
国际临床医学：2025 年 7 卷 3 期
ISSN: 2661-4839

    54

肠道菌群与代谢组学在心血管疾病研究中的新进展
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摘　要：肠道菌群失调与多种心血管疾病密切相关，肠道菌群失衡会导致其代谢产物异常，进而加剧心血管疾病的发生发展。

代谢组学技术通过高通量测序和数据分析对生物体液内的代谢物进行定性定量分析，发现生物标志物并帮助阐明疾病的发

生机制，为疾病的早期诊断 / 预防及治疗提供新思路。在本篇综述中主要阐述应用代谢组学技术对肠道菌群及其代谢产物

进行定性定量分析，讨论可能与心血管疾病发生发展相关的相关代谢产物及菌群及其可能的发生机制，综合整理肠道菌与

代谢组学在心血管疾病研究的新进展。
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引言

心 血 管 疾 病（Cardiovascular Diseases,CVD） 是 全 球 范

围内导致死亡的主要原因之一，根据 2019 年全球疾病负担

（GBD）研究，到 2019 年，CVD 每年造成约 1800 多万人

死亡 [1]。动脉粥样硬化（AS）作为心血管疾病的主要病理

基础，其发病机制复杂且缺乏针对性的治疗药物和手段。

近年来，对人群及动物模型的多项研究表明，肠道菌群与

代谢组学的研究为心血管疾病的诊断和治疗提供了新的视

角和思路 [2, 3]。本文综述了肠道菌群与代谢组学在心血管疾

病研究中的最新进展，特别是它们在动脉粥样硬化预防和治

疗方面的作用。

1. 肠道菌群与心血管疾病的关系

人体肠道内存在大量的微生物，这些微生物不仅参与

糖脂氨基酸维生素等物质的代谢还具有免疫调节功能、肠

粘膜保护作用以及营养刺激作用 [4]。肠道与宿主之间存在

复杂的相互作用，对宿主的健康状态产生深远影响。肠道

菌群被认为是一个虚拟的器官，肠道菌群失调与心血管系

统疾病如动脉粥样硬化、高血压、心力衰竭、心肌梗死等

具有密切关系 [5]。

1.1 肠道菌群对心血管疾病的影响 

肠道菌群与宿主相互作用的主要方式之一是通过它们

的代谢物。多种肠道微生物来源的代谢物显示出抗或促进动

脉粥样硬化的作用。例如，色氨酸（TRP）在人体肠道菌群

的作用下，通过犬尿氨酸（KYN）途径、吲哚 (Indole) 途径

和５- 羟色胺（５-HT）途径分别产生犬尿氨酸及其产物、

吲哚及其衍生物以及５- 羟色胺 [6]。在高脂饮食条件下，肠

道 IDO 的活性可能增强，导致色氨酸更多地代谢为犬尿氨酸。

肠道菌群改变可能通过 Treg/IDO1 信号通路 , 参与高脂饮食

诱导的动脉粥样硬化进展 [7]。Indole 是细菌参与下色氨酸代

谢的主要代谢产物，可以降低巨噬细胞中炎症介质的产生，

并调节胆固醇和胆汁酸生物合成中转录因子的表达，从而抑

制炎症反应、减轻氧化应激，对动脉粥样硬化起保护作用 [8]。

Indole 类化合物多数是有益的，少数可能促进动脉粥样硬化，

如吲哚硫酸（IS），它是肠道菌群衍生的氨基酸代谢产物，

也是结合蛋白的尿毒症毒素。IS 可能是冠状动脉疾病严重

程度的预测性生物标志物。进一步的研究表明，吲哚硫酸盐

会加重心脏纤维化，心肌细胞过度肥大和房颤，血清中吲哚

酚硫酸盐水平与冠状动脉粥样硬化评分呈正相关。

1.2 肠道菌群在心血管疾病治疗中的应用

肠道菌群失调，导致代谢产物发生改变，从而引起心

血管疾病的发生发展，因此可以通过改变肠道菌群结构治疗

或延缓心血管疾病的进展；饮食及运动有研究表明，恩帕列

净可能通过重塑肠道菌群降低心血管疾病风险。恩格列净

能够降低几种有害细菌的水平，包括 EscherichiaShigella、

Bilophila 和 Hungatella。[9]

2. 代谢组学在心血管疾病研究中的应用

2.1 代谢组学概述

代谢组学是研究生物体内所有小分子代谢物（如氨基

酸、糖类、脂质等）及其动态变化规律的学科。通过代谢组

学分析，可以全面了解生物体在不同生理或病理状态下的代
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谢状态，从而揭示疾病的发病机制和潜在治疗靶点。利用代

