大患儿各１０例。排除标
准：①排除哮喘病史；②排除患有其他全身性疾病的
患儿，术前２周服用过抗生素。本研究征得每位参
与者父母或法定监护人的书面同意，并获得伦理

批准。

１．２　样本采集
全身麻醉，使用无菌拭子，经内镜引导至鼻咽区

域，旋转５圈，至少放置１ｍｉｎ，直至完全饱和。在擦
拭时注意避免口咽及前鼻孔污染。任何通过接触非

目标区域而被污染的拭子都被丢弃。将采集的样本

暂时置于２ｍＬ无菌无酶注射器中，２ｈ内运送至实
验室，于－８０℃液氮中保存［４］。

１．３　数据分析
我们利用多重焦磷酸测序技术检测了 １６Ｓ

ｒＲＮＡＶ３Ｖ４高变区。
１．３．１　数据处理　①ＲａｗＲｅａｄｓ过滤：首先使用
Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃｖ０．３３软件，对测序得到的 ＲａｗＲｅａｄｓ
进行过滤；然后使用 ｃｕｔａｄａｐｔ１．９．１软件进行引物
序列的识别与去除，得到不包含引物序列的高质量

Ｒｅａｄｓ。②高质量 Ｒｅａｄｓ拼接：使用 ＦＬＡＳＨｖ１．２．７
软件，通过ｏｖｅｒｌａｐ对每个样品高质量的 Ｒｅａｄｓ进行
拼接，得到的拼接序列即 ＣｌｅａｎＲｅａｄｓ。③去除嵌合
体：使用 ＵＣＨＩＭＥｖ４．２软件，鉴定并去除嵌合体序
列，得到最终有效数据。

１．３．２　测序汇总　使用 Ｕｓｅａｒｃｈ软件对 Ｒｅａｄｓ在
９７．０％的相似度水平下进行聚类、获得分类操作单
元（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔｓ，ＯＴＵ）。ＯＴＵ是在系
统发生学研究或群体遗传学研究中，为了便于进行

分析，人为给某一个分类单元（品系、种、属、分组

等）设置的同一标志。可以根据不同的相似度水

平，对所有序列进行ＯＴＵ划分，每个 ＯＴＵ对应于一
种代表序列。Ａｌｐｈａ多样性通过几个指标来分析样
本物种多样性的复杂性。包括观察到的物种，即丰

度指数、均匀度指数、多样性指数。利用 Ｖｅｎｎ图可
以展示样本之间共有及特有特征、数目，直观地表现

出样品间特征的重合情况。结合特征所代表的物

种，可以找出不同环境中的共有微生物。利用柱状

图展示样本之间细菌菌群的丰度变化。结合随机森

林分析得出细菌在该分类的重要性。

１．４　统计学分析
采用ＳＰＳＳ２５．０软件进行统计分析。符合正态

分布的计量资料以 珋ｘ±ｓ表示，组内比较采用配对样
本ｔ检验，组间比较时，正态分布资料采用独立样本
ｔ检验，非正态分布资料采用 Ｗｉｌｃｏｘｃｏｎ秩和检验。
Ｐ＜０．０５为差异具有统计学意义。

２　结果

２．１　一般情况
纳入研究的３０例患儿，分为３组，其中腺样体

轻度肥大组１０例，男７例，女３例；平均年龄（６．２±
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０．２）岁。中度肥大组１０例，男５例，女５例；平均年
龄（６．９±０．４）岁。重度肥大组 １０例，男 ６例，女
４例；平均年龄（６．８±０．４）岁。患儿在性别、年龄上
差异无统计学意义（Ｐ＞０．０５）。
２．２　菌群分析

样品测序共获得７９９３５７对原始短序列，双端
原始短序列质控、拼接后共产生７８８６００条高质量
序列，每个样品至少产生７８６３６条高质量序列，平
均产生７８８６０条高质量序列。

如图１所示，随着抽取数据量的增加，ＯＴＵ数
量逐渐增加且所有曲线趋向平坦。观测到的 ＯＴＵ
平均数量在大约３００００个序列读取时达到一个平
台，并且随着测序样本的数量没有显著增加。这说

明样本测序结果可以捕捉微生物的多样性。

Ａｌｐｈａ多样性分析表明，腺样体轻度肥大组相
比，腺样体重度肥大组的细菌多样性、丰度均发生显

著变化（图２、表１）。具体表现为：除 Ｃｈａｏ１指数外
（Ｐ＝０．１６８），ＡＣＥ、Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ指数与腺样体
轻度肥大组相比，腺样体重度肥大患儿的细菌多样

