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补充维生素D对炎性肠病患者肠道微生物群的
稳态分析*
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【摘要】 目的 探讨补充维生素D对炎性肠病(IBD)患者肠道微生物群的影响,以揭示维生素D通过调节肠道微生物

群落可能对IBD治疗产生的潜在影响。 方法 本研究为前瞻性队列研究,共纳入60名IBD患者,随机分为常规治疗

组和补充维生素D组(每组30人)。采集2组患者在治疗前(T0)和治疗12周后(T1)的粪便样本,通过16S
 

rRNA基因

测序分析治疗前后肠道微生物组成。微生物组学分析2组患者肠道菌群的α多样性和β多样性,同时通过LEfSe分析

确定显著富集的微生物类群。 结果 治疗后(T1),补充维生素D组的Chao1指数和Shannon指数显示肠道微生物多

样性得到保持(Chao1:T0=104.05±8.35,T1=97.22±9.28;Shannon:T0=2.05±0.23,T1=1.92±0.27),而常规治

疗组的多样性显著下降(Chao1:T0=102.62±10.82,T1=78.84±10.94;Shannon:T0=1.95±0.19,T1=1.61±
0.20)。PCoA分析显示两组间在治疗后肠道微生物群落结构存在显著差异。LEfSe分析结果显示,补充维生素D组中

Lactobacillus
 

reuteri、Bifidobacterium
 

longum、E.
 

coli、f _ Bacteroidaceae
 

unclassified、f _ Lachnospiraceae
 

unclassified、f_Ruminococcaceae
 

unclassified、f_Veillonellaceae
 

unclassified 和g_Prevotella
 

unclassified 的丰度显著升

高。 结论 补充维生素D组在维持肠道微生物多样性和稳定性方面表现出显著的改善,同时补充维生素D显著影响

了特定肠道微生物的丰度,这些微生物已知与维生素D的代谢及其他重要的宿主代谢途径有关。

【关键词】 炎性肠病;维生素D补充;肠道菌群;16S
 

rRNA基因测序;微生物组学

【文献标识码】 A   【文章编号】 1673-5234(2024)09-1047-06

[Journal
 

of
 

Pathogen
 

Biology.
 

2024
 

Sep.;19(9):1047-1052.]

Homeostatic
 

analysis
 

of
 

the
 

intestinal
 

microbiota
 

in
 

patients
 

with
 

inflammatory
 

bowel
 

disease
 

by
 

vitamin
 

D
 

supplementation
SHEN

 

Yang1,2,LI
 

Changping1 (1.Department
 

of
 

Gastroenterology,Affiliated
 

Hospital
 

of
 

Southwest
 

Medical
 

University,Deyang,Sichuan
 

618000,China;2.Department
 

of
 

Gastroenterology,Deyang
 

Peoples
 

Hospital)***

【Abstract】 Objective To
 

explore
 

the
 

effect
 

of
 

vitamin
 

D
 

supplementation
 

on
 

the
 

intestinal
 

microbiota
 

of
 

patients
 

with
 

inflammatory
 

bowel
 

disease
 

(IBD)
 

to
 

reveal
 

the
 

potential
 

impact
 

that
 

vitamin
 

D
 

may
 

have
 

on
 

the
 

treatment
 

of
 

IBD
 

by
 

regulating
 

the
 

intestinal
 

microbial
 

community. Methods A
 

prospective
 

cohort
 

study
 

was
 

carried
 

out.
 

A
 

total
 

of
 

60
 

IBD
 

patients
 

were
 

included
 

and
 

randomly
 

divided
 

into
 

a
 

conventional
 

treatment
 

group
 

and
 

a
 

vitamin
 

D
 

supplementation
 

group
 

(30
 

people
 

in
 

each
 

group).
 

Fecal
 

samples
 

were
 

collected
 

from
 

patients
 

in
 

the
 

two
 

groups
 

before
 

treatment
 

(T0)
 

and
 

after
 

12
 

weeks
 

of
 

treatment
 

(T1),and
 

the
 

intestinal
 

microbial
 

composition
 

before
 

and
 

after
 

treatment
 

was
 

analyzed
 

by
 

16S
 

rRNA
 

gene
 

sequencing.
 

