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摘　要：目的 构建 DSS 水溶液诱导炎症性肠病（IBD）大鼠模型，采用 16S rDNA 测序方法，探讨三物黄芩汤对 IBD 模型

大鼠肠道菌群结构的影响。方法 将 20 只 SD 大鼠随机分为 4 组，分别为空白对照组、IBD 模型组、三物黄芩汤低倍组、三

物黄芩汤高倍组。每组 5 只，适应性喂养 7 天之后空白对照组继续饮用纯净水，其余 3 组连续 7 天自由饮用 3% DSS 水溶

液诱导 IBD 模型。之后三物黄芩汤低倍、高倍组停止饮用 3% DSS 水溶液，改为饮用纯净水，并以灌胃的方式分别连续给

0.5 倍浓度和 2 倍浓度中药汤剂 7 天，而 IBD 模型组仅改为饮用纯净水，不做其余处理。期间定时称量大鼠的体重，监测

并记录大鼠的精神状态、进食情况、饮水量和粪便情况等进行 DAI 评分。实验第 21 天时收集各组大鼠新鲜粪便，按步骤

进行 16S rDNA 测序分析。结果 与空白对照组相比，IBD 模型大鼠的体重增长速度和 DAI 指数出现了不同程度的下降，结

肠 HE 病理中大鼠结肠可见炎症细胞浸润、黏膜层破损、杯状细胞数量减少等情况。在使用 0.5 倍浓度的三物黄芩汤干预

后，其在体重和症状上的恢复速度和 IBD 模型组相近，未见明显差异。然而在 2 倍浓度的三物黄芩汤干预过后，大鼠体重

增长速度和 DAI 指数出现了一定程度的恢复，结肠 HE 病理中结肠组织病变也出现了不同程度的减轻。这表明三物黄芩汤

对 IBD 有较好的缓解甚至治疗作用，且呈现一定程度的剂量依赖性。16S rDNA 测序分析结果提示，大鼠肠道菌群在经过

三物黄芩汤干预后肠道菌群整体丰度未见明显差异，但是肠道菌群物种组成结构具有较大差异。其中 Lachnoclostridium 属

在 IBD 模型组中丰度明显升高，而布劳特氏菌属在三物黄芩汤治疗组丰度明显升高，该两者是区分组间差异的关键菌属，

并很可能是三物黄芩汤发挥治疗 IBD 作用的核心菌群。结论 三物黄芩汤能够较好地缓解 IBD 模型大鼠的病情进展，其作

用机制可能与其重塑 IBD 模型大鼠肠道菌群构成，直接或间接缓解肠道炎症相关。
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炎症性肠病 (inflammatory bowel disease, IBD) 是一组以慢

