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  炎症性肠病 （ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙ ｂｏｗｅｌ ｄｉｓｅａｓｅ， ＩＢＤ）
是在环境、遗传、感染及免疫等因素共同作用下引发
的一组包括溃疡性结肠炎和克罗恩病的慢性非特异
性肠道炎症性疾病。目前，临床上对于该病的发病机
制尚未明确，但一致认为免疫紊乱、基因异常、肠屏

障功能损伤及肠道菌群改变为主要诱因 ［１］。 对于
ＩＢＤ 的治疗，目前仍以药物治疗为主，而药物治疗容
易加重肠道菌群紊乱， 以及药物副作用都会对患者
的疗效产生影响。 近年来，有文献 ［２］报道指出，肠道
细菌感染可能是 ＩＢＤ 发生、 发展的始动和持续因
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  【摘要】 目的 探讨肠道细菌感染与炎症性肠病（ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙ ｂｏｗｅｌ ｄｉｓｅａｓｅ， ＩＢＤ）的关系。 方法

收集 ２０１４ 年 ６ 月－２０１５ 年 ６ 月我院住院的 １０６ 例 ＩＢＤ患者为观察组，根据病理类型分为溃疡性结肠炎

组 ４２ 例和克罗恩病组 ６４ 例，另根据疾病严重程度分为症状缓解组 ２２ 例，轻度活动组 ３４ 例和中重度
活动组 ５０ 例，选择同期健康体检的 １００ 例健康者为对照组。 所有受试者均采用双抗体夹心 ＥＬＩＳＡ 法检
测肠道细菌金黄色葡萄球菌、难辨梭状芽孢杆菌及沙门氏菌，计算感染率并进行统计学分析。 结果 观

察组患者金黄色葡萄球菌、难辨梭状芽孢杆菌及沙门氏菌感染率均显著高于对照组，经比较差异均具

有统计学意义（Ｐ 均＜ ０．０５）。 观察组患者中克罗恩病组的金黄色葡萄球菌、难辨梭状芽孢杆菌及沙门氏

菌感染率均高于溃疡性结肠炎组，但差异均无统计学意义（Ｐ 均＞ ０．０５）。 中重度活动组患者三种细菌的
感染率均显著高于轻度活动组和症状缓解组，且差异均有统计学意义（Ｐ 均＜ ０．０５）。 结论 肠道细菌感

染可能是诱发 ＩＢＤ 的重要因素，其中金黄色葡萄球菌、难辨梭状芽孢杆菌及沙门氏菌感染与 ＩＢＤ 的发
生及病情的进展密切相关。
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素。因此，有研究者［３］针对 ＩＢＤ患者肠道细菌感染的
种类将健康者肠道细菌移植入 ＩＢＤ 患者肠道进行
治疗， 取得较好的疗效， 为临床治疗开辟了新的路
径。 该治疗方法的前提是必须明确 ＩＢＤ 患者肠道中
造成炎症反应的菌种类型，而在肠道菌群与 ＩＢＤ 关
系的研究中，对大肠埃希菌、肠球菌等常见的条件致
病菌的研究较多 ［４，５］，对金黄色葡萄球菌、难辨梭状
芽胞杆菌和沙门氏菌这三种较常见的致病菌研究较
少。 鉴于此，本文以我院收治的 １０６ 例 ＩＢＤ 患者为
研究对象，探讨肠道细菌中金黄色葡萄球菌、难辨梭
状芽胞杆菌和沙门氏菌感染与 ＩＢＤ 的关系，为临床
通过调节 ＩＢＤ 患者肠道菌群及研发微生态菌株直
接作用于靶位的治疗新路径提供依据。现报道如下。
１ 资料与方法