性及丰度均发生显著变化。Ａｌｐｈａｄｉｖｅｒｓｉｔｙ通过几
个指标来分析样本物种多样性的复杂性。包括观察

到的物种，Ｃｈａｏ１，ＡＣＥ，Ｓｈａｎｎｏｎ和 ｓｉｍｐｓｏｎ。ＡＣＥ
（Ｐ＝０．０１３）、Ｃｈａｏ１（Ｐ＝０．１６８）、Ｓｉｍｐｓｏｎ（Ｐ＝
０．０１８）、Ｓｈａｎｎｏｎ（Ｐ＝０．００８）。样本复杂度与前４个
值成正比，与 Ｓｉｍｐｓｏｎ值成负相关。观察到的物种
值、Ｃｈａｏ１和 ＡＣＥ值可以反映群落的物种丰度。
Ｓｈａｎｎｏｎ和Ｓｉｍｐｓｏｎ值可以反映群落的物种多样性，
同时受物种丰度和物种均匀度的影响，即这两个值

也考虑了每个物种的丰度。在物种丰度相同的情况

下，物种均匀度越大，群落多样性越高。

总的ＯＴＵ数量从腺样体轻度肥大组的２３５个，

表１　不同程度腺样体肥大的Ａｌｐｈａ多样性分析　（珋ｘ±ｓ）

指数分类 轻度肥大组 重度肥大组 ｔ Ｐ
ＡＣＥ ２１４．０４１±０．８５７ １９４．４８４±１．５０５ ８．５７６ ０．０１３
Ｃｈａｏ１ ２１６．６８２±３．６８２ １９７．１６９±１．５８１ ３．７０８ ０．１６８
Ｓｉｍｐｓｏｎ ０．８５８±０．０４６ ０．６０５±０．１１９ ３４．５０２ ０．０１８
Ｓｈａｎｎｏｎ ３．５１６±０．１２３ １．８０５±０．１０１ ７８．１２８ ０．００８

　　注：ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１为丰度指数；Ｓｉｍｐｓｏｎ、Ｓｈａｎｎｏｎ为多样性指数。

减少到腺样体重度肥大组的２２３个。结果表明，总
ＯＴＵ的数量呈现递减趋势（图３）。

在门水平上，腺样体重度肥大拭子和腺样体轻

度肥大组织拭子均以变形菌（主要以嗜血杆菌属和

莫拉菌属为代表）、梭形杆菌（以梭形杆菌属属为

主）、厚壁菌门（以链球菌属为主）和拟杆菌门（以卟

啉单胞菌属）为主。具体见图４、表２。
在属水平上，腺样体表面均以嗜血杆菌属、链球

菌属、莫拉菌属、梭形杆菌为主，其他菌属所占比例

较小。在腺样体重度肥大组中，嗜血杆菌属所占比例

明显较高（４０．１９％），中度肥大组次之（２４．５５％），轻
度肥大组最低（１４．７８％）。莫拉菌属在重度腺样体
肥大组中所占比例明显较高（２４．９３％），中度肥大
组次之（１１．４１％），轻度肥大组最低（２．２８％）。链
球菌属在腺样体重度肥大组中所占比例明显较低

（１４．６６％），中度肥大组（１４．７７％），轻度肥大组最
高（１９．６７％）。具体见图５、表３。

为进一步识别与腺样体肥大最相关的微生物标

志物，我们采用了随机森林分析（图６）。分类水平
选择属及决策树数量为５００进行测量，平均减少的
基尼系数越高，说明该菌属与腺样体增生的相关性

越高。该分析显示，罗斯氏菌属是区分各组最重要

的生物标志物，其平均减少精度和平均减少基尼系

数最高，分别为０．９７２和０．１８６。

表２　不同程度腺样体肥大细菌门水平组成的差异　（珋ｘ±ｓ）

细菌门种类 轻度肥大组 中度肥大组 重度肥大组 ｔ Ｐ
变形杆菌 ０．３２１３±０．０５８７４ ０．６４６５±０．０１８０２ ０．８３５８±０．０１６１３ －６．２７７ ０．０２４
厚壁菌门 ０．３５５４±０．５０１５０ ０．１５４０±０．１３０６０ ０．０８３５±０．０１１７２ ４．７５５ ０．０４１
梭形杆菌 ０．２７８２±０．０５４０９ ０．０６００±０．０１６１２ ０．００４２±０．０００９２ ４．８７４ ０．０４０
拟杆菌门 ０．２８１８±０．２６０８０ ０．１２５７±０．０１０１１ ０．０３３３±０．０１６１１ ６．４０１ ０．０２４

