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　　[摘要]　目的:观察芪参汤对非酒精性脂肪性肝炎(NASH)患者的临床疗效及对肠道菌群稳态的影响。方

法:30例 NASH 患者随机分为治疗组(15例)和安慰剂组(15例),其中治疗组给予芪参汤治疗,安慰剂组给予芪

参汤模拟剂治疗,疗程4周。分别观察2组患者治疗前后生化及纤维化指标的变化。另选取15例健康受试者作

为对照,收集粪便样本通过16SrRNA检测各组肠道菌群的多样性和丰度。结果:与组内治疗前比较,芪参汤组

治疗后 AST、ALT、GGT、TC、TG、HA、LN、PⅢNP、CⅣ、LSM 和 CAP明显降低,HDL明显升高,差异有统计学

意义(P<0.05),2组治疗后组间比较,芪参汤组均明显优于安慰剂组,差异均有统计学意义(P<0.05)。相关性

分析结果显示,Phascolarctobacterium、Lactobacillus、Bifidobacterium、Akkermansia的丰度分别与 LN、HA、PⅢ
NP、CIV、CAP、LSM 和GGT水平呈现显著负相关,而Fusobacterium、Coprococcus、Bilophila和Prevotella的丰度

分别与LN、HA、PⅢNP、CIV、CAP、LSM 和 GGT水平呈现显著正相关。此外,芪参汤组治疗后 OTU、Chao1和

Shannon指数与同组治疗前及健康受试者比较均明显增加,Simpon指数明显降低,差异均有统计学意义(P<
0.05)。同时,与同组治疗前比较,芪参汤能够显著增加Clostridium、Roseburia、Eubacterium、Phascolarctobacteri-
um、Lactobacillus、Parabacteroides、Pseudomonas、Bifidobacterium、Corynebacterium 和 Akkermansia菌属丰度,降
低 Faecalibacterium、Peptostreptococcus、Erysipelatoclostridium、Flavobacterium、Bilophila和 Escherichia菌属丰

度,差异均有统计学意义(P<0.05)。结论:芪参汤能通过增加 NASH 肠道菌群多样性和稳态,从而改善肝功

能、血脂异常和纤维化水平,达到治疗 NASH 的作用。
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Abstract　Objective:ToobservetheclinicalefficacyofQishendecoctiononpatientswithnonalcoholicsteato-
hepatitis(NASH)anditsinfluenceongutmicrobiota.Methods:ThirtypatientswithNASH wererandomLydi-
videdintotreatmentgroup(n=15)andplacebogroup(n=15).ThetreatmentgroupwastreatedwithQishende-
coction,andtheplacebogroupwastreatedwithQishendecoctionsimulantfor4weeks.Thechangesofbiochemi-
calandfibrosisindexeswereobservedbeforeandaftertreatment.Another15healthysubjectswereselectedasthe
controlgroup.Fecalsampleswerecollectedandthediversityandabundanceofgutmicrobiotaineachgroupwere
detectedby16SrRNA.Results:Comparedwithbeforetreatment,AST,ALT,GGT,TC,TG,HA,LN,PⅢ
NP,CⅣ,LSMandCAPlevelsinQishendecoctiongroupweredecreased,andthelevelofHDLwasincreased,

differenceswerestatisticallysignificant(P<0.05),andtheQishendecoctiongroupwassignificantlybetterthan
placebogroupaftertreatment(P<0.05).TheresultsofcorrelationanalysisshowedthattheabundanceofPhas-
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colarctobacterium,Lactobacillus,Bifidobacterium,andAkkermansiaweresignificantlynegativelycorrelatedwith
LN,HA,PⅢNP,CIV,CAP,LSM,andGGTlevels(P<0.05),whiletheabundanceofFusobacterium,Copro-
coccus,Bilophila,andPrevotellawerepositivelycorrelatedwithLN,HA,PⅢNP,CIV,CAP,LSM,andGGT
respectively,andthesedifferenceswerestatisticallysignificant(P<0.05).Inaddition,aftertreatment,OTU,

