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摘  要: 冠心病 (Coronary artery disease，CAD) 是全球发病率和死亡率最高的一种心血管疾病，冠心病和肠道菌

群失调密切相关，肠道菌群可能是未来冠心病的重要诊断标志物，改善肠道菌群微环境有望成为治疗冠心病的新

途径。作为肠道菌群参与合成的活性代谢产物，氧化三甲胺 (Trimethylamine-N-oxide，TMAO) 水平的升高与心

血管疾病患病风险、全因死亡率的增加有关；基础研究表明 TMAO 可能具有促动脉粥样硬化特性；这些研究提

示 TMAO 可作为预防和治疗冠心病的潜在靶点。文中分析了当前调控肠道菌群及其代谢产物 TMAO 治疗冠心病

的临床及基础性研究，以期为冠心病的治疗提供帮助。 

关键词: 冠心病，肠道菌群，肠道菌群代谢产物，氧化三甲胺  

 

·微生物与生命健康专题· 
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Gut microbiota and its metabolite trimethylamine-N-oxide 
(TMAO): a novel regulator in coronary artery disease 
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Abstract:  Coronary artery disease (CAD) is a chronic disease but causes the highest mortality and morbidity among the 
cardiovascular diseases worldwide. Correlations between CAD and gut microbiota have been observed. This suggests that the 
gut microbiota could become a vital diagnostic marker of CAD, and restoring the gut habitat may become a promising strategy 
for CAD therapy. The elevated level of trimethylamine-N-oxide (TMAO), a gut microbiota-derived metabolite, was found to 
be associated with the increased risk of cardiovascular disease and the all-cause mortality. Preclinical studies have shown that 
it has pro-arteriosclerosis properties. It is likely that regulating the production of TMAO by gut microbiota may become a 
promising strategy for anti-atherosclerosis therapy. This review summarizes the clinical and preclinical researches on the 
intervention of CAD by regulating the gut microbiota and the microbiota-derived metabolite TMAO, with the aim to provide 
new target for the therapy of CAD. 

Keywords:  coronary artery disease, gut microbiota, microbiota-derived metabolites, trimethylamine-N-oxide 

 

