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不同年龄段沙门氏菌肠炎患儿肠道菌群结构

与超声影像特征的相关性研究

何明玉，林妍，王亮琴，赖莉萍

（福建省龙岩市第一医院，福建龙岩３６４０００）

【摘要】　目的　探讨不同年龄段沙门氏菌肠炎患儿肠道菌群结构与超声影像特征的相关性。　方法　采用回顾性研

究方法，收集２０２４年１月至２０２４年１２月确诊的７７例沙门氏菌肠炎患儿的病历资料和影像数据，分为０～３岁组３０例、

４～６岁组２２例、７～１２岁组２５例。收集临床资料和超声影像参数，进行肠道菌群１６ＳｒＲＮＡ测序分析。　结果　０～３

岁组患儿的肠壁厚度为（４．１６±０．５４）ｍｍ，显著高于４～６岁组（３．８５±０．４８）ｍｍ和７～１２岁组（３．６０±０．４３）ｍｍ（犘＜

０．０１）。双歧杆菌属和乳酸杆菌属在０～３岁组的相对丰度分别为（１５．３０±３．２５）％和（１２．４５±２．８０）％，显著高于７～１２

岁组（犘＜０．０１）。Ｓｐｅａｒｍａｎ相关分析显示，双歧杆菌属和乳酸杆菌属的丰度与发热持续时间（狉＝０．４２，犘＜０．０１）、白

细胞计数（狉＝０．３８，犘＜０．０１）等呈负相关；拟杆菌属和普雷沃氏菌属的丰度与肠壁厚度（狉＝０．３６，犘＜０．０１）、肠系膜淋

巴结大小（狉＝０．３７，犘＜０．０１）等超声指标呈正相关。　结论　不同年龄段沙门氏菌肠炎患儿的肠道菌群结构和超声影

像特征存在显著差异，菌群变化与临床症状和影像学改变密切相关。由于本研究为回顾性研究，数据的完整性和回忆偏

倚可能对结果产生影响，未来仍需前瞻性研究验证相关发现。
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　　沙门氏菌（犛犪犾犿狅狀犲犾犾犪）是全球范围内常见的食源