Chao1andShannonindexofQishendecoctiongroupweresignificantlyincreased,whileSimponindexwassignifi-
cantlydecreasedwhencomparedwiththosebeforetreatmentandhealthysubjects(P<0.05).Atthesametime,

QishendecoctioncansignificantlyincreasetheabundanceofClostridium,Roseburia,Eubacterium,Phascolarcto-
bacterium,Lactobacillus,Parabacteroides,Pseudomonas,Bifidobacterium,Corynebacterium,andAkkermansia,

andreducetheabundanceofFaecalibacterium,Peptostreptococcus,Erysipelatoclostrium,Flavobacterium,Bilo-
phila,andEscherichia,andthesedifferenceswerestatisticallysignificant(P<0.05).Conclusion:Qishendecoc-
tioncanimproveliverfunction,dyslipidemiaandfibrosisbyincreasingthediversityandrestoringthehomeostasis
ofNASHgutmicrobiota.

Keywords　Qishendecoction;nonalcoholicsteatohepatitis;clinicalefficacy;gutmicrobiota

　　非酒精性脂肪性肝病(nonalcoholicfattyliver
disease,NAFLD)又称为代谢相关脂肪性肝病,是
临床常见的慢性肝病之一。随着近年来生活方式

和饮食结构的改变,该病已跃居我国第一大慢性肝

病,不仅严重危害人民生命健康,而且也给社会带

来巨大的经济负担[1]。非酒精性脂肪性肝炎(non-
alcoholicsteatohepatitis,NASH)作为 NAFLD 的

一个进展形式,以肝脏中脂肪和炎性细胞浸润、肝
细胞损伤或坏死和纤维化为主要特征,也是肝硬化

及肝功能衰竭的重要原因[2]。近来的有学者发现

肝祖细胞中表达的癌基因转录因子通过促使肝祖

细胞的重新编程从而促进 NASH 向肝癌的转变,
因此认为 NASH 是一种癌前状态[3]。因此针对

NASH 的有效干预是临床亟待解决的问题。
现有资料显示在 NASH 患者中肝纤维化出现

的比例约为40.76%,并且与NASH 患者的预后密

切相关[4]。尽管如此,目前全球范围内尚无针对

NASH 相关性肝纤维化的有效治疗药物被批准上

市。课题组前期研究发现,芪参汤可以通过胰岛素

信号通路改善 NAFLD大鼠胰岛素抵抗、脂肪沉积

和肝损伤[5]。同时,动物实验亦表明芪参汤能够通

过抑制PI3K/Akt/mTOR信号通路和调控肠道菌

群的稳态达到治疗肝纤维化的作用[6-7]。本研究采

用16SrRNA技术并通过一项随机安慰剂对照的

临床试验,以进一步明确芪参汤对 NASH 的疗效

及机制。
1　资料与方法

1.1　一般资料

收集2019年12月—2020年3月于黑龙江省

中医药科学院消化科门诊就诊的 NASH 患者30
例,同时选取15例健康受试者作为阴性对照。本

研究经黑龙江省中医药科学院医学伦理委员会批

准。将入组的 NASH 患者按照随机数字表法分为

芪参汤组和安慰剂组,每组各15例。2组一般资

料比较见表1。

表1　NASH患者与健康受试者一般资料比较 ■x±s

组别
NASH(n=30)

芪参汤组(n=15) 安慰剂组(n=15)
健康受试者(n=15)

男/女 10/5 8/7 10/5
年龄/岁 40.20±4.43 40.53±4.56 40.28±2.91
病程/年 9.02±3.14 8.08±3.15 /

BMI 28.31±4.011) 30.07±4.441) 21.91±2.43
血糖/(mmol·L-1) 6.85±2.221) 6.31±1.121) 5.17±0.91
腰围/cm 92.37±7.731) 90.44±7.591) 80.49±5.85

