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摘  要 

目的：比较不同时期精神分裂症患者的血浆脂多糖水平和肠道菌群特征的变化及其相关性，探索肠道菌

群的改变在精神分裂症患者疾病进展中的潜在机制。方法：纳入不同时期的精神分裂症患者(急性期19
例、缓解期22例)，收集受试者的一般资料，采集受试者血浆和粪便样本，检测其血浆中的脂多糖水平，

采用16S rRNA基因高通量测序分析其肠道菌群特征，并探究精神分裂症患者的肠道菌群与血浆脂多糖水

平的相关性。结果：不同时期精神分裂症患者的血浆脂多糖水平均高于健康对照组(P < 0.05)，但急性组

与缓解组间血浆LPS水平无显著差异(P = 0.263)。精神分裂症患者急性组的肠道菌群Alpha多样性Chao1、
Ace、Shannon指数高于缓解组(P < 0.05)，不同时期精神分裂症患者的肠道菌群Beta多样性差异不存在

统计学意义(P > 0.05)；精神分裂症急性组和缓解组肠道菌群物种组成不同；与缓解组相比，精神分裂症

急性组的拟杆菌门(p_Bacteroidota)、拟杆菌纲(c_Bacteroidia)、拟杆菌目(o_Bacteroidales)相对丰度较

高(P < 0.05)。急性组血浆脂多糖水平与拟杆菌门(p_Bacteroidota)、拟杆菌纲(c_Bacteroidia)、拟杆菌

目(o_Bacteroidales)、酸杆菌门(Acidobacteriota)、冷杆菌属(Psychrobacter)呈正相关(P < 0.05)；缓

解组血浆脂多糖水平与拟杆菌门(p_Bacteroidota)、拟杆菌纲(c_Bacteroidia)呈正相关(P < 0.05)。结论：

血浆脂多糖水平升高及肠道菌群多样性、组成的改变是精神分裂症患者的重要生物学特征，且不同疾病

时期的肠道菌群与血浆脂多糖的关联存在差异，这为进一步探索肠道菌群通过调控LPS相关炎症通路参

与SCZ疾病进展的机制提供了实验依据。 
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Abstract 
Objective: To compare the changes in plasma lipopolysaccharide (LPS) levels and gut microbiota 
characteristics as well as their correlations among patients with schizophrenia at different stages, 
and to explore the potential mechanism of gut microbiota alterations in the progression of schizo-
phrenia. Methods: Patients with schizophrenia at different stages (19 in the acute phase and 22 in 
the remission phase) were enrolled. General information of the subjects was collected, and their 
plasma and fecal samples were obtained. Plasma LPS levels were detected, and 16S rRNA gene high-
throughput sequencing was used to analyze the characteristics of gut microbiota. Additionally, the 
correlation between gut microbiota and plasma LPS levels in patients with schizophrenia was ex-
plored. Results: Plasma LPS levels in patients with schizophrenia at different stages were signifi-
cantly higher than those in the healthy control group (P < 0.05), but there was no significant differ-
ence in plasma LPS levels between the acute phase group and the remission phase group (P = 0.263). 
The Alpha diversity indices (Chao1, Ace, and Shannon) of gut microbiota in the acute phase group 
were higher than those in the remission phase group (P < 0.05), there was no statistically significant 
difference in gut microbiota Beta diversity among patients with schizophrenia at different phases 
(P > 0.05); there were differences in the species composition of gut microbiota between the acute 
phase group and the remission phase group; compared with the remission phase group, the acute 
phase group had a higher relative abundance of p_Bacteroidota, c_Bacteroidia, and o_Bacteroidales 
(P < 0.05). In the acute phase group, plasma LPS levels were positively correlated with p_Bacteroidota, 
c_Bacteroidia, o_Bacteroidales, Acidobacteriota, and Psychrobacter (P < 0.05); in the remission phase 
group, plasma LPS levels were positively correlated with p_Bacteroidota and c_Bacteroidia (P < 0.05). 
Conclusion: Elevated plasma LPS levels and changes in gut microbiota diversity and composition are 
important biological characteristics of patients with schizophrenia, and there are differences in the 
association between gut microbiota and plasma LPS at different disease stages. This provides experi-
mental evidence for further exploring the mechanism by which gut microbiota is involved in the pro-
gression of SCZ through regulating LPS-related inflammatory pathways. 
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1. 引言 

