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肠道微生物组变化对心力衰竭患者临床预后的影响研究
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【摘要】 目的 本研究旨在探讨心力衰竭(HF)患者肠道微生物组的变化特征,并分析这些变化与患者临床预后的关

联。 方法 前瞻性队列研究,纳入了155名确诊为心力衰竭的患者。通过16S
 

rRNA基因测序技术分析肠道微生物

组的多样性和组成,并应用统计学方法评估微生物组特征与临床预后的关系。 结果 心力衰竭患者的肠道微生物组

多样性显著低于健康对照组(Shannon指数:3.5±0.4
 

vs.
 

4.2±0.3,P<0.05)。在菌群组成上,拟杆菌(Bacteroides)和
普氏菌(Prevotella)的相对丰度在心力衰竭患者中显著增加(拟杆菌:30.5%±5.2%

 

vs.
 

22.3%±4.1%,P<0.05;普氏

菌:15.8%±4.7%
 

vs.
 

10.2%±3.6%,P<0.05),而双歧杆菌(Bifidobacterium)和乳酸菌(Lactobacillus)的相对丰度

则显著减少(双歧杆菌:7.9%±2.3%
 

vs.
 

12.1%±3.4%,P<0.05;乳酸菌:4.3%±1.5%
 

vs.
 

7.8%±2.6%,P<
0.05)。在12个月的随访期间,心力衰竭患者中并发症发生率较高,急性肾损伤(15.5%)、心律失常(23.2%)、心脏性猝

死(7.7%)和总体住院率(43.9%),显著影响了患者的生存率和无事件生存率。Cox回归分析显示,急性肾损伤、心律失

常和心脏性猝死显著降低总体生存率,住院率的增加则显著降低无事件生存率。 结论 心力衰竭患者肠道微生物组

的多样性降低,特定菌群的组成发生显著变化,这些变化与患者的不良临床预后密切相关。
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【Abstract】 Objective To
 

explore
 

the
 

changing
 

characteristics
 

of
 

the
 

intestinal
 

microbiome
 

in
 

patients
 

with
 

heart
 

failure
 

(HF)
 

and
 

analyze
 

the
 

association
 

between
 

these
 

changes
 

and
 

patients
 

clinical
 

prognosis. Methods Prospective
 

cohort
 

study
 

including
 

155
 

patients
 

diagnosed
 

with
 

heart
 

failure.
 

The
 

diversity
 

and
 

composition
 

of
 

the
 

intestinal
 

microbiome
 

were
 

analyzed
 

through
 

16S
 

rRNA
 

gene
 

sequencing,and
 

statistical
 

methods
 

were
 

applied
 

to
 

evaluate
 

the
 

relationship
 

between
 

microbiome
 

characteristics
 

and
 

clinical
 

prognosis. Results The
 

diversity
 

of
 

the
 

intestinal
 

microbiome
 

in
 

patients
 

with
 

heart
 

failure
 

was
 

significantly
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

healthy
 

controls
 

(Shannon
 

index:3.5±0.4
 

vs.
 

4.2±0.3,P<0.05).
 

In
 

terms
 

of
 

bacterial
 

composition,the
 

relative
 

abundance
 

of
 

Bacteroides
 

and
 

Prevotella
 

was
 

significantly
 

increased
 

in
 

patients
 

with
 

heart
 

failure
 

(Bacteroides:30.5%±5.2%
 

vs.
 

22.3%±4.1%,P<0.05;

Prevotella:15.8%±4.7%
 

vs.
 

10.2%±3.6%,P<0.05),while
 

the
 

relative
 

abundance
 

of
 

Bifidobacterium
 

and
 

Lactobacillus
 

was
 

significantly
 

reduced
 

(Bifidobacterium:7.9%±2.3%
 

vs.
 

12.1%±3.4%,P<0.05;Lactobacillus:

4.3%±1.5%
 

vs.
 