　　与健康受试者组比较,1)P<0.05。

1.2　诊断标准

1.2.1　西医诊断标准　NASH 西医诊断标准参

照中国医师协会和中华医学会肝病学分会联合颁

布的《非酒精性脂肪性肝病防治指南(2018更新

版)》中相关标准[8]:①无饮酒史,或者每周饮酒量

(折合乙醇)<140g/周,女性则<70g/周;②肝功

能酶学指标高于正常值2倍以上并持续1个月以

上;③临床以肝区不适、腹胀、乏力等症状为主要表

现;④除外病毒性肝炎、药物性肝损伤、自身免疫性

肝病、全胃肠外营养及肝豆状核变性等可引起肝损

伤的特定性疾病;⑤影像学检查符合脂肪性肝病的

标准;⑥肝脏组织学表现出脂肪变性、气球样变性

和肝脏炎症。
1.2.2　中医诊断标准　中医诊断标准参照中华中
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医药学会脾胃病分会发布的《非酒精性脂肪性肝病

中医诊疗专家共识意见(2017)》中湿浊内停证相关

诊断标准[9]。
1.3　纳入标准

①符合 NASH 中医湿浊内停证诊断标准;
②符合 NASH 西医诊断标准;③年龄18~60岁;
④确认参加本项目,并签署知情同意书。
1.4　排除标准

①诊断或合并病毒性肝炎、药物性肝炎、酒精

性肝病或自身免疫性肝病患者;②合并严重肾功能

损伤、心脑血管疾病或造血系统疾病;③对本研究

中所用药物过敏者;④妊娠或哺乳期女性。
1.5　治疗方法

2组患者均参照指南[10]中要求按照健康饮食

宣教和体育锻炼的方式进行干预。其中饮食宣教

包括控制热量摄入和调整膳食结构,增加全谷类食

物和膳食纤维的摄入;体育锻炼主要为每日30min
中等量的有氧运动。在此基础上,芪参汤组给予芪

参汤口服治疗(由黑龙江省中医药科学院中草药据

提供,组成:生黄芪15g、西洋参10g、丹参10g、生
山楂10g、荷叶10g、泽泻10g、女贞子8g、墨旱莲

8g、绞股蓝5g、三七5g、生甘草3g),200mL/袋,
1袋/次,2次/d。安慰剂组给予芪参汤模拟剂治疗

(由黑龙江省中医药科学院制剂室提供,组成:食品

添加 剂 (色 素、香 精、苦 味 剂 等 食 品 添 加 剂),
200mL/袋,每次1袋,2次/d。2组患者疗程均为

4周。
1.6　样品收集及指标检测

1.6.1　粪便样品收集　分别于治疗前、后采用一

次性粪便收集装置收集30例 NASH 入组患者粪

便样品,另于治疗后时间点收集15例健康受试者

粪便样品,置于-80℃冰箱备用。样品处理后以

QiaGen粪便 DNA 提取试剂盒进行 DNA 提取。
DNA经质检、V4区 PCR扩增和产物纯化后采用

ⅢuminaHiSeqPE250平台进行16SrRNA 扩增

子测序。根据获得的序列进行 OUT归类,对归类

的结果进行细菌物种间关系及差异进行分析。
1.6.2　实验室指标检测　分别于治疗前、后收集

2组患者清晨静脉血,采用全自动血液分析仪检测

肝功能指标[天门冬氨酸氨基转移酶(aspartate
aminotransferase,AST)、丙氨酸氨基转移酶(ala-
nineaminotransferase,ALT)和 γ-谷氨酰转移酶

(gammaglutamyltransferase,GGT)、总 胆 固 醇

(totalcholesterol,TC)、甘 油 三 酯 (triglyceride,
TG)、高 密 度 脂 蛋 白 (highdensitylipoprotein,
HDL)和低密度脂蛋白(lowdensitylipoprotein,
LDL)]。另采用时间分辨荧光免疫分析法检测血