精神分裂症(schizophrenia)是一种严重的精神障碍，在我国精神类住院患者中约 50%被诊断，精神分

裂症严重损害患者的日常生活和社会交往[1]。但其病因及发病机制尚未完全阐明，临床缺乏特异性生物

标志物与靶向干预手段。自 2008 年“肠–脑轴”概念提出后，基于大脑与胃肠道的双向信号调节通路及

细菌的关键作用成为了研究热点，最终形成了“微生物–肠–脑轴”的理论，将肠道菌群稳态与中枢神

经功能紧密关联[2]。国内外研究表明，精神分裂症患者存在典型的肠道菌群失调特征，改变肠道菌群的
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结构可影响中枢神经系统，由此改善精神类疾病症状[3]。随着对肠道菌群与精神类疾病的研究逐渐深入，

肠道代谢物也逐渐进入到了研究人员的视线内，肠道代谢物如脂多糖(lipopolysaccharide, LPS)等被认为可

能是“微生物–肠道–脑轴”的关键介质[4]。LPS 是一种由革兰氏阴性肠杆菌产生的肠道菌群代谢物，

它可通过激活小胶质细胞引发炎症，导致血脑屏障的损伤，引发一系列的精神障碍[5]。已有多项研究结

果显示，抑郁症、阿尔兹海默症以及精神分裂症等一系列精神类疾病患者中 LPS 的水平出现异常，提示

LPS 与精神类疾病的发生发展有着重要关系[6]-[9]。其与肠道菌群的关联是否随疾病进展呈现动态变化，

尚未得到系统验证。 
现有研究虽已初步证实肠道菌群与精神分裂症的关联性，但仍存在明显局限：多数研究聚焦于患者

与健康人群的静态对比，忽略了疾病进展中肠道菌群及炎症介质的动态演变特征；同时，针对不同疾病

时期肠道菌群与血浆 LPS 水平的特异性关联及关键菌群筛选的研究较为匮乏，需要更多的研究来准确阐

明肠道菌群与精神分裂症发生、发展的关系。本研究拟通过纳入不同时期精神分裂症患者，采用 16S rRNA
基因高通量测序与酶联免疫吸附实验(enzyme-linked immunosorbent assay, ELISA)，系统分析不同疾病时