7.8%±2.6%,P<0.05).
 

During
 

the
 

12-month
 

follow-up
 

period,patients
 

with
 

heart
 

failure
 

had
 

higher
 

rates
 

of
 

complications,including
 

acute
 

kidney
 

injury
 

(15.5%),arrhythmia
 

(23.2%),sudden
 

cardiac
 

death
 

(7.7%),and
 

overall
 

hospitalization
 

(43.9%),significantly
 

affected
 

patient
 

survival
 

and
 

event-free
 

survival.
 

Cox
 

regression
 

analysis
 

showed
 

that
 

acute
 

kidney
 

injury,arrhythmia,and
 

sudden
 

cardiac
 

death
 

significantly
 

reduced
 

overall
 

survival,and
 

an
 

increase
 

in
 

hospitalization
 

rates
 

significantly
 

reduced
 

event-free
 

survival. Conclusion The
 

diversity
 

of
 

the
 

intestinal
 

microbiome
 

in
 

patients
 

with
 

heart
 

failure
 

is
 

reduced,and
 

the
 

composition
 

of
 

specific
 

bacterial
 

groups
 

undergoes
 

significant
 

changes.
 

These
 

changes
 

are
 

closely
 

related
 

to
 

the
 

poor
 

clinical
 

prognosis
 

of
 

the
 

patients.
【Keywords】 heart

 

failure;gut
 

microbiome;16S
 

rRNA
 

gene
 

sequencing;prognosis

* 心力衰竭(Heart
 

failure,HF)是一种全球范围内

的重大健康问题,其发病率和死亡率近年来持续上

升[1-2]。根据世界卫生组织(WHO)的统计数据,心力

衰竭已成为导致住院和死亡的主要原因之一[3]。尽管

在药物治疗和心脏设备方面取得了显著进展,但心力
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衰竭的总体预后仍不理想[4-5]。因此,迫切需要探索新

的生物标志物和治疗靶点,以改善心力衰竭患者的预

后。近年来,肠道微生物组(Gut
 

microbiota,GM)作
为一个多样化且复杂的微生物生态系统,受到越来越

多的关注。肠道微生物组不仅在消化和代谢过程中扮

演重要角色,还通过其代谢产物、免疫调节和炎症反应

等多种机制[6-8]影响宿主的健康状况。已有研究表明,
肠道微生物组失调与多种慢性疾病如肥胖[9]、糖尿

病[10]和心血管疾病[11]密切相关。特别是在心血管疾

病中,肠道微生物组及其代谢产物如三甲胺氧化物

(TMAO)被认为是心血管风险的重要调节因素[12,13]。
尽管肠道微生物组在心血管疾病中的重要性已得到初

步证实,但其在心力衰竭中的具体作用和机制仍不完

全清楚。现有研究主要集中在肠道微生物组与心力衰

竭的相关性上,而系统性探讨肠道微生物组的变化对

心力衰竭患者临床预后的影响的研究较为有限。因

此,深入研究肠道微生物组与心力衰竭预后的关系,具
有重要的科学价值和临床意义。

本研究将利用高通量测序技术对患者的肠道微生

物组进行全面分析,结合临床随访数据,评估肠道微生

物组的多样性、组成及特定菌群的变化对心力衰竭预

后的影响,究旨在通过前瞻性队列研究,系统分析心力

衰竭患者肠道微生物组的变化特征,并探讨其与临床

预后的关系,不仅揭示肠道微生物组与心力衰竭预后

的关系,以期望为未来的临床干预提供新的思路和方

法。

对象和方法

1 研究对象

本研究为前瞻性队列研究,于2019年9月至

2023年9月在黑龙江中医药大学附属第一医院心血

管病三科纳入155例确诊为心力衰竭的患者。纳入标

准包括:(1)年龄≥18岁;(2)符合中华医学会《中国心

力衰竭诊断和治疗指南2018》[14]对于心力衰竭的诊断

标准;(3)能够理解研究目的和自愿签署知情同意书。
排除标准包括:(1)过去3个月内使用过抗生素、益生

菌或其他可能影响肠道微生物组的药物;(2)合并严重

的肝功能不全(Child-Pugh
 

C级)、肾功能不全[eGFR
<30

 

