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　　[摘要]　目的:基于宏基因组学探讨幽门螺杆菌(Helicobacterpylori,HP)阳性胃溃疡伴胃出血患者用奥美

拉唑联合凝血酶治疗后肠道菌群的变化。方法:选取2022年1月—2023年10月收治的106例 HP阳性胃溃疡

伴胃出血患者为研究对象,随机分为奥美拉唑组(n=53)和联合组(n=53)。比较两组患者的临床资料,收集患

者肠道粪便标本,进行宏基因组检测,分析两组患者肠道菌群变化情况。结果:治疗前,两组患者肠道菌群中普雷

沃菌属(Alloprevotella)占比最大(分别为14.86%和15.03%),其次为螺杆菌属(Helicobacter),两组患者肠道菌

群均差异无统计学意义(P>0.05)。治疗后,两组患者肠道菌群中 Alloprevotella、布劳特菌属(Blautia)、普氏菌

属(Prevotella)、罗氏菌属(Roseburia)、罗斯菌属(Rothia)占比均提高,且联合组患者的 Alloprevotella、Blautia、

Prevotella和 Rothia均高于奥美拉唑组,Helicobacter低于奥美拉唑组,均差异有统计学意义(P<0.05)。治疗

前,两组患者肠道菌群多样性均差异无统计学意义(P>0.05);治疗后,联合组肠道菌群α多样性及β多样性均

小于奥美拉唑组,两组之间差异有统计学意义(P<0.05)。Lefse法分析两组患者的肠道优势菌显示,治疗前两

组患者的肠道优势菌群均为 Alloprevotella、Helicobacter和 Veillonella;治疗后奥美拉唑组患者的肠道优势菌群

为 Alloprevotella和 Helicobacter,联合组为 Alloprevotella、Blautia、Prevotella和 Rothia。功能富集差异分析结果

显示,两组患者肠道菌群的 KEGG功能主要富集在氨基酸代谢、碳水化合物代谢、细胞的生殖过程和信号传导以

及能量代谢等26个功能类别上,治疗前两组患者各功能类别均差异无统计学意义(P>0.05);治疗后,相较于联

合组,奥美拉唑组患者肠道菌群上述26个 KEGG功能异常,两组间差异有统计学意义(P<0.05)。结论:HP阳

性胃溃疡患者经奥美拉唑联合凝血酶治疗后,肠道菌群发生变化,治疗后肠道菌群多样性降低,Alloprevotella、

Blautia、Prevotella和 Rothia为肠道优势菌群,且菌群功能有所好转。
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Abstract　Objective:ToinvestigatethechangesofintestinalflorainHelicobacterpylori(HP)-positivegas-
triculcerpatientswithgastricbleedingafteromeprazolecombinedwiththrombintreatmentbasedonmetagenom-
ics.Methods:Atotalof106patientswithHP-positivegastriculceraccompaniedbygastricbleedingadmittedto
ourhospitalfromJanuary2022toOctober2023wereselectedasthestudyobjects.Theywererandomlydivided
intoomeprazolegroup(n=53)andcombinedgroup(n=53).Clinicaldataofthetwogroupswerecompared,in-
testinalstoolsampleswerecollected,andmetagenomicdetectionwasperformedtoanalyzethechangesofintesti-
nalfloraofthetwogroups.Results:Beforetreatment,Alloprevotellaaccountedforthelargestproportionofin-
testinalflorainthetwogroups(14.86%and15.03%,respectively),followedbyHelicobacter,andtherewereno
statisticallysignificantdifferencesinintestinalflorabetweenthetwogroups(P>0.05).Aftertreatment,thepro-
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portionofAlloprevotella,Blautia,Prevotella,RoseburiaandRothiainintestinalfloraofpatientsinbothgroups
increased.Alloprevotella,Blautia,Prevotellaand Rothiaincombinationgroup werehigherthanomeprazole
group,whileHelicobacterwaslowerthanomeprazolegroup,statisticallysignificant(P<0.05).Beforetreat-
ment,therewasnosignificantdifferenceinintestinalfloradiversitybetweenthetwogroups(P>0.05).After
treatment,αdiversityandβdiversityofintestinalfloraincombinationgroupwerelowerthanthoseinomeprazole
group,andthedifferencebetweenthetwogroupswasstatisticallysignificant(P<0.05).Lefseanalysisofintesti-
naldominantbacteriainthetwogroupsshowedthattheintestinaldominantbacteriainthetwogroupsbefore
treatmentwereAlloprevotella,HelicobacterandVeillonella.Aftertreatment,thedominantbacterialgroupsof
omeprazolegroupwereAlloprevotellaandHelicobacter,andthecombinedgroupwereAlloprevotella,Blautia,