１．１ 临床资料 选择我院 ２０１４ 年 ６ 月－２０１５ 年 ６
月期间收治的 １０６ 例 ＩＢＤ 患者为观察组，诊断标准
参照 ２０１２ 年中华医学会消化病学分会 ＩＢＤ 组制定
的标准［６］。其中，男 ６２例，女 ４４ 例，平均年龄（３９．８１±
７．４４）岁，平均病程（５．０６±１．５４）个月。病例排除标准：
①正在进行灌肠治疗者；②合并肠道肿瘤疾病者；③
近期（入院前 ４ ｗ）使用过甲硝唑、头孢类、青霉素等
抗生素者。 根据不同病理类型将观察组患者分为溃
疡性结肠炎组 ４２例，其中男 ２８ 例，女 １４ 例，平均年
龄（４１．６３±１０．５５）岁和克罗恩病组 ６４ 例，其中男 ３４
例，女 ３０例，平均年龄（４２．０９±９．７７）岁；同时，根据疾
病活动指数（Ｍａｙｏ 指数）［７］将观察组患者分为症状
缓解组（Ｍａｙｏ 指数＜ ２ 分）２２ 例，其中男 １５ 例，女 ７
例，平均年龄（４３．０４±９．７７）岁，轻度活动组（３～５ 分）
３４ 例， 其中男 ２０例， 女 １４ 例， 平均年龄 （４０．７８±
１０．３３）岁，中度活动组 （６～１０ 分 ）３８ 例 ，其中男 ２２
例，女 １６例，平均年龄（４２．５９±１１．３９）岁）和重度活动
组（１１～１２ 分）１２ 例，其中男 ５８，女 ７ 例，平均年龄
（４２．７２±１０．６３）岁。 另选择同期行健康体检的 １００ 例
健康者为对照组，其中男 ５８ 例，女 ４２ 例，平均年龄
（４０．９４±８．０２）岁。 各组受试者性别、年龄等一般资料
经比较，差异均无统计学意义（Ｐ 均＞ ０．０５），具有可
比性。
１．２ 方法
１．２．１ 标本采集 采集所有受试者清晨空腹肘静脉
血 ２ ｍｌ 置于含有枸橼酸钠抗凝剂的真空采血管中，
以离心半径 １６ ｃｍ，３０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 １０ ｍｉｎ， 分离血
清待测。
１．２．２ 仪器与试剂 金黄色葡萄球菌、 难辨梭状芽
孢杆菌及沙门氏菌采用双抗体夹心 ＥＬＩＳＡ 法检测，

检测仪器为北京楚齐科技有限责任公司生产的
Ｐｒｏｆｉｌｅ－１ ３５６０ 系列细菌快速测定仪，检测试剂盒购
自上海心语生物科技有限公司 。
１．２．３ 检测结果判断标准 在 ４５０ ｎｍ 处检测光密
度 （ｏｐｔｉｃａｌ ｄｅｎｓｉｔｙ， ＯＤ） 值， 阳性对照孔平均 ＯＤ
值≥ １．００，阴性对照孔平均 ＯＤ 值≤ ０．１０。 临界值＝
阴性对照孔平均 ＯＤ 值＋０．１５，样本 ＯＤ 值≥ 临界值
判为细菌感染阳性［８］。
１．３ 统计学处理 采用 ＳＰＳＳ ２０．０ 统计软件对数据
进行统计学分析，计数资料以百分率表示，组间比较
采用 χ２检验，以 Ｐ＜ ０．０５ 为差异有统计学意义。
２ 结果

２．１ 观察组与对照组肠道细菌感染率比较 观察
组患者金黄色葡萄球菌、 难辨梭状芽孢杆菌及沙门
氏菌感染率均显著高于对照组， 经比较差异均有统
计学意义（Ｐ 均＜ ０．０５），见表 １。

２．２ 观察组患者不同病理类型肠道细菌感染率的
比较 １０６ 例观察组患者中， 克罗恩病患者的金黄
色葡萄球菌、 难辨梭状芽胞杆菌和沙门氏菌的感染
率均高于溃疡性结肠炎患者，但两组经比较，差异均
无统计学意义（Ｐ 均＞ ０．０５），见表 ２。

２．３ 观察组不同疾病严重程度患者肠道细菌感染
率的比较 １０６ 例 ＩＢＤ 患者中，症状缓解组、轻度活
动组和中重度活动组的金黄色葡萄球菌、 难辨梭状
芽胞杆菌和沙门氏菌的感染率经比较， 差异均有统
计学意义（Ｐ 均＜ ０．０５）。 其中，中重度活动组金黄色
葡萄球菌、 难辨梭状芽胞杆菌及沙门氏菌的感染率

组别 例数 金黄色葡萄球菌 难辨梭状芽孢杆菌 沙门氏菌

观察组 １０６  １４（１３．２１） ２０（１８．８７） １７（１６．０４）

对照组 １００  ０（０．００） １（０．０１） ０（０．００）

χ２值 － ４．１５ ５．３５ ６．４６

Ｐ值 － ０．０３８ ０．０３５ ０．０２９

表 １ 观察组和对照组肠道细菌感染率比较［ｎ（％）］

组别 例数
金黄色

葡萄球菌

难辨梭状

芽孢杆菌
沙门氏菌

溃疡性结肠炎组 ４２ ５（１１．９０）  ７（１６．６７）  ６（１４．２９）

克罗恩病组 ６４ ９（１４．０６） １３（２０．３１） １１（１７．１９）

χ２值 － ２．１９ １．７７ １．２１

Ｐ值 － ０．２１ ０．５２ ０．６４

表 ２ 观察组患者不同病理类型的

肠道细菌感染率比较［ｎ（％）］
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 注：＊与轻度活动组比较，χ２＝ ４．２３，χ２＝ ５．２４，χ２＝ ５．３１，Ｐ均＜ ０．０５；△与