Microbiome
 

analysis
 

analyzed
 

the
 

alpha
 

diversity
 

and
 

beta
 

diversity
 

of
 

the
 

intestinal
 

flora
 

of
 

the
 

two
 

groups
 

of
 

patients,and
 

identified
 

significantly
 

enriched
 

microbial
 

groups
 

through
 

LEfSe
 

analysis. Results After
 

treatment
 

(T1),the
 

Chao1
 

index
 

and
 

Shannon
 

index
 

of
 

the
 

vitamin
 

D
 

supplement
 

group
 

showed
 

that
 

the
 

intestinal
 

microbial
 

diversity
 

was
 

maintained
 

(Chao1:T0=104.05±8.35,T1=97.22±9.28;Shannon:T0=2.05±0.23,T1=1.92
±0.27),while

 

the
 

diversity
 

of
 

the
 

conventional
 

treatment
 

group
 

decreased
 

significantly
 

(Chao1:T0=102.62±10.82,T1
=78.84±10.94;Shannon:T0=1.95±0.19,T1=1.61±0.20).

 

PCoA
 

analysis
 

showed
 

significant
 

differences
 

in
 

gut
 

microbial
 

community
 

structure
 

after
 

treatment
 

between
 

the
 

two
 

groups.
 

LEfSe
 

analysis
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

abundance
 

of
 

Lactobacillus
 

reuteri,Bifidobacterium
 

longum,Escherichia
 

coli,f_Bacteroidaceae
 

unclassified,f_Lachnospiraceae
 

unclassified,f _Ruminococcaceae
 

unclassified,f _Veillonellaceae
 

unclassified
 

and
 

g _Prevotella
 

unclassified
 

was
 

significantly
 

increased
 

in
 

the
 

vitamin
 

D
 

supplemented
 

group. Conclusion The
 

vitamin
 

D
 

supplementation
 

group
 

showed
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significant
 

improvement
 

in
 

maintaining
 

intestinal
 

microbial
 

diversity
 

and
 

stability.
 

At
 

the
 

same
 

time,vitamin
 

D
 

supplementation
 

significantly
 

affected
 

the
 

abundance
 

of
 

specific
 

intestinal
 

microorganisms,which
 

are
 

known
 

to
 

be
 

involved
 

in
 

the
 

metabolism
 

of
 

vitamin
 

D
 

and
 

other
 

factors.
 

Important
 

host
 

metabolic
 

pathways.
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  炎性肠病(Inflammatory
 