表３　不同程度腺样体肥大细菌属水平组成的差异　（珋ｘ±ｓ）

细菌属种类 轻度肥大组 中度肥大组 重度肥大组 ｔ Ｐ
嗜血杆菌属 ０．０４２９±０．００６３５ ０．０６８８±０．００３６４ ０．２０７８±０．０３６８３ －４．７９９ ０．０４１
链球菌属 ０．３０８１±０．０３９９１ ０．０９９９±０．００９８７ ０．０５５６±０．０１４３４ ４．５２１ ０．０４６
莫拉菌属 ０．０３２０±０．００１９２ ０．０８９３±０．０１７６６ ０．４６４６±０．０６４９３ －５．０２０ ０．０３７

·９５·
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图１　不同程度腺样体肥大ＯＴＵ曲线分析　注：ＯＴＵ（分类操
作单元）。下同。
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图４　门水平细菌种类及丰度变化分布柱状图　注：Ｐｒｏ
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（变形菌门）；Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ（厚壁菌门）；Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ
（梭菌）；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ（拟杆菌门）；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ（放线菌）；
Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ（螺旋体）；Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ（软皮菌类）；Ｅｐｓｉｌｏｎｂａｃｔｅｒａ
ｅｏｔａ（肠杆菌门）；Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ（帕特斯细菌）；Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
（蓝细菌门）。
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图５　属水平细菌种类及丰度变化分布柱状图　注：Ｈａｅ
ｍｏｐｈｉｌｕｓ（嗜血杆菌属）；Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ（链球菌属）；Ｍｏｒａｘｅｌｌａ
（莫拉克氏菌属）；Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ（梭形杆菌属）；Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ（普
氏菌属）；Ｎｅｉｓｓｅｒｉａ（奈瑟氏菌属）；Ｖｅｉｌｌｏｎｅｌｌａ（韦荣球菌属）；
Ｐａｒｖｉｍｏｎａｓ（细小病毒）；Ｐｏｒｐｈｙｒｏｍｏｎａｓ（卟啉单胞菌）。
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图６　随机森林分析　注：Ｒｏｔｈｉａ（罗氏菌属）；Ｐｅｐｔｏｓｔｒｅｐｔｏ
ｃｏｃｃｕｓ（肽链球菌属）；Ｂｅｒｇｅｙｅｌｌａ（伯杰氏菌属）；ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿
ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｆ＿Ｉｎｔｒａｓｐｏｒａｎｇｉａｃｅａｅ（未培养内孢菌科细菌）；Ｌｅｐ
ｔｏｔｒｉｃｈｉａ（梭杆菌属）；Ａｇｇｒｅｇａｔｉｂａｃｔｅｒ（聚集菌属）；Ｃａｔｏｎｅｌｌａ
（卡顿氏菌属）；ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｆ＿Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ
（未培养红杆菌科细菌）；Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ＿１（反刍菌属 １）；
Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ（链霉菌属）；ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｆ＿Ｃｏｐｒｏｓｔｏｐｈ
ａｇａｃｅａｅ＿ｇｒｏｕｐ（未培养粪食菌科类群）；Ｂｉｚｉｏｎｉａ（比齐尼亚菌
属）；Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿１（普雷沃氏菌１）；Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ（葡萄球菌
属）；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ（拟杆菌属）；Ｏｒｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ（奥里巴克特菌
属）；Ａｔｏｐｏｂｉｕｍ（阿托波菌属）；Ｐａｒｖｉｍｏｎａｓ（微小单胞菌属）；
Ｈｅｌｉｃｏｂａｃｔｅｒ（幽门螺杆菌属）；Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿７（普雷沃氏菌７）；
Ｒｕｍｉｎｉｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿９（反刍梭菌属 ９）；Ｏｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍ（淡黄菌
属）；Ｅｉｋｅｎｅｌｌａ（爱肯氏菌属）；Ｍｅｇａｍｏｎａｓ（巨单胞菌属）；
Ｔｒｅｐｏｎｅｍａ＿２（密螺旋体属２）；Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｓ（候
选糖单胞菌属）。