PrevotellaandRothia.TheresultsoffunctionalenrichmentdifferenceanalysisshowedthattheKEGGfunctionof
intestinalflorabetweenthetwogroupswasmainlyconcentratedin26functionalcategories,includingaminoacid
metabolism,carbohydratemetabolism,cellreproductiveprocessandsignaltransduction,andenergymetabolism,

andtherewasnostatisticalsignificanceinallfunctionalcategoriesbetweenthetwogroupsbeforetreatment(P>
0.05).Aftertreatment,comparedwiththecombinedgroup,theintestinalfloraofomeprazolegroupwasabnor-
malwiththeabove26 KEGGfunctions,andthedifferencebetweenthetwogroupswasstatisticallysignifi-
cant(P<0.05).Conclusion:Aftertreatmentwithomeprazolecombinedwiththrombin,intestinalfloraofHP-
positivegastriculcerpatientschanged,andthediversityofintestinalfloradecreased.Alloprevotella,Blautia,Pre-
votellaandRothiawerethedominantintestinalflora,andtheflorafunctionwasimproved.

Keywords　gastriculcer;stomachbleeding;macrogenesequencing;intestinalflora;Helicobacterpylori

　　幽门螺杆菌(Helicobacterpylori,HP)属于革

兰阴性菌,因独特的耐酸特性而能在胃酸环境下生

存,并在胃黏膜上皮中占据主导地位,能够分泌多

种毒素,对胃部造成损伤[1-2]。根据全球范围内的

统计数据,超过50%的人口受到 HP感染,而在国

内有19 个省市的人群 HP 感染率更是超过了

50%[3-5]。由 HP引起的胃溃疡是一种无法自我恢

复的疾病,病情严重时还可能引发胃出血,甚至可

能进展为胃癌[6-7]。其典型症状包括胃痛、食欲不

振、餐后腹胀或胃部不适、体重减轻等。有些患者

可能首先出现胃出血、胃穿孔等并发症,也有部分

患者可能没有任何症状[8]。胃出血是急诊科和消

化科临床常见症状,且多是由于胃溃疡所致,轻者

无任何症状或发生呕血、黑便、血便等,严重者则有

可能由于出血过快、过多而引发休克,危及生命。
奥美拉唑作为一种有效的抑酸药物,能够显著抑制

胃酸的分泌,从而减轻胃酸对胃黏膜的损害,促进

胃黏膜溃疡和糜烂的愈合,为胃出血患者的治疗提

供了有利的止血条件。然而,其疗效并非万能,多
数情况下需要与其他药物联合使用,以进一步提升

治疗效果[9-10]。作为临床常用的止血药物,凝血酶

在血液凝固的最后阶段发挥直接作用,可迅速止

血。近年来,凝血酶也逐渐应用于消化系统的止血

治疗,为患者提供了更多治疗选择[11]。
肠道菌群在疾病中的作用已成了目前的研究

热点。人体肠道内栖息着约10万亿个细菌,这些

细菌能够合成人体必需的氨基酸,参与人体多种生