清透明质酸(hyaluronicacid,HA)、层粘连蛋白

(laminin,LN)、Ⅲ型前胶原(procollagentypeⅢ,P
ⅢNP)和Ⅳ型胶原(collagentypeⅣ,CⅣ)。
1.6.3　肝脏硬度测量值和可控衰减参数测定　采

用法国 EchosensFibroScan-502分别检测2组患

者治疗前后肝脏硬度测量值(Liverstiffnessmeas-
urement,LSM)和可控衰减参数(Controlledatten-
uationparameter,CAP)值。以 LSM 值判定肝纤

维化程度,以CAP值判定肝脂肪变程度。
1.7　统计学处理

本研究采用SPSS20.0软件进行统计学分析,
其中二分类变量以例(%)表示,组间比较采用 χ2

检验;连续型变量采用■x±s表示,分别采用单因素

方差分析和LSD 检验,临床相关性采用Pearson
相关系数进行分析,以P<0.05为差异有统计学

意义。
2　结果

2.1　芪参汤对 NASH 患者肝功能指标的影响

2组 NASH 患者治疗前 AST、ALT 和 GGT
比较,差异无统计学意义。芪参汤组治疗后 AST、
ALT和 GGT与同组治疗前比较明显降低,差异有

统计学意义(P<0.05)。安慰剂组治疗后 ALT和

GGT与同组治疗前比较明显降低,差异有统计学

意义(P<0.05)。而 AST水平与同组治疗前比较

略降低,但差异无统计学意义(P>0.05)。2组治

疗后组间比较,芪参汤组均明显优于安慰剂组,差
异均有统计学意义(P<0.05)。见表2。
2.2　芪参汤对 NASH 患者血脂的影响

2组 NASH 患 者 治 疗 前 TC、TG、HDL 和

LDL比较差异无统计学意义。芪参汤组治疗后除

LDL外,TC和 TG 与同组治疗前比较明显降低,
HDL明显升高,差异均有统计学意义(P<0.05)。
安慰剂组治疗后仅 TG 与同组治疗前比较明显降

低,差异有统计学意义(P<0.05),而 TC、HDL和

LDL水平与同组治疗前无明显变化,差异均无统

计学 意 义 (P >0.05)。2 组 治 疗 后 TC、TG 和

HDL水平组间比较,芪参汤组均明显优于安慰剂

组,差异均有统计学意义(P<0.05)。见表3。
2.3　芪参汤对 NASH 患者肝纤维化指标的影响

2组 NASH 患者治疗前 HA、LN、PⅢNP、C
Ⅳ、LSM 和CAP比较差异无统计学意义。芪参汤

组治疗后 HA、LN、PⅢNP、CⅣ、LSM 和 CAP与

同组治疗前比较明显降低,差异均有统计学意义

(P<0.05)。安慰剂组治疗后 CAP与同组治疗前

比较明显降低,差异有统计学意义(P<0.05)。而

HA、LN、PⅢNP、CⅣ和LSM 与同组治疗前比较,
差异无统计学意义。2组治疗后组间比较,芪参汤

组均明显优于安慰剂组,差异均有统计学意义

(P<0.05)。见表4和表5。
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表2　2组患者肝功能指标比较 U/L,■x±s
组别 例数 时间 AST ALT GGT

芪参汤组 15
治疗前 70.80±12.89 86.73±17.93 114.53±20.18
治疗后 45.73±19.501)2) 48.47±13.271)2) 82.13±10.301)2)

安慰剂组 15
治疗前 70.53±13.87 87.53±1711 112.47±16.12
治疗后 60.33±14.49 65.13±16.401) 94.93±19.191)