mL/(min·1.73
 

m2)]或恶性肿瘤等可能显著影

响生存期的疾病;(3)妊娠或哺乳期女性;(4)存在严重

的精神疾病或认知障碍,无法配合研究的患者。
所有患者入组后接受基线信息采集,此后每6个

月随访1次,共随访12个月。随访期间记录患者的心

功能变化、心力衰竭相关并发症及死亡情况,并定期采

集粪便样本,以动态监测肠道微生物组的变化。
本研究获得单位伦理委员会的批准且所有患者在

研究开始前均签署知情同意书。研究过程遵循《赫尔

辛基宣言》的伦理指导原则。

2 临床信息和样本采集

在基线采集阶段,对入组患者进行详细的临床检

查和实验室评估。临床检查包括一般人口学资料(年
龄、性别、体重、身高)、病史(包括心力衰竭的病程和严

重程度、既往疾病史、家族史)及当前药物使用情况。
心功能评估采用超声心动图测量左心室射血分数

(LVEF)和N末端B型钠尿肽前体(NT-proBNP)水
平。常规血生化检测包括血常规、肝功能(丙氨酸氨基

转移酶、天冬氨酸氨基转移酶、总胆红素)、肾功能(血
尿素氮、血肌酐)、血糖、血脂(总胆固醇、低密度脂蛋

白、高密度脂蛋白)等指标。随访期间,患者将接受相

同的心功能评估和相关临床检查,以记录心力衰竭的

进展情况和相关并发症,包括再入院情况、心血管事件

以及死亡情况。此外,在基线和每次随访时采集患者

的粪便样本,并在4
 

℃环境中24
 

h内送至实验室在-
80

 

℃下冷冻保存,直至后续进行肠道微生物组学分

析。

3 基于16s
 

rRNA测序的肠道微生物组学分析

粪便样本收集后,将按照标准化流程进行肠道微

生物组学分析。使用 QIAamp
 

Fast
 

DNA
 

Stool
 

Mini
 

Kit试剂盒提取样本DNA(QIAGEN),随后使用针对

细菌16S
 

rRNA基因V3-V4可变区的特异性引物进

行 PCR 扩 增。PCR 产 物 使 用 QIAquick
 

PCR
 

Purification
 

Kit试剂盒(QIAGEN)进行纯化。纯化后

的16S
 

rRNA基因扩增产物将构建测序文库,并使用

Illumina
 

MiSeq平台进行双端(paired-end)测序(2×
300

 

bp)。使用QIIME2软件和R语言对测序数据进

行处理和注释。采用物种多样性分析(α多样性和β
多样性)评估肠道微生物群落的丰富度和均匀度。使

用LEfSe(Linear
 

Discriminant
 

Analysis
 

Effect
 

Size)
进行差异分析,比较随访期间微生物群落组成的动态

差异,并识别显著变化的微生物分类单元。

4 统计学分析

本研究的数据分析将采用R语言(版本4.1.2)进
行。连续变量用均值±标准差(x±s)或中位数表示,
分类变量用频数和百分比表示。连续变量的比较使用

独立样本t检验,分类变量的比较将使用卡方检验。
对于随访过程中不同时间点的测量数据,将采用单因

素重复测量方差分析进行比较。采用多变量回归分析

评估肠道微生物组特征与心力衰竭临床结局之间的关

联,包括线性回归、逻辑回归和Cox比例风险回归模

型。多 样 性 和 差 异 分 析 将 通 过 Shannon 指 数、

Simpson指数、主坐标分析(PCoA)和LEfSe差异丰

度分析进行。相关性分析使用Spearman 相关分析,
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绘制热图展示显著相关性。