理活动[12-13]。它们之间互相制约、相互依存,共同

维持着人体内复杂而微妙的生态平衡[14]。随着科

技的进步,宏基因组学为我们提供了一种全新的视

角来探索这些微生物的奥秘。它以特定环境中所

有微生物的基因为研究对象,为我们更清晰地认识

微生物的结构和功能提供了可能。有研究表明,在
治疗胃溃疡过程中,会改变胃肠道的菌群组成[15],
但目前相关报道较少,基于此,本研究采用宏基因

组学探讨 HP阳性胃溃疡伴胃出血患者奥美拉唑

联合凝血酶治疗后肠道菌群的变化。
1　资料与方法

1.1　研究对象

选取2022年1月—2023年10月我院收治的

106例 HP阳性胃溃疡伴胃出血患者为研究对象,
随机分为奥美拉唑组(n=53)和联合组(n=53)。
两组患者临床资料比较均差异无统计学意义(P>
0.05),具有可比性。见表1。
1.2　纳入与排除标准

纳入标准:符合胃溃疡的诊断标准[16]并伴有

胃出血;13C呼吸试验结果为阳性;对本研究所用药

物无禁忌。
排除标准:有胃部手术史;合并恶性溃疡,消化

道穿孔;合并恶性肿瘤或免疫系统疾病;妊娠期或

哺乳期妇女。
1.3　治疗方法

患者入院后首先接受全面的病情评估,基于具

体临床症状实施相应的治疗方案,包括纠正水电解

质失衡和扩充血容量等对症治疗。奥美拉唑组患

者使用奥美拉唑肠溶胶囊(国药准字:H20143204,
规格:20mg/粒),每日晨起空腹服用,1粒/次,1
次/d,连续治疗7~14d。

联合组患者采用奥美拉唑与凝血酶联合治疗。
奥美拉唑的用法和剂量与奥美拉唑组相同,凝血酶

(国药准字:S20083057)溶于生理盐水中并通过胃

管注入治疗,起始剂量为2000U,之后根据患者的
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具体病情,酌情将剂量减至1000U,2次/d。
1.4　临床资料收集

收集患者的基线资料,包括性别、年龄、疾病

史、婚姻状况、饮食偏好、饮食习惯、胃溃疡分期及

直径等。所有患者分别于治疗前及治疗后7d,空
腹采静脉血3mL,应用全自动凝血分析仪检测凝

血酶原时间(prothrombintime,PT)、凝血酶时间

(thrombintime,TT)、活化部分凝血活酶时间(ac-
tivatedpartialprothrombintime,APTT)、D-二聚

体、血浆纤维蛋白原(fibrinogen,FIB);应用酶联免

疫吸附法测定胃泌素(gastrin,GAS)、生长抑素

(somatostatin,SS)、胃蛋白酶原(pepsinogen,PG)、
血管内皮生长因子(vascularendothelialgrowth
factor,VEGF)、组织三叶因子1(trefoilfactors1,
TFF1)、表皮生长因子(epidermalgrowthfactor,
EGF)水平;放射免疫分析法检测胃动素(motilin,
MOT)水平。
1.5　生物信息分析

1.5.1　样本收集　治疗前后取患者的新鲜自然排

出粪便3~5g,置冻存管中-80℃保存待测。
1.5.2　微生物多样性测序　根据 DNA 抽提试剂

盒说明 书 精 确 抽 提 粪 便 标 本 中 的 肠 道 菌 群 总

DNA。采用凝胶电泳检测提取质量,设计合成引

物接头,使用设计好的引物接头进行PCR扩增,以
获取足够的DNA片段。随后,对PCR产物进行纯

化,以确保后续实验的准确性。为了确保测序的效

率和准确性,对 PCR产物进行精确的定量和均一

化处理,构建PE文库,利用IlluminaMiseqPE300
平台进行测序,将得到的原始测序序列导入 Trim-
monmatic质控及Flash软件拼接,实现序列优化。
1.5.3　菌群多样性及功能分析　在探讨肠道菌群

