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内蒙古在校大学生体质量指数与肠道菌群宏基因组浓度的关联
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【摘要】 　 目的　 探索内蒙古地区在校大学生体质量指数(ＢＭＩ)与肠道菌群的关联性ꎬ为揭示肠道菌群与肥胖之间的关联

性提供参考依据ꎮ 方法　 以内蒙古医科大学为试点ꎬ通过招募方式共收集 ８８ 名志愿者ꎮ 测量研究对象的身高和体重ꎬ并
收集粪便样本ꎮ 提取干粪便样本中的细菌宏基因组ꎬ并检测干粪便细菌宏基因组质量浓度( μｇ / μＬ)ꎮ 统计分析 ＢＭＩ 与肠

道菌群宏基因组质量浓度的相关性ꎬ并比较不同 ＢＭＩ 组的肠道菌群宏基因组质量浓度差异ꎮ 结果　 大学生 ＢＭＩ 与肠道菌

群的宏基因组质量浓度呈负相关( ｒ＝ －０.２７ꎬＰ<０.０５)ꎮ 不同 ＢＭＩ 大学生的肠道菌群宏基因组质量浓度差异有统计学意义

(Ｆ＝ ３.６２ꎬＰ<０.０５)ꎮ 分性别分析ꎬ女生中ꎬ不同 ＢＭＩ 的肠道菌群宏基因组质量浓度差异有统计学意义(Ｆ ＝ １.８７ꎬＰ<０.０５)ꎬ
两两比较正常组与超重组、正常组与肥胖组差异均有统计学意义(Ｐ 值均<０.０５)ꎻ男生中ꎬ不同 ＢＭＩ 的肠道菌群宏基因组

质量浓度差异无统计学意义(Ｆ＝ ０.６０ꎬＰ>０.０５)ꎮ 结论　 内蒙古地区在校大学生 ＢＭＩ 与其肠道菌群具有关联性ꎬ超重及肥

胖人群肠道菌群宏基因组质量浓度显著降低ꎮ
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【基金项目】 　 内蒙古医科大学“三位一体” 大学生创新创业培育项目
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　 　 近年来ꎬ肥胖已在全球大规模流行ꎬ青少年肥胖
率一直处于上升趋势[１] 成为影响人类健康的重要因
素之一ꎮ 我国大学生的超重、肥胖发生率增长迅速ꎬ
已超过欧美等发达国家[２] ꎮ 预防大学生肥胖的流行
成为当今社会所面临的最重大公共卫生挑战之一[３] ꎮ

有研究表明ꎬ体质量指数(ＢＭＩ)除了与饮食结构、
生活习惯和基因等环境因素有关外ꎬ还与肠道菌群的
组成和数量相关ꎮ 美国华盛顿大学 Ｔｕｒｎｂａｕｇｈ[４] 揭示

了不同体型人群中肠道微生物具有差异性ꎮ Ｚｈａｏ[５]

曾提出ꎬ饮食与肠道菌群在代谢综合征的发生过程中
比基因的作用更大ꎬ并认为肠道微生物与肥胖之间已
从相关关系走向因果关系ꎮ Ｌｅｙ 等[６] 发现肥胖小鼠的
拟杆菌丰富性减少ꎬ而厚壁菌比例相应增加ꎮ Ｔｕｒｎ￣
ｂａｕｇｈ 等[７]也有类似的发现ꎬ甚至肠道菌的移植可以
影响体重[８－９] ꎮ

肠道菌群是与人体互利共生的肠道内最复杂的
微生物生态系统ꎬ编码的基因数量至少是人体自身基
因的 １００ 倍[１０－１１] ꎬ肠道菌群也被称为人体的“第二套
基因组” [１２] ꎮ 本文通过研究肠道菌群宏基因组质量浓
度与 ＢＭＩ 之间的关系ꎬ为揭示肠道菌群与肥胖之间的
关联性提供参考依据ꎮ
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１　 对象与方法