性肠道炎症为特征的疾病，主要包括溃疡性结肠炎 (ulcerative 

colitis, UC) 和克罗恩病 (Crohn’s disease, CD)[1]。相关流行病

学表明，IBD 在西方国家的发病率增长已经稳定下来，但是

在亚洲地区 IBD 的发病率正在逐年上升，预计其造成的疾

病负担将在不久的将来超过大多数高收入国家 [2-3]。目前对

于 IBD 主要的药物治疗仍以抗炎为主，包括氨基水杨酸类、

糖皮质激素类、免疫调节剂类、生物抑制剂类、抗生素类和

益生菌 6 类，若药物治疗效果不佳，还可进行手术切除治疗
[4-6]。然而，目前上述治疗手段的疗效并不理想，尤其对于

中重度的 IBD 患者，目前临床约 50% 的中度至重度 IBD 患

者不能达到黏膜愈合，同时这些药物高发的不良反应、术后

并发症及术后病情的复发也给对患者的生活质量产生了严

重的影响 [7-10]。

已有研究证实，健康人群和 IBD 患者肠道中微生物群

落的构成具有明显不同，如拟杆菌门、乳酸杆菌等有益菌的

丰度降低，大肠杆菌、梭杆菌等致病菌的丰度升高 [11]。IBD

患者肠道菌群的失调可以通过多个途径导致肠黏膜持续炎

症，促进了 IBD 的发生，同时炎症反应的副产物又能进一

步破坏肠道粘膜屏障，导致肠黏膜通透性增加，从而促进致

病菌的进一步繁殖，加重肠道的炎症，甚至导致肠黏膜的异

常增生、渗出等，从而诱发结直肠癌 [12-14]。

中医虽对 IBD 无确切对应的病名，但根据其发病因素

及症状，中医文献中有大量本病类似的记载，如“痢疾”、
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“肠澼”、“肠风”、“脏毒”等 [15]。传统中医学认为，

湿热既是 IBD 的致病因素，也是其病理表现之一。在 IBD

活动期，湿热会导致瘀血和毒素积聚，进而加重 IBD 的症状，

因此中医治疗多以运化湿浊、清热利湿为主 [16]。三物黄芩

汤首见于《金匮要略·妇人产后病脉证治》附方，原方以黄

芩一两，苦参二两，干地黄四两组成，可清湿热、除血热，

方中三药在既往的药理学研究中均有调节免疫功能、抗炎甚

至抗肿瘤的作用，能改善诸多 IBD 患者的临床证候 [17]。有

研究发现，作为三物黄芩汤中主要成分的黄芩苷不仅可以通

过调节 Th17/Treg 平衡、调节肠道菌群来保护大鼠免受 UC

的侵袭，还可作为一种益生元药物用于治疗 UC 相关炎症和

肠道菌群失调 [18]。因此，本实验采用 DSS 诱导大鼠结肠损

伤，建立大鼠 IBD 模型，监测大鼠 IBD 发生发展过程中菌

群结构的变化，分析菌群在 IBD 发生发展过程中可能的作用，

并初步探索三物黄芩汤是否通过调节肠道菌群达到治疗 IBD

的目的。

1. 材料与方法

1.1 试剂和化学品

三物黄芩汤的制备：三物黄芩汤中所有中药饮片由海

南省中医院药剂科提供，称取黄连 10g，苦参 10g，生地黄

10g，上述药材用 500ml 水浸泡 30min，小火煎煮 1h 后，

趁热过滤药液；残渣加 500ml 的水继续煎煮 1h，过滤，合

并 2 次水煎液，小火浓缩至含生药质量浓度为 0.5g/ml，取

出部分药液置于 4℃保存，剩余药液继续小火浓缩至含生药

质量浓度为 2g/ml，置于 4℃保存；偶氮甲烷 (AOM，货号：

329770827) 购于美国 Sigma-Aldrich 公司。

1.2 研究方法

1.2.1 动物模型建立与分组

SPF 级 雄 性 SD 大 鼠 20 只，6 周 龄， 体 重 为

210 ～ 220g，购自广东省医学实验动物中心，生产许可证号

为 SCXK（粤）2022-0002，饲养于海南省中医院实验动物

中心（实验动物使用许可证号 :IACUC-HPHCM-2307001）。

SD 大鼠随机分成空白对照组（C 组）、IBD 模型组（M 组）、

三物黄芩汤低倍组（D1 组）、三物黄芩汤高倍组（D2 组），

共 4 组，每组 5 只，适应性喂养 7 天。之后空白对照组继

续饮用纯净水，其余 3 组连续 7 天自由饮用 3% DSS 水溶液

诱导 IBD 模型。之后三物黄芩汤低倍、高倍组停止饮用 3% 

DSS 水溶液，改为饮用纯净水，并以灌胃的方式分别连续给

0.5 倍浓度和 2 倍浓度中药汤剂 7 天，而 IBD 模型组仅改为

饮用纯净水，不做其余治疗处理。实验过程中根据实际消耗

量每天新鲜配制 3% DSS 水溶液。实验第 21 天时收集各组

大鼠新鲜粪便，并保存于 -80℃冰箱中。

1.2.2 大鼠病活动指数评分 (Disease activity index, DAI)