期患者的肠道菌群特征及血浆 LPS 水平变化，并探讨二者之间的相关性，旨在为揭示肠道菌群调控精神

分裂症疾病进展的潜在机制提供理论依据。 

2. 材料与方法 

2.1. 研究对象 

纳入 2023 年 1 月~2023 年 12 月云南省传染病医院精神科精神分裂症住院患者作为研究组，其中急

性组 19 例，缓解组 22 例，同时选取 22 例健康体检者作为对照组，所有参与者均签署了知情同意书。精

神分裂症纳入标准：① 患者及其家属知情并签署知情同意书；② 年龄 20~65 岁，符合《ICD-10 精神与

行为障碍分类》精神分裂症诊断标准[10]；③ 住院治疗；④ 精神科主治及以上的医师进行阳性与阴性症

状量表(positive and negative syndrome, PANSS)的评定[11]，再根据 PANSS 量表结果进行分组，PANSS 评

分 ≥ 60 分归为急性组，PANSS 评分 < 60 分归为缓解组。排除标准：① 患有感染性疾病、自身免疫性

疾病；② 患炎症性肠病、胃炎、肠易激综合征、结肠癌；③ 近 1 个月内采用抗生素、益生菌剂、糖皮

质激素治疗；④ 其他精神障碍、颅脑外伤；⑤ 对酒精、药物成瘾。本研究经云南省传染病医院(即昆明

医科大学附属传染病医院)伦理委员会批准(批号：科 2022016)。 

2.2. 研究方法 

2.2.1. 一般资料收集 
收集患者组与对照组的一般临床资料，包括年龄、性别、家族史、PANSS 评分。 

2.2.2. 样本采集 
入组当天使用无热原真空采血管采集患者静脉血，3000 r/min 离心 10 min 后收集血浆，并置于−80℃

以下保存。在入组一周内收集参与者的新鲜粪便，置于无菌冻存管中，并在 1 小时内放置−80℃。 

2.2.3. LPS 检测 
采用人脂多糖 ELISA 检测试剂盒检测血浆 LPS 水平。 

2.2.4. 肠道菌群分析 
基因组 DNA 用 Omega Bio-Tek 粪便 DNA 试剂盒提取。以细菌 16S rRNA 基因 V3~V4 区为目标，用

引物 338F 和 806R 进行 PCR 扩增；构建文库后通过 Illumina NovaSeq 6000 平台双末端测序，原始序列

经 Trimmomatic v0.33 过滤、cutadapt 1.9.1 去引物得 Clean Reads；用 QIIME2 2020.6 的 DADA2 算法去
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噪、拼接及去嵌合体，获取有效序列并生成扩增子序列变异体(amplicon sequence variants, ASVs)。基于

Silva v.138 数据库，通过朴素贝叶斯分类器注释 ASVs，统计门至种水平群落组成，用 QIIME 生成丰度

表，R 语言绘制群落结构图。Alpha 多样性指数用 QIIME2 计算，R 语言绘制箱线图，Student t 检验组间

差异；Beta 多样性分析经 QIIME 完成，R 语言绘制 PCoA 图。差异物种分析采用线性判别分析(line dis-
criminant analysis, (LDA) effect size, LEfSe)方法：经非参数 Kruskal-Wallis 和秩检验筛选差异类群，线性

判别分析(linear discriminant analysis, LDA)效应量评估其影响。 

2.3. 统计学处理 

所有统计分析均以检验水准 α = 0.05 为判断标准，P < 0.05 为差异有统计学意义。符合正态分布的计

量数据用 X  ± S 来表示，若不符合正态分布的计量资料用 M (P25, P75)来表示。多组计数资料比较：采

用 Pearson 卡方检验分析组间分布差异。多组计量资料比较：先通过正态性及方差齐性检验判断数据是否

满足参数检验条件；若满足，采用单因素方差分析。两组间计量资料比较：方差齐且正态分布的数据比

较采用两独立样本 t 检验。 
上述分析均通过 SPSS 23.0 完成。 
相关性分析：符合正态分布的变量采用 Pearson 相关分析，非正态分布或等级资料采用 Spearman 相

关分析。针对急性期、缓解期患者的血浆 LPS 水平与核心菌群相对丰度，采用 R 软件(v4.2.1)及 ggplot2
包(v3.4.4)进行 Spearman 相关性分析，计算相关系数(rs)，双侧检验 P 值经 Bonferroni 校正(校正后 P < 0.05
为显著)，并绘制相关性热图。 

3. 结果 

3.1. 一般资料比较 

本研究共纳入精神分裂症患者急性组 19 例，缓解组 22 例，健康人群组 22 例，性别、年龄、家族史

在三组间差异均无统计学意义(P > 0.05)，精神分裂症患者急性组的 PANSS 总分高于缓解组，差异有统计

学意义(P < 0.01)，见表 1。 
 

Table 1. Comparison of general data among patients with schizophrenia at different stages 
表 1. 不同时期精神分裂症患者的一般资料比较 