结 果

1 一般资料

本研究共纳入155例确诊为心力衰竭的患者。患

者平均年龄65.4岁,男性占60%。大多数患者有高

血压(78%),其次是冠心病(45%)和糖尿病(34%)病
史。85%的患者使用β受体阻滞剂,75%使用ACE抑

制剂或 ARB,60%使用利尿剂。临床检查显示,患者

平均 LVEF为35.6%,中位数 NT-proBNP水平为

1
 

250
 

pg/mL。血常规、肝功能和肾功能指标均在预

期范围内,但显示出心力衰竭患者常见的代谢异常特

征(表1)。

表
 

1 患者基线临床特征和实验室检查结果
Table

 

1 Baseline
 

clinical
 

characteristics
 

and
 

laboratory
 

test
 

results
特征 结果

人口统计学资料

 平均年龄(岁) 65.41±12.32
 性别(男:女) 93:62
 平均体重(kg) 72.54±14.61
 平均身高(cm) 165.33±8.42
病史

 心力衰竭病程(年) 4.21±3.14
 高血压 78%

 

(n=121)

 糖尿病 34%
 

(n=53)

 冠心病 45%
 

(n=70)

 心血管疾病家族史 40%
 

(n=62)
药物史

 β受体阻滞剂 85%
 

(n=132)

 ACE抑制剂或ARB 75%
 

(n=116)

 利尿剂 60%
 

(n=93)
临床检查和实验室评估

 LVEF(%) 35.63±8.91
 NT-proBNP(pg/mL) 1250

 

(IQR:800-2000)
血常规

 血红蛋白(g/dL) 13.22±1.84
 白细胞计数(×109/L) 6.81±2.12
肝功能

 ALT(U/L) 32.53±15.31
 AST(U/L) 29.82±13.74
 总胆红素(mg/dL) 1.22±0.61
肾功能

 BUN(mg/dL) 18.63±7.35
 血肌酐(mg/dL) 1.11±0.43
血糖

 空腹血糖(mmol/L) 6.72±1.84
血脂

 总胆固醇(mmol/L) 4.81±1.14
 LDL-C(mmol/L) 2.93±0.81
 HDL-C(mmol/L) 1.22±0.32

2 心功能变化

在随访期间,患者的左心室射血分数(LVEF)和

N末端B型钠尿肽前体(NT-proBNP)水平变化见图

1。患者的LVEF平均值从基线的35.6%上升至12
个月时的38.2%,显示出轻微但显著的改善(P=
0.003)。基线时LVEF为35.6%±8.9%,6个月时

上升至36.9%±9.1%,而在12个月时达到了38.2%
±9.3%,变化值为2.6%(95%

 

CI:1.8%~3.4%)。
同时,随 访 期 间 NT-proBNP 水 平 显 著 下 降(P <
0.05)。基线时NT-proBNP的中位数为1

 

250
 

pg/mL
(IQR:800~2

 

000),6个月时下降至1
 

100
 

pg/mL
(IQR:700~1

 

750),在12个月时进一步降至980
 

pg/

mL(IQR:600~1
 

500),变化值为-270
 

pg/mL(95%
 

CI:-350~-190)。

图
 

1 患者左心室射血分数(LVEF)和N末端B型钠尿肽前体
(NT-proBNP)水平随访期间的变化

Fig.1 Changes
 

in
 

left
 

ventricular
 

ejection
 

fraction
 

(LVEF)
 

and
N-terminal

 

pro-B-type
 

natriuretic
 

peptide
 

(NT-proBNP)
levels

 

during
 

follow-up

进一 步 亚 组 分 析 结 果 见 表 2,LVEF 和 NT-
proBNP的改善在使用β受体阻滞剂和 ACE抑制剂

或ARB的患者中更为明显。使用β受体阻滞剂的患

者LVEF变化为+3.0%(P<0.05),NT-proBNP变

化为-300
 

pg/mL(P<0.05);而使用 ACE抑制剂或

ARB的患者LVEF变化为+2.8%(P<0.05),NT-
proBNP变化为-290

 

pg/mL(P<0.05)。

表
 

2 不同治疗组间LVEF和NT-proBNP的两两比较结果
Table

 