2019 年美国心脏协会报告显示冠心病 (Coronary 
artery disease，CAD) 现患病人数高达 1 100 万，

是当前美国发病率和死亡率最高的一种心血管疾

病[1]。当前冠状动脉血运重建技术的成熟、心脏

康复项目的推广、冠心病危险因素的控制取得了

不错的进展，但是 CAD 死亡率依旧居高不下[2]，

急需识别新的冠心病诊断标志物，开发新的治疗

手段解决当前困境。 
肠道菌群是影响人体健康的重要因素[3]。健

康机体的肠道菌群相对稳定，在门水平上主要由

硬壁菌、拟杆菌、变形菌、放线杆菌和疣微菌组

成[4]，按其功能可分为共生菌和条件致病菌，肠

道菌群与宿主的共生关系有益于共生菌的生长，

也可抑制条件致病菌的过度生长[5]。大量临床研

究表明冠心病发病风险的提高可能与肠道菌群结

构变化有关，肠道菌群失调可能是冠心病发生发

展的重要风险因素，未来肠道菌群可能成为冠心

病的重要诊断标志物[6-10]。这为调控肠道菌群治

疗冠心病研究提供了理论基础，改善肠道菌群微

环境有望成为治疗冠心病的新途径[11-12]。 
肠道菌群通过其代谢产物和冠心病产生

联系，例如通过产生、释放包括氧化三甲胺 
(Trimethylamine-N-oxide，TMAO) 等重要代谢产

物影响宿主的代谢途径[13]。肠道菌群对心血管疾

病的影响由其代谢物介导，作用于肠道菌群代谢

产物的产生、转运以及作用途径的干预策略有助

于改善心血管疾病的表型[14]。TMAO 是肠道菌群

参与合成的活性代谢产物，代谢组学在微生物领域

的应用使得人们发现升高的 TMAO 水平与心血管

疾病风险、全因死亡率的增加有关[15]；基础研究

表明 TMAO 可能具有促动脉粥样硬化特性[16]；口

服三甲胺  (Trimethylamine，TMA) 裂解酶抑制

剂、调整饮食结构可降低 TMAO 水平、抑制血栓

的形成；提示 TMAO 可作为冠心病预防和治疗的

潜在靶点[17]。 
基于此，本文分析了调控肠道菌群及其代谢

产物 TMAO 治疗冠心病的相关研究，以期为冠心

病的治疗提供参考。 

1  调控肠道菌群治疗冠心病的干预策略 

1.1  提高身体活动水平 
运动可以直接或间接形式发挥心脏保护作
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用。运动对糖脂代谢能力的调节、心血管不良事