性和水源性致病菌之一，尤其在发展中国家，其造成的

腹泻性疾病严重影响儿童健康［１２］。据流行病学调查

显示，沙门氏菌是导致儿童急性感染性腹泻的主要病

原体之一［３］，在婴幼儿及学龄前儿童群体中更易引发

严重临床症状，如高热、持续性腹泻甚至脱水等［４５］。

临床上，沙门氏菌肠炎通常通过病原学检测（粪便细菌

培养或分子检测）而确诊，然而由于患儿年龄段不同，

其临床表现、感染后并发症风险以及病程演变速度可

能存在较大差异。

随着微生物组学技术的迅速发展，肠道菌群在维

持机体健康、调控免疫应答以及抵抗病原体感染中的

重要作用逐渐得到认可。已有研究表明，正常肠道菌

群具有拮抗外来致病菌、稳定肠道屏障功能和促进免

疫成熟的多重功能［６］。机体年龄、营养状况、环境暴露

以及感染因素均可对肠道微生物组成产生影响［７］。尤

其在儿童时期，肠道微生物组仍处于动态发育阶段，不

同年龄段的菌群结构及其稳定性往往存在差异［８］。沙

门氏菌肠炎的发生可能导致肠道菌群发生显著紊乱或

失衡，而在不同年龄段，菌群对病原体的易感性和应答

模式或许存在差别。尽管既往研究已有关于肠道菌群

在儿科腹泻病中的作用机理探索［９］，但对于不同年龄

层沙门氏菌肠炎患儿的菌群结构特点及其与临床影像

学表征之间关联的研究仍相对有限。

在沙门氏菌等细菌性肠道感染的诊断和病情评估

中，超声检查因其无创性、便捷性和动态可视化特征而

被广泛应用。有别于成人，儿童的腹部超声检查便利

且依从性较好，可在一定程度上评价肠壁增厚、肠壁分

层改变、淋巴结肿大及血流丰富度等征象。既往文献

提示，某些超声特征，如肠壁多普勒血流增高和黏膜水

肿程度，可能与细菌感染严重程度或肠黏膜损伤程度

相关［１０，１１］。然而，在沙门氏菌感染这一特定病因下，

各年龄段患儿的超声变化是否存在规律性差异，以及

这些差异是否与肠道菌群结构变化呈规律性对应关

系，目前尚缺乏系统研究。

本研究为单中心回顾性研究，通过检索医院电子

病历系统，回顾性纳入２０２４年１月至２０２４年１２月期

间于本院确诊的７７例沙门氏菌肠炎患儿，并开展肠道

菌群１６ＳｒＲＮＡ测序分析。通过综合对比年龄差异、

超声参数与菌群构成，将有助于评估沙门氏菌感染对

不同年龄段儿童肠道微生态平衡的影响，进一步探索

影像学表现与微生物组特征之间的潜在关联，能够为

后续个体化的影像学监测和微生物组干预策略提供新

的证据与思路。本研究通过结合微生物学和医学影像

学的跨学科研究方法，期望能够为精准化诊治儿童沙

门氏菌肠炎提供理论依据，并为后续研究深入阐明沙

门氏菌与宿主肠道微生态互作的机制提供基础。

对象与方法

１　研究对象

通过检索医院电子病历系统，回顾性纳入福建省

龙岩市第一医院２０２４年１１２月间确诊的７７例沙门

氏菌肠炎患儿，年龄范围０～１２岁，其中０～３岁组３０

例、４～６岁组２２例、７～１２岁组２５例。所有患儿信息

来源于医院电子病历系统和影像数据库，诊断基于临

床症状及粪便中沙门氏菌的病原培养或分子检测阳性

结果。纳入病例无其他严重慢性疾病或免疫缺陷，不

存在近期广谱抗菌药物或益生菌制剂干预史，也无其

他难以排除的混合感染因素。

研究获得福建医科大学附属龙岩第一医院审批同

意（ＬＹＲＥＣ２０２５ｋ０５６１），研究过程遵守《赫尔辛基宣

言》相关伦理准则。

２　数据采集

提取患者的病历资料，包括性别、年龄、身高、体重

及营养状况，以及腹泻持续时间、伴随症状、外周血白

细胞及分类计数、Ｃ反应蛋白及其他必要化验检查。

影像数据来源于医院影像数据库，由两名经验丰富的

影像科医生独立评估。观察重点为回盲部及其他容易

受感染累及的肠段，主要关注肠壁结构信息与血流信

号。检查过程中对肠壁增厚、分层清晰度、周围淋巴结

状态及血流灌注强度进行记录，必要时针对受累部位

进行多切面扫描。粪便样本在确诊后２４ｈ内收集，使

用一次性无菌管材质地严格密封并标注身份编码。新

鲜样本置于低温容器中尽快送检或直接转移至－８０

℃保存条件，并在后续细菌分子检测及菌群测序前保

持全程冷链。

３　１６犛狉犚犖犃测序与生物信息分析

１６ＳｒＲＮＡ测序数据来源于既往研究已测序并存

档的数据，本研究基于原始数据进行了重新分析。粪

便样本预处理后使用ＱＩＡａｍｐＤＮＡＳｔｏｏｌＭｉｎｉＫｉｔｄ

试剂盒（Ｑｉａｇｅｎ）提取微生物总ＤＮＡ。ＤＮＡ浓度及完

整性通过紫外分光光度计与琼脂糖凝胶电泳双重检

测，置于低温环境储存。文库构建时选取１６ＳｒＲＮＡ

基因Ｖ３Ｖ４区特异性引物进行扩增，酶切及连接的反

应条件经过预实验优化，产物使用 ＭｉＳｅｑＲｅａｇｅｎｔＫｉｔ

ｖ３试剂盒（Ｉｌｌｕｍｉｎａ）处理得到双端测序文库。测序平

台选用ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ高通量双端测序系统，并根据

既定文库浓度梯度进行上机。上机前使用内置质控流

程排除低质量文库并校准读数偏差，得到的原始测序

数据经去接头与低质量序列过滤后存储为高质量序列

文件。

生物信息学分析包括质量过滤与去噪，高质量序

·２２·
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列依据ＡＳＶ（ＡｍｐｌｉｃｏｎＳｅｑｕｅｎｃｅＶａｒｉａｎｔｓ）策略进行