2 Pairwise
 

comparison
 

of
 

LVEF
 

and
 

NT-proBNP
 

between
different

 

treatment
 

groups

组别比较 LVEF变化
(x±s) P NT-proBNP变化

(中位数,IQR) P

β受体阻滞剂
 

vs
 

对照组 3.04±1.22 <0.05 -300
 

(-400,-200) <0.05
ACE抑制剂/ARB

 

vs
 

对照组 2.81±1.34 <0.05 -290
 

(-380,-190) <0.05

β受体阻滞剂
 

vs
 

ACE抑制剂/ARB 0.22±1.12 0.342 -10
 

(-50,30) 0.452

3 心力衰竭相关并发症及预后

随访期间,本研究对155例心力衰竭患者的相关

并发症及预后进行了评估,主要关注的并发症包括急

性肾损伤(AKI)、心律失常、心脏性猝死(SCD)和住院

率。在12个月的随访期间,心力衰竭患者中并发症的

发生率较高。如图2所示,急性肾损伤(AKI)发生率

为15.5%,心 律 失 常 发 生 率23.2%,心 脏 性 猝 死

(SCD)发生率7.7%,总体住院率为43.9%。通过

Kaplan-Meier生存分析评估,患者12个月的生存率
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为87.1%,无事件生存率(即无心力衰竭住院和心脏

性猝死的发生)为65.2%。进一步Cox回归分析表

明,急性肾损伤(HR=2.1,P=0.012)、心律失常(HR
=1.8,P=0.031)和心脏性猝死(HR=3.5,P<
0.05)显著影响总体生存率。此外,住院率的增加也显

著影响 了 患 者 的 无 事 件 生 存 率(HR=2.3,P =
0.008)。

表
 

3 心力衰竭患者的并发症发生率及预后分析
Table

 

3 Incidence
 

of
 

complications
 

and
 

prognosis
 

analysis
of

 

patients
 

with
 

heart
 

failure

并发症 发生例数
发生率
(%)

风险比 HR
(95%

 

CI) P

急性肾损伤(AKI) 24 15.5 2.1
 

(1.3-3.4) 0.012
心律失常 36 23.2 1.8

 

(1.1-2.9) 0.031
心脏性猝死(SCD) 12 7.7 3.5

 

(2.0-6.2) <0.05
住院率 68 43.9 2.3

 

(1.5-3.5) 0.008

图
 

2 总体生存率和无事件生存率(住院治疗)的
Kaplan-Meier

 

生存曲线

Fig.2 Kaplan-Meier
 

survival
 

curves
 

for
 

overall
 

survival
 

and
event-free

 

survival
 

(hospitalization)

4 肠道微生物组多样性分析

本研究比较了基线和随访12个月时的Shannon
指数和Simpson指数以评估心力衰竭患者肠道微生

物组的α多样性变化(图3),结果显示,心力衰竭患者

在随访12个月时的Shannon指数(4.22±0.62)和

Simpson指数(0.90±0.04)均显著高于基线水平

(Shannon指数:3.53±0.71;Simpson指数:0.85±
0.05,P<0.05)。同 时,本 研 究 通 过 主 坐 标 分 析

(PCoA)和Bray-Curtis距离矩阵评估了心力衰竭患者

在基线和随访12个月时的β多样性变化(图4),

PCoA分析显示,基线样本与随访12个月样 本 在

PCoA图中分布显著不同,表明随访期间患者肠道微

生物在β多样性上存在显著差异,提示群落结构发生

了显著变化。

图
 

3 患者基线和随访12个月时肠道微生物Shannon
和Simpson指数的α多样性比较

Fig.3 Comparison
 

of
 

alpha
 

diversity
 

of
 

Shannon
 

and
 

Simpson
indices

 