Bowel
 

Disease,IBD)是
一组以慢性肠道炎症为特征的疾病,主要包括克罗恩

病(Crohns
 

Disease,CD)和溃疡性结肠炎(Ulcerative
 

Colitis,UC)。这些疾病不仅对患者的生活质量产生

显著的负面影响[1-2],而且与多种并发症相关,包括肠

外症状和增加的结肠癌风险[3-4]。全球范围内,IBD的

发病率和患病率正在逐渐上升[5-7],这使得寻找有效的

治疗策略变得更加迫切。
肠道微生物在IBD的发病机制中扮演着核心角

色[8-11]。肠道微生物群是一个极其复杂的生态系统,
与宿主的营养吸收、代谢和免疫功能密切相关。研究

表明,IBD患者中肠道微生物的失调可能是导致或加

剧肠道炎症的关键因素[12-13]。这种失调表现为有益菌

数量的减少和潜在致病菌数量的增加,进一步破坏了

肠道的稳态平衡[14-15]。
维生素D不仅是一种重要的营养素,同时也是一

种关键的免疫调节剂,它的不足与多种自身免疫疾病

的发生密切相关,包括IBD。维生素 D通过其受体

(Vitamin
 

D
 

Receptor,VDR)在多种细胞类型中表达,
参与调节免疫细胞的功能,包括抗炎和促炎细胞的活

性[16-17]。此外,维生素D对维持肠黏膜屏障的完整性

和功能起着至关重要的作用,这在防止肠道病原体侵

入和减少不必要的免疫激活中非常重要。许多证据表

明维生素D可能通过调节肠道微生物组成来发挥其

免疫调节作用[18-19]。维生素D的补充已被显示能够

改变肠道微生物群落的结构,从而可能对IBD的疾病

活动度产生影响。尽管这方面的研究尚处于初步阶

段,但已有数据支持维生素D对肠道微生物平衡具有

潜在的调节作用[20-21]。
鉴于肠道微生物的重要性以及维生素D在调节

免疫反应中的角色,本研究旨在深入探讨补充维生素

D对IBD患者肠道微生物组成和功能的影响。通过

对IBD患者进行维生素D补充前后的肠道微生物组

成的详细分析,期望揭示维生素D如何通过调节肠道

微生物来影响炎症过程,进一步探索其作为治疗IBD
潜在手段的有效性。

对象和方法

1 研究对象

本研究为前瞻性队列研究,于2023年6月1日至

2023年11月31日纳入60名被诊断为炎性肠病

(IBD)的患者。参与者通过随机分配方式被分为2
组:常规治疗组和补充维生素D组(补充VitD组),每
组30人。所有参与者均未在研究开始前3个月内接

受过任何形式的维生素D补充治疗或改变其常规治

疗计划。纳入标准:年龄18~65岁,近3个月内未改

变IBD治疗方案,且符合IBD的诊断标准。排除标

准:怀孕或哺乳期女性,有严重并发症(如活动期肠梗

阻、肠穿孔等)的患者,以及有维生素D代谢疾病(如
甲状旁腺功能亢进)的患者。常规治疗包括了根据患

者具体病情采用的氨基水杨酸盐、皮质类固醇和免疫

调节剂等药物;补充 VitD组的患者除了接受常规治

疗外,还额外接受了维生素D补充。各组患者的常规

治疗药物和维生素D剂量方案见表1。所有参与者在

研究开始前均通过书面形式提供了知情同意。

表
 

1 患者的常规治疗药物和维生素D剂量情况

Table
 

1 Routine
 

therapeutic
 

drugs
 

and
 

vitamin
 

D
 

dosage
 

of
 

patients

药物类型
常规治疗组
(n=30)

补充VitD组
(n=30)

氨基水杨酸盐 每天2次,每次2
 

g 每天2次,每次2
 

g
皮质类固醇 每天1次,每次40

 

mg 每天1次,每次40
 

mg
免疫调节剂 每天1次,每次50

 

mg 每天1次,每次50
 

mg
维生素D(VitD) 未服用 每天1次,每次1000

 

IU

本研究得到了单位伦理委员会的批准,且遵守《赫
尔辛基宣言》的相关规定。

2 样本采集

在研究开始前(T0)和治疗后12周(T1),对所有

参与者进行了粪便样本采集,用于后续16S
 

rRNA基

因测序分析肠道微生物组成。指导患者使用无菌采样

工具后,采集的样本于24
 

h内送至实验室处理,冷冻

存储在-80
 

℃直至DNA提取。

3 16S
 

rRNA基因测序

本研究采用16S
 

rRNA基因测序技术评估和比较

2组炎性肠病(IBD)患者的肠道微生物组成。此技术

专门针对细菌的16S
 

rRNA基因,能够识别和量化肠

道中的微生 物 多 样 性 和 丰 度。首 先 使 用 QIAamp
 

DNA
 

Microbiome
 

Kit(Qiagen,德国)提取DNA。随

后特异性地扩增细菌的16S
 

rRNA基因的V3-V4区

域,使用通用引物对进行PCR扩增。扩增产物经纯化

后,使用Illumina
 

MiSeq平台进行高通量测序。测序
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数据经过质量控制后使用专门的生物信息学工具进行