件的降低已在许多研究中得到证实[18]。运动也可

以预防血栓，除了改变众所周知的心血管疾病危

险因素外，规律性运动也可以通过其他途径促进

心血管健康[19]，肠道菌群及其代谢产物或许发挥

了一定作用[20]。除此以外，研究表明运动也是影

响肠道菌群结构和功能的重要生活方式[21]。 
当前已有研究者开始关注运动对宿主肠道菌

群结构和功能的影响。12 周的运动干预可以有效

改善具有久坐行为健康女性的肠道菌群，提高其运

动能力[22]。运动也可调节肥胖人群肠道菌群的结

构和功能，肠道菌群的变化与宿主肥胖表型有关，

与饮食无关，这种关系受运动的持续性影响[23]。  
6 周的短期运动对老年人肠道菌群影响不大，但是

肠道菌群与心血管疾病风险因素的变化趋势相  
关[24]。6 周的短期有氧运动不仅对超重人群肠道菌

群产生影响[25]，还能改变肥胖儿童的免疫状态[26]。 
综述性研究对肠道菌群、运动、心血管疾病

三者关系进行论述，试图揭示运动通过重塑肠道

菌群微环境达到改善心血管疾病临床表型的效

果[27]。基础研究表明运动引起的肠道菌群结构变

化与心肌梗死小鼠的心脏功能有关，该研究提示

运动调节肠道菌群可能是未来治疗心血管疾病的

方向[28]。最近一项涉及 39 名男性前驱糖尿病患

者的研究发现，运动能否改善患者的胰岛素敏感

性取决于肠道菌群。该研究推测，运动可以重塑

肠道微环境，例如改变炎症、氧化状态和局部的

免疫状态，这些微环境对菌群的生长和相互作用

影响很大，进而放大肠道菌群的细微差异，并最

终导致运动带来不同的血糖控制效果[29]。不同于

以往的关联性研究，这项结合了随机对照试验和

小鼠模型的研究首次为肠道菌群参与运动改善机

体代谢提供了直接的因果证据。 
基于以上研究，本文推测运动可能通过调控

肠道菌群 (结构和功能) 进而达到治疗冠心病的

效果。 

1.2  调整饮食结构 
微生物菌群在消化、吸收膳食成分方面起着

关键作用，其合成的代谢物通过血液循环对宿主

新陈代谢产生影响。饮食通过影响宿主肠道菌群

的组成和功能，从而调节宿主的生理生化反应，

在宿主和肠道菌群之间建立一个相互作用、相互依

赖的系统[30]。多项研究表明饮食是影响 CAD、高

血压和肠道菌群的重要因素[31]，调整饮食结构改

善肠道微环境可能是预防、治疗疾病的有效方法。 
为有效预防心血管疾病，世界卫生组织建议

人体每天钠摄入量应低于 2 g，一项来自 18 个国

家的前瞻性研究的数据结果表明，当每日钠摄入

量大于 5 g 时，钠摄入量和心血管疾病以及中风

患病率密切相关[32]。 
高食盐摄入量不仅会影响啮齿动物微生物多

样性，对人体肠道菌群也有负面作用。研究表明，

高食盐摄入量增加了动物的欧文氏菌属丰度，降

低了棒状杆菌科丰度。在高食盐摄入量的人体粪

便样品中没有发现鼠乳杆菌的踪迹。从生理机制

上来讲，高盐饮食通过促炎因子、细胞因子的增

加，造成人体局部或全身组织的炎症反应，破坏

肠道屏障，进而造成血压的升高。高盐饮食还可

能通过影响特殊菌群的代谢途径激活盐皮质激素

从而升高血压[33]。 
荟萃分析表明，较高的纤维消耗量与较低的

冠心病风险相关[34]。富含纤维的膳食模式可提高

高血压老鼠产乙酸类肠道细菌的丰度，显著减少

心肌肥大和纤维化等病理特征[35]。 
饮食结构在冠心病发生发展过程中扮演着重

要角色，为管理、治疗冠心病提供了低成本、易

于管理的新选择，其中富含膳食纤维的低盐饮食

对冠心病的康复非常重要；但是存在患者依从性

差等问题，在制定营养处方时需要特别注意。 

1.3  补充益生菌、益生元、合生制剂、后生元 
益生菌是具有活性的微生物，一定量的益生

菌会给宿主带来益处。大量临床试验和动物实验
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表明，益生菌可调节宿主代谢，具体表现为：调