从实验第 7 天造模开始，每天定时称量大鼠的体重，

监测并记录大鼠的精神状态、进食情况、饮水量和粪便情况

等。疾病活动评分根据文献 [19] 中的标准进行。评分依据为：

体重减少 < 1%：评分为 0；体重减少 1-5%：评分为 1；体

重减少 5-10%：评分为 2；体重减少 10-15%：评分为 3；

体重减少 > 15%：评分为 4。正常成形粪便评分为 0；轻微

松散粪便：评分为 1；松散粪便（糊状）：评分为 2；腹泻（液

体粪便）：评分为 3；严重腹泻（完全液体粪便）：评分为 4。

无便血：评分为 0；微量便血（隐血试验阳性）：评分为 1；

中等量便血（隐血试验强阳性）：评分为 2；明显便血（肉

眼可见血液）：评分为 3；重度便血（大量肉眼可见血液）：

评分为 4。计算方法为 DAI=（体重分数 + 粪便性状分数 +

隐血分数）/3。

1.2.3 结肠组织 HE 染色

将结肠组织迅速放入预冷的 OCT 包埋剂中，然后将其

置于液氮或干冰中快速冷冻。使用冰冻切片机将冻好的组

织切成 4 至 6μm 厚的切片，并将切片小心地平铺在载玻片

上。将载玻片放入室温的乙醇中固定，然后用蒸馏水清洗。

将切片浸入苏木精染色液中染色 5 至 10 分钟，并用水冲洗

数分钟，随后在 1% 盐酸乙醇中分化数秒钟，用水冲洗后在

碱性水中蓝化，再次用水冲洗。将处理好的切片浸入伊红染

色液中 1 至 3 分钟后冲洗数秒钟。染色完成后，切片依次经

过 70%、80%、95% 和 100% 的乙醇脱水，每步 2 至 5 分钟，

最后在 100% 乙醇中处理两次。将染色后的切片依次放入二

甲苯中两次进行透明。最后，在切片上滴一滴中性树胶封固

剂并盖上盖玻片，待封固剂干燥后即可进行显微镜观察。

1.2.4 DNA 抽提和 PCR 扩增

大鼠粪便 16S rDNA 测序由上海欧易生物医学科技有限

公司完成。采用 MagPure Soil DNA LQ Kit (Magan) 试剂盒依

照说明书对样本的基因组 DNA 进行提取。利用 NanoDrop 

2000 (Thermo Fisher Scientific, USA) 和 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检

测 DNA 的浓度和纯度，将提取的 DNA 于 -20℃保存。以

提取的基因组 DNA 为模板，使用带 Barcode 的特异引物和
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Takara Ex Taq 高保真酶进行真菌 ITS 基因的 PCR 扩增。采

用通用引物 ITS1F (5’-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3’)