操作分类单元(Operational
 

taxonomic
 

units,OTU)聚
类,随后通过比对已知的微生物16S

 

rRNA数据库进

行物种注释。最终,计算各样本的微生物多样性指数

和物种丰度。

4 统计分析

本研究统计分析使用R语言(版本4.3.0)进行。
使用独立样本t检验或 Mann-Whitney

 

U检验(非正

态分布数据)比较两组间的连续变量,分类变量使用卡

方检验或Fisher 精确检验。对于组内治疗前后时间

比较,采用配对t检验或 Wilcoxon符号秩检验(非正

态分布数据)。采用vegan包进行α多样性和β多样

性分析,α多样性(Chao1和Shannon指数)通过单样

本多样性指数计算,β多样性(群落间相似性)使用

Bray-Curtis距离进行评估。采用lefser包进行LEfSe
分析,确定在两组间显著富集的微生物类群。P<
0.05为差异有统计学意义。

结 果

1 一般资料

2组患者在正式治疗前的人口统计学情况见表2。
对常规治疗组和补充 VitD组的患者在年龄、性别比

例、炎性肠病类型、病程、体重指数(Body
 

mass
 

indes,

BMI)、吸烟及药物史等临床特征差异均无统计学意义

(P<0.05)。结果表明在研究开始时,2组患者在基

线人口统计学和临床特征上相匹配,为后续分析提供

了均衡的基线条件。

表
 

2 患者的基线人口统计学特征

Table
 

2 Baseline
 

demographic
 

characteristics
 

of
 

patients

特征
常规治疗组
(n=30)

补充VitD组
(n=30) P 统计值

年龄(岁) 19~64
(35.76±11.42)

19~63
(34.85±10.98) 0.674 t=0.421

性别(男/女) 15(50.00%)/
15(50.00%)

16(53.30%)/
14(46.70%) 0.748 χ2=0.112

IBD类型 0.789 χ2=0.072
克罗恩病 12

 

(40.00%) 11
 

(36.70%)
溃疡性结肠炎 18

 

(60.00%) 19
 

(63.30%)
病程(年) 5.32±3.45 5.21±3.30 0.881 t=0.151
体重指数

(BMI,kg/m2)
24.88±4.12 24.57±4.01 0.720 t=0.362

吸烟 6
 

(20.00%) 5
 

(16.70%) 0.712 χ2=0.104
药物史

氨基水杨酸盐 18(60.00%) 17(56.70%) 0.749 χ2=0.121
皮质类固醇 12(40.00%) 13(43.30%) 0.783 χ2=0.054
免疫调节剂 6(20.00%) 7(23.30%) 0.725 χ2=0.082
生物制剂 4(13.30%) 5(16.70%) 0.678 χ2=0.151

2 肠道菌群微生物多样性分析

本研究使用Chao1指数和Shannon指数作为α

多样性指标,对比治疗前后(T0和T1)两组患者的肠

道菌群多样性变化(见图1、表3)。Chao1指数主要反

映菌群的 丰 富 度。在 治 疗 前(T0),常 规 治 疗 组 的

Chao1指数与补充 VitD组相比差异无统计学意义

(102.62±10.82
 

vs
 

104.05±8.35,P<0.05)。在治

疗后(T1),常规治疗组的 Chao1指数显著下降至

78.84±10.94,而补充 VitD组则较为稳定(97.22±
9.28),两组间的差异有统计学意义(P<0.05)。在组

内比较中,常规治疗组的Chao1指数显著下降(P<
0.05),而补充 VitD 组内变化不显著(P<0.05)。

Shannon指数评估的是菌群的多样性和均匀度。治疗

前,常规治疗组的Shannon指数与补充 VitD组相比

差异无统计学意义(1.95±0.19
 

vs
 

2.05±0.23,P>
0.05)。治疗后,常规治疗组的Shannon指数降低至

1.61±0.20,而补充VitD组减少较少(1.92±0.27),
两组间的差异有统计学意义(P<0.05)。在组内变化

上,常规治疗组的下降显著(P<0.001),补充VitD组

的变化则不显著(P>0.05)。

表
 

3 患者肠道菌群治疗前后α多样性比较
Table

 