组别 例

数 
性别[n, (%)] 年龄( X  ± S，岁) 家族史[n, (%)] PANSS 总

分( X  ± S) 男 女 37.4 ± 7.68 无 有 

急性组 19 12 (63.2%) 7 (36.8%) 45.68 ± 13.90 19 (94.7%) 1 (5.3%) 71.05 ± 8.02 

缓解组 22 12 (54.5%) 10 (45.5%) 53.36 ± 10.14 22 (100%) 0 (0%) 49.00 ± 2.10 

健康人群组 22 7 (31.8%) 15 (68.2%) 46.36 ± 5.05 22 (100%) 0 (0%) - 

检验统计量值  χ2 = 4.392 F = 3.177 χ2 = 2.353 t = 12.678 

P 值  0.111 0.055 0.308 <0.01 

3.2. 不同时期精神分裂症患者及健康对照人群的血浆 LPS 水平比较(M (P25, P75)) 

不同时期精神分裂症患者的血浆 LPS 水平[急性组 29.82 (28.18, 32.40)，缓解组 29.36 (27.22, 31.21)]
均高于健康人群组[19.90 (18.26, 21.48)]，差异具有统计学意义(P < 0.05)。但精神分裂症患者急性组和缓

解组的血浆 LPS 水平差异无统计学意义(P = 0.263)，结果详见图 1。 
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注：图中展示精神分裂症急性组、缓解组及健康对照组的血浆 LPS 水平分布；箱体代表四分位数

间距(P25~P75)，箱体中线代表中位数(M)，散点为各研究对象的 LPS 实测值；组间统计学差异通

过星号标注：***表示 P < 0.001，****表示 P < 0.0001，未标*表示 P > 0.05。 

Figure 1. Plasma LPS levels in patients with schizophrenia at different stages and healthy control group 
图 1. 不同时期精神分裂症患者及健康对照人群的血浆 LPS 水平 

3.3. 不同时期精神分裂症患者的肠道菌群多样性分析 

 
注：横坐标为分组名称，A 组为精神分裂症缓解组，B 组为精神分裂症急性组；纵坐标为相应 alpha
多样性指数的值。箱线图中，各符号含义如下：箱的上下端线：上下四分位数(Interquartile range, IQR)；
中位线：中位数；上下边缘：最大最小内围值(1.5 倍的 IQR)；在上下边缘的外部的点：表示异常值。

柱子间的连线上的数字为 T 检验的 P 值(若 P 值 > 0.05 则默认不显示 P 值)。 

Figure 2. Differential analysis of Alpha diversity indices in patients with schizophrenia at different stages 
图 2. 不同时期精神分裂症患者 Alpha 多样性指数差异分析 
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精神分裂症急性组和缓解组分别筛选出 2,303,622 条有效序列和 2,131,755 条有效序列。两组样本共

包含 59,781 个操作分类单元(operational taxonomic unit, OTU)，涵盖 2 个门、45 个纲、124 个目、838 个

科、2252 个属及 5174 个种。本研究采用：Chao1、Ace、Shannon、Simpson、PD_whole_tree 指数衡量样

本 Alpha 多样性，以此来评估样本的物种丰富度和多样性。如图 2(A)~(C)所示，精神分裂症急性组 Ace
指数(t = 2.174, P = 0.038)、Chao1 指数(t = 2.176, P = 0.038)、Shannon 指数(t = 2.440, P = 0.023)显著高于缓

解组，差异具有统计学意义(P < 0.05)。Simpson 指数(详见图 2(D))、PD_whole_tree 指数(详见图 2(E))两组

间差异无统计学意义(P > 0.05)。基于加权 UniFrac 指标的主坐标分析法(principal coordinates analysis, PCoA)
分析不同时期精神分裂症患者的肠道菌群 Beta 多样性，差异无统计学意义(P > 0.05)，结果详见图 3。 

 

 
注：图中每个点代表一个样品；不同颜色代表不同分组；椭圆形圈表示其为 95%置信椭圆(即该样本组假如有 100 个

样本会有 95 个落在其中)。横坐标表示第一主成分，百分比则表示第一主成分对样品差异的贡献值；纵坐标表示第

二主成分，百分比表示第二主成分对样品差异的贡献值。A 组为精神分裂症急性组，B 组为精神分裂症缓解组。 

Figure 3. Principal coordinates analysis (PCoA) based on the weighted UniFrac metric in patients with schizophrenia at dif-
ferent stages 
图 3. 不同时期精神分裂症患者基于加权 UniFrac 指标的(principal coordinates analysis, PCoA)主坐标分析 