１.１　 对象　 ２０１８ 年 １１ 月 １２ 日至 ２０１９ 年 １ 月 １３ 日ꎬ
通过走访和网上招募的方式在内蒙古医科大学在校

大学生中招募志愿者ꎮ 纳入标准:身体健康ꎻ１８ ~ ２３ 周

岁ꎻ１ 周内未发生胃肠道不适(腹泻、便秘等)及其他感

染ꎻ１ 周内未服用抗生素或者其他药物ꎻ女性志愿者未

处于经期ꎻ仔细阅读并自愿签署知情同意书ꎮ 排除标

准:怀孕者ꎻ未接受基本信息调查者ꎻ未测量身高体重

者ꎻ拒绝提供粪便样本者ꎮ 共招募 ８８ 名志愿者ꎬ平均

年龄(２０.０５±１.２８)岁ꎬ其中消瘦 １１ 例ꎬ正常 ５５ 例ꎬ超
重 １５ 例ꎬ肥胖 ７ 例ꎮ 男生组 ２８ 名ꎬ其中体重正常 ２１
名ꎬ消瘦 ２ 名ꎬ超重 ５ 名ꎬ无肥胖者ꎻ女生组 ６０ 名ꎬ其中

体重正常 ３４ 名ꎬ消瘦 ９ 名ꎬ超重 １０ 名ꎬ肥胖 ７ 名ꎮ 本

研究通过内蒙古医科大学伦理委员会审批 (编号:
ＹＫＤ２０２００１００２)ꎮ
１.２　 信息采集和体格测量　 使用自制问卷采集志愿

者的基本信息(性别、年龄、民族等)ꎬ并使用相同的度

量工具测量身高和体重ꎬ计算 ＢＭＩꎮ 根据中国肥胖问

题工作组制定的 １８ 岁以上的 ＢＭＩ 筛查参考标准ꎬ将
ＢＭＩ 分为 ４ 组:ＢＭＩ < １８. ５ ｋｇ / ｍ２ 为消瘦组ꎬ１８. ５ ~ <
２４.０ ｋｇ / ｍ２ 为正常组ꎬ２４.０ ~ <２８.０ ｋｇ / ｍ２ 为超重组ꎬ
≥２８.０ ｋｇ / ｍ２ 为肥胖组[１３] ꎮ
１.３　 样本采集　 取自然排出的新鲜粪便ꎬ于粪便中心

采集 ５ ~ １０ ｇꎬ置于无菌取样器中 ４ ℃ 冰箱保存ꎬ２４ ｈ
内检测ꎮ
１.４　 样本肠道菌群宏基因组提取　 取一定量新鲜粪

便样品ꎬ于 ６０ ℃烘干箱中烘干ꎻ称取 ０.０１ ｇ 左右干粪

便于 １.５ ｍＬ ＥＰ 管中ꎬ使用 ＢｉｏＴｅｋｅ 细菌基因组提取

试剂盒(北京百泰克生物技术有限公司)提取样本中

的肠道菌群宏基因组ꎬ每个样本的基因组均溶于 １００
μＬ 无菌超纯水中ꎮ
１.５　 样本肠道菌群宏基因组质量浓度测定　 将提取

好的肠道菌群宏基因组溶液ꎬ使用超微量核酸检测仪

(ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００Ｃꎬ美国 Ｔｈｅｒｍｏ 公司) 测定宏基因组

ＤＮＡ 浓度ꎬ然后将检测结果换算成每克干粪便样本的

宏基因组质量浓度ꎬ单位为 μｇ / μＬꎮ
１.６　 统计学分析 　 数据使用 Ｅｘｃｅｌ ２００７ 软件进行录

入整理ꎬ使用 ＳＰＳＳ ２５.０ 软件进行统计分析ꎮ 结果使

用均数±标准差表示ꎬ计量资料比较使用 ｔ 检验中的双

侧检验ꎮ 关联性使用相关性分析( Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关系

数)ꎮ 检验水准 α ＝ ０.０５ꎮ

２　 结果

２.１　 ＢＭＩ 与肠道菌群宏基因组质量浓度相关性分析

Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关分析显示ꎬ内蒙古地区在校大学生 ＢＭＩ
与其肠道菌群宏基因组质量浓度呈负相关( ｒ ＝ －０.２７ꎬ
Ｐ<０.０５)ꎮ
２.２　 不同 ＢＭＩ 组肠道菌群宏基因组质量浓度差异　