of
 

intestinal
 

microorganisms
 

at
 

baseline
 

and
 

12
 

months
of

 

follow-up

图
 

4 患者基线和随访12个月时肠道微生物基于主坐标分析
(PCoA)的β多样性分析结果

Fig.4 Results
 

of
 

β-diversity
 

analysis
 

of
 

intestinal
 

microbiota
 

based
on

 

principal
 

coordinate
 

analysis
 

(PCoA)
 

at
 

baseline
 

and
 

12
 

months
of

 

follow-up

5 肠道微生物组差异分析

本研通过线性判别分析效应大小(LEfSe)分析识

别出的随访期间显著变化的微生物分类单元分别为

Bacteroides
 

spp.,Lactobacillus
 

spp.,Ruminococcus
 

spp.和 Faecalibacterium
 

spp.(图5)。Bacteroides
 

spp.在基线时的相对丰度为20.34%±5.23%,随访

12个月后增加约9.87%,同样地,Lactobacillus
 

spp.
在随访12个月后增加约3.28%;Ruminococcus

 

spp.
在随访12个月后增加约2.69%;Faecalibacterium

 

spp.在随访12个月后增加约2.27%(表4)。LEfSe
分析结果表明,上述4种显著增加的肠道微生物可能

与心力衰竭进展或治疗效果相关。
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表
 

4 患者基线和随访12个月时LEfSe分析的差异肠道微生物丰度比较
Table

 

4 Comparison
 

of
 

differential
 

intestinal
 

microbial
 

abundances
by

 

LEfSe
 

analysis
 

between
 

baseline
 

and
 

12-month
 

follow-up

微生物类型 Baseline
(%)

12
 

months
(%) t P

Bacteroides
 

spp. 20.34±5.23 30.21±5.22 7.071 <0.05
Lactobacillus

 

spp. 5.15±1.20 8.43±1.16 9.899 <0.05
Ruminococcus

 

spp. 15.33±3.54 18.02±3.72 2.828 0.013
Faecalibacterium

 

spp.10.45±2.92 12.72±2.31 2.828 0.016

图
 

5 基线和随访12个月时患者肠道微生物的LEfSe分析,
仅展示LAD

 

>2.0且P<0.05的差异富集微生物群

Fig.5 LEfSe
 

analysis
 

of
 

intestinal
 

microbiota
 

of
 

patients
 

at
 

baseline
and

 

12
 

months
 

of
 

follow-up,showing
 

only
 

differentially
 

enriched
microbiota

 

with
 

LAD
 

>2.0
 

and
 

P<0.05

6 肠道微生物组与临床特征的相关性分析

根据Spearman 分析结果,研究发现特定的肠道

微生物与临床结局之间存在显著的相关性(图7)。具

体来说,Bacteroides
 

spp.与LVEF显著正相关(r=
0.457,P=0.012),并且与NT-proBNP呈显著负相关

(r= -0.568,P =0.002)。Lactobacillus
 

spp.与

LVEF呈显著负相关(r=-0.446,P=0.022),与NT-
proBNP呈 显 著 正 相 关(r=0.557,P =0.023)。

Ruminococcus
 

spp.与 LVEF 呈 显 著 正 相 关 (r=
0.235,P=0.012),与 NT-proBNP呈显著负相关(r
=-0.346,P=0.019)。Faecalibacterium

 

spp.与
LVEF呈显著正相关(r=0.568,P=0.024),与 NT-
proBNP呈显著负相关(r=-0.457,P=0.036)。

图
 

6 患者基线和随访12个月时LEfSe分析的
差异肠道微生物丰度箱线图

Fig.6 Boxplot
 

of
 

differential
 

intestinal
 

microbial
 

abundance
of

 