３　讨论

有研究表明，腺样体表面黏膜拭子与其组织样

本的微生物群落在相对丰度或多样性上无显著差

异［５］。因此，采用腺样体表面拭子足以作为一个整

体来评估腺样体微生物组。引起腺样体肥大的原因

众多，研究表明，呼吸道合胞病毒早期暴露可能通过

上调神经生长因子－神经激肽１受体依赖途径引起
腺样体肥大［６］。炎性脂质介质半胱氨酰白三烯的

上调促进患儿腺样体增生［７］。最近对婴儿和儿童

鼻咽部微生物群的调查表明，季节与细菌群落结构

的变化有关，而非年龄、性别等其他因素［２］。然而，

目前尚无研究明确界定是何种特定细菌直接导致腺

样体增生。因此，深入解析细菌群落组成在腺样体

组织中的变化将更有针对性地进行持续性研究。

在微生物菌群研究领域，鸟枪法全基因组测序

（ｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｂｙｓｈｏｔｇｕｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，
ＷＧＳ）与１６Ｓ扩增子方法相比具有多重优势，包括
增强细菌种类的检测、增加多样性的检测和增加基

因的预测［８］。虽然ＷＧＳ确实可以提供更丰富的功
能数据，但本研究的主要目的是使用一种经济有效

的方法来比较细菌多样性和组成。目前，ＷＧＳ的方
法对每个样本的成本可能高出一个数量级，这使得

在这一规模的队列中进行此类研究变得更加困难。

１６ＳｒＲＮＡ基因测序是研究样品中细菌多样性和组
成的有力工具，将其与其他技术（免疫组化）并行使

用，将有利于进一步了解细菌的致病性质及其功

能［５］。

每个研究皆期望从环境样品中扩增出更多基

因，且区分其中不同物种，但因 １６ＳｒＲＮＡ基因各可
变区域变异程度差异大，多样性分析结果受扩增区

域选择的影响。故而需扩大环境样品 ＤＮＡ扩增范
围并设计通用引物，但仍无法涵盖所有微生物菌

群［９］。１６ＳｒＲＮＡ基因测序因通量高、成本低、速度
快等特点，已在人体微生物学研究中被广泛应用。

在引物选择方面，目前很大程度上仍依赖经验，缺乏

统一标准，需依据测序平台（常用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ测序平
台）的测序长度来挑选合适的引物对，其中 Ｖ３Ｖ４
可变区引物的应用较为广泛［１０］。

