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摘  要 

目的：研究抑郁状态下不同心力衰竭程度患者肠道菌群分布特征，探究其差异及寻找潜在菌群及治疗方

案。方法：随机选取2023年1月至2025年1月巴彦淖尔市医院收治的心力衰竭患者，依据病人健康9项筛

查(patienthealthquestionnaire-9, PHQ-9)对HF患者进行抑郁症状评估，选取心衰合并抑郁状态的患者

60例，按照射血分数 < 35% (Q组25例)，≥35% (W组35例)；统计分析两组肠道菌群分布状态。结果：

按照GEN分类排名前10位的分别是：Enterococcus、Escherichia-Shigella、Bacteroides、Streptococcus、
Ligilactobacillus、Agathobacter、Bifidobacterium、Akkermansia、Faecalibacterium、Blautia；火山

图中提示下调代谢物：Faecalibacterium；上调代谢物：Eggerthella、Dielma、UBA1819。结论：本研

究发现抑郁合并不同程度心力衰竭的肠道菌群有异质性，Faecalibacterium、Eggerthella改变与短链脂

肪酸、胆汁酸代谢相关，心衰病人早期给予肠道菌群调节，延缓疾病进程。 
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Abstract 
Objective: Study the distribution characteristics of gut microbiota in patients with different degrees 
of heart failure under depression, explore their differences, and search for potential microbiota and 
treatment plans. Method: Patients with HF admitted to Bayannur Hospital from January 2023 to Jan-
uary 2025 were randomly selected, and their depressive symptoms were assessed using the 9-item 
Patient Health Questionnaire (PHQ-9). A total of 60 patients with HF and depression were included 
and divided into two groups based on ejection fraction (EF): Group Q (EF < 35%, 25 cases) and Group 
W (EF ≥ 35%, 35 cases). The distribution of gut microbiota was statistically analyzed between these 
two groups. Result: The top 10 rankings according to GEN classification are: Enterococcus, Escherichia-
Shigella, Bacteroides, Streptococcus, Ligilactobacillus, Agathobacter, Bifidobacterium, Akkermansia, 
Faecalibacterium, and Blautia. The volcano plot indicated that Faecalibacterium was downregulated, 
while Eggerthella, Dielma, and UBA1819 were upregulated. Conclusion: This study found heterogene-
ity in the gut microbiota of patients with depression and varying degrees of heart failure. The changes 
in Faecalibacterium and Eggerthella were associated with short-chain fatty acid and bile acid metab-
olism, suggesting that early modulation of gut microbiota in patients with HF may help delay disease 
progression. 
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1. 引言 

心力衰竭(Heart failure, HF)是各种心血管疾病的终末期疾病，心衰患者的 5 年生存率仅为 45% [1]。
心力衰竭中抑郁发病率明显高于没有心力衰竭人群，发病率在 31.0%至 77.5%之间，由于 HF 的严重程度

增加，抑郁症的发病率增加[2]；抑郁症会增加心脏病的发病率和死亡率[3] [4]，以及其发病机制不清楚。

近年来，多项研究表明肠道微生物及其代谢产物通过肠–心或肠–脑轴参与心血管疾病或精神疾病的发

生发展[5]。本研究分析不同心力衰竭程度合并抑郁状态的肠道菌群分布状态，提出通过调节肠道菌群来

治疗心力衰竭合并抑郁状态的新思路。 

2. 资料与方法 

2.1. 研究对象 

取 2024 年 1 月至 2025 年 1 月巴彦淖尔市医院 60 例心力衰竭合并抑郁患者作为研究对象，所有参与

者(或其直系亲属)均签署知情同意书。根据射血分数分为轻度心力衰竭(Q 组 25 例)和重度心力衰竭(W 组

35 例)。两组一般资料差异无统计学意义(P > 0.05)。见表 1。 

2.2. 纳入标准 

(1) 符合 2023 年 ESC 心力衰竭诊断指南标准[6]，即同时合并以下情况中的至少一项：存在心功能异

常致肺循环或体循环游血的客观依据，包括影像学检查(如胸片、超声心动图、心脏磁共振等)、血流动力
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学监测(如中心静脉导管、肺动脉漂浮导管)等；NYHA 分级为Ⅱ-Ⅳ级；年龄 18 岁至 80 岁。排除标准：