聚类并进行物种注释。数据库优先选用ＳＩＬＶＡ，辅以

Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓ进行交叉比对。后续分析包括计算多样

性指标与执行群落结构可视化，测序深度通过平稀曲

线评估，比较不同年龄组样本在物种丰度和多样性上

的差异。核心菌属的鉴定及其与临床参数的关联也纳

入焦点分析范围。

４　统计学分析

统计学分析使用Ｒ语言（版本４．３．０），数值型变

量在正态性检验与方差齐性检验合格后采用单因素方

差分析评估组间差异，不符合正态分布则使用

ＫｒｕｓｋａｌＷａｌｌｉｓ检验。多重比较时按照事先约定的校

正方法控制总体Ｉ型错误率，定性变量间的差异采用

卡方检验。与临床指标的相关性检验基于Ｓｐｅａｒｍａｎ

相关性分析。菌群多样性分析包括α多样性与β多样

性评价。组间菌群结构差异可视化结合主坐标分析及

丰度热图，进一步结合基于距离矩阵的方差分析方法

（ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ）或相似性分析方法确认组间差异

性。对明确具有差异的核心物种和操作分类单元进行

后续回归分析，探索与超声及临床参数关联及潜在影

响因素。差异显著性阈值设定为犘＜０．０５。

结　果

１　一般资料

本次研究回顾性纳入７７例沙门氏菌肠炎患儿，分

为０～３岁组３０例、４～６岁组２２例、７～１２岁组２５

例。３组患儿在性别比例上差异无统计学意义（χ
２
＝

０．０５６，犘＝０．９７３）。年龄分布经单因素方差分析显示

具有明显组间差异（犉＝２６３．５４１，犘＜０．０１）。白细胞

计数在０～３岁组略高于其他年龄段（犉＝３．４７９，犘＝

０．０３６），Ｃ反应蛋白在各组间的差异不显著（犉＝

１．０７４，犘＝０．３４６）。腹泻持续时间的均值在各组间略

有波动，但未观测到显著统计学差异（犉＝０．４７２，犘＝

０．６２６）。见表１。３组患儿在年龄方面的显著差异提

示疾病发生时的生理基础可能不同，白细胞计数偏高

的年龄段可能更易出现明显的临床症状。

表１　患儿人口统计学资料

犜犪犫犾犲１　犇犲犿狅犵狉犪狆犺犻犮犱犪狋犪狅犳狋犺犲狆犪狋犻犲狀狋狊

指标
０～３岁组

（ｎ＝３０）
４～６岁组

（ｎ＝２２）
７～１２岁组

（ｎ＝２５）
统计量 Ｐ值

年龄（岁） １．８０±０．８１ ４．８５±０．７６ ９．１７±１．９８ 犉＝２６３．５４１ ＜０．０１

男性［ｎ（％）］ １６（５３．３３％） １２（５４．５５％） １４（５６．００％） χ２＝０．０５６ ０．９７３

腹泻持续时间（ｄ） ４．８２±１．３１ ４．５５±１．２２ ５．０１±１．５０ 犉＝０．４７２ ０．６２６

白细胞计数（×１０
９／Ｌ）１１．９８±３．２１ １０．７４±２．９４ ９．６３±２．８０ 犉＝３．４７９ ０．０３６

Ｃ反应蛋白 （ｍｇ／Ｌ） ２７．１９±１０．５０ ２４．８０±９．６７ ２３．６０±８．８８ 犉＝１．０７４ ０．３４６

２　超声检查结果

在对７７例沙门氏菌肠炎患儿的腹部超声检查结

果显示，不同年龄组间的肠道超声指标存在显著差异

（表２）。０～３岁组患儿的肠壁厚度平均为（４．１６±

０．５４）ｍｍ，显著高于４～６岁组 （３．８５±０．４８）ｍｍ和

７～１２岁组（３．６０±０．４３）ｍｍ，３组间差异具有统计学

意义（犉＝１２．３７９，犘＜０．０１）。其中，０～３岁组与４～

６岁组之间的差异有统计学意义（犘＝０．０１８），０～３岁

组与７～１２岁组之间的差异亦有统计学意义（犘＜

０．０１），而４～６岁组与７～１２岁组之间差异无统计学

意义（犘＝０．０９２）（见图１Ａ）。

表２　不同年龄组患儿超声检查结果比较

犜犪犫犾犲２　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狌犾狋狉犪狊狅狌狀犱犲狓犪犿犻狀犪狋犻狅狀狉犲狊狌犾狋狊

犻狀犮犺犻犾犱狉犲狀狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋犪犵犲犵狉狅狌狆狊

指标
０～３岁组

（ｎ＝３０）
４～６岁组

（ｎ＝２２）
７～１２岁组

（ｎ＝２５）

统计量

（值）
犘 值

肠壁厚度（ｍｍ） ４．１６±０．５４ ３．８５±０．４８ ３．６０±０．４３ 犉＝１２．３７９ ＜０．０１

肠壁分层清晰度评分 ２．７３±０．４６ ２．５５±０．５２ ２．３３±０．４９ 犉＝５．８９７ ０．００４

肠系膜淋巴结肿大［ｎ（％）］ １８（６０．００％） １０（４５．４５％） ８（３２．００％） χ２＝６．０４５ ０．０４９

高血流灌注比例［ｎ（％）］ １６（５３．３３％） ７（３１．８２％） ５（２０．００％） χ２＝９．２１７ ０．０１０

图１　不同年龄组（犃）患儿肠壁厚度以及（犅）肠壁分层清晰度评分比较

犉犻犵．１　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳（犃）犻狀狋犲狊狋犻狀犪犾狑犪犾犾狋犺犻犮犽狀犲狊狊犪狀犱（犅）犻狀狋犲狊狋犻狀犪犾

狑犪犾犾狊狋狉犪狋犻犳犻犮犪狋犻狅狀犮犾犪狉犻狋狔狊犮狅狉犲狊犻狀犮犺犻犾犱狉犲狀狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋犪犵犲犵狉狅狌狆狊

在肠壁分层清晰度评分方面，０～３岁组平均评分

为２．７３±０．４６，明显高于４～６岁组的２．５５±０．５２和

７～１２岁组的２．３３±０．４９，组间差异有统计学意义（犉

＝５．８９７，犘＝０．００４）。其中，０～３岁组与７～１２岁组

之间的差异有统计学意义（犘＝０．００２），而０～３岁组

与４～６岁组之间（犘＝０．１９４）及４～６岁组与７～１２

岁组之间（犘＝０．１１７）差异均无统计学意义（见图

１Ｂ）。

肠系膜淋巴结肿大发生率的比较结果显示，０～３

岁组为６０．００％（１８／３０），高于４～６岁组的４５．４５％

（１０／２２）和７～１２岁组的３２．００％（８／２５），组间差异有

统计学意义（χ２＝６．０４５，Ｐ＝０．０４９）。其中，０～３岁组

与７～１２岁组之间的差异具有统计学意义（犘＝

０．０１７），而０～３岁组与４～６岁组之间（犘＝０．２６１）和

４～６岁组与７～１２岁组之间（犘＝０．３３４）的差异无统

·３２·
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计学意义。

高血流灌注比例方面，０～３岁组为５３．３３％（１６／

３０），显著高于４～６岁组的３１．８２％（７／２２）和７～１２

岁组的２０．００％（５／２５），组间差异有统计学意义（χ
２
＝

９．２１７，犘＝０．０１０）。其中，０～３岁组与７～１２岁组之

间（犘＝０．００３）及０～３岁组与４～６岁组之间（犘＝

０．０４８）的差异有统计学意义，而４～６岁组与７～１２岁

组之间差异无统计学意义（犘＝０．３０６）。

表３　不同年龄组患儿肠道菌群α多样性指数比较

犜犪犫犾犲３　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳α犱犻狏犲狉狊犻狋狔犻狀犱犲狓狅犳犻狀狋犲狊狋犻狀犪犾犳犾狅狉犪