整低密度脂蛋白/高密度脂蛋白比值，降低血压，

减少炎症因子的产生，控制血糖和体重，改善疾

病表型 (冠心病、高脂血症 高血压、糖尿病、肥

胖症、慢性肾病)，这与它们的抗炎、抗氧化、肠

道屏障等功能密不可分[36-37]。 
口服益生菌可保护心脏。永久性冠状动脉闭

塞引起的急性心肌梗死大鼠模型，经益生菌鼠李

糖乳杆菌 GR-1 治疗后，大鼠心室结构和功能得

到改善[38]。Lam 等认为益生菌作用于梗死心脏的

可能机制是益生菌植物乳杆菌通过降低瘦素水

平，进而减小大鼠心脏梗死面积[39]。另外，益生

菌通过发酵紫甘薯、酸奶可以有效阻止高血压危

象伴有心力衰竭大鼠模型的心肌细胞凋亡[40]。 
对慢性心力衰竭患者进行益生菌布拉氏酵母

菌干预后，患者全身炎症反应降低，左心室射血

分数提高，尽管该研究样本量较小 (n=20)，但是

没有发生不良事件，证明益生菌补充疗法安全、

无副作用，同时被试耐受性好[41]。对 150 名收缩

性心力衰竭患者进行为期 3 个月的益生菌布拉迪

酵母菌补充剂干预，检测到患者左心室射血分数

增加 5%[42]。持续 6 周、每天 1 次的 Lp299v 口服

补充剂可改善男性稳定性冠心病患者血管内皮功

能，减少全身炎症反应[43]。临床试验与动物实验

相结合的数据表明，活性外阴双歧杆菌和多雷双

歧杆菌对于缓解冠心病患者动脉粥样硬化病情有

帮助[44]。益生菌的抗动脉粥样硬化特性可能是通

过调控胆固醇代谢通路起作用[6]。 
大多数益生元是存在于水果、蔬菜和谷物等

天然产品中的碳水化合物。饮食中添加菊粉可使

患有高胆固醇血症的载脂蛋白 E 基因敲除 
(Apolipoprotein E knockout，ApoE–/–) 小鼠动脉粥

样硬化斑块减少 35%[45]。饮食中添加菊粉或菊粉

丙酸酯可降低肥胖症患者胰岛素敏感性，降低全

身炎症反应[46]。也有研究认为膳食中添加菊粉改

变了特定的菌属，升高了盲肠中短链脂肪酸的水

平，但是并不影响血浆中胆固醇水平和动脉粥样

硬化斑块的大小[47]。 
当前证据虽不支持使用益生元作为膳食补充

剂应用临床，但是考虑到益生元对脂代谢和炎症

反应的作用，未来有可能把益生元开发成促进心

血管健康的膳食补充剂治疗冠心病。 
合生制剂是指由活的微生物和能被宿主微生

物 (包括宿主原有的和补充的) 选择性利用的底

物组成的混合物，可为宿主带来健康益处。分为

互补型和协同型，常见的互补型合生制剂由益生

菌+益生元组成[48]。糖尿病合并冠心病患者补充

12 周的合生制剂后，胰岛素代谢指标和胆固醇水

平发生良性变化[49]。益生菌+益生元的膳食补充

剂对肥胖、Ⅱ型糖尿病、非酒精性脂肪肝疾病的

治疗也具有积极协同作用[50]。 
益生菌经热处理、物理性处理、高静水压

处理、冷冻干燥、超音波振荡等方式处理后，

仍保有其与活菌相同活性的菌体成分，称为后

生元[51]。采用巴氏灭菌法处理嗜粘菌及其膜蛋白

amuc_1 100 治疗超重/肥胖胰岛素抵抗患者的研

究表明，后生元可调节人体代谢能力[52]。 
总之，益生菌、益生元、合生制剂和后生元

有益于心血管健康，是治疗冠心病等心血管疾病

的新方向。但是益生菌、益生元、合生制剂和后

生元的最佳剂量以及起作用的菌株、干预周期、

背后的机制没有达成共识[36]。因此，需要更多的

随机对照试验 (Randomized controlled trial，RCT)
和设计合理的基础研究解决这些问题。 

1.4  口服抗生素 
抗生素治疗心血管疾病由来已久，1995 年至

2005 年间，超过 19 000 名患者被纳入抗生素治疗

冠心病肺炎衣原体的随机对照试验中，结果表明

抗生素治疗不能降低患者死亡率、也不能减少心

血管不良事件的发生[53]，随后小样本的随机对照

试验验证了该结论[54]。大样本、随机、前瞻性研

究发现抗生素对稳定性心血管疾病、急性冠脉综
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合征、外周动脉疾病不仅没有效果，还可能增加