和 ITS2 (5’-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3’) 扩 增 ITS 基

因 ITS1 可变区，用于菌群多样性分析 [20]。

1.2.5 文库构建和测序

使用电泳检测 PCR 扩增产物。然后使用 AMPure XP 

beads 磁珠纯化，纯化后作为二轮 PCR 模板，并进行二轮

PCR 扩增。并再次使用磁珠纯化，取纯化过的二轮产物进行

Qubit 定量。然后调整浓度进行测序。使用 Illumina NovaSeq 

6000 测序平台进行测序，并生成 250 bp 双端 reads。

1.2.6 生物信息学分析

数据下机后，首先使用 Cutadapt 软件，将 raw data 序列

剪切掉引物序列。然后使用 DADA2[21]，将上一步合格的双

端 raw data 按照 QIIME 2 (2020.11) 默认参数 [22] 进行质量过

滤、降噪、拼接及去嵌合体等质控分析，得到代表序列及

ASV 丰度表格。使用 QIIME 2 软件包挑选出各个 ASV 的代

表序列后，并将所有代表序列与 Unite 数据库进行比对注释。

物种比对注释使用 q2-feature-classifier 软件默认参数进行分

析。采用 QIIME 2 软件进行 α 和 β 多样性分析。使用包括

Chao1 指数 [23] 和 Shannon 指数 [24] 的 α 多样性评估样品的

α 多样性。利用偏最小二乘法判别分析 (Partial Least Squares 

Discriminant Analysis, PLS-DA) 来评估样本的 β 多样性。基

于 R 包，采用 ANOVA/Kruskal Wallis 统计算法，进行差异

分析。使用 LEfSe 对物种丰度谱进行差异分析。

2. 结果

2.1 各组大鼠一般情况及 DAI 评分变化

实验期间，空白对照组大鼠体重逐渐增加，精神状态和

生理表现均正常。IBD 模型组及三物黄芩汤低倍、高倍组大

鼠在第 7 天开始 DSS 干预后，体重增长放缓，出现精神不振、

食欲减少、便溏腹泻等症状，DAI 评分升高。在第 14 天治

疗开始后，三物黄芩汤高倍组大鼠体重增长逐渐恢复，上述

症状改善，DAI 评分在第二天开始下降。相比之下，IBD 模

型组和三物黄芩汤低倍组在体重和症状上的恢复速度相近，

未见明显差异，且两组均慢于三物黄芩汤高倍组，甚至部分

大鼠出现了不同程度的体重下滑。各组大鼠体重及 DAI 评

分变化见图 1A-B。结果提示 2 倍浓度的三物黄芩汤对 IBD

有较好的缓解甚至治疗作用，后续将以该浓度组为主要研究

对象。

2.2 结肠组织病理学变化

空白对照组大鼠肠组织表面平坦，黏膜上皮形态结构

正常，固有层肠腺数量丰富，上皮细胞之间有杯状细胞分布，

黏膜肌层、肠隐窝和黏膜下层分隔明显，结构完整，见图

1C。IBD 模型组肠组织表面不平坦，隐窝较深，黏膜上皮形

态结构被破坏，杯状细胞数量减少；肠腺间间隔增大，并可

见炎性细胞浸润，见图 1D。三物黄芩汤高倍组肠组织黏膜

层较薄，黏膜上皮破坏减轻，固有层可见少量肠腺上皮细胞

变性，细胞破裂减少，炎性细胞浸润减少，见图 1E。

 

图 1  (A) 各组大鼠体重变化情况；(B) 各组大鼠 DAI 评

分变化情况；(C) 空白对照组大鼠结肠组织 HE 染色情况；

(D) IBD 模型组大鼠结肠组织 HE 染色情况；(E) 三物黄芩汤

高倍组大鼠结肠组织 HE 染色情况。注：C 代表空白对照组；

M 代表 IBD 模型组；D 代表三物黄芩汤高倍组。

2.3 ASV 的聚类分析及菌群群落结构分布

收集空白对照组、IBD 模型组和三物黄芩汤高倍组的粪

便样本进行分析，结果显示，在三组所有的样品中一共检

测出 1954 种 ASV，位于中心的为三组共有的 ASV，一共有

29 种，包括 Muribaculaceae 属、Rikenellaceae 属、拟杆菌属

(Bacteroides)、Intestinimonas 属、普雷沃氏菌属 (Prevotella)、

乳杆菌属 (Lactobacillus)、密螺旋体属 (Treponema)、厌氧弧

菌属 (Anaerovibrio) 等，见图 2A。对样本在门、纲、目、科、

属、种等各个不同的分类层级进行 ASV 注释以及汇总，并

进行微生物群落分布统计，结果见图 2B。

在门水平上，组成占比及相对丰度排名最高的三种菌

门分别是拟杆菌门 (Bacteroidota)、厚壁菌门 (Firmicutes)、 

螺旋体门 (Spirochaetota) ，见图 2C。进一步通过三元相图

分析，拟杆菌门在空白对照组中相对丰度较高；疣微菌门

(Verrucomicrobiota) 和梭杆菌门 (Fusobacteriota) 在 IBD 模型组
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中的相对丰度较高；而蓝菌门 (Cyanobacteria) 在三物黄芩汤