犻狀犮犺犻犾犱狉犲狀狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋犪犵犲犵狉狅狌狆狊

指标
０～３岁组

（ｎ＝３０）
４～６岁组

（ｎ＝２２）
７～１２岁组

（ｎ＝２５）
犉 值 犘 值

Ｃｈａｏ１指数 ４５０．３２±５０．２５４３０．１５±４８．３０４１０．７８±４５．６０ ４．５６２ ０．０１３

Ｓｈａｎｎｏｎ指数 ４．８０±０．５５ ４．６０±０．５０ ４．３５±０．４８ ６．２３７ ０．００３

Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 ０．８５±０．０５ ０．８３±０．０６ ０．８０±０．０５ ５．１２８ ０．００８

表４　不同年龄组患儿肠道菌群犔犈犳犛犲分析结果

犜犪犫犾犲４　犔犈犳犛犲犪狀犪犾狔狊犻狊狉犲狊狌犾狋狊狅犳犻狀狋犲狊狋犻狀犪犾犳犾狅狉犪犻狀犮犺犻犾犱狉犲狀

狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋犪犵犲犵狉狅狌狆狊

分类水平 菌群名称 ＬＤＡ得分 ０～３岁组 ４～６岁组 ７～１２岁组 犘 值

门 厚壁菌门 ３．２ ↑  ↓ ０．０２１

门 拟杆菌门 ３．１ ↓  ↑ ０．０１４

属 双歧杆菌属 ３．８ ↑  ↓ ＜０．０１

属 乳酸杆菌属 ３．６ ↑  ↓ ＜０．０１

属 拟杆菌属 ３．９ ↓  ↑ ＜０．０１

属 普雷沃氏菌属 ３．７ ↓  ↑ ＜０．０１

　　注：↑表示相对丰度升高，↓表示相对丰度降低，“”表示无显著变化；ＬＤＡ得分＞３．０且

犘＜０．０５为显著差异。

３　１６犛狉犚犖犃测序质量与测序深度评估

经过质量控制和数据过滤，平均每个样本的有效

序列数约为５２０００条，平均序列长度约为４２０ｂｐ。各

年龄组样本的平均原始读数分别为：０～３岁组（３０例）

为５６２１０±５１２０条，４～６岁组（２２例）为５５７８０±５

３５０条，７～１２岁组（２５例）为５７１００±５４８０条。经过

质量过滤后的有效读数分别为０～３岁组为５２９６０±４

９８０条，４～６岁组为５２５３０±５１２０条，７～１２岁组为

５３８５０±５２５０条，３组之间的原始读数和有效读数差

异均无统计学意义（原始读数：犉＝０．２３８，犘＝０．７８９；

有效读数：犉＝０．２５７，犘＝０．７７４）。进一步分析测序

数据的覆盖度（Ｇｏｏｄ’ｓｃｏｖｅｒａｇｅ），结果显示所有样本

的覆盖度均超过９９％，其中０～３岁组为（９９．１５±

０．５３）％，４～６岁组为（９９．１２±０．５１）％，７～１２岁组为

（９９．０８±０．５４）％，组间差异无统计学意义（犉＝

０．２７１，犘＝０．７６３）。稀释曲线和物种累积曲线均趋于

平台期，表明测序数据量足以反映样本中菌群的丰富

度和多样性。

４　菌群多样性与群落结构

采用Ｃｈａｏ１指数、Ｓｈａｎｎｏｎ指数和Ｓｉｍｐｓｏｎ指数

评估α多样性。０～３岁组的 Ｃｈａｏ１指数平均为

（４５０．３２±５０．２５），高于４～６岁组的（４３０．１５±４８．３０）

和７～１２岁组的（４１０．７８±４５．６０），差异具有统计学意

义（犉＝４．５６２，犘＝０．０１３）。Ｓｈａｎｎｏｎ指数和Ｓｉｍｐｓｏｎ

指数的分析结果与此一致，提示年龄较小的患儿肠道

菌群丰富度和均匀度更高（图２）。

表５　差异菌群狇犘犆犚验证结果（×１０
６拷贝／犵）

犜犪犫犾犲５　狇犘犆犚狏犲狉犻犳犻犮犪狋犻狅狀狉犲狊狌犾狋狊狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋犫犪犮狋犲狉犻犪犾犳犾狅狉犪

菌群名称
０～３岁组

（ｎ＝３０）
４～６岁组

（ｎ＝２２）
７～１２岁组

（ｎ＝２５）
犉 值 犘 值

双歧杆菌属 １２．３５±２．５０ ９．８０±２．１０ ７．４５±１．８０ ２９．５６２ ＜０．０１

乳酸杆菌属 １０．８０±２．２０ ８．６５±１．９５ ６．９０±１．７５ ２６．７４８ ＜０．０１

拟杆菌属 ６．５０±１．７５ ８．４０±１．８５ １１．２５±２．０５ ２８．３１１ ＜０．０１

普雷沃氏菌属 ５．９０±１．６０ ７．８５±１．８０ １０．７０±２．００ ３１．０２５ ＜０．０１

表６　核心菌属相对丰度与临床参数的犛狆犲犪狉犿犪狀相关分析结果

犜犪犫犾犲６　犛狆犲犪狉犿犪狀犮狅狉狉犲犾犪狋犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狉犲狊狌犾狋狊犫犲狋狑犲犲狀狋犺犲狉犲犾犪狋犻狏犲