症状缓解组比较，χ２＝ ４．９６，χ２＝ ６．５２，χ２＝ ６．１９，Ｐ均＜ ０．０５；○与症状缓解

组比较，χ２＝ ２．７１，χ２＝ １．３１，χ２＝ ２．５２，Ｐ均＞ ０．０５

庞超， 王玉珍 ．肠道菌群与微生态制剂 ．河北医药，２０１５，３７：１０８－

１１０．

陈小林，任宏宇 ．肠道微生物群组与肠道免疫的关系 ．胃肠病学和

肝病学杂志，２０１４，２３：１２４５－１２４８．

杨雪华，俞丽娟，刘占举 ．健康者肠道细菌移植治疗炎症性肠病的

应用前景 ．医学与哲学，２０１３，３４：１６－１９．

翟华珍， 周有连 ．炎症性肠病患者肠道菌群变化及其与炎性指标

的关系 ．实用临床医药杂志，２０１４，１８：４３－４６．

张艳丽，刘新风，于秀娟，等 ．炎症性肠病患者肠道菌群变化及其

与炎性因子的相关性 ．山东医药，２０１５，９：７９－８０．

１

２

３

４

５

组别 例数
金黄色

葡萄球菌

难辨梭状

芽胞杆菌
沙门氏菌

症状缓解组 ２２  ０（０．００）  １（４．５５）  １（４．５５）

轻度活动组 ３４   ３（８．８２）○  ５（１４．７１）○ ４（１１．７６）○

中重度活动组 ５０  １１（２２．００）＊△ １４（２８．００）＊△ １２（２４．００）＊△

χ２值 － ５．１８ ７．３９ ７．０３

Ｐ值 － ０．０３１ ０．０２５ ０．０２７

表 ３ 观察组不同疾病严重程度患者肠道细菌的

感染率比较［ｎ（％）］

均显著高于轻度活动组和症状缓解组， 且差异均有
统计学意义（Ｐ 均＜ ０．０５），而轻度活动组各细菌的感
染率虽高于症状缓解组， 但经比较差异均无统计学
意义（Ｐ均＞ ０．０５），见表 ３。

３ 讨论

ＩＢＤ 是一种病因和发病机制尚未明确的慢性非
特异性肠道炎症性疾病， 目前认为该病是遗传、环
境、免疫和感染等因素共同作用的结果，且肠道黏膜
免疫系统异常反应占主要因素。临床上，ＩＢＤ 患者表
现为反复的腹泻、腹痛、黏液血便等症状，部分患者
可自行缓解或经治疗好转，但多数患者反复发作，迁
延不愈，影响患者生活质量，甚至危及生命［３，９］。 机体
在正常生理状态下，肠道内含有 ３００ 多种细菌，各细
菌与宿主之间在消化道中形成相互作用， 以维持消
化道微生物生态系统的平衡。而内、外界因素的影响
易导致菌群生态失调，诱发肠道炎性反应性疾病。金
黄色葡萄球菌、 难辨梭状芽孢杆菌及沙门氏菌是临
床上常见的肠道细菌。 Ｍｙｌｏｎａｋｉ 等［１０］指出该三种细
菌能够黏附于肠黏膜上皮细胞，并对其造成破坏，诱
发 ＩＢＤ。 本文对 １０６ 例 ＩＢＤ患者及 １００ 例健康体检
者金黄色葡萄球菌、 难辨梭状芽胞杆菌和沙门氏菌
的感染情况进行研究，结果显示，ＩＢＤ 患者金黄色葡
萄球菌、 难辨梭状芽胞杆菌和沙门氏菌的感染率均
显著高于健康者， 经比较差异均有统计学意义（Ｐ
均＜ ０．０５），提示肠道细菌感染可能是诱发 ＩＢＤ 的重
要因素。 同济大学附属医院消化内科研究人员 ［１１］通
过研究肠道细菌在 ＩＢＤ 患者和健康者中的表达差
异，分析肠道细菌感染与 ＩＢＤ的关系，结果显示 ＩＢＤ
患者肠道细菌的感染率显著高于健康者， 与本文研
究结果一致。

