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功能性便秘患者肠道菌群与病情的关系分析
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　　[摘要]　目的:探讨功能性便秘(FC)患者肠道菌群与病情的关系。方法:选取2018年1月—2020年8月入

院的100例FC患者,依据病情分为轻度组(n=18)、中度组(n=52)和重度组(n=30),同期选取健康人员100例

为健康组,检测所有肠道菌群并记录每周自发完全排便(SCBM)次数,分析 FC患者肠道菌群与病情的关系。结

果:FC患者组双歧杆菌、乳酸菌数量和SCBM 次数低于健康组,FC患者组肠球菌、肠杆菌数量高于健康组,差异

有统计学意义(P<0.05);在双歧杆菌、乳酸菌数量和SCBM 次数中,重度组低于中度组,中度组低于轻度组,差
异有统计学意义(P<0.05);在肠球菌、肠杆菌数量中,重度组高于中度组,中度组高于轻度组,差异有统计学意

义(P<0.05);Pearson相关性分析显示,双歧杆菌、乳酸菌数量与SCBM 次数呈负相关,肠球菌、肠杆菌数量与

SCBM 次数呈正相关(P<0.05)。结论:FC患者存在肠道菌群失调,其肠道菌群失调与病情有关。
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Abstract　Objective:Todiscusstherelationshipbetweentheintestinalfloraanddiseaseconditioninpatients
withfunctionalconstipation(FC).Methods:The100patientswithFCinourhospitalfromJanuary2018toAu-
gust2020wereselected,andtheyweredividedintothemildgroup(n=18),moderategroup(n=52)andsevere
group(n=30)accordingtodiseasecondition.Atthesametime,the100healthypeoplewereselected,theintesti-
nalfloraofallsubjectswasdetected,andthetimesofspontaneouscompletedefecationbowelmovements(SCBM)

wasrecorded,andtherelationshipbetweentheintestinalfloraanddiseaseconditionofpatientswithFCwasana-
lyzed.Results:ThenumberofbifidobacteriaandLactobacillusandthetimesofSCBMinthepatientswithFC
werelowerthanthoseinthehealthypeople,thenumberofEnterococcusandEnterobacteriaceaeinthepatients
withFCwashigherthanthoseinthehealthypeople,thedifferencewasstatisticallysignificant(P<0.05).Inthe
numberofbifidobacteriaandLactobacillusandthetimesofSCBM,theseveregroupwerelowerthanthemoderate
group,themoderategroupwerelowerthanthemildgroup,thedifferencewasstatisticallysignificant(P<0.05).
InthenumberofEnterococcus,Enterobacteriaceae,theseveregroupwashigherthanthemoderategroup,the
moderategroupwashigherthanthemildgroup,thedifferencewasstatisticallysignificant(P<0.05).ThePear-
soncorrelationanalysisshowedthat,thenumberofbifidobacteriaandLactobacilluswasnegativelycorrelatedwith
thetimesofSCBM,thenumberofEnterococcusandenterobacteriawaspositivelycorrelatedwiththetimesof
SCBM(P<0.05).Conclusion:ThepatientswithFChavetheintestinalfloraimbalance,whichisrelatedtothe
diseasecondition.
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　　功能性便秘(functionalconstipation,FC)是常

见的消化系统疾病,其发病率约为15%,以排便困

难、次数较少、便不尽为主要症状,且随着生活饮食

改变,其发病率有所上升,严重危害患者健康[1]。
而肠道菌群是人体肠道内的正常微生物,对调节胃

肠功能具有重要的作用,其菌群失衡可引起胃肠功

能失常而出现消化不良、腹泻、便秘等[2]。近年来,
有研究报道,FC患者存在着肠道菌群紊乱的状况,
提示肠道菌群在 FC 发生、发展中具有重要的作

用,但目前关于肠道菌群与FC病情关系的报道较
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少[3]。对此,本研究通过检测 FC 患者组肠道菌

群,并与健康组比较,探讨其与FC病情的关系,现
报告如下。
1　资料与方法

1.1　一般资料

回顾性选取2018年1月—2020年8月我院收

治的FC患者100例,依据病情分为轻度组(n=
18)、中度组(n=52)和重度组(n=30);同期选取

健康人员100例为健康组。FC患者组中男58例,
女42例;年龄19~74岁,平均(50.46±7.91)岁;
BMI17.83~27.35,平均22.58±2.76。健康组中

男62例,女38例;年龄20~75岁,平均(51.04±
8.08)岁;BMI17.95~27.64,平均22.77±2.81。
FC患者组和健康组一般资料差异无统计学意义