3.4. 不同时期精神分裂症患者的肠道菌群组成及物种差异分析 

通过对菌群组成分析，如图 4(A)所示，在门水平上，精神分裂症急性组菌群的相对丰度占比前五的

菌群依次为厚壁菌门(Firmicutes, 52.82%)、变形菌门(Proteobacteria, 14.10%)、放线菌门(Actinobacteriota, 
15.44%)、拟杆菌门(Bacteroidota, 10.77%)、酸杆菌门(Acidobacteriota, 00.90%)。而缓解组为厚壁菌门

(52.81%)、变形菌门(21.05%)、放线菌门(13.63%)、拟杆菌门(6.93%)、疣微菌门(Verrucomicrobiota, 2.37%)。
如图 4(B)所示，在属水平上，急性组菌群的相对丰度占比前五的菌依次为布劳特氏菌属(Blautia, 8.89%)、
小粒菌属(Subdoligranulum, 6.25%)、双歧杆菌属(Bifidobacterium, 5.91%)、链球菌属(Streptococcus, 5.16%)、
冷杆菌属(Psychrobacter, 4.74%)。缓解组中依次是冷杆菌属(Psychrobacter, 13.10%)、布劳特氏菌属(Blautia, 
10.18%)、双歧杆菌属(Bifidobacterium, 5.93%)、小粒菌属(Subdoligranulum, 4.78%)、链球菌属(Streptococcus, 
4.17%)。 
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注：横坐标表示分组，A 组为精神分裂症缓解组，B 组为精神分裂症急性组；纵坐标表示物种相对丰度百分比。 

Figure 4. Distribution of gut microbiota at the phylum level (A) and genus level (B) in patients with schizophrenia at different 
stages 
图 4. 不同时期精神分裂症患者的肠道菌群门水平(A)和属水平(B)分布 

 
对精神分裂症急性期与缓解期样品开展线性判别分析(line discriminant analysis, (LDA) effect size, 

LEfSe)，以统计检验 P < 0.05 且线性判别分析(linear discriminant analysis, LDA)效应量 ≥ 2.0 为筛选标准，

发现在分类学层面上，拟杆菌门(p_Bacteroidota, P = 0.03, LDA = 4.34)、拟杆菌纲(c_Bacteroidia, P = 0.03, 
LDA = 4.34)、拟杆菌目(o_Bacteroidales, P = 0.015, LDA = 4.37)这 3 个分类水平的类群在精神分裂症急性

组(A 组)中均呈现出显著富集的特征，结果详见图 5。 
 

 
注：纵坐标为组间具有显著差异的分类单元，横坐标则以条形图直观地展示各分类单元的 LDA 分析对数得分值。分

类单元按照得分值大小进行排序，长度越长表明该分类单元的差异越显著，条形图的颜色表示了该分类单元对应丰

度较高的样本分组。A 为精神分裂症急性组。 

Figure 5. Comparison of differential microbiota between the two groups of patients with schizophrenia at different stages 
图 5. 不同时期精神分裂症患者组间差异菌群比较 

3.5. 不同时期精神分裂症患者肠道菌群与血浆 LPS 水平的相关性分析 

采用 Spearman 相关分析发现，精神分裂症急性组患者的血浆 LPS 水平与差异菌群拟杆菌门

(p_Bacteroidota, r = 0.679, P < 0.05)、拟杆菌纲(c_Bacteroidia, r = 0.679, P < 0.05)、拟杆菌目(c_Bacteroidia, 
r = 0.725, P < 0.05)呈正相关，与菌群相对丰度占比前五中的酸杆菌门(Acidobacteriota, r = 0.623, P < 0.05)、
冷杆菌属(Psychrobacter, r = 0.537, P < 0.05)呈正相关。精神分裂症缓解组患者的血浆 LPS 水平与差异菌群
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拟杆菌门(p_Bacteroidota, r = 0.563, P < 0.05)、拟杆菌纲(c_Bacteroidia, r = 0.563, P < 0.05)呈正相关，结果