多样性时利用 R语言中的 Vegan包来计算Shan-
non指数和Simpson指数,这两个指标能够有效衡

量肠道菌群的α多样性水平。两组间的菌群多样

性是否存在差异,用 Wilcoxon秩和检验进行分析。
此外,为了评估两组间的β多样性差异,即不

同群落之间物种组成的相似性或差异性,计算

Bray-Curtis距离,借助主坐标分析(PCoA)技术,
将这一距离矩阵进行可视化处理,以便更直观地展

示两组间菌群结构的差异。为了验证这些差异是

否有 统 计 学 意 义,进 一 步 采 用 多 元 方 差 分 析

(MANOVA)进行评估。
1.5.4　菌群功能分析　采用京都基因与基因组百

科全书(Kyotoencyclopediaofgeneandgenomes,
KEGG)功能富集差异分析,使用 DIAMOND软件

将 Unigenes与 KEGG 数据库进行比对并进行功

能注释。
1.6　统计学方法

运用SPSS22.0软件对收集到的数据进行分

析。计数数据用例(%)表示,组间比较采用χ2 检

验;计量数据用 ■X ±S 表示,组间比较用t检验。
以P<0.05为差异有统计学意义。
2　结果

2.1　粪便样本测序基本信息

经过严格的数据处理流程,收集到的所有样品

原始序列数据量与处理后的样本序列数据量之比

均维持在90%以上的高水平,充分满足了后续数

据分析的要求。
在评估测序数据量时,稀释曲线的走势提供了

直观的参考。当稀释曲线趋于平坦时,标志着测序

数据量已经达到合理水平。如图1所示,无论是患

者的Shannon指数稀释曲线还是Simpson指数稀

释曲线,都清晰显示出随着随机抽取的序列数量逐

渐增多,研究对象菌群的多样性指数稀释曲线逐渐

趋于稳定,表明此次测序的深度已经足够,基本上

覆盖了样本中所有的物种,确保了数据量的充足和

合理性。
2.2　治疗前后肠道菌群组成特征

两组患者治疗前后各菌群构成比存在差异。
治疗前,奥美拉唑组和联合组患者肠道菌群中占比

最大的 为 普 雷 沃 菌 属 (Alloprevotella),分 别 为

14.86%和15.03%;其次为螺杆菌属(Helicobact-
er),占比分别为12.69%和11.25%。治疗前,两
组 患 者 的 肠 道 菌 群 均 差 异 无 统 计 学 意

义(P>0.05);治疗后,奥美拉唑组和联合组患者

肠道菌群中 Alloprevotella、布劳特菌属(Blautia)、
普氏菌属(Prevotella)、罗氏菌属(Roseburia)、罗斯

菌属(Rothia)占比均提高,且联合组患者的 Allo-
prevotella、Blautia、Prevotella和 Rothia均高于奥

美拉唑组,Helicobacter低于奥美拉唑组,两组比较

均差异有统计学意义(P<0.05)。见表2、图2。
2.3　治疗前后肠道菌群多样性分析

治疗前,两组患者的Shannon指数和Simpson
指数计算结果相近,组间差异无统计学意义(P>
0.05)。治疗后,联合组的Shannon指数与Simp-
son指 数 均 低 于 奥 美 拉 唑 组,差 异 有 统 计 学 意

义(P<0.05),提示联合治疗方案可能对肠道菌群

的多样性产生了更为显著的影响。见图3。
Bray-Curtis距离分析显示,治疗前,两组间肠

道 微 生 物 菌 群 组 成 差 异 无 统 计 学 意 义 (P =
0.307),进 一 步 印 证 了 α 多 样 性 分 析 的 结 果。
PCoA分析显示,两组间的群落分布相对集中,差
异无统计学意义(P=0.112)。治疗后,两组间肠