肠道细菌感染诱发炎症性肠病的机制可能与以

下因素有关：一方面，金黄色葡萄球菌、难辨梭状芽
孢杆菌及沙门氏菌的感染率升高， 表示机体肠道内
的致病菌增多， 其分泌的肠毒素易增加肠上皮通透
性，降低肠黏膜完整性，导致促炎症细胞因子大量产
生，成为诱发 ＩＢＤ 的重要基础条件 ［１２］；另一方面，各
致病菌所分泌的免疫抑制性蛋白易造成肠黏膜免疫
机制失调，大大降低了肠黏膜上皮细胞的防御功能，
加之某些致病菌的过度生长， 易造成肠上皮细胞代
谢紊乱，进而损伤上皮细胞，诱发肠道炎症反应 ［１３］。

同时，本文对不同病理类型的 ＩＢＤ 患者金黄色
葡萄球菌、 难辨梭状芽孢杆菌及沙门氏菌的感染率
进行比较， 结果显示克罗恩病患者三种细菌的感染
率均高于溃疡性结肠炎患者， 但两组经比较差异无
统计学意义 （Ｐ 均＞ ０．０５）。 说明 ＩＢＤ 的病理类型与
ＩＢＤ 患者的肠道细菌感染种类没有关系。 另外，１０６
例 ＩＢＤ 患者中，不同疾病严重程度患者的金黄色葡
萄球菌、 难辨梭状芽胞杆菌和沙门氏菌的感染率经
比较，差异均有统计学意义（Ｐ 均＜ ０．０５）。其中，中重
度活动组患者三种细菌的感染率均显著高于轻度活
动组和症状缓解组， 且差异均具有统计学意义（Ｐ
均＜ ０．０５）， 而轻度活动组三种细菌的感染率虽高于
症状缓解组， 但组间经比较差异均无统计学意义（Ｐ
均＞ ０．０５）。提示随肠道细菌感染率的增加，ＩＢＤ 的病
情逐渐加重，肠道细菌感染与 ＩＢＤ 病情的进展密切
相关，但在 ＩＢＤ 初期，细菌感染率的升高并不明显。
这与张艳丽等 ［５］研究的 ＩＢＤ 患者肠道菌群变化及其
与炎性因子的相关性分析中，活动组 ＩＢＤ 患者大肠
杆菌、 肠球菌的数量显著高于缓解组和健康组的研
究结果一致。

综上所述，肠道细菌感染可能是诱发 ＩＢＤ 的重
要因素，其中金黄色葡萄球菌、难辨梭状芽胞杆菌和
沙门氏菌可以诱发及加重 ＩＢＤ， 且其感染率上升与
ＩＢＤ 病情的进展密切相关。
４ 参考文献

８９· ·



实用检验医师杂志 201６年 ０６月第 ８卷第 ２期 Chinese Journal of Clinical Pathologist, Ｊｕｎｅ 201６,Vol.８, No.２

（收稿日期：２０１５－１１－１９）

（本文编辑：李霦）

中华医学会消化病学分会炎症性肠病学组 ．炎症性肠病诊断与治

疗的共识意见（２０１２年·广州）．胃肠病学，２０１２，５１：７６３－７８１．

谢睿，李全朋，缪林．炎症性肠病免疫发病机制研究进展 ． 医学研

究生学报，２０１３，２６：２０６－２１０．

郑鹏 ， 嵇武 ． 肠道菌群与肠道疾病的研究进展 ． 医学综述 ，

２０１４，２０：４４７９－４４８１．

张婷，陈烨，王中秋，等 ． 炎症性肠病患者肠道菌群结构的变化及

其与炎性指标的关系．南方医科大学学报，２０１３，１８：１４７４－１４７７．

Ｍｙｌｏｎａｋｉ Ｍ， Ｌａｎｇｍｅａｄ Ｌ， Ｐａｎｔｅｓ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｅｎｔｅｒｉｃ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｉｎ ｒｅ鄄

６

７

８

９

１０

ｌａｐｓｅ ｏｆ ｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙ ｂｏｗｅｌ ｄｉｓｅａｓｅ： ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ

ｅｘａｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｏｏｌ． Ｅｕｒ Ｊ Ｇａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌ Ｈｅｐａｔｏｌ，２００４，１６：７７５－７７８．