高倍组中相对丰度较高，见图 2D。

 

 

图 2  (A) ASVs 聚类分析花瓣图；(B) 样本微生物群落分

布统计柱状图；(C) Circos 样本与物种关系图；(D) Ternary 三

元相图；(E) 属水平群落结构柱状图；(F) 属水平群落结构 

Heatmap 图。注：C 代表空白对照组；M 代表 IBD 模型组；

D 代表三物黄芩汤高倍组。

在属水平上，对三组粪便样本的不同细菌进行绝对

丰 度 和 相 对 丰 度 的 统 计 和 排 序， 其 中 排 名 前 15 的 菌 属

分 别 是： 普 雷 沃 氏 菌 属、 副 拟 杆 菌 属 (Parabacteroides)、

Muribaculaceae 属、拟普雷沃菌属 (Alloprevotella)、乳杆菌属、

拟杆菌属、梭状芽胞杆菌 -014 属 (Clostridia_UCG014)、瘤

胃球菌属 (Ruminococcus)、罗塞氏菌属 (Roseburia)、普雷沃

氏菌 -001 属 (Prevotellaceae_UCG-001)、产粪甾醇真杆菌属

(Eubacterium_coprostanoligenes_group)、 密 螺 旋 体 属、 普 雷

沃氏菌 -003 属 (Prevotellaceae_UCG-003)、毛螺菌 NK4A136

属 (Lachnospiraceae_NK4A136_group)、 厌 氧 弧 菌 属， 见 图

2E-F。分析结果显示，在属水平上，空白对照组中罗塞氏

菌属和普雷沃氏菌属丰度较高，Muribaculaceae 属丰度较低；

在 IBD 模型组中毛螺菌 NK4A136 属和 Muribaculaceae 属丰

度较高，罗塞氏菌属和副拟杆菌属丰度较低；三物黄芩汤

治疗组中密螺旋体属丰度较高，罗塞氏菌属和梭状芽胞杆

菌 -014 属丰度较低。

2.4 组内 α 多样性分析

α 多样性分析多用于评价肠道菌群的丰富度和多样

性，其分析结果提示，本研究中 Specaccum 物种累积曲线趋

于平缓，表示此环境中的物种并不会随样本量的增加而显

著增多，表明本研究抽样充分，后续分析具有一定研究价

值，见图 3A。此外，作为 α 多样性分析的一部分，Rank 

Abundance 分析通过横轴上的长度来反映物种的丰富程度，

横轴的跨度越大则表示物种的组成越丰富；通过纵轴的跨度

来反映物种组成的均匀程度，纵轴的跨度越小则表示物种

组成的均匀程度越高。本研究 Rank Abundance 分析结果提

示样品整体所含物种的丰富程度和均匀程度均较高，见图

3B。然而，对比各组间多种 alpha 多样性指数，如 Observed 

species 指数、Chao1 指数、Simpson 指数、Shannon 指数，其

组间差异均无统计学意义 (P>0.05)，提示各组间肠道菌群整

体丰度未见明显差异，见图 3C。

2.5 组间 β 多样性分析

本研究通过多样本 PLS-DA 分析，其结果显示，除个别

样本 (C5) 稍离群外，各组样本内部均能实现聚类，肠道菌

群趋向一致，分组效果较好；IBD 模型组和三物黄芩汤高倍

组分布轮廓无重合，提示三物黄芩汤干预后肠道菌群物种组

成结构具有较大差异，见图 3D。
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图 3  (A) Specaccum 物 种 累 积 曲 线 图；(B) Rank 

Abundance 分析曲线图；(C) α 多样性相关指数柱状图；(D) 