3 Comparison
 

of
 

alpha
 

diversity
 

of
 

gut
 

microbiota
pre-

 

and
 

post-treatment
常规治疗组
(n=30)

补充VitD组
(n=30)

Pbetween

Chao1指数

T0 102.62±10.82 104.05±8.35 0.533
T1 78.84±10.94 97.22±9.28 <0.05

Pwithin <0.05 0.331 /

Shannon指数

T0 1.95±0.19 2.05±0.23 0.472
T1 1.61±0.20 1.92±0.27 0.004

Pwithin <0.05 0.362 /

本研究采用PCoA分析评估患者肠道菌群群落的

β多样性。基于Bray-Curtis距离,如图2所示,在经

过12周的治疗后,所有2组患者肠道菌群的微生物群

落结构与治疗前相比存在明显差异(T1
 

vs
 

T0),同时,
在治疗后(T1),常规治疗组和补充 VitD组患者的肠

道菌群结构亦存在明显差异。此外,在治疗前(T0),
所有2组患者的肠道微生物并未发现明显差异。

3 肠道菌群微生物群落结构分析

在治疗前(T0),2组肠道菌群共有的Top10优势

属 (Genus) 为 Faecalibacterium、Escherichia、
Roseburia、Bacteroides、Ruminococcus、Enterococcus、

Fusobacterium、 Clostridium、 Streptococcus 和

Akkermansia(图3),各菌属的占比在2组间差异无统

计学意义(P>0.05)。
常规 治 疗 组 的 患 者 治 疗 前 后 Top10 门 水 平

(Phylum)肠 道 菌 群 丰 度 占 比 见 图4A。与 治 疗 前

(T0)相比,治疗后(T1)肠道菌群中 Pasteurellaceae
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(9.55% ± 1.41%
 

vs
 

6.21% ± 1.64%)、

Veillonellaceae(8.78% ±1.01%
 

vs
 

6.21% ±
1.24%)、Fusobacterium(5.25%±1.50%

 

vs
 

3.90%
±1.77%)、Ruminococcus(8.19%±1.83%

 

vs
 

3.71%
±2.41%)和 Bifidobacteria(8.73%±2.45%

 

vs
 

6.72%±1.50%)的丰度占比显著上升,差异具有统计

学意义(P<0.05,表4)。补充VitD组的患者治疗前

后Top10门水平(Phylum)肠道菌群丰度占比见图

4B。与治疗 前(T0)相 比,患 者 治 疗12周(T1)的

Top10各优势菌落的占比均无统计学差异(P>0.05,
表5)。

图
 

1 不同时间点常规治疗组和补充VitD组患者肠道菌群的

α多样性指数比较

Fig.1 Comparison
 

of
 

the
 

alpha
 

diversity
 

index
 

of
 

the
 

intestinal
 

flora
of

 

patients
 

in
 

the
 

conventional
 

treatment
 

and
 

VitD
 

supplementation
groups

 

at
 

different
 

time
 

points

图
 

2 PCoA分析比较不同时间点常规治疗组和
补充VitD组患者肠道菌群的β多样性

Fig.2 PCoA
 

analysis
 

to
 

compare
 

the
 

beta
 

diversity
 

of
 

the
 

intestinal
 

flora
 

of
 

patients
 

in
 

the
 

conventional
 

treatment
 

and
 

VitD
supplementation

 

groups
 

at
 

different
 

time
 

points

图
 

3 常规治疗组和补充VitD组共有的Top10属水平(Genus)
优势肠道菌群占比

Fig.3 Percentage
 

of
 

Top10
 

genus-level
 

(Genus)
 

dominant
 

intestinal
flora

 

shared
 

by
 

the
 

conventional
 

treatment
 

and
 

VitD
supplementation

 

groups

表
 

4 常规治疗组治疗前后Top10门水平(Phylum)肠道菌群丰度比较

Table
 

4 Comparison
 

of
 

intestinal
 

flora
 

abundance
 

at
 

the
 

top
 

10
 

phylum
level

 

in
 

the
 

conventionaltreatment
 

group
 

pre-
 

and
 

post-treatment

微生物种类
平均丰度占比(%)