不同 ＢＭＩ 组肠道菌群宏基因组质量浓度差异有统计
学意义(Ｆ ＝ ３.６２ꎬＰ ＝ ０.０４)ꎬ消瘦组、正常组、超重组、
肥胖组肠道菌群宏基因组质量浓度分别为( ４. ０９ ±
２.９８)(４.０５±２.０７) (３.０７±１.５４) (２.５０±１.０３) μｇ / μＬꎮ
两两比较发现ꎬ正常组与肥胖组间的肠道菌群宏基因
组质量浓度差异有统计学意义(Ｐ<０.０５)ꎮ 而消瘦组
与其他组之间ꎬ以及正常组与超重组、超重组与肥胖
组之间的差异均无统计学意义(Ｐ 值均>０.０５)ꎮ
２.３　 男性不同 ＢＭＩ 组肠道菌群宏基因组质量浓度

差异　 因为没有收集到男性肥胖志愿者ꎬ消瘦组(２.７６
±０.６４) μｇ / μＬ、正常组(４.３０ ± ２.１０) μｇ / μＬ 和超重组
(３.６８±２.３１) μｇ / μＬ ３ 组间的肠道菌群宏基因组质量
浓度差异无统计学意义(Ｆ ＝ ０.６０ꎬＰ>０.０５)ꎮ
２.４　 女性不同 ＢＭＩ 组肠道菌群宏基因组质量浓度

差异　 不同 ＢＭＩ 组肠道菌群宏基因组质量浓度差异
有统计学意义(Ｆ ＝ １.８７ꎬＰ<０.０５)ꎬ消瘦组、正常组、超
重组与肥胖组肠道菌群宏基因组质量浓度分别为
(４.３８±３.２３) (３.８９ ± ２.０７) (２.７６ ± １.０１) (２.５０ ± １.０３)
μｇ / μＬꎮ 两两比较正常组与超重组、肥胖组差异均有
统计学意义(Ｐ 值均<０.０５)ꎮ

３　 讨论

有研究表明ꎬ与高菌群丰度的正常体重的个体相
比ꎬ肥胖者菌群丰度明显降低[１４] ꎻ２０１７ 年一项关于肥
胖相关基因的分类学和功能研究表明ꎬ正常人肠道菌
群较肥胖者的肠道菌群更加丰富[１５] ꎬ与本研究结果一
致ꎮ 通过肠道菌群宏基因组质量浓度的检测可以间
接的反映出肠道菌群的数量[１６] ꎬ因此可以推断出ꎬ超
重和肥胖人群肠道菌群中可能有些细菌的数量减少ꎮ
Ｄａｎｉｅｌｓｅｎ[１７]通过小鼠实验发现ꎬ将肥胖小鼠的肠道菌
移植到无菌小鼠体内后ꎬ其 ２ 周内体重增加的量远高
于移植了正常体重小鼠肠道菌的小鼠ꎬ表明肠道菌在
宿主能量代谢中起了重要作用ꎮ 肥胖小鼠发酵膳食
纤维能力更强ꎬ肠道中能产生更多的单链脂肪酸ꎮ 而
膳食纤维的摄入可能会提高短链脂肪酸的含量ꎬ从而
改变肠道的 ＰＨ 值ꎬ进而对肠道菌群进行塑造[１８] ꎮ 关
于这方面的机制还有待进一步研究ꎮ

通过实验室手段所提取的宏基因组中ꎬ一方面可
能不含有结构坚硬的细菌的基因组ꎬ另一方面可能还
混有人类细胞的基因ꎬ还有待于进一步的研究论证ꎮ
而通过统一实验方法和严格的质量控制ꎬ所得出肠道
菌群宏基因组质量浓度与 ＢＭＩ 的关联性仍然具有一
定的科学价值ꎮ 另外ꎬ男性不同 ＢＭＩ 组的宏基因组质
量浓度无差异ꎬ可能是由于样本量较少造成的ꎮ 在以
后的相关研究中还应该适当增加男性志愿者的数量ꎮ
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