邱骅婧，刘占举 ．肠道细菌感染与炎症性肠病的关系 ．同济大学学

报：医学版，２０１４，７：２２０－２２２．

何晓生，陈泽贤，兰平 ．炎症性肠病癌变研究进展 ．中国实用外科

杂志，２０１３，１５：６０４－６０６．

涂梦莹，宋丽君 ．炎症性肠病的诊断和治疗进展 ．实用儿科临床杂

志，２０１２，２７：５５２－５５６．

１１

１２

１３

 消 息

 第一届系统评价 ／ Ｍｅｔａ分析讲习班

  近些年来， 系统评价 ／ Ｍｅｔａ 分析受到了临床医师的广泛

重视， 作为系统评价中使用的一种统计学方法，Ｍｅｔａ 分析除

了主要被用于针对治疗性研究如 ＲＣＴ 进行结果的综合评价

以外， 临床医师在诊断性研究及观察性研究 （队列研究、病

例－对照研究）等领域亦开始进行了相关的 Ｍｅｔａ 分析研究。

目前，国外 Ｍｅｔａ 分析方法的应用已趋于成熟和规范，国

内发表的 Ｍｅｔａ 分析虽然数量不断增长，但质量良莠不齐。 所

发表的 Ｍｅｔａ 分析还存在一系列问题， 可能的原因有：（１）缺

乏统一规范的实施标准，文献质量参差不齐，质量评价工具

应用不多； Ｍｅｔａ 分析的核心如异质性分析， 偏倚等问题理

解、处理不足；（２）临床医师日常工作繁忙，很难抽出时间及

精力进行系统学习 Ｍｅｔａ 分析的相关内容， 如 Ｅｎｄｎｏｔｅ 软件

＼ＲｅｖＭａｎ 软件的使用等；基于此，我们希望通过此次学习班的

讲授，以期能够提高国内临床医师的 Ｍｅｔａ 分析的研究水平，

尽快与国际接轨，以便为临床循证医学提供更科学、更真实

证据。

此次学习班的老师， 大多数为具有实战经验的操作者，

在病因学、 诊断学、 治疗学等方面发表了多篇高影响因子

Ｍｅｔａ 分析文章的撰写者。我们相信，通过此次学习班，使大家

能够规范 Ｍｅｔａ 分析报告， 理解国际上提出的观察性研究和

随机对照试验的 Ｍｅｔａ 分析规则。 理解严格合理的研究设计

和文献检索策略， 如何保证文献的查全率和查准率的重要

性；能够选择恰当的评价工具对不同类型的纳入研究质量进

行评价。 能够熟练掌握、应用 Ｍｅｔａ 分析相关的软件：Ｅｎｄｎｏｔｅ

软件 ＼ＲｅｖＭａｎ 软件。 应用 Ｓｔａｔａ 软件进行异质性检验、分析、

亚组分析、Ｍｅｔａ 回归分、，敏感性分析。 如何识别和减少证据

合并过程中的偏倚。 如发表偏倚和定位偏倚等，漏斗图分析、

Ｅｇｇｅｒ＇ｓ ｔｅｓｔ、Ｂｅｇｇ＇ｓ ｔｅｓｔ、剪切一添补法和计算失效安全数来评

估发表偏倚对研究结果的影响。

１ 培训对象

临床医务人员、院校科研工作者、研究生等。

２ 学分证书

国家级继续教育 Ｉ 类学分 ６ 分 ［国家级继续教育项目

２０１４－１５－０２－０３９（国）］。

３ 会议费用

注册与培训费用培训费（含培训费、讲义费、会议期间餐

费等费用），住宿统一安排，费用自理。

８ 月 ７ 日前交费（含 ８ 月 ７ 日）２３００ 元。

８ 月 ７ 日之后及现场交费临床医生 ２８００ 元。

４ 会议时间与地点

培训时间：２０１６ 年 ８ 月 １４ 日－１７ 日。

培训地点：北京市海淀区玉泉路 １５ 号（航天中心医院，

科教楼多功能厅）。

５ 联系方式

鲁老师：０１０－６４１８７０３３－８００２、１８６１０５３２５１７

张老师：０１０－５１４５８８２９、１５８１０６４６５０２

传 真：０１０－６４１８７０３３－８００１

电子邮件：ｌｃｋｙｈｙ＠１２６．ｃｏｍ

６ 相关单位

主办单位：航天中心医院（北京大学航天临床医学院）。

协办单位： 首都医科大学－北京儿童医院临床流行病学

循证医学中心。

协助单位：《中华老年心脑血管病杂志》、《中华临床医师

杂志 （电子版）》、《中国全科医学》、《神经损伤与功能重建》、

《临床荟萃》、《临床误诊误治杂志》、《解放军医药杂志》。
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