(1) 合并严重脑血管疾病。(2) 糖尿病、恶性肿瘤、凝血功能障碍、肝肾功能不全。(3) 消化道手术史及器

质性病变，近期(1 个月以内)患有炎症性肠病等。(4) 1 个月以内使用任何影响肠道菌群及血脂的药物。(5) 
存在精神和沟通障碍。 

HF 患者采用 PHQ-9 抑郁自评量表评估是否伴随抑郁症状。PHQ-9 是国际公认的筛查抑郁症状的有

效工具之一[7]，包含 9 个项目，具有较高的灵敏度及特异度。本研宄按照欧洲心脏学会推荐，将抑郁症

状定义为：PHQ-9 最终评分 ≥ 5 分。 

2.3. 粪便样本及检测处理 

在排便后立即用无菌粪便收集管收集新鲜粪便标本，用无菌勺挖取粪便内部没有接触空气和地面的

部分 1 满勺，尽量避免被尿液和周围细菌污染，迅速放置于−80℃低温冰箱中保存备用，送诺和致源公司

进行 16SrDNA 检测。 

2.4. 统计学方法 

使用 SPSS24.0 统计软件对本研究中的数据进行统计分析，对样本进行带 QQ 图观察符合正态分布，

计量资料以 x ± s 来表示，两组间比较采用独立样本 t 检验，制图使用诺和致源云平台软件。 

3. 结果 

(1) 两组患者一般临床资料比较：不同时射血分数下两组患者在在年龄、肌酐、身高、体重 BMI 方
面没有差异(P > 0.05，表 1)。 

(2) 两组患者按照GEN水平的位列前 10的菌群分布状态Enterococcus (肠球菌)、Escherichia-Shigella、
Bacteroides、Streptococcus、Ligilactobacillus、Agathobacter、Bifidobacterium、Akkermansia、Faecalibacterium、

Blautia；Bacteroides、Blautia、Faecalibacterium 在 W 组较 Q 组减少(图 1)。 
(3) 两组在组间有差异，Q 组组内较聚集，W 组较离散(见图 2)。 
(4) 火山图中提示下调代谢物：Faecalibacterium；上调代谢物：Eggerthella、Dielma、UBA1819 (见

图 3)。 
 

Table 1. Comparison of the same materials used in the two groups 
表 1. 两组一般资料比较 

 Q (n = 24) W (n = 36) t P 

射血分数(%) 37.33 ± 1.167 29.06 ± 3.928 10.009 0 

年龄(岁) 68.83 ± 12.713 66.69 ± 13.763 10.009 0.539 

肌酐(umol/l) 88.23 ± 18.014 92.22 ± 25.609 −0.382 0.163 

身高(cm) 162.83 ± 26.171 168.17 ± 7.197 −1.163 0.169 

体重(kg) 72.1254 ± 21.8678 66.056 ± 12.8579 1.354 0.327 

BMI (kg/m2) 24.0104 ± 4.12393 23.255 ± 3.91877 0.716 0.327 

4. 讨论 

人类肠道是一个动态的、复杂的微生态系统，包含数百种细菌，数量约为 1 × 1014个[8]。正常的肠道

菌群主要由 6 门类细菌组成，即拟杆菌门、厚壁菌门、变形菌门、放线菌门、梭杆菌门和疣微菌门[9]。
在不同个体中，这些菌群的结构和比例并不相同，而这种多样性主要受宿主因素(遗传差异、年龄与性别) 
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Figure 1. The two groups of patients were ranked first according to their level 
图 1. 两组患者按照 GEN 水平的位列前 10 的菌群分布状态 

 

 
Figure 2. Comparison between groups 
图 2. 组间对比 
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Figure 3. Volcano map 
图 3. 火山图 
 