道 微 生 物 菌 群 组 成 差 异 有 统 计 学 意 义 (P =
0.005),PCoA分析也显示了相似的结果,治疗后

两组间个体肠道微生物组成群落分布在 PCoA 图

上明显分开。见图4。
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表1　两组患者的临床资料比较 例(%),■X±S
临床资料 奥美拉唑组(n=53) 联合组(n=53) t/χ2 P
性别 1.140 0.286
　男 21(39.62) 26(49.06)

　女 32(60.38) 27(60.94)
年龄/岁 0.729 0.393
　<45 30(56.60) 34(64.15)

　≥45 23(43.40) 19(35.85)

BMI 21.30±3.57 21.86±3.44 0.822 0.413
病程/月 17.34±4.11 17.19±3.86 0.194 0.847
吸烟史 0.182 0.669
　是 29(54.72) 31(58.49)

　否 24(45.28) 22(41.51)
饮酒史 2.234 0.135
　是 25(47.17) 32(60.38)

　否 28(52.83) 21(39.62)
高血压 0.410 0.522
　是 20(37.74) 17(32.08)

　否 33(62.26) 36(67.92)
糖尿病 0.729 0.393
　是 16(30.19) 12(22.64)

　否 37(69.81) 41(77.36)
婚姻状况 1.641 0.200
　已婚 33(62.26) 27(60.94)

　未婚 20(37.74) 26(49.06)
饮食偏好 2.234 0.135
　硬 36(67.92) 31(58.49)

　软 17(32.08) 22(41.51)
饮食习惯 2.918 0.088
　规律 22(41.51) 30(56.60)

　不规律 31(58.49) 23(43.40)
胃溃疡分期 1.641 0.200
　A1 33(62.26) 39(73.58)

　A2 20(37.74) 14(26.42)
胃溃疡直径/mm 9.86±1.33 9.52±1.46 1.253 0.213
临床症状 1.031 0.597
　胃部疼痛 13(24.53) 16(30.19)

　食欲不振 16(30.19) 19(35.85)

　餐后腹胀/胃部不适 23(43.40) 18(33.96)
实验室指标

　PT/s 13.86±3.55 14.03±2.98 0.267 0.790
　TT/s 23.05±1.67 22.76±1.71 0.883 0.379
　APTT/s 46.43±5.30 45.82±5.24 0.596 0.553
　GAS/(ng/L) 138.54±20.11 134.69±21.73 0.947 0.346
　SS/(ng/L) 32.36±5.25 31.08±4.96 1.290 0.200
　FIB/(g/L) 2.51±0.64 2.55±0.47 0.367 0.715
　D-二聚体/(μg/L) 2.10±0.28 2.07±0.32 0.514 0.609
　MOT/(ng/L) 313.42±40.17 316.58±39.18 0.410 0.683
　PG/(μg/L) 105.35±16.64 107.40±15.75 0.651 0.516
　VEGF/(pg/mL) 208.66±23.57 211.45±24.08 0.603 0.548
　TFF1/(ng/mL) 7.84±1.05 7.90±1.22 0.271 0.787
　EGF/(pg/mL) 103.37±14.16 100.08±13.35 1.231 0.221
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a:Shannon指数稀释曲线;b:Simpson指数稀释曲线。
图1　粪便样本菌群测序基本信息

表2　患者治疗前后肠道菌群比较 %

菌群种类

治疗前

奥美拉

唑组
联合组

治疗后

奥美拉

唑组
联合组

Alloprevotella 14.86 15.03 19.22 29.31
Bacteroides 1.89 1.77 1.65 1.43
Blautia 1.36 1.47 4.84 6.06
Faecalibacterium 2.57 2.46 2.32 1.98
Haemophilus 6.21 6.03 3.46 2.07
Helicobacter 12.69 11.25 6.37 4.10
Neisseria 7.52 7.14 3.22 3.05
Porphyromonas 1.12 1.03 1.01 0.98
Prevotella 1.35 1.69 4.57 8.98
Pseudomonas 8.87 8.12 3.50 3.26
Roseburia 1.07 1.35 1.28 1.79
Rothia 1.28 1.30 4.32 9.30
Streptococcus 7.84 6.31 4.18 3.74
Veillonella 10.39 9.20 4.91 4.63