心血管死亡率[55]，例如大环内酯类抗生素的使用

与患镰状细胞贫血病 (Sickle cell disease，SCD)
几率及心血管死亡风险增加有关[56]。除了可能存

在抗生素耐药性风险外，抗生素安全性也是个问

题。10 年随访数据表明，经克拉霉素治疗后的稳

定性冠心病患者心血管死亡率增加[57]。随着成年

后累积接触抗生素的增加，老年妇女发生心血管

不良事件风险增加[58]。具体原因尚不可知，推测

可能是抗生素的使用造成肠道微生物易位导致的

炎症反应[59]。 
广谱抗生素的使用影响了心肌梗死大鼠肠道

微生物菌群的组成，进一步发现抗生素还能通过

影响芳香族氨基酸的代谢和瘦素的水平减少梗死

面积[60-61]。尽管基础研究表明广谱抗生素在心血

管疾病二级预防中具有一定功效，但考虑到抗生

素无法区分条件致病菌以及共生菌可能导致腹

泻、肠道菌群紊乱等安全性问题[54]，当前研究并

不支持将抗生素用于冠心病治疗。 

1.5  粪菌移植 
“粪菌移植” (Fecal microbiota transplantation，

FMT)是将健康捐赠者粪便中的功能菌群移植到

患者胃肠道内，重建具有正常功能的肠道菌群，

实现肠道及肠道外疾病的治疗。这个过程包括在

疾病和相关失调发生前的某个时间点获取从健康

捐赠者或被试者自身 (自体 FMT) 收集的过滤粪

便，并将其移植到某种疾病患者的肠道中[62]。 
FMT 对治疗艰难梭菌感染疾病 (Clostridium 

difficile infection，CDI) 十分有效，相较于益生菌

补剂，粪菌移植使菌群发生永久性变化，实现肠

道微环境的重塑，发挥作用更大 [63]。由于 FMT
治疗复发性 CDI 的高成功率以及较高的安全性使

得 FMT 成为一种新型疗法治疗包括帕金森综合

征、肌纤维痛、肥胖、胰岛素抵抗、代谢综合征、

自闭症在内的和肠道菌群失调有关的疾病[64]。 
在一个小型 RCT 研究中，研究人员评估 20 例

患有心脏代谢综合征 (Cardiometabolic syndrome，
CS) 的男性肥胖患者的血管炎症指标，其中 10 名

患者接受了来自纯素主义者的异种粪菌移植，  
10 名患者接受自体粪菌移植，结果发现尽管素食

供体 FMT 诱导了像素食主义者一样的肠道菌群 
(另一组没有变化)，但是 FMT 后，患者动脉粥样

硬化斑块没有显著性变化[65]。瘦型供体的 FMT 可

使 CS肥胖受试者的胰岛素敏感性和肠道菌群正常

化，但这种变化是暂时的，并不能维持太久[66]。 
当前的 FMT 技术尚不成熟，供体选择、样本

处理、供体和受体之间的免疫相容性、FMT 治疗

方案的标准化、供体肠道菌群中如噬菌体、古菌、

病毒等非细菌成分对受体的影响等问题都未达成

共识[62]。除此以外，粪菌移植存在安全风险，例

如菌群中的内毒素可能导致新的胃肠道感染，发

生并发症[67]。有研究显示移植大肠杆菌后，两名

CDI 患者发生菌血症，其中一人死亡[68]。 
为解决 FMT 安全性和标准化问题，南京医

科大学第二附属医院相关课题组在国内外呼吁

推动 FMT 标准化，并致力于解决其体系化发展所

需要的智能化设备、器械、方法和知识教育。该

团队对传统的 FMT 进行了技术革新，研发了洗

涤菌群移植 (Washed microbiota transplantation，
WMT) 技术。该技术由 FMT 标准化共识研究小

组于 2019 年定义，是指在高级别实验室条件下，

基于智能粪菌分离系统，对健康供体粪便完成菌

群分离、漂洗、定量、储存，并涉及相应的转运、

合适给入途径等过程。WMT 是 FMT 发展的新阶

段。重点体现在方法学的两大进展：一是利用机

器取代人制备菌液，提高其效率和安全性；二是

经内镜肠道植管术使通过结肠途径多次移植成为

现实[69-70]。 
尽管当前研究显示 WMT 具有较高的安全

性，并且在治疗胃肠道疾病方面具有一定的疗  
效[71-72]，但是当前 WMT 技术尚处于起步阶段，

还需要大量的临床研究和基础研究验证该技术在
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冠心病人群中应用的安全性和有效性。 