(P>0.05),具有可比性。
纳入标准:①FC患者组经实验室、影像学、病

史等检查符合FC诊断标准;②年龄>18岁,无精

神病病史;③检查前无益生菌、激素、免疫、放化疗

等治疗史;④签署知情同意书。排除标准:①器质

性或药物所致的便秘;②有心、肝、肾等严重病;③
孕产妇或有恶性肿瘤者;④有消化道畸形、穿孔、出
血等器质性病变。
1.2　诊断标准

参考《中国慢性便秘诊治指南 (2013 年,武

汉)》[4]中FC标准,便秘病程>3个月、排除肠易激

综合征所致,且近3个月有以下症状中的2项或以

上:①每周排便<3次;②有排便疼痛和费力史;③
需手法操作排便史;④有大量粪便潴留史;⑤排便

为干球粪或硬粪;⑥不用泻剂很少出现稀便。
1.3　方法

所有人员均由同一组医务人员完成资料收集

和相关检查:①一般资料收集,在来院后收集姓名、
性别、年龄、身高、体重、病史、排便情况等资料,并

记录 每 周 自 发 完 全 排 便 (spontaneouscomplete
defecationbowelmovements,SCBM)次数;②肠道

菌群检测[5],取鲜粪便0.5g,分别稀释至浓度1×
10-9、1×10-7、1×10-5、1×10-3、1×10-1 各

0.5mL,选择具有代表性的肠道菌群(双歧杆菌、
乳酸菌、肠球菌、肠杆菌等)以滴注法10μL接种于

培养液中培养48h,行生化鉴定后,计数并记录每

克粪便所含菌的数量并以其对数(CFU/g)表示。
1.4　观察指标

比较FC患者组和健康组性别、年龄、BMI、肠
道菌群数量、SCBM 次数情况。比较轻度组、中度

组和重度组肠道菌群数量、SCBM 次数情况,并分

析FC患者组肠道菌群与病情的关系。
1.5　统计学处理

采用SPSS22.0软件,计数资料采用χ2 检验,
计量资料以■x±s表示采用t检验,多组资料采用

方差分析,肠道菌群数量与 SCBM 次数的关系采

用Pearson相关性分析。以P<0.05为差异有统

计学意义。
2　结果

2.1　FC患者组和健康组肠道菌群数量、SCBM 次

数比较

FC患者组双歧杆菌、乳酸菌数量和SCBM 次

数低于健康组,FC患者组肠球菌、肠杆菌数量高于

健康组,差异有统计学意义(P<0.05),见表1。
2.2　不同病情 FC 患者组肠道菌群数量、SCBM
次数比较

在双歧杆菌、乳酸菌数量和SCBM 次数中,重
度组低于中度组,中度组低于轻度组,差异有统计

学意义(P<0.05);在肠球菌、肠杆菌数量中,重度

组高于中度组,中度组高于轻度组,差异有统计学

意义(P<0.05)。见表2。

表1　FC患者组和健康组肠道菌群数量、SCBM次数比较 ■x±s

组别 例数
肠道菌群数量/(lgCFU·g-1)

双歧杆菌 乳酸菌 肠球菌 肠杆菌
SCBM 次数/次

FC患者组 100 6.45±0.731) 6.81±0.761) 7.85±0.891) 9.75±1.111) 1.76±0.511)

健康组 100 8.64±0.96 9.34±1.06 5.51±0.64 7.25±0.81 4.52±0.72

　　与健康组比较,1)P<0.05。

表2　不同病情FC患者组肠道菌群数量、SCBM次数比较 ■x±s

组别 例数
肠道菌群数量/(lgCFU·g-1)

双歧杆菌 乳酸菌 肠球菌 肠杆菌
SCBM 次数/次

轻度组 18 7.63±0.83 7.97±0.88 6.78±0.79 8.57±0.94 2.25±0.57
中度组 52 6.57±0.711) 6.73±0.731) 7.96±0.891) 9.86±1.171) 1.80±0.551)

重度组 30 5.49±0.621)2) 5.51±0.651)2) 8.96±0.991)2) 10.94±1.351)2) 1.34±0.511)2)

　　与轻度组比较,1)P<0.05;与中度组比较,2)P<0.05。
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2.3　肠道菌群数量与SCBM 次数关系的Pearson
相关性分析