治疗前(T0) 治疗后(T1)
t P

Pasteurellaceae 6.21±1.64 9.55±1.41 6.327 <0.05
Veillonellaceae 6.51±1.24 8.78±1.01 2.951 0.015
Fusobacterium 3.90±1.77 5.25±1.50 2.531 0.018
Ruminococcus 3.71±2.41 8.19±1.83 2.715 0.009
Bifidobacteria 6.72±1.50 8.73±2.45 2.461 0.022

Faecalibacterium 3.03±1.17 2.23±1.45 -0.792 0.431
Bacteroides 3.13±2.55 3.25±2.90 0.046 0.963
Roseburia 3.03±2.14 2.38±1.80 0.076 0.938

Akkermansia 2.80±1.04 2.57±1.46 0.900 0.371
其他 60.95±1.55 49.09±1.95 0.926 0.358

表
 

5 补充VitD组治疗前后Top10门水平(Phylum)肠道菌群丰度比较

Table
 

5 Comparison
 

of
 

intestinal
 

flora
 

abundance
 

at
 

the
 

top
 

10
 

phylum
level

 

in
 

the
 

VitD
 

supplement
 

group
 

pre-
 

and
 

post-treatment

微生物种类
平均丰度占比(%)

治疗前(T0) 治疗后(T1)
t P

Faecalibacterium 9.55±1.78 8.21±2.83 0.926 0.358
Escherichia 8.78±1.96 7.51±1.99 -0.752 0.461
Roseburia 5.25±1.56 5.9±2.33 1.203 0.234
Bacteroides 8.19±1.13 6.71±1.62 0.994 0.324

Ruminococcus 8.73±1.3 7.72±1.35 -0.353 0.724
Akkermansia 2.23±2.31 3.03±3 -0.607 0.545
Fusobacterium 3.25±2.48 3.13±2.9 0.503 0.621
Clostridium 2.38±1.49 3.03±1.25 1.202 0.244
Streptococcus 2.57±1.48 2.8±1.81 0.253 0.804

其他 49.09±1.2 51.95±2.85 0.052 0.963

4 治疗后(T1)组间差异微生物分析

LEfSe分析结果见图5,2组患者在治疗12周后

(T1),与 常 规 治 疗 组 相 比,补 充 VitD 组 的

Lactobacillus
 

reuteri、Bifidobacterium
 

longum、

Escherichia
 

coli、f_Bacteroidaceae
 

unclassified、f_

Lachnospiraceae
 

unclassified、f _Ruminococcaceae
 

unclassified、f _Veillonellaceae
 

unclassified 和 g _

Prevotella
 

unclassified 的丰度显著升高;而在常规治

疗 组 中,f _ Clostridiaceae
 

unclassified、g _
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Faecalibacterium 和unclassified
 

f_Erysipelotricha-
ceae

 

unclassified 的丰度显著升高(图6)。

图
 

4 常规治疗组(A)和补充VitD组(B)治疗前后的门水平
(Phylum)Top10优势群落对比

Fig.4 Phylum
 

Top
 

10
 

Dominant
 

Communities
 

Before
 

and
 

After
Treatment

 

in
 

Routine
 

Treatment
 

Group(A)
 

and
VitD

 

Supplemental
 

Group(B)

  自中心向外周的放射状圆环表示微生物的分类级别,节点大小表
示物种的相对丰度,节点的颜色对应常规治疗组和补充VitD组。

图
 

5 常规治疗组和补充VitD组在治疗12周后(T1)的
LDA效应大小分析Cladogram图

Fig.5 Cladogram
 

of
 

LDA
 

effect
 

size
 

analysis
 

after
 

12
 

weeks
 

of
treatment

 

(T1)
 

in
 

the
 

conventional
 

treatment
 

and
VitD

 

supplementation
 

groups

图
 

6 常规治疗组和补充VitD组在治疗12周后(T1)的
肠道菌群LEfSe分析(LAD>2.0且P<0.05)