PLS-DA 分析图。注：C 代表空白对照组；M 代表 IBD 模型组；

D 代表三物黄芩汤高倍组。

2.6 微生物多元变量统计分析

通过 ANOVA 差异统计和 Kruskal Wallis 差异统计，挑

选差异物种丰度较显著的菌属，获得优势差异物种在组内

丰度及组间比较，见图 4A-B。其结果提示：在属水平上，

与空白对照组相比，IBD 模型组中柯林斯氏菌 (Collinsella)、

瘤 胃 球 菌 属、Barnesiella 属、Lachnoclostridium 属、

Anaerovorax 属、布劳特氏菌属 (Blautia) 丰度出现了升高，其

中 Lachnoclostridium 属丰度水平具有极高的差异 (P ＜ 0.001)。

经三物黄芩汤灌胃给药后，上述菌属丰度出现不同程度的

下降。其中，布劳特氏菌属和 Lachnoclostridium 属的丰度出

现了显著的改变 (P ＜ 0.01)，见图 4C-D。此外，与空白对

照组相比，IBD 模型组中拟杆菌属、普雷沃氏菌 -003 属、

葡 萄 球 菌 属 (Staphylococcus)、Monoglobus 属、 毛 螺 菌 -001

属 (Lachnospiraceae_UCG-001)、 普 雷 沃 氏 菌 -NK3B31 属

(Prevotellaceae_NK3B31_group) 丰度出现了下降，经三物黄

芩汤灌胃给药后，上述菌属丰度出现不同程度的恢复，见图

4E-F。

 

图 4  (A) 属 水 平 差 异 物 种 Boxplot 图；(B) 属 水 平 差

异 物 种 Heatmap 图；(C) 各 组 Blautia 属 丰 度 水 平 Boxplot

图；(D) 组 Lachnoclostridium 属丰度水平 Boxplot 图；(E) 组

Monoglobus 属丰度水平 Boxplot 图；(F) 属组 Rikenellaceae-

RC9 属丰度水平 Boxplot 图。注：C 代表空白对照组；M 代

表 IBD 模型组；D 代表三物黄芩汤高倍组。
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2.7 组间 LEfSe 分析和随机森林分析

通过运用 LEfSe 分析检测各组间差异的菌群类别，比较

各组从界到属的菌群变化和差异，绘制 LDA 值分布柱状图，

结果显示 Lachnoclostridium 属在 IBD 模型组丰度升高差异明

显，布劳特氏菌属在三物黄芩汤高倍组丰度升高差异明显，

见图 5A-C。为进一步明确 Lachnoclostridium 属和布劳特氏

菌属是否是区分组间差异的关键物种，本研究进一步通过随

机森林分析进行预测，分析结果显示，按物种重要性排序后，

Lachnoclostridium 属和布劳特氏菌属分别位于纵坐标的第二

位和第三位，见图 5D。说明两者是区分组间差异的关键菌属，

并很可能是三物黄芩汤发挥治疗 IBD 作用的核心菌群。

 

 