谢组学技术，可以构建心血管疾病患者的代谢物谱图，并发

现与疾病风险相关的特征性代谢物。这些代谢物可能作为心

血管疾病的生物标志物，用于疾病的早期筛查和风险评估。

代谢组学分析还可以揭示心血管疾病发生发展过程中涉及

的代谢途径和代谢网络的紊乱情况。通过解析这些代谢途径

和网络的相互作用关系，可以深入理解心血管疾病的发病机

制，并发现新的治疗靶点和干预策略。[10]

2.2 关键代谢产物与心血管疾病

2.2.1 短链脂肪酸（SCFAs）

SCFAs 是肠道菌群发酵膳食纤维产生的主要代谢产物，

包括乙酸、丙酸和丁酸等。这些物质不仅为宿主提供能量，

还参与调节免疫反应、肠道屏障功能和胰岛素敏感性等生理

过程。在心血管疾病中，SCFAs 显示出潜在的保护作用，可

能通过抑制炎症反应、改善血脂谱和增强内皮细胞功能等途

径来发挥作用。研究表明，可能通过增加产生 SCFAs 的肠

道菌群或直接增加肠道短链脂肪酸来改善心力衰竭患者的

预后。[11, 12]

2.2.2 氧化三甲胺（TMAO）

TMAO 是胆碱和左旋肉碱等前体物质在肠道菌群作用下

生成的代谢产物。多项研究表明，TMAO 水平与心血管疾病

风险密切相关，特别是在冠状动脉疾病患者中，TMAO 水平

升高预示着更高的心血管事件发生率。[12] TMAO 可能通过

促进泡沫细胞形成、增强血小板活性和抑制胆固醇逆向转运

等途径来加速动脉粥样硬化的进程。[12] 而研究表明，高血

压性心力衰大鼠体内 TMAO 可能减少。[13]

2.2.3 胆汁酸

胆汁酸是胆固醇在肝脏中的代谢产物，经胆道排入肠道

后，部分被肠道菌群转化为次级胆汁酸。这些胆汁酸不仅参

与脂质的消化和吸收，还通过激活特定的核受体（如 FXR

和 TGR5）来调节脂质代谢、能量平衡和炎症反应等生理过

程。胆汁酸代谢异常与心血管疾病的发生和发展密切相关，

特别是与动脉粥样硬化的形成有关。[12]

2.2.4 氨基酸及其衍生物

肠道菌群还参与氨基酸的代谢和转化，生成多种对宿

主健康有重要影响的衍生物。例如，支链氨基酸（BCAA）

的代谢异常与胰岛素抵抗、肥胖和心血管疾病等代谢性疾病

密切相关。此外，肠道菌群还参与色氨酸、苯丙氨酸等芳香

族氨基酸的代谢，生成对心血管系统具有调节作用的代谢产

物如血清素、褪黑素等。[14, 15] 研究表明，射血分数保留的心

力衰竭与射血分数下降的心力衰竭患者体内血浆支链氨基

酸（BCAA）无显著差异；然而，指示 BCAA 分解代谢的短

链酰基肉碱在两个 HF 组中均显著升高。许多氨基酸衍生物，

包括 1- 3- 甲基组氨酸、同胱氨酸、对称（SDMA）和不对

称（ADMA）二甲基精氨酸，在心衰患者中升高。[16, 17]

2.2.5 其他代谢产物

如原儿茶酸（PCA）和 GlcNAc-6-P 等代谢产物也在动

脉粥样硬化中发挥重要作用。PCA 通过抑制内皮细胞的活

化和凋亡，调节胆固醇外流，从而起到抗动脉粥样硬化的作

用。GlcNAc-6-P 等代谢产物则与特定肠道细菌种类密切相

关，影响心血管健康。[17]

3. 肠道菌群与代谢组学的联合应用

宏基因组测序和代谢组学分析的结合，为揭示肠道菌群

与心血管疾病之间的复杂关系提供了有力工具。通过这种方

法，可以全面了解肠道菌群的结构和功能、宿主与肠道菌群

的相互作用以及肠道菌群与特定疾病发展之间的可能途径。

例如，对冠心病、心力衰竭以及大动脉炎等患者或动物实验，

进行代谢组学和宏基因组学分析，可以发现与疾病相关的代

谢产物和肠道菌群种类，为心血管疾病的预防和治疗提供新

的靶点。[3, 18, 19]

4. 结论与展望

肠道菌群与代谢组学在心血管疾病研究中的应用展示

了巨大的潜力和前景。通过深入了解肠道菌群与宿主代谢之

间的相互作用，可以揭示心血管疾病的发病机制，发现新的

治疗靶点和干预策略。未来，随着技术的不断进步和研究的

深入，肠道菌群与代谢组学将在心血管疾病的治疗中发挥更

加重要的作用，为人类的健康事业贡献力量。
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