Pearson相关性分析显示,双歧杆菌、乳酸菌数

量与SCBM 次数呈负相关,肠球菌、肠杆菌数量与

SCBM 次数 呈 正 相 关 (P <0.05),见 表 3 和 图

1~4。

表3　肠道菌群数量与SCBM 次数关系的Pearson相

关性分析

　 指标1 指标2 r P
双歧杆菌数量 SCBM 次数 -0.736 <0.001
乳酸菌数量 SCBM 次数 -0.711 <0.001
肠球菌数量 SCBM 次数 0.772 <0.001
肠杆菌数量 SCBM 次数 0.805 <0.001

图1　双歧杆菌数量与SCBM次数关系的Pearson相关性分析;　图2　乳酸菌数量与SCBM 次数关系的Pearson相关

性分析;　图3　肠球菌数量与SCBM次数关系的Pearson相关性分析;　图4　肠杆菌数量与SCBM次数关系的Pear-
son相关性分析

3　讨论

3.1　FC患者病情分析的重要性

FC的发病机制尚未明确,主要与环境、饮食、
地域等有关,长期便秘可增加心脑血管及胃肠道疾

病,甚至增加肠癌的患病机会,故如何有效评估FC
病情并予以治疗临床意义重大[6-7]。目前,FC的传

统疗法为泻剂治疗,可改善便秘症状,但停止治疗

后易反复发作,难以达根治性治疗的目的[8-9]。
3.2　肠道菌群与FC患者发生的关系

多数研究显示,肠道菌群是正常机体胃肠道中

存在的微生物,其互相依存、制约而达稳态平衡,具
有调整胃肠功能、免疫防御、物质代谢等重要的作

用,其与FC的发生、发展也具有一定的关联[10-11]。
本研究检测 FC 患者组肠道菌群,并与健康组比

较,发 现 FC 患 者 组 双 歧 杆 菌、乳 酸 菌 数 量 和

SCBM 次数低于健康组,FC患者组肠球菌、肠杆菌

数量高于健康组;表明FC患者组肠道菌群存在肠

道菌群失调的情况,此与黄林生等[3]的研究结论基

本相似。这可能由于双歧杆菌、乳酸菌等为人体内

有益的优势菌群,不仅具有维持肠道菌群平衡的作

用,有利于维持胃肠道功能,还具有酵解寡糖形成

乳酸与醋酸等作用,有利于促进肠蠕动而将粪便推

向肛门[12-13]。肠球菌、肠杆菌等为人体内有害的劣

势菌群,其数量增加不仅易破坏肠道菌群的稳态而

影响胃肠道功能,不利于大肠蠕动,还易影响双歧

杆菌、乳酸菌等对寡糖的酵解作用,使肠内堆积大

量寡糖,不利于粪便推向肛门[14-15]。因此,在 FC
发生过程中,双歧杆菌、乳酸菌数量减少及肠球菌、
肠杆菌数量升高,可能会影响了患者胃肠道功

能[16-17],尤其会严重降低大肠蠕动及将粪便推向肛

门的能力[18-19],从而造成粪便潴留于大肠内而难以

排出,最终导致FC。
3.3　肠道菌群与FC患者病情的关系

此外,本研究还发现在双歧杆菌、乳酸菌数量

和SCBM 次数中,重度组低于中度组,中度组低于

轻度组;在肠球菌、肠杆菌数量中,重度组高于中度

组,中度组高于轻度组;表明 FC患者肠道菌群与

病情有关,病情越严重者,其肠道菌群失衡越严重。
这可能由于肠道菌群对胃肠功能具有重要的调节

作用,其稳态失衡会降低机体胃肠功能[20-21],尤其

是双歧杆菌、乳酸菌数量越少,肠球菌、肠杆菌数量

越高,会更严重影响胃肠蠕动的能力[22-23],导致FC
患者大肠更难蠕动,使粪便更难推向肛门,从而造

成患者便秘症状更严重[24-25]。本研究 Pearson相

关性分析显示,双歧杆菌、乳酸菌数量与SCBM 次

数呈负相关,肠球菌、肠杆菌数量与SCBM 次数呈

正相关,进一步说明了FC患者肠道菌群与病情的

关系;提示在 FC临床诊治中,通过监测肠道菌群

平衡状态应利于评估患者病情,且通过调节肠道菌

群平衡应利于改善患者病情。
本研究也有局限性,如FC患者肠道菌群变化

易受多种因素影响,且样本量小,还需更深入、更大

样本的研究。但FC患者确切存在肠道菌群失调,
其肠道菌群与病情有关,病情越严重者,其肠道菌

群失衡越严重,应加强相关监测及干预,以更好地

促进患者病情转归。
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