详见图 6。 
 

 
注：采用 Spearman 相关性热图展示了不同时期精神分裂症患者血浆 LPS 水平与不同时期精神分裂症患者组间差异

菌群、在门和属水平相对丰度占比前五的菌群之间的相关性。*代表差异具有统计学意义(P < 0.05)。 

Figure 6. Correlation analysis between gut microbiota and plasma LPS levels in patients with schizophrenia at different stages 
图 6. 不同时期精神分裂症患者肠道菌群与血浆 LPS 水平的相关性分析 

4. 讨论 

本研究系统分析了不同时期精神分裂症患者的血浆 LPS 水平及肠道菌群特征差异，并探讨了菌群变

化和血浆 LPS 水平之间的相关性。Chen 等[9]学者发现，精神分裂症患者 LPS 水平高于健康对照组，与

本研究的结果一致，提示血浆 LPS 水平升高可能是精神分裂症的重要生物学特征之一，LPS 介导的炎症

反应是精神分裂症全程的共性病理特征。而精神分裂症患者组间 LPS 无差异的结果，可能与疾病缓解后

肠道屏障功能未完全修复有关。有研究表明[12] [13]，精神分裂症患者常存在肠道紧密连接蛋白表达下调，

导致肠道通透性增加，即使症状缓解，菌群移位引发的 LPS 入血仍可能持续存在。在临床缓解期，如奥

氮平等常用的抗精神病药物也可通过改变肠道菌群组成，导致屏障损伤的持续存在[14]。这种持续性的肠

道屏障受损，使得 LPS 得以易位入血。从临床意义而言，LPS 的全程升高提示精神分裂症的抗炎干预不

应仅局限于急性期，缓解期需同步关注肠道屏障修复，以阻断 LPS 对中枢神经的长期损伤。本研究结果

为临床制定缓解期维持抗炎治疗和肠道修复的策略提供了实验依据。 
本研究发现，精神分裂症急性期患者肠道菌群 Alpha 多样性(Chao1、Ace、Shannon 指数)显著高于缓

解期，而两组核心菌群构成无统计学差异，该结果与部分既往研究报道的“精神分裂症患者 Alpha 多样

性降低、Beta 多样性升高”存在异质性，推测与多方面因素相关：其一，疾病分期标准化程度不同，既

往部分研究[15]未严格界定急缓期，纳入大量慢性病程患者，而本研究依据 PANSS 评分明确分组，但目

前学界对疾病时期的定义尚无统一规范，分组差异可能导致菌群特征不一致；其二，检测技术存在固有

https://doi.org/10.12677/md.2026.161008


李明玉，杨翠先 
 

 

DOI: 10.12677/md.2026.161008 55 医学诊断 
 

差异，宏基因组测序[16]更易捕获低丰度菌群并解析功能，而本研究采用的 16S rRNA 基因测序侧重优势

菌群分类鉴定，技术适配目标的不同可能引发结果异质性；其三，样本量规模的影响，本研究样本量(急
性期 19 例、缓解期 22 例)小于部分既往研究，较小样本量可能降低多样性特征检出的稳定性，增加随机