 
Figure 4. Abundance comparison 
图 4. 丰度对比 

 
与环境因素(生活方式、饮食与抗生素的使用)影响。心衰患者体内血液再分配可造成肠道通透性增加及肠

上皮屏障功能受损，导致肠道菌群丰度改变，代谢产物及内毒素等释放入血[10]。 
大脑可以通过改变胃肠道蠕动、肠道屏障通透性以及活性物质的释放等来影响肠道菌群。反过来，

肠道菌群通过分泌活性代谢物来影响大脑，被称为肠–脑互动[5]。肠道菌群作为肠脑轴的关键组成部分，
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发挥着重要的作用。近年来，有大量研究支持了肠道菌群通过肠脑轴参与抑郁症发生发展过程这一观

点，肠脑轴的功能障碍是抑郁症的主要病理基础。Liu S 等[11]发现将抑郁症及健康人群的粪便菌群移

植入无菌大鼠体内，接受抑郁症供体的大鼠表现出明显的抑郁样行为，而接受健康供体的大鼠未出现

抑郁样行为。 
CHF 的发展往往伴随着肠道菌群[12]中病原体的富集。与健康个体相比，CHF 患者有更多的定殖致

病菌，包括弯曲杆菌、沙门氏菌、志贺氏大肠杆菌、小肠结肠炎耶尔森菌和念珠菌种。与轻度心衰患者

相比，中度至重度心衰患者中含有念珠菌、弯曲杆菌和志贺氏菌[13]较多。一项随机三盲临床试验显示，

双歧杆菌显著降低血清低密度脂蛋白水平，这可能与通过多种途径(抗氧化代谢物的产生、MAPK 等途径)
增加总抗氧化能力有关[14]。 

Faecalibacterium 是健康成人肠道中最丰富的微生物之一，对宿主的生理和健康起着至关重要的作用。

它通过调节炎症和免疫反应，维持肠道的稳态，并展现出抗炎和抗肿瘤的效果，同时影响宿主肠道菌群

的组成。它是主要丁酸盐生产者之一。丁酸盐在肠道生理学和宿主健康中起着至关重要的作用。丁酸盐

是结肠细胞的主要能量来源之一，能够保持肠道内壁的完整性，防止病原体通过肠道进入人体，丁酸盐

可以通过抑制 NF-κB 转录因子激活、上调 PPARγ 和抑制干扰素 γ 来减轻肠黏膜炎症。Faecalibacterium
的丰度变化对宿主疾病状态高度敏感，预计将成为诊断宿主某些疾病的一个潜在生物标志物[15]。越来越

多的证据表明，Faecalibacterium 与多种疾病有关，例如克罗恩病、溃疡性结肠炎、结直肠癌、肥胖和糖

尿病[16]。本研究中 Faecalibacterium 下调，意味着随着心力衰竭程度加重，炎症介质增多。Eggerthella
在患有 MDD 的患者中富集，这些细菌通过激活 Th17 细胞[17]引起肠道炎症，表明 Th17/Treg 细胞失衡

介导了肠道微生物群失调与抑郁之间的关系。有趣的是，除了抑郁之外，Eggerthella 也被发现在其他精

神障碍患者中富集，如双相情感障碍、精神分裂症和精神病。Eggerthella 编码了一种甲酰四氢叶酸合成

酶基因，这表明 Eggerthella 可能具有产乙酸的潜力[18]。3-羟基苯乙酸能够改善心肌梗死后的心功能，降

低心脏纤维化，抑制心肌肥厚，从而改善心力衰竭。Eggerthella 浓度升高(图 4)有助于区别不同心力衰竭

患者的程度。 
抑郁与心力衰竭两种疾病本身就有共同的发病机制，本研究发现了抑郁合并心力衰竭患者中随着心

力衰竭程度不同，有不同的肠道菌群分布状态，针对这一现象，尽早的服用调整肠道菌群药物可以有效

地延缓抑郁合并心力衰竭患者的发病进程。 
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