　　与同组治疗前比较,1)P<0.05;与安慰剂组比较,2)P<0.05。

表3　2组患者血脂比较 mmol/L,■x±s
组别 例数 时间 TC TG HDL LDL

芪参汤组 15
治疗前 5.68±0.49 2.83±0.50 0.97±0.14 3.19±0.35
治疗后 4.51±0.571)2) 1.55±0.391)2) 1.17±0.231)2) 2.74±0.89

安慰剂组 15
治疗前 5.81±0.54 2.66±0.55 0.96±0.14 3.13±0.50
治疗后 5.37±0.87 2.01±1.461) 1.02±0.15 2.96±1.16

　　与同组治疗前比较,1)P<0.05;与安慰剂组比较,2)P<0.05。

表4　2组患者血清肝纤维化四项比较 ■x±s
组别 例数 时间 HA/(μg·L-1) LN/(μg·L-1) PⅢNP/(ng·L-1) CⅣ/(ng·L-1)

芪参汤组 15
治疗前 171.20±21.54 149.66±18.31 190.48±24.02 132.43±20.86
治疗后 175.13±19.441)2) 142.78±18.251)2) 194.68±41.01)2) 134.84±20.801)2)

安慰剂组 15
治疗前 111.17±20.67 82.89±14.53 94.99±31.56 79.29±22.33
治疗后 166.60±24.30 135.08±19.19 165.98±25.25 135.13±36.79

　　与同组治疗前比较,1)P<0.05;与安慰剂组比较,2)P<0.05。

表5　2组患者LSM和CAP的比较 ■x±s

组别 例数 时间 LSM/kPa CAP/(dB·m-1)

芪参汤组 15
治疗前 7.18±1.18 298.82±168.48
治疗后 5.44±1.211)2)221.43±16.911)2)

安慰剂组 15
治疗前 7.35±0.76 312.94±28.05
治疗后 7.05±0.95 274.93±17.951)

　　与同组治疗前比较,1)P<0.05;与安慰剂组比较,2)P<
0.05。

2.4　NASH 患者肠道菌群与临床指标相关性

分析

通过相关性分析结果显示,Phascolarctobacte-
rium、Lactobacillus、Bifidobacterium、Akkermansia
菌属的丰度分别与 LN、HA、PⅢNP、CIV、CAP、
LSM 和 GGT水平呈现显著负相关,差异有统计学

意义 (P <0.05)。而 Fusobacterium、Coprococ-
cus、Bilophila 和 Prevotella 菌 属 的 丰 度 分 别 与

LN、HA、PⅢNP、CIV、CAP、LSM 和 GGT水平呈

现显著正相关,差异有统计学意义(P<0.05)。见

图1。
2.5　芪参汤对 NASH 患者肠道菌群α多样性的

影响

2组患者治疗前α多样性的比较,差异均无统

计学意义,且与健康受试者比较,差异亦无统计学

意义。芪参汤组治疗后 OTU、Chao1和 Shannon
指数与同组治疗前及健康受试者比较均明显增加,
Simpon指数明显降低,差异均有统计学意义(P<
0.05)。而安慰剂组治疗后 OTU、Chao1、Shannon

和Simpon指数与同组治疗前及健康受试者比较

均无明显变化,差异均无统计学意义。见表6。
2.6　芪参汤对 NASH 患者肠道菌群分布的影响

肠道菌群门水平的物种分布结果显示,与健康

受试者比较,芪参汤组治疗前 Proteobacteria和

Fusobacteria门丰度明显增加,Actinobacteria门丰

度明显降低,差异均有统计学意义(P<0.05);与
同组治 疗 前 比 较,芪 参 汤 能 够 显 著 增 加 Bacte-
roidetes、Actinobacteria和 Verrucomicrobia门的