1.6  定向改造微生物 
合成生物学的发展使研究者设计、改造用于

治疗目的的活性微生物成为可能。微生物定向改

造是具有较好应用前景的新兴领域，包括 3 个类

型：工程共生菌、合成的微生物群落和噬菌体靶

向调控[73]。这些新方法具有多种优势，例如对菌

群功能的准确调控。 
工程共生菌可以作为药物传递系统，提高药

物疗效、减少副作用[74]。给大鼠灌注工程大肠杆

菌后，高脂膳食诱导的肥胖症状出现消退趋    
势[75]。大鼠灌注工程格氏乳杆菌后，其肠道胰岛

β 细胞数量增加，高血糖症状减轻[76]。 
合成的微生物群落在缓解疾病症状方面已经

取得一定进展。例如在结肠炎和过敏性腹泻动物

模型中，口服合成的微生物群落后 (17 株能够提

高 Treg细胞丰度和诱导重要抗炎分子分泌的梭状

芽孢杆菌丰度)，实验动物疾病症状减轻[77]。一个

由 11 种菌株组成的微生物群落可以诱导活化的

CD8+ T 细胞产生细胞因子 IFN-γ，该群落在小鼠体

内定植后，激发了宿主对感染单核细胞增生性李斯

特菌的抵抗力，这些菌株也提高了免疫检查点抑制

剂在相同基因的肿瘤模型中的作用效果[78]。 
因大多数噬菌体具有细菌特异性，在人体可

发挥抗炎和免疫调节作用，这为噬菌体靶向调控

菌株提供可能，同时在阐明特定菌群和疾病的关

系方面独具价值[73,79]。 
生物学与合成生物学的研究进展表明定向改

造微生物的临床应用前景广阔，当前使用微生物

定向改造技术改善疾病表型尚处于初步发展阶

段，在应用这些生物合成剂之前，明确微生物群

落之间、微生物群落和宿主之间的作用机制、进

行大量临床试验验证治疗效果和安全性十分必

要；在合成生物学方面，仍旧需要技术的改进以

满足在基因组水平和生态水平上对各种共生细菌

进行改造的需求[73,80]。 

2  调控 TMAO 治疗冠心病的干预策略 

2.1  调整饮食结构 
给高脂血症 ApoE–/–小鼠喂食富含肉碱[81]、胆

碱[16]类食物会增加血清 TMAO 水平并最终发展

为动脉粥样硬化，如果在喂食之前给予抗生素治

疗，TMAO 水平不变、也不会发展为动脉粥样硬

化[16]。红肉、蛋类富含胆碱以及含有胆碱的化合

物，如磷脂酰胆碱、左旋肉碱及其代谢产物 γ-丁
酸甜菜碱，是 TMAO 的主要食物来源。减少红肉

的摄入，增加植物性食物以及鱼类和海鲜的摄入、

改善饮食结构可降低 TMAO 水平，这或许是规避

心血管疾病风险较为简洁有效的方法[82]。 

2.2  补充益生菌 
益生菌  (如乳酸杆菌) 可降低 ApoE–/–小鼠

TMAO 水平，减少动脉粥样硬化斑块的形成[83]。

与对照组相比，在富含胆碱饲料中掺杂产气大肠

杆菌后，小鼠血清 TMAO 和粪便 TMA 水平较低，

产气大肠杆菌可显著降低血清 TMAO 水平，同时

改变肠道菌群组成，该研究提示益生菌补充剂可

能通过 TMAO 作用于动脉粥样硬化[84]。 

2.3  口服抗生素 
抗生素可以防止 TMAO 前体 (胆碱、甜菜碱

和左旋肉碱) 转化为 TMA。临床试验表明，口服

如环丙沙星和甲硝唑等广谱抗生素可降低 TMAO
水平[85]。给小鼠灌注万古霉素、硫酸新霉素、甲

硝唑和氨苄西林的混合物，发现血浆 TMAO 水平

下降、泡沫细胞减少[81]。需要特别注意的是抗生

素不仅对 TMAO 起作用，对肠道菌群稳态也有一

定影响，并不能精准区分益生菌和致病菌。因此，

尽管抗生素可以降低 TMAO 水平，当前研究并不

推荐抗生素作为干预冠心病的策略。 

2.4  调控肠道菌群-TMA-TMAO 代谢途径 
当前研究表明一些小分子可靶向调控肠道菌

群-TMA-TMAO 代谢途径进而起到治疗动脉粥样

硬化的效果。主要从 3 个方面起作用：抑制 TMA
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的生成、抑制肝脏黄素单氧化酶 3 (Hepatic flavin 
monooxygenase 3，FMO3) 的表达、调控参与 TMA
生成的菌群。 

作用于不同 TMA 裂解酶的 TMA 抑制剂  
3,3-二甲基-1-丁醇(3,3-dimethyl-1-butanol，DMB)，
可降低动物模型的 TMAO 水平并逆转动脉粥样