图 5  (A) LEfSe 分析柱状图；(B) Lachnoclostridium 属相

对丰度柱状图；(C) Blautia 属相对丰度柱状图；(D) 随机森林

分析图。注：C 代表空白对照组；M 代表 IBD 模型组；D 代

表三物黄芩汤高倍组。

3 讨论

IBD 是一个多因素疾病，受到遗传、环境、饮食、免疫

等多方面因素的影响，由于缺乏有效的根治方法，因此世界

卫生组织将其列作现代难治病之一 [25]。在 IBD 的治疗中，

中医药在缓解患者症状、防止病情反复及改善患者生活质量

上具有独特的优势 [26]。三物黄芩汤作为《金匮要略》之名方，

临床上广泛用于湿热证型的胃肠道疾病中，作为方中主要成

分的黄芩、黄连中的黄芩苷和盐酸小檗碱已被证实对小鼠

DSS 诱导的结肠炎具有一定的保护作用，且其保护作用与肠

道菌群密切相关 [27]。

本研究成功构建了 DSS 诱导的 IBD 大鼠模型，并给予

三物黄芩汤干预。结果显示，IBD 大鼠体重增长速度和 DAI

指数出现了不同程度的下降，结肠 HE 病理可见炎症细胞浸

润、黏膜层破损、杯状细胞数量减少等情况，表明 IBD 造

模成功。在使用 0.5 倍浓度的三物黄芩汤干预后，其在体重

和症状上的恢复速度和 IBD 模型组相近，无明显差异。而

在 2 倍浓度的三物黄芩汤干预过后，可见大鼠体重增长速度

和 DAI 指数出现一定程度的恢复，结肠组织病变也出现了

不同程度的减轻。这表明三物黄芩汤对 IBD 有较好的缓解

甚至治疗作用，且呈现出一定程度的剂量依赖性。

肠道菌群是肠道内环境的重要组成部分，这些微生物长

时间保持着动态平衡的状态，维护着肠道生态系统的稳定，

在肠道的代谢过程中扮演着必不可少的角色，甚至与肠道的

炎症和癌症存在着紧密的关联 [28-29]。

为了探索三物黄芩汤干预后 IBD 大鼠肠道微生物群落

的变化，本研究基于 16S rDNA 测序，对大鼠肠道菌群进行
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了 ASV 的聚类分析、α 多样性分析、β 多样性分析、微生

物多元变量统计分析、组间 LEfSe 分析和随机森林分析。α

多样性及 β 多样性分析结果提示三物黄芩汤干预前后肠道

菌群整体丰度未见明显差异，但是肠道菌群物种组成结构

具有较大差异。通过 ANOVA 差异统计分析和 Kruskal Wallis

差异统计分析，我们发现 Lachnoclostridium 属在 IBD 模型组

中丰度明显升高，而布劳特氏菌属在三物黄芩汤治疗组丰度

明显升高。在此基础上，团队进一步完善组间 LEfSe 分析和

随机森林分析，其结果提示上述两者是区分组间差异的关键

菌属，并很可能是三物黄芩汤发挥治疗 IBD 作用的核心菌群。

Lachnoclostridium 属是一类厌氧型革兰阳性菌，在不

同疾病状态下，Lachnoclostridium 属的相对丰度存在差异，

如在溃疡性结肠炎和肠易激综合征患者的肠道菌群中，

Lachnoclostridium 属 的 含 量 较 高 [30]。 有 多 项 研 究 表 明，

Lachnoclostridium 能够通过代谢 L- 谷氨酸来产生包括乙酸

在内的短链脂肪酸，促进肠道上皮细胞生长、修复和抗炎的

作用，有助于减少肠道炎症和维持肠道屏障功能 [31-32]。

布劳特氏菌属也是一类厌氧型革兰阳性菌，在肠道炎症和结

直肠癌患者中其丰度往往低于正常人 [33]。多项相关研究证

实，布劳特氏菌属可以通过多种途径缓解肠道炎症，其自身

可以通过发酵膳食纤维和其他碳水化合物生成短链脂肪酸，

进而参与抗原呈递、B 细胞和 T 细胞活化等方式调节肠道免

疫反应、抑制炎症因子的产生、减少氧化应激、防止肠屏障

的损伤，在缓解肠道炎症中发挥了重要的作用 [34-39]。本

实验研究结果提示，与空白对照组相比，运用 3% DSS 水溶

液造模后，大鼠肠道内 Lachnoclostridium 属相对丰度升高、

布劳特氏菌属相对丰度下降，大鼠肠道炎症表现明显，而在

经过三物黄芩汤干预后，Lachnoclostridium 属和布劳特氏菌

属的相对丰度出现了明显的恢复，大鼠肠道炎症出现缓解。

由此我们推测，三物黄芩汤能重构肠道菌群构成，提高布

劳特氏菌属丰度使其趋向正常水平，直接或间接发挥减轻

炎症作用，减轻肠道炎症。然而，因为肠道菌群组成十分

庞杂，其与 IBD 的作用关系及中药对其的调控机制有待进

一步研究。
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