Fig.6 LEfSe
 

analysis
 

of
 

intestinal
 

flora
 

after
 

12
 

weeks
 

of
 

treatment
(T1)

 

in
 

the
 

conventional
 

treatment
 

group
 

and
 

the
 

VitD
supplementation

 

group
 

(LAD>2.0
 

and
 

P<0.05)

讨 论

本研究详细分析了补充维生素D对IBD患者肠

道微生物群落结构和功能的影响,结果显示,与常规治

疗组相比,补充维生素D组在维持肠道微生物多样性

和稳定性方面表现出显著的改善,同时研究发现补充

维生素D显著影响了特定肠道微生物的丰度,这些微

生物已知与维生素D的代谢及其他重要的宿主代谢

途径有关。
本研究中,补充维生素D组在治疗后的肠道微生

物丰富度(Chao1指数)和多样性(Shannon指数)均较

为稳定,而常规治疗组的这些指标显著下降。这可能

表明维生素D在维护肠道微生物群落的稳定性中扮

演重要角色。维生素D通过其受体VDR影响肠道上

皮细胞的功能,可能促进有益微生物的生长或抑制有

害微生物的增长,进而帮助维持肠道微生物的平衡。
这与之前的研究一致,其中指出维生素D能够通过调

节肠道黏膜屏障和免疫反应来影响微生物群落结

构[22-23]。

LEfSe分析结果显示,补充维生素D组在治疗后

的 肠 道 微 生 物 中,Lactobacillus
 

reuteri 和

Bifidobacterium
 

longum 等有益菌的丰度显著升高,
这些菌种已知具有抗炎和增强肠道屏障功能的作

用[24-25]。Lactobacillus
 

reuteri 已被研究显示能够影

响宿主的维生素代谢[26],而Bifidobacterium
 

longum
作为肠道微生物的一部分,可能通过其代谢活动间接

影响维生素D的功能,进一步影响免疫调节和炎症反

应[27]。此 外,Escherichia
 

coli 和 其 他 未 分 类 的

Bacteroidaceae和Lachnospiraceae 的丰度也在补充

维生素D组中升高,提示维生素D可能通过调节这些

微生物的平衡来发挥其抗炎作用。此外,维生素D的

抗炎作用可能与其对特定炎症相关微生物群的调节直

接相 关。例 如,通 过 增 加 Lactobacillus
 

reuteri 和

Bifidobacterium
 

longum 的丰度,可能有助于减少肠

道中的炎症反应,因为这些菌群能够产生短链脂肪酸

等代谢产物,这些代谢产物已被证明具有调节免疫反
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应和增强肠道屏障功能的作用[28]。
虽然本研究揭示了补充维生素D对IBD患者肠

道微生物群落的正面影响,但仍存在一些限制。例如,
研究样本量较小,可能影响结果的统计力。此外,本研

究没有对患者的维生素D水平进行长期跟踪,无法确

定补充维生素D后维生素D水平的持续变化对肠道

微生物的长期影响。未来的研究应考虑使用更大的样

本量,并进行长期随访以更全面地评估维生素D补充

对IBD患者肠道微生物群落的影响。此外,研究应该

进一步探讨补充维生素D与传统IBD治疗方法(如免

疫调节剂和生物制剂)的协同效应,以及这种协同作用

如何影响患者的临床结局。通过深入了解维生素D
与肠道微生物之间的相互作用,可以为开发更为个性

化和靶向的IBD治疗策略提供科学依据。
综上所述,补充维生素D可能通过多种机制影响

肠道微生物群落,这些发现为维生素D在IBD治疗中

的潜在应用提供了重要的生物学基础。未来的研究应

进一步探讨这些机制及其在临床上的应用潜力,以全

面评估维生素D作为IBD治疗策略的有效性和安全

性,这将为IBD患者提供更多的治疗选择,有望改善

患者的生活质量和长期健康状况。
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