2.4　治疗前后肠道优势菌群比较分析

采用Lefse法分析两组患者的肠道优势菌群。
治疗前,两组患者的肠道优势菌群均为 Alloprevo-
tella、Helicobacter和 Veillonella;治疗后,奥美拉

唑组患者的肠道优势菌群为 Alloprevotella和 He-
licobacter,联合组患者为 Alloprevotella、Blautia、
Prevotella和Rothia。见图5。
2.5　肠道菌群功能分析

对两组患者的肠道菌群进行功能富集差异分

析。结果显示,两组患者的肠道菌群 KEGG 功能

主要富集在氨基酸代谢、碳水化合物代谢、细胞的

生殖过程和信号传导以及能量代谢等26个功能类

别上。治疗前,两组患者各功能类别均差异无统计

学意义(P>0.05);治疗后,两组间的功能类别差

异有统计学意义(P<0.05)。见图6。

a:治疗前肠道菌群组成特征;b:治疗后肠道菌群组成特征。
图2　患者治疗前后肠道菌群组成特征
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a:治疗前的肠道菌群Shannon指数;b:治疗前的肠道菌群Simpson指数;c:治疗后的肠道菌群Shannon指数;d:治疗后

的肠道菌群Simpson指数。
图3　治疗前后两组患者的肠道菌群α多样性分析

a:治疗前的肠道菌群Bray-Curtis距离分析;b:治疗前的肠道菌群PCoA分析;c:治疗后的肠道菌群Bray-Curtis距离分

析;d:治疗后的肠道菌群PCoA分析。
图4　治疗前后两组患者的肠道菌群β多样性分析

a:治疗前肠道优势菌群;b:治疗后肠道优势菌群。
图5　患者治疗前后肠道优势菌群比较分析

3　讨论

溃疡会导致胃周围血管长时间受到刺激和充

血,最后不断侵蚀破坏血管,导致血管破裂出血,形
成胃出血,需及时采取相应的止血措施[17]。奥美

拉唑是一种脂溶性弱碱性药物,可以阻断胃酸分

泌,降低胃液中酸含量,从而起到止血作用,但疗效

单一,对于部分出血量较大的患者疗效欠佳[18-20]。
本研究结果显示,患者治疗前后各菌群构成比

存在差异。治疗前,奥美拉唑组和联合组患者肠道

菌群 中 占 比 最 大 的 为 Alloprevotella 和 Helico-
bacter,两组患者肠道菌群均差异无统计学意义;治
疗后,奥美拉唑组和联合组患者肠道菌群中 Allo-
prevotella、Blautia、Prevotella、Roseburia、Rothia
占比均提高,且联合组的 Alloprevotella、Blautia、

Prevotella和 Rothia均高于奥美拉唑组,Helico-
bacter低于奥美拉唑组;奥美拉唑组患者肠道优势

菌群为Alloprevotella和 Helicobacter,联合组患者

肠道优势菌群为 Alloprevotella、Blautia、Prevotella
和Rothia。Prevotella作为肠道菌群中的一种关键

成员,主要负责分解和代谢宿主摄入的复杂饮食多

糖。在正常的生理状态下,Prevotella的数量和结

构维持着一种动态的平衡,这种平衡对宿主的整体

代谢健康具有不可忽视的重要性。Prevotella的活

跃作用确保了宿主能够充分利用食物中的多糖,为
身体提供必要的能量和营养,进而维持宿主的正常

生理功能,为胃溃疡伴胃出血患者的治疗提供了良

好的恢复环境。Alloprevotella是人体肠道中的优

势菌种,能维持肠道的菌群平衡状态,对于维持消
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化道的正常生理功能具有重要作用。有研究表明,
Alloprevotella能有效调节患病人群的肠道菌群,
恢复正常状态下的肠道菌群平衡。本研究中联合