丰度,降低Proteobacteria、Fusobacteria和 Teneri-
cutes门的丰度,差异均有统计学意义(P<0.05)。
见图2a。

肠道菌群属水平的物种分布结果如图2b~c
所示,同时采用LEfSe和 LDA 分析法对各组间菌

群进行差异分析,结果显示与健康受试者比较,芪
参汤组治疗前 Sarcina、Dorea、Coprococcus、Pep-
tostreptococcus、Enterococcus、Firmicutes_unclas-
sified、Prevotella、Bilophila和Fusobacterium 属丰

度明 显 增 加,Clostridium、Eubacterium、Phasco-
larctobacterium、 Lactobacillus、 Streptococcus、
Parabacteroides、Neisseria、Bifidobacterium、Ak-
kermansia属丰度明显降低,差异均有统计学意义

(P<0.05)。与同组治疗前比较,芪参汤能够显著

增加 Clostridium、Roseburia、Eubacterium、Phas-
colarctobacterium、Lactobacillus、Parabacteroides、
Pseudomonas、Bifidobacterium、Corynebacterium
和 Akkermansia菌属丰度,降低Faecalibacterium、
Peptostreptococcus、Erysipelatoclostridium、Fla-
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vobacterium、Bilophila和Escherichia菌属丰度,差
异均有统计学意义(P<0.05),见图3。采用circos
图展示临床样本与肠道菌群分布的对应关系,可见

芪参汤治疗后 Akkermansia菌属的构成比显著增

加,见图4。

图1　NASH患者肠道菌群丰度与临床指标Pearson相关性分析
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表6　各组肠道菌群α多样性的比较 ■x±s

组别 例数 时间 OTU Chao1 Shannon Simpon
健康受试者 15 / 404.49±12.28 150.29±16.81 3.52±0.53 0.82±0.12

芪参汤组 15
治疗前 406.27±12.38 450.96±18.88 3.44±0.34 0.88±0.18
治疗后 443.12±13.211)2)3) 498.78±19.171)2)3) 4.16±0.911)2)3) 0.43±0.111)2)3)

安慰剂组 15
治疗前 406.27±13.67 482.28±18.42 3.38±0.33 0.86±0.16
治疗后 409.53±18.95 454.73±13.13 3.48±0.34 0.88±0.12

　　与同组治疗前比较,1)P<0.05;与安慰剂组比较,2)P<0.05;与健康受试者比较,3)P<0.05。

3　结论

NAFLD正成为全球肝移植的主要基础病因,
以往研究认为 NAFLD的发病来自“二次打击”学
说,但是近年来随着对其研究的深入,“多重打击”
学说越来越受到学界的认可[11]。“二次打击”学说