犪犫狌狀犱犪狀犮犲狅犳犮狅狉犲犫犪犮狋犲狉犻犪犾犵犲狀犲狉犪犪狀犱犮犾犻狀犻犮犪犾狆犪狉犪犿犲狋犲狉狊

菌属 发热持续时间 腹泻次数 ＷＢＣ水平 ＣＲＰ水平

双歧杆菌属
狉＝０．４２，

犘＝０．００１

狉＝０．４５，

犘＜０．００１

狉＝０．３８，

犘＝０．００２

狉＝０．４０，

犘＝０．００１

乳酸杆菌属
狉＝０．３９，

犘＝０．００２

狉＝０．４３，

犘＝０．００１

狉＝０．３５，

犘＝０．００４

狉＝０．３７，

犘＝０．００３

拟杆菌属
狉＝０．３６，

犘＝０．００３

狉＝０．４０，

犘＝０．００１

狉＝０．３４，

犘＝０．００５

狉＝０．３５，

犘＝０．００４

普雷沃氏菌属
狉＝０．３８，

犘＝０．００２

狉＝０．４２，

犘＝０．００１

狉＝０．３６，

犘＝０．００３

狉＝０．３８，

犘＝０．００２

罗氏菌属
狉＝０．３０，

犘＝０．０１０

狉＝０．３２，

犘＝０．００７

狉＝０．２８，

犘＝０．０１５

狉＝０．２９，

犘＝０．０１２

瘤胃球菌属
狉＝０．２８，

犘＝０．０１５

狉＝０．３０，

犘＝０．０１０

狉＝０．２６，

犘＝０．０２２

狉＝０．２７，

犘＝０．０１８

梭菌属
狉＝０．２５，

犘＝０．０２５

狉＝０．２８，

犘＝０．０１５

狉＝０．２３，

犘＝０．０３６

狉＝０．２４，

犘＝０．０３０

埃希菌属
狉＝０．３２，

犘＝０．００７

狉＝０．３５，

犘＝０．００４

狉＝０．３０，

犘＝０．０１０

狉＝０．３１，

犘＝０．００８

链球菌属
狉＝０．２７，

犘＝０．０１８

狉＝０．２９，

犘＝０．０１２

狉＝０．２５，

犘＝０．０２５

狉＝０．２６，

犘＝０．０２２

韦荣球菌属
狉＝０．２４，

犘＝０．０３０

狉＝０．２６，

犘＝０．０２２２

狉＝０．２２，

犘＝０．０４１２

狉＝０．２３，

犘＝０．０３６

表７　不同年龄组患儿的超声指标比较

犜犪犫犾犲７　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狌犾狋狉犪狊狅狌狀犱犻狀犱犻犮犪狋狅狉狊犻狀犮犺犻犾犱狉犲狀

狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋犪犵犲犵狉狅狌狆狊

指标
０～３岁组

（ｎ＝３０）
４～６岁组

（ｎ＝２２）
７～１２岁组

（ｎ＝２５）
犉 值 犘 值

肠壁厚度（ｍｍ） ４．８５±０．６５ ５．３０±０．７０ ５．８５±０．７５ １９．８７２ ＜０．０１

肠腔直径（ｍｍ） １５．２０±２．１０１６．７５±２．２５１８．１０±２．４０ １７．４５６ ＜０．０１

肠系膜淋巴结大小

（ｍｍ）
７．２５±１．０５ ８．１０±１．１５ ９．００±１．２０ ２２．３１４ ＜０．０１

在β多样性分析中，基于加权 ＵｎｉＦｒａｃ距离的主

坐标分析（ＰＣｏＡ）结果显示，不同年龄组患儿的肠道菌

群组成存在较明显分层（图２）。ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ分析

进一步证实，３组之间的菌群结构差异具有统计学意

义（Ｒ
２
＝０．１５２，犘＜０．０１）。聚类分析和非度量多维尺

度分析（ＮＭＤＳ）结果一致，表明年龄是影响沙门氏菌

肠炎患儿肠道菌群结构的重要因素。

在门 水 平 上，所 有 样 本 的 肠 道 菌 群 主 要 由
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犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊（厚壁菌门）、犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊（拟杆菌门）、

犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪（变形菌门）和犃犮狋犻狀狅犫犪犮狋犲狉犻犪（放线菌

门）构成。其中，０～３岁组的犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊相对丰度为

（５５．２５±６．３０）％，显著高于７～１２岁组的（４８．１０±

５．８５）％（犘＝０．００２）。而犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊在７～１２岁组

中的相对丰度为（３０．４５±４．９５）％，高于０～３岁组的

（２５．８０±４．５０）％（犘＝０．０１１）。提示菌群组成的差异

可能与年龄相关的饮食习惯和肠道发育程度有关。

图２　基于加权犝狀犻犉狉犪犮距离的主坐标分析（犘犆狅犃）

犉犻犵．２　犘狉犻狀犮犻狆犪犾犮狅狅狉犱犻狀犪狋犲犪狀犪犾狔狊犻狊（犘犆狅犃）犫犪狊犲犱狅狀狑犲犻犵犺狋犲犱

犝狀犻犉狉犪犮犱犻狊狋犪狀犮犲

属水平的分析显示，乳酸杆菌属（犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊）、

双歧杆菌属（犅犻犳犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿）在０～３岁组中的相对

丰度较高，分别为（１５．３０±３．２５）％和（１２．４５±

２．８０）％，显著高于７～１２岁组（犘＜０．０１）。而在７～

１２岁组中，拟杆菌属（犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狊）的相对丰度为

（１８．７５±３．５０）％，高于０～３岁组的（１２．６０±３．１０）％

（犘＜０．０１）。这些差异可能反映了不同年龄段患儿肠

道菌群的功能性变化。

５　不同年龄组间菌群组成差异

采用线性判别分析效应量（ＬＥｆＳｅ）方法，对各组

间菌群组成进行比较，筛选具有显著差异的关键菌群。

在门水平，０～３岁组中厚壁菌门（犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊）和放线

菌门（犃犮狋犻狀狅犫犪犮狋犲狉犻犪）的相对丰度显著高于其他年龄

组（ＬＤＡ得分＞３．０，犘＜０．０５）。而在７～１２岁组中，

拟杆菌门（犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊）的相对丰度显著升高（ＬＤＡ

得分＞３．０，犘＜０．０５），与α多样性和β多样性分析相

一 致。在 属 水 平，０～３ 岁 组 的 双 歧 杆 菌 属

（犅犻犳犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿）和乳酸杆菌属（犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊）相

对丰度显著增加（ＬＤＡ得分＞３．５，犘＜０．０１），而７～

１２岁组的拟杆菌属（犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狊）和普雷沃氏菌属

（犘狉犲狏狅狋犲犾犾犪）相对丰度显著升高（ＬＤＡ得分＞３．５，犘

＜０．０１）。此菌群结构差异可能与不同年龄段患儿的

饮食结构、免疫功能和肠道微生态环境变化密切相关。

选取在不同年龄组间相对丰度差异最显著的双歧

杆菌属、乳酸杆菌属、拟杆菌属和普雷沃氏菌属，采用

ｑＰＣＲ进行验证。结果显示ｑＰＣＲ验证结果与高通量

测序数据一致。０～３岁组的双歧杆菌属和乳酸杆菌

属拷贝数显著高于７～１２岁组（犘＜０．０１），分别为

（１２．３５±２．５０）×１０
６ 拷贝／ｇ和（１０．８０±２．２０）×１０

６

拷贝／ｇ。相反，７～１２岁组的拟杆菌属和普雷沃氏菌

属拷贝数显著高于０～３岁组（犘＜０．０１），分别为

（１１．２５±２．０５）×１０
６ 拷贝／ｇ和（１０．７０±２．００）×１０

６

拷贝／ｇ。

６　核心菌属及其与临床参数的关联

根据肠道菌群数据中筛选出的核心菌属，就其相

对丰度与发热持续时间、腹泻次数、白细胞计数

（ＷＢＣ）及Ｃ反应蛋白（ＣＲＰ）水平进行Ｓｐｅａｒｍａｎ相关

分析。结果显示（表６），双歧杆菌属和乳酸杆菌属的

丰度与上述临床指标呈显著负相关（均犘＜０．０５），提

示益生菌越丰富，症状和炎症反应可能越轻。拟杆菌

属和普雷沃氏菌属的丰度与临床指标则呈显著正相关

（均犘＜０．０５），提示此类菌群增多可能与疾病严重程

度相关。罗氏菌属和瘤胃球菌属等产丁酸盐菌与炎症

指标呈负相关（均犘＜０．０５），可能具备一定抗炎作用。

埃希菌属和梭菌属的丰度在临床上与发热和腹泻情况

呈相对正向趋势，提示潜在增进炎症或致病作用。见

图３。

图３　核心菌属与临床参数犛狆犲犪狉犿犪狀相关性热图

犉犻犵．３　犛狆犲犪狉犿犪狀犮狅狉狉犲犾犪狋犻狅狀犺犲犪狋犿犪狆狅犳犮狅狉犲犫犪犮狋犲狉犻犪犾犵犲狀犲狉犪

犪狀犱犮犾犻狀犻犮犪犾狆犪狉犪犿犲狋犲狉狊

７　超声指标与菌群特征的相关性分析
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结果显示（表７），７～１２岁组的肠壁厚度（平均