呼吸道中的特定部位含有特定的细菌群落。当

处于平衡状态时，气道微生物组可以限制多种入侵

病原体的生长，而当被破坏时，则有不利的后果。腺

样体具有广泛的隐窝系统，位于鼻和喉的交界处，可

捕获通过上呼吸道的细菌。本研究发现，鼻咽存在

丰富多样的细菌类群，不同程度的腺样体阻塞细菌

多样性及丰度不同。这一发现与先前关于呼吸道疾

病患者鼻咽微生物菌群变化的研究结果相一致，进

一步支持了微生物菌群在腺样体肥大发病过程中的

重要作用［１１］。

人体肠道菌群分为有益菌、病原菌和条件致病

菌。其中有益菌占据主导地位，能够防止条件致病

菌过度生长，同时抑制外来致病菌侵入和定植，维持

肠道菌群的稳态［１２１３］，微生物菌群的多样性及丰度

变化可能导致局部微环境的失衡，影响宿主免疫系

统的正常功能。因此，未来应进一步探讨微生物菌

群失衡与腺样体肥大发病机制之间的关系，以及如

何通过调节微生物菌群来预防和治疗腺样体肥大。

相关调查显示，尽管腺样体疾病大多由一种病原体

主导，但腺样体感染在本质上可能是多种微生物导

致［２，１１，１４］。我们在多个腺样体样本中检测到多种病

·１６·
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原体共存，有研究已经证实的常见上呼吸道感染病

原体，包括肺炎链球菌、酿脓链球菌、金黄色葡萄球

菌、流感嗜血杆菌、卡他莫拉菌和脑膜炎奈瑟菌［２］，

有趣的是，在腺样体重度肥大组中，嗜血杆菌属所占

比例明显较高 （４０．１９％），中度肥大组次之
（２４．５５％），轻度肥大组最低（１４．７８％），表明所占
比例从重度到轻度呈现一个递减的趋势。流感嗜血

杆菌是一种革兰氏阴性杆菌，属于孤菌科嗜血杆菌

属。随着研究的深入，人们发现流感嗜血杆菌并不

是流行性感冒的主要病原体［１５］。流感嗜血杆菌一

般为好氧生物，但也可以成长为兼性厌氧生物［１５］。

有培养研究表明，潜在的致病菌如奈瑟氏菌属、流感

嗜血杆菌、金黄色葡萄球菌、拟杆菌属、普氏菌、卟啉

单胞菌属、消化链球菌属和梭形杆菌属等，这些菌属

常分离自健康儿童的鼻咽部和扁桃体，也常分离自

患有扁桃体疾病的儿童［１６］。鼻咽部固有的菌群有

助于维持着宿主免疫系统的正常功能。已有大量文

献报道，鼻咽部的固有菌群可以抑制金黄色葡萄球

菌、肺炎链球菌和流感嗜血杆菌等病原体的定植，这

种现象被称为细菌干扰［２］，我们发现莫拉菌属在腺

样体重度肥大组中所占比例明显较高（２４．９３％），
中度肥大组次之（１１．４１％），轻度肥大组最低（２．
２８％）。同流感嗜血杆菌相似同样也是一个递减趋
势。莫拉氏菌已被证实可引起儿童和老年人的上呼

吸道感染，并且是成人下呼吸道感染的重要病原菌。

例如，它是儿童上颌窦炎、中耳炎、肺炎以及成人慢

性下呼吸道感染的常见致病菌之一［１７］。有相关文

献表明，虽然莫拉菌在过去几十年中被认为是一种

相对无害的细菌，但近年来研究发现，对于免疫系统

受损的人来说，其危险性要大得多，尤其是患有囊性

纤维化或自身免疫性疾病的成年人，莫拉氏菌常存

在于其呼吸道［１８］。因此合理推测流感嗜血杆菌、莫

拉氏菌为致病菌，但由于样本量较少，该结论能否证

实还需后续研究。

人体微生物组研究的另一个目标是确定对于一

个给定的人体部位，是否存在一组核心的微生物物

种。据推测，这种核心微生物群在维持稳态和健康

方面可能是至关重要的［２］。核心肠道菌群的存在

已被证实［１９］。非致病性的 α溶血性链球菌、普雷
沃氏菌和消化链球菌属已被证明可以有效地干扰感

染上呼吸道的病原体［２］。基于先前培养的研究，草

绿色链球菌（特别是链球菌、唾液链球菌和血链球

菌）可以阻止多种病原体的定植。在本研究中，链

球菌属在腺样体重度肥大组中所占比例明显较低

（１４．６６％），轻度肥大组最高（１９．６７％）。推测草绿
色链球菌可以有效地干扰感染上呼吸道的病原体，

维持着稳态与健康。

腺样体肥大患者鼻咽微生物菌群中嗜血杆菌

属、莫拉菌属等致病菌的数量增加。这些致病菌在

腺样体肥大发病过程中可能起到重要作用，针对这

些特定致病菌，未来研究可以探索新的治疗策略，如

开发针对这些致病菌的特异性疫苗或抗菌药物，以

减轻腺样体肥大的症状并降低复发率。本研究的结

果与现有研究在一定程度上存在一致性［１，１１，１４］，嗜

血杆菌属是一组细菌的名称，主要寄居于人和动物

的咽喉和口腔黏膜，少数见于生殖道，在粪便中也能

检出。该病原菌能引起原发性化脓性感染及严重的

继发感染，涉及呼吸、骨骼和关节以及神经系统。草

绿色链球菌参与维持人体正常菌群的平衡和稳定，

对于预防某些疾病的发生具有重要作用。结合此次

研究数据我们推测嗜血杆菌属为致病菌，草绿色链

球菌可以有效地干扰感染上呼吸道的病原体。

此外，我们通过分析随机森林分析图，发现罗斯

氏菌属平均减少的准确性为０．９７２，平均减少基尼
系数为０．１８６。平均减少基尼系数越高，说明该菌
属在此研究中对样本分类的重要性就越高，若去除

该物种后，样品分类的准确性下降越多。相关研究

发现罗氏菌属属于放线菌门，罗氏菌属可以产生短

链脂肪酸，影响结肠运动，具有抗炎特性，并能改善

肠道生物多样性、提高葡萄糖耐受性、帮助减肥等，

是一种有益的肠道菌群［２０］。然而，这些功能与腺样

体肥大的直接联系目前尚不清楚，需要进一步研究。

这些结果均为探究腺样体肥大的发病机制提供了新

的线索。

然而，由于研究方法和样本量的限制，本研究的

结果存在一定的局限性。未来研究可以采用更广泛

的研究对象和更先进的研究方法，以进一步验证和

拓展本研究的发现。本研究揭示了腺样体肥大患者

鼻咽微生物菌群的丰度变化，以及特定致病菌的增

加，为理解腺样体肥大的发病机制提供了新的视角，

并为未来的研究提供了新的方向。
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