LEfSe
 

analysis
 

at
 

Baseline
 

and
 

12
 

months
 

of
 

follow-up

图
 

7 心力衰竭患者随访12个月后存在显著差异的肠道微生物群
与临床特征之间的Spearman相关性分析

Fig.7 Spearman
 

Correlation
 

between
 

significantly
 

different
 

gut
microbiota

 

and
 

clinical
 

characteristics
 

in
 

patients
 

with
 

heart
 

failure
after

 

12
 

months
 

of
 

follow-up

讨 论

本研究通过前瞻性队列研究系统分析了心力衰竭

(HF)患者肠道微生物组的变化特征,并探讨了其与临

床预后的关系。结果表明,心力衰竭患者的肠道微生

物组多样性和组成显著不同于健康人群,且这些变化

与患者的临床结局密切相关。本研究发现,HF患者

的肠道微生物组多样性(α多样性)显著降低。这一结

果与此前的研究一致[15-16],表明肠道微生物组多样性

下降可能是心衰病理过程中一个重要的特征。多样性

的降低意味着肠道微生物生态系统的稳定性和功能可

能受到破坏,从而影响宿主的全身性代谢和免疫调节

功能。这些改变可能进一步加重心力衰竭的病情,导
致不良的临床预后。类似研究也报告了肠道微生物组

多样性下降与心血管疾病风险增加间的关联[17-18]。
本研究还筛选出了一些在HF患者中显著变化的

特 定 菌 群。例 如,研 究 结 果 显 示,某 些 拟 杆 菌

(Bacteroides)和普氏菌(Prevotella)的相对丰度在心

力 衰 竭 患 者 中 显 著 增 加,而 双 歧 杆 菌

(Bifidobacterium)和乳酸菌(Lactobacillus)的相对

丰度则显著减少。这些变化可能与心力衰竭患者的代

谢紊乱和炎症反应有关。具体而言,拟杆菌和普氏菌

的增加可能与HF患者的慢性炎症状态有关。此前研

究表明,这些菌群可以产生促炎性代谢物,如脂多糖

(LPS),从而激活宿主的免疫系统,导致低度慢性炎症

的发生[19-20]。而双歧杆菌和乳酸菌的减少则可能削弱

肠道屏障功能[21],增加肠道通透性,使得更多的内毒

素进入血液循环,加剧心力衰竭的病情。与本研究结
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果一致,寄望也有研究指出肠道屏障功能的削弱与心

衰患者预后不良有关[22]。本研究结果提示针对肠道

微生物组的干预可能为改善心力衰竭患者的预后提供

新的策略。例如,益生菌和益生元的使用可以帮助恢

复肠道微生物组的平衡,改善肠道屏障功能和全身性

炎症状态。此外,饮食干预,如增加膳食纤维摄入,也
可能通过调节肠道微生物组的组成和功能,减少有害

代谢产物的产生,进而改善心力衰竭的临床结局。与

此类似,已经有报道膳食干预和益生菌补充可能是调

控肠道微生物组、改善心力衰竭预后的有效手段[23-24]。
本研究仍存在一些局限性。首先,本研究为单中

心研究,样本量相对有限,可能影响结果的广泛性。其

次,肠道微生物组的变化受到多种因素的影响,如饮

食、生活方式和药物使用等,本研究未能全面控制这些

混杂因素。未来的研究应考虑多中心、大样本量的设

计,并结合功能性组学(如代谢组学和转录组学)分析,
进一步探讨肠道微生物组在心衰中的具体作用机制。

综上,本研究通过系统分析心力衰竭患者肠道微

生物组的变化及其与临床预后的关系,提供了新的科

学证据。肠道微生物组的多样性和特定菌群的变化可

能是心力衰竭病理过程中的重要因素,针对肠道微生

物组的干预或能为心力衰竭的治疗和管理提供新的思

路。未来研究应进一步探索这些发现的机制,并评估

干预措施的临床应用价值。
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