组 Alloprevotella高于奥美拉唑组,表明其菌群平

衡状态良好,有利于患者的恢复[21]。Prevotella是

肠道内一种重要的微生物,主要负责参与碳水化合

物和植物蛋白质的分解代谢过程。通过其独特的

代谢途径,Prevotella将这些复杂的食物分解为多

种简单分子,其中主要包括乙酸和氢气等代谢产

物[22]。这些分解产物不仅为宿主提供了能量来

源,而且产生的短链脂肪酸还具有重要的生理作

用。有研究指出,Prevotella产生的短链脂肪酸在

肠道内能够发挥显著的抗炎作用,有助于维护肠道

的健康状态,减少炎症相关疾病的风险,从而减轻

患者的疾病程度。Blautia包括一些已知的产乙酸

的细菌物种,它们具有利用二氧化碳和氢或甲酸产

生乙酸的非凡能力[23]。在肠道中,可以产生乙酸

菌,比如氢养布劳特菌(Blautiahydrogenotrophi-
ca),可以在利用其他能量来源的同时,通过这种方

式产生额外的乙酸,因此,较少的氢和甲酸在系统

中积累,并且可以从二氧化碳中获得额外的碳净收

益。一些Blautia细菌物种还可以利用宿主来源的

黏蛋白作为生长的能量来源。Rothia主要用于发

酵碳水化合物,产生或只产生丁酸,具有保持结肠

细胞稳定、防止或抑制癌变、调节肠道菌群失调的

作用,对胃溃疡及胃出血的愈合具有促进作用。

a:治疗前肠道菌群功能分析;b:治疗后肠道菌群功能分析。
图6　肠道菌群功能分析

　　人类肠道内栖居着一个庞大的微生物群落,这
个群落由多种多样的微生物种类组成,它们各自拥

有独特的降解功能。例如,拟杆菌科、双歧杆菌科

和瘤胃球菌科等微生物具备纤维降解能力,能够有

效分解食物中的纤维成分;肠球菌科则擅长糖酵

解,参与糖类物质的代谢过程;而拟杆菌科还具备

黏液降解功能,对肠道黏膜的维护起着重要作用。
此外,拟杆菌科还展现了蛋白降解功能,能够分解

并吸收蛋白质中的营养成分。为了深入理解这些

微生物的功能,学者们通过分析基因功能并结合基

因组信息,建立了微生物群落与营养代谢之间的关

联。本研究结果显示,两组患者肠道菌群的 KEGG
功能主要富集在氨基酸代谢、碳水化合物代谢、细
胞的生殖过程和信号传导以及能量代谢等26个功

能类别上。治疗前,两组患者各功能类别均差异无

统计学意义;治疗后,两组间的功能差异有统计学

意义,表明胃溃疡患者经过不同方法治疗后,相较

于联合组,奥美拉唑组患者肠道菌群上述26个

KEGG功能异常。这些结果提示,疾病状态或药物

干预可能显著影响肠道菌群的组成及其功能特性。
微生物群落的变动不仅体现了宿主生理状态的改

变,而且与免疫系统的响应和肠道稳态的维护密切
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相关[24-25]。
但本研究样本量较小,且患者均来自同一家医

院,存在选择偏倚,可能导致结果存在偏差;此外,
本研究尚缺乏药物对菌群改变的作用机制探讨,后
续将进一步展开研究。
4　结论

综上所述,HP阳性胃溃疡患者经奥美拉唑联

合凝血酶治疗后,肠道菌群发生变化,治疗后肠道

菌群多样性降低,Alloprevotella、Blautia、Prevotella
和Rothia为肠道优势菌群,且菌群功能有所好转。
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