硬化 [86]，DMB 也能抑制促纤维化作用 [87]。另   
一个特异靶向的例子是米屈肼，一种 γ-丁酰甜菜

碱  (Gamma-butyrobetaine，GBB) 羟化酶介导的  
L-肉碱生物合成抑制剂，可以降低小鼠的 TMAO
和 TMA 水平[88]。白藜芦醇是存在于虎杖等植物

中的非黄酮类多酚化合物，研究表明白藜芦醇通

过重塑 ApoE–/–小鼠肠道菌群，抑制 TMA 的生成，

进而降低肝脏中 TMAO 的转化，减轻小鼠动脉粥

样硬化症状[27]。黄连等中药含有的小檗碱可以降

低高脂饮食诱导的动脉粥样硬化 ApoE–/–小鼠的

高 TMAO 水平[89]。碘甲基胆碱 (Iodomethylcholine，
IMC) 和氟甲基胆碱 (Fluoromethyl choline，FMC)
是使胆碱利用基因簇 C 或胆碱利用基因簇 D 永久

失活的新型强效抑制剂，在不影响共生菌生存能

力的前提下，可近乎完全地抑制高胆碱膳食模式

诱导生成的高血清 TMA、TMAO 水平，减少血小

板聚集，防止血栓的形成[90]。 
Guneulsterone 作为一种法尼酯 X 受体拮抗剂

可作用于肠道菌群-TMA-TMAO 代谢途径，通过

抑制肝脏中 FMO3 的表达降低外周血中 TMAO
水平[91]。 

古菌作为原核生物，没有核膜和 DNA，以

环状形式存在，可以需氧、兼性厌氧或严格厌

氧的形式存在，代表性古菌有产甲烷古菌和嗜

热 菌 [92] 。 产 甲 烷 古 菌 Methanomassiliicoccus 
luminyensis B10菌株可将 TMA代谢成甲烷 (一种

无味惰性气体) 降低肠道 TMA 浓度，用于防治心

血管疾病[93]。将 5 种产甲烷的古菌定植于 C57BL/6
小鼠肠道后，小鼠血浆 TMAO 水平随古菌在肠道

定植的增加而显著降低，以 Methanobrevibacter 

smithii 为主的产甲烷古菌的定植有延缓 ApoE–/–

小鼠动脉粥样硬化进程的效果[68]。 
尽管基础研究表明，调控肠道菌群 -TMA- 

TMAO 代谢途径中的小分子化合物以及相关肠道

菌群似乎可以改善心血管疾病表型，但其潜在功

效和安全性仍需大量临床试验评估[94]。 

3  总结与展望 

当前肠道菌群以及其代谢产物 TMAO 和冠

心病之间的潜在联系已经在很多研究中得到阐

释，虽然可以明确肠道菌群和冠心病的发生发展

密切相关，但是因果关系尚不明确。肠道菌群通

过其代谢产物和冠心病产生联系，由肠道菌群厌

氧发酵的短链脂肪酸通过参与糖脂代谢、调节血

压等途径控制心血管风险因素。动物实验表明

TMAO 具有致动脉硬化特性，临床数据仅仅显示

TMAO 具有 CAD 诊断标志物的可能性。这些结

论为以肠道菌群及其代谢产物为靶点的冠心病

干预策略的实施提供了可能[86]。基于此，研究者

逐渐意识到肠道菌群及其代谢产物 TMAO 可能

在改善冠心病健康状况方面起到一定的作用。 
本研究认为当前这些调控 CAD 患者肠道菌

群及其代谢产物 TMAO 的干预策略处于起步阶

段，整体上具有很好的应用前景。未来仍旧需要

大样本、设计严谨、过程详细的随机双盲对照试

验、基于科赫法则的多重确证试验等微生物研究

常见的因果推断研究方法以及人工智能领域的因

果推断研究方法来扩充当前研究。 
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