误差对结果的干扰；其四，混杂因素控制存在差异，本研究急性期患者饮食与用药未标准化，缓解期则

统一管理，而其他研究未明确住院时长、干预措施同质性及情绪、生活习惯等混杂因素的量化数据，这

些因素可能通过扰动菌群稳态放大结果异质性。 
在本研究中，精神分裂症患者均呈现出以厚壁菌门为优势菌门的特征，这一结果与 Ma 等[17]的研究

结果一致，提示菌群变化与疾病本身的病理生理过程存在紧密关联，这种关联可能独立于药物使用或病

程阶段等外部因素。进一步对比分析发现，酸杆菌门仅在急性期精神分裂症患者肠道菌群中位列前五位

优势菌门，而在缓解期则未表现出显著的优势地位。这一发现与现有研究结果相呼应：酸杆菌门在脂质

代谢异常人群中普遍存在[18]，而精神分裂症患者在疾病的不同阶段均存在脂质代谢紊乱现象，且这种紊

乱与疾病症状表现密切相关[19]。鉴于酸杆菌门具有典型的非优势促炎特性，其在急性期的特异性富集很

可能成为疾病早期炎症激活的微生态标志。在属水平的分析中，冷杆菌属作为在健康人肠道中通常丰度

极低的机会性病原菌[20]，在本研究中却表现出异常高的丰度。这一现象可能归因于抗精神病药物的使用

导致肠道内其他共生菌受到抑制，而具有较强环境适应能力和抵抗力的冷杆菌属则趁机发生机会性增殖

[21]。鉴于冷杆菌属具备形成生物膜的能力，并可能携带多种毒力因子[22]，其持续的高丰度状态可能通

过“肠–脑轴”机制对免疫系统产生刺激作用，或破坏肠道屏障功能，进而参与构建精神分裂症慢性化

及易复发的微生态环境。已有研究明确指出，拟杆菌属的相对丰度在精神分裂症急性发作组中显著高于

缓解组[17]，这与本研究的发现高度一致，本研究通过多个层级证实，急性发作期的精神分裂症患者肠道

内拟杆菌门、拟杆菌纲及拟杆菌目的相对丰度均呈显著升高趋势。 
通过相关性分析发现，LPS 与肠道菌群改变存在关联：急性期患者体内 LPS 水平与拟杆菌门、酸杆

菌门、冷杆菌属等多个菌群类别呈现显著正相关；而在疾病进入缓解期后，这种相关性仅体现在拟杆菌

门及其所属的拟杆菌纲上。其中拟杆菌门在疾病急性期和缓解期均与 LPS 水平保持正相关关系。这一持

续性关联提示，拟杆菌门极有可能是驱动 SCZ 患者体内持续低度炎症状态的关键菌群之一。Luis 等[23]
报道的拟杆菌门中的某些特定菌株能够分泌黏蛋白降解酶，这种酶可破坏肠道屏障的完整性，促使 LPS
更易进入血液循环，为以上推论提供了佐证。因此，肠道菌群失衡可能通过促进 LPS 释放增加，进而对

中枢神经系统产生不良影响。 
与拟杆菌门的持续性影响不同，酸杆菌门和冷杆菌属与 LPS 的关联则呈现出明显的急性期特异性。

已有研究明确指出，酸杆菌门丰度的升高与肠道内多种炎症因子(如 IL-6、TNF-Alpha)水平呈正相关关系

[24]，这表明酸杆菌门可能通过参与并放大炎症反应，间接影响 LPS 的水平。而冷杆菌属，作为一种条

件致病菌，其在急性期的异常富集则可能通过增强 LPS 合成酶的活性，直接导致血浆中 LPS 浓度的显著

提升[25]。这一发现不仅丰富了我们对肠道菌群与疾病关系的认识，也为未来开发针对肠道菌群的干预策

略提供了科学依据。 
本研究存在一定的局限性：1) 本研究为单中心横断面设计且样本量有限，难以捕捉菌群–炎症特征

的动态演变；2) 未开展宏基因测序、代谢组学分析；3) 未开展菌群功能验证实验；4) 未纳入抗精神病

药物使用剂量、饮食结构等混杂因素，这些因素可能影响肠道菌群组成及 LPS 水平。基于此，未来研

究应扩大样本量并开展多中心纵向随访，明确菌群-LPS 特征随疾病进展的变化规律及因果关系；同时

结合宏基因组测序、代谢组学及体外细胞实验，解析核心菌群调控 LPS 合成及肠道屏障功能的分子机

制；利用筛选到的菌群标志物，建立以肠道菌群为靶点、结合抗炎治疗的协同干预新模式，从而改善患

者预后。 
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