认为在 NAFLD的形成过程中,胰岛素抵抗可导致

脂肪分解加速,从而释放大量的游离脂肪酸进入体

循环。过度的游离脂肪酸导致肝细胞内甘油三酯

的超负荷蓄积,并且通过肝细胞毒性破坏线粒体功

能,从而进一步增加胰岛素抵抗和肝脏对损伤因子

的敏感性[12]。本研究结果显示,芪参汤能够显著

降低 NASH 患者 TC、TG和增加 HDL的水平,这
与课题组前期在动物实验研究的结果相一致。在

“一次打击”驱动的肝细胞脂肪变性的基础上,代偿

性β线粒体氧化导致大量活性氧簇的产生和清除

障碍[13]。随着抗氧化物和促氧化之间的动态失衡

及炎性细胞因子的增加、脂质过氧化的产生,从而

导致对 NAFLD的“二次打击”。过量的氧化物可

以导致肝细胞损伤和坏死,而损伤的肝细胞通过诱

导肝星状细胞的活化,进而促使肝纤维化的发

生[14]。此外,在肝脏脂质蓄积和氧化应激“二次打

击”的基础上,炎症反应、胆汁酸代谢、表观遗传学

和遗传多态性、肠道菌群等因素均可通过协同或相

互作 用 影 响 NAFLD 的 整 个 发 病 过 程,从 而 对

NAFLD进程“多重打击”[15]。
肝脏酶学指标和纤维化四项作为判定肝脏炎

症的重要生化指标,对于判定药物治疗效应具有一

定的指导意义。除肝纤维化指标外,非侵入性的影

像学诊断对于肝纤维化的诊断和疗效判定作用已

被越来越多的研究所证实。CAP是被 NAFLD指

南所推荐的肝脏中脂肪定量检测的方法,其能够准

确区别轻度和中重度肝脏脂肪变[16]。此外,研究

发现 LSM 值与肝脏的炎症程度、纤维化水平呈现

显著的正相关[17-18]。因此在当前的研究中我们不

仅检测血清肝功能、血脂、纤维化指标,还结合体外

非侵入性的影像学诊断。研究结果显示,芪参汤能

够显著改善 NASH 患者的肝功能水平、降低肝纤

维化指标 LN、HA、PⅢNP和 CIV 的水平。与此

同时,芪参汤能够显著降低 NASH 患者 LSM 和

CAP值,其疗效明显优于安慰剂组,这表明芪参汤

在改善脂肪变、肝细胞损伤和纤维化方面具有较好

的疗效。
由于肠道和肝脏均起源于肠内胚层并且通过

门静脉相连,因此肠道菌群与 NAFLD之间存在密

切的关联。肠道中的环境毒素、细菌及其代谢产物

能够通过门静脉进入肝脏从而诱导肝脏糖脂代谢

和炎症反应[19]。同时益生菌及其代谢产物能够通

过树突状细胞或调节性T细胞反应来激活一系列适

应性免疫抑制炎症反应和肝星状细胞的活化[20]。在

前期研究的基础上,为了进一步研究芪参汤的治疗

作用,本研究通过安慰剂对照的方法显示芪参汤组

治疗后 OTU、Chao1和Shannon指数与同组治疗前

及健康受试者比较均明显增加,Simpon指数明显降

低,这表明芪参汤能够显著增加 NASH 患者肠道菌

群的多样性。相关性分析结果显示Phascolarctobac-
terium、Lactobacillus、Bifidobacterium、Akkermansia
菌属的丰度分别与LN、HA、PⅢNP、CIV、CAP、LSM
和GGT 水平呈现显著负相关,而 Fusobacterium、
Coprococcus、Bilophila和Prevotella菌属的丰度分别

与LN、HA、PⅢNP、CIV、CAP、LSM 和 GGT水平呈

现显著正相关,而芪参汤能够显著 NASH 患者肠道

中Phascolarctobacterium、Lactobacillus、Bifidobacteri-
um和Akkermansia菌属丰度,这些菌属可能与芪参

汤改善 NASH 患者肝损伤、血脂和纤维化的作用

密切相关。此外,circos分析结果表明芪参汤治疗

后Akkermansia菌属的构成比增加最为显著,因此

Akkermansia菌属的丰度增加可能是芪参汤改善

NASH 炎症、脂质蓄积和纤维化重要的途径之一。
Akkermansiamuciniphila是 Akkermansia菌属的

重要组成一员,于2004年由 Derrien分离。近年

来,越来越多的研究表明Akkermansiamuciniphila
菌在调节代谢紊乱中发挥着重要作用,包括肥胖、
糖尿病、肝脏疾病和心血管疾病等[21-23]。因此,有
学者指出 Akk菌有望成为继乳酸杆菌、双歧杆菌

之后的下一代益生菌。
综上所述,芪参汤能够显著改善 NASH 患者

肝损伤、血脂和纤维化水平,其作用机制可能是通

过增加肠道菌群的多样性和恢复菌群稳态实现的,
其中芪参汤上调的 Akkermansia菌属可能在其治

疗 NASH 中发挥着重要的作用。
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图2　芪参汤组和健康受试者门和属水平的物种分布直方图和热图
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图3　芪参汤组治疗前、后和健康受试者属水平的物种分布LEfSe分析
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图4　Circos图
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