５．８５±０．７５ｍｍ）、肠腔直径（１８．１０±２．４０ｍｍ）及肠

系膜淋巴结大小（９．００±１．２０ｍｍ）普遍高于其他年龄

组（犘＜０．０１），说明年龄较大的患儿在超声表现上更

易出现严重的肠道炎症改变。为明确肠道菌群与超声

指标之间的潜在关系，进一步进行了Ｓｐｅａｒｍａｎ相关

分析。双歧杆菌属的丰度与肠壁厚度（狉＝０．４１，犘＝

０．００１）、肠腔直径（狉＝０．３８，犘＝０．００２）以及肠系膜

淋巴结大小（狉＝０．３９，犘＝０．００１）均存在显著负相

关。乳酸杆菌属的丰度也与上述指标呈负相关（如与

肠壁厚度的狉＝０．３９，犘＝０．００２），提示益生菌在减轻

肠壁异常增厚与淋巴结肿大方面可能发挥保护作用。

相比之下，拟杆菌属和普雷沃氏菌属的丰度与肠壁厚

度、肠腔直径及肠系膜淋巴结大小均呈正相关（拟杆菌

属与肠壁厚度的狉＝０．３６，犘＝０．００３；普雷沃氏菌属

与肠系膜淋巴结大小的狉＝０．３７，犘＝０．００２），提示这

些潜在致病菌可能加重炎症并影响肠道超声表现。

讨　论

本回顾性研究针对不同年龄段沙门氏菌肠炎患

儿，结合高通量测序与超声影像学手段，揭示了肠道菌

群失衡与临床症状及影像学改变之间的潜在联系。分

析结果显示，感染后的小年龄段群体往往在乳酸杆菌

属、双歧杆菌属等益生菌方面占据较高丰度，血流灌注

与淋巴结肿大程度也更明显，而高年龄组则在肠壁厚

度与潜在致病菌丰度上更为突出。已有文献指出，乳

酸杆菌及双歧杆菌对于维持屏障完整性、缓解胃肠黏

膜损伤具有重要作用，增高的益生菌水平或许在小儿

早期起到增强黏膜免疫、减少病原黏附的功能。

对拟杆菌属和普雷沃氏菌属的分析提示，这些菌

群在高年龄组中占比增多时，往往伴随更严重的肠壁

增厚及肠系膜淋巴结增大。其他研究也报道了这些菌

属在肠黏膜免疫调控中参与了复杂的生物学功能，丰

度升高时或会加重炎症反应并加速黏膜屏障受

损［１２１４］。临床观察及统计学分析进一步验证了该结

果，表明特定属水平的菌群组成差异可能成为预测肠

壁炎性改变和临床症状严重程度的敏感指标。罗氏菌

属和瘤胃球菌属等产丁酸盐菌在多篇研究中被视为具

备潜在抗炎作用的菌群，对维持肠道上皮细胞能量代

谢和平衡具有积极意义［１５１７］。本研究也发现这些菌群

与白细胞计数及ＣＲＰ等炎症指标呈负相关，提示它们

可能在沙门氏菌感染进程中发挥保护效应。

从超声表现来看，小年龄段群体在肠壁分层清晰

度、血流灌注及淋巴结肿大方面的异常比例要高于学

龄期患儿，也与乳酸杆菌、双歧杆菌等益生菌丰度偏高

之间存在一定关联。理论上，幼儿肠道免疫系统与微

生物组尚处发育状态，诸多炎症指标易出现放大反

应［１８２０］。感染后可能形成益生菌增多但黏膜结构更易

受损”的特点，益生菌丰度提高属于生理性应对，同时

儿童免疫系统不成熟导致影像学异常表现更突出。高

年龄段患儿体内更多的潜在致病菌会提升肠壁慢性炎

症程度，并在超声检查中表现为肠壁厚度的增加。对

于此类变化，部分研究认为饮食多样化、生活环境及肠

道成熟度等因素推动了菌群结构由富含益生菌向相对

复杂的群落转变，从而在病原菌侵入时表现出更强的

局部炎症特征［２１２３］。

临床应用价值体现在通过常规超声检查与菌群测

序结合，能够更全面地评价沙门氏菌肠炎患儿的病情。

高分辨率超声可窥见肠壁结构及淋巴结病理改变，益

生菌和潜在致病菌的丰度数据则为疾病严重程度和干

预时机的判断提供了新的维度。这样能够在不增加侵

入性检查的情况下获得辅助诊断信息，并且有助于针

对性地开展益生菌或其他微生态调节策略。已有学者

提出以双歧杆菌或乳酸杆菌为主的干预方式能够缩短

腹泻持续时间或缓解炎症指标升高［２４２６］，此类结论与

本研究发现的临床指标负相关结果相呼应。

本研究为回顾性研究，数据来源于病历和既往保

存的样本，因此可能存在信息偏倚和回忆偏倚。此外，

由于数据完整性可能受限，某些关键变量（如生活方

式、饮食习惯等）未能纳入分析。未来仍需设计前瞻性

队列研究，以进一步验证本研究的结论。
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ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｗｉｔｈａｇｅａｎｄｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓｗｉｔｈｇｕｔｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎｉｎ

ｒａｔｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０２２，１７（３）：ｅ０２６５４３０．

［２３］　陈静．基于调控肠道微环境的口服水凝胶系统治疗沙门氏菌性

肠炎的研究［Ｄ］．河南：郑州大学，２０２３．

［２４］　ＨｏｄｚｈｅｖＶ，ＤｚｈａｍｂａｚｏｖＫ，ＳａｐｕｎｄｚｉｅｖＮ，ｅｔａｌ．Ｈｉｇｈｄｏｓｅ

ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｍｉｘｏｆ犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊ｓｐｐ．，犅犻犳犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿 ｓｐｐ．，

犅犪犮犻犾犾狌狊犮狅犪犵狌犾犪狀狊，ａｎｄ犛犪犮犮犺犪狉狅犿狔犮犲狊犫狅狌犾犪狉犱犻犻ｔｏｐｒｅｖｅｎｔ

ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｄｉａｒｒｈｅａ ｉｎ ａｄｕｌｔｓ：Ａ ｍｕｌｔｉｃｅｎｔｅｒ，

ｒａｎｄｏｍｉｚｅｄ，ｄｏｕｂｌｅｂｌｉｎｄ，ｐｌａｃｅｂｏｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄＴｒｉａｌ（ＳＰＡＡＤＡ）

［Ｊ］．ＯｐｅｎＦｏｒｕｍＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，２０２４，１１（１１）：ｏｆａｅ６１５．

［２５］　ＭｅｇｏＭ，ＤａｎｉｓＲ，ＣｈｏｖａｎｅｃＪ，ｅｔａｌ．Ｒａｎｄｏｍｉｚｅｄｄｏｕｂｌｅｂｌｉｎｄ，

ｐｌａｃｅｂｏｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄｍｕｌｔｉｃｅｎｔｅｒｐｈａｓｅＩＩＩｓｔｕｄｙｏｆｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎｏｆ

ｉｒｉｎｏｔｅｃａｎｉｎｄｕｃｅｄｄｉａｒｒｈｅａｂｙａｐｒｏｂｉｏｔｉｃｍｉｘｔｕｒｅｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ

犅犻犳犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿ＢＢ１２（Ｒ）犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊狉犺犪犿狀狅狊狌狊ＬＧＧ（Ｒ）

ｉｎｃｏｌｏｒｅｃｔａｌｃａｎｃｅｒｐａｔｉｅｎｔｓ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＯｎｃｏｌ，２０２３，１３（１）：

１１６８６５４．

［２６］　ＣｈｏｉＹＪ，ＳｈｉｎＳＨ，Ｓｈｉｎ ＨＳ．Ｉｍｍｕｎｏｍｏｄｕｌａｔｏｒｙｅｆｆｅｃｔｓｏｆ

犅犻犳犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿ｓｐｐ．ａｎｄｕｓｅｏｆ犅犻犳犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿 ｂｒｅｖｅａｎｄ

犅犻犳犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿犾狅狀犵狌犿ｏｎａｃｕｔｅｄｉａｒｒｈｅａｉｎｃｈｉｌｄｒｅｎ［Ｊ］．Ｊ

ＭｉｃｒｏｂｉｏｌＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌ，２０２２，３２（９）：１１８６１１９４．
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［８］　ＮｉｖｅｄｉｔａＧ，ＪａｙａＧ．ＥｐｓｔｅｉｎＢａｒｒｖｉｒｕｓｌａｔｅｎｔａｎｔｉｇｅｎｓＥＢＮＡ３Ｃ

ａｎｄＥＢＮＡ１ ｍｏｄｕｌａｔｅｅｐｉｔｈｅｌｉａｌｔｏｍｅｓｅｎｃｈｙｍａｌｔｒａｎｓｉｔｉｏｎｏｆ

ｃａｎｃｅｒｃｅｌｌｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｔｕｍｏｒｍｅｔａｓｔａｓｉｓ［Ｊ］．ＴｕｍｏｒＢｉｏｌ，

２０１５，３６（４）：３０５１３０６０．

［９］　ＮｏｈＫＷ，ＰａｒｋＪ，ＫａｎｇＭＳ．ＴａｒｇｅｔｅｄｄｉｓｒｕｐｔｉｏｎｏｆＥＢＮＡ１ｉｎ

ＥＢＶｉｎｆｅｃｔｅｄｃｅｌｌｓａｔｔｅｎｕａｔｅｄｃｅｌｌｇｒｏｗｔｈ［Ｊ］．ＢＭＢＲｅｐ，２０１６，４９

（４）：２２６２３１．

［１０］　ＥｓｃａｌａｎｔｅＧＭ，ＭｕｔｓｖｕｎｇｕｍａＬＺ，Ｍｕｎｉｒａｊｕ Ｍ，ｅｔａｌ．Ｆｏｕｒ

ｄｅｃａｄｅｓｏｆｐｒｏｐｈｙｌａｃｔｉｃＥＢＶ ｖａｃｃｉｎｅｒｅｓｅａｒｃｈ：Ａｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ

ｒｅｖｉｅｗａｎｄｈｉｓｔｏｒｉｃａｌｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＩｍｍｕｎｏｌ，２０２２，１３：

８６７９１８．

［１１］　ＣｕｉＸ，ＳｎａｐｐｅｒＣＭ．ＥｐｓｔｅｉｎＢａｒｒｖｉｒｕｓ：Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆｖａｃｃｉｎｅｓ

ａｎｄｉｍｍｕｎｅｃｅｌｌｔｈｅｒａｐｙｆｏｒｅｂｖａｓｓｏｃｉａｔｅｄｄｉｓｅａｓｅｓ［Ｊ］．Ｆｒｏｎｔ

Ｉｍｍｕｎｏｌ，２０２１，１２：７３４４７１．

［１２］　 Ｔａｒａｃｈａ Ａ，Ｋｏｔａｒｂａ Ｇ，Ｗｉｌａｎｏｗｓｋｉ Ｔ． Ｍｅｔｏｄｙ ａｎａｌｉｚｙ

ｆｏｓｆｏｒｙｌａｃｊｉｂｉａｌｅｋ［Ｊ］．ＰｏｓｔｅｐｙＢｉｏｃｈｅｍ，２０１７，６３（２）：１３７１４２．

［１３］　唐艳红，刘鹏琴，代国知．ＥＢ病毒致病机制研究进展［Ｊ］．病毒学

报，２０１９，３５（２）：３３１３３６．

［１４］　闫静静，迟晓妍，卢佳琪，等．ＳＡＲＳＣｏＶ２结构蛋白Ｓ和Ｎ的生

物信息学比较分析及应用研究［Ｊ］．中国病原生物学杂志，

２０２３，１８（４）：３７７３８４．

［１５］　ＳｕｎＣ，ＫａｎｇＹＦ，ＦａｎｇＸＹ，ｅｔａｌ．ＡｇＢｎａｎｏｐａｒｔｉｃｌｅｖａｃｃｉｎｅｅｌｉｃｉｔｓ

ａｐｒｏｔｅｃｔｉｖｅｎｅｕｔｒａｌｉｚｉｎｇａｎｔｉｂｏｄｙｒｅｓｐｏｎｓｅａｇａｉｎｓｔＥＢＶ［Ｊ］．

ＣｅｌｌＨｏｓｔＭｉｃｒｏｂｅ，２０２３，３１（１１）：１８８２１８９７．
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