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【光明日报】人体肠道菌群耐药基因研究获新突破

  文章来源：光明日报 齐芳 发布时间：2013-08-22 【字号： 小  中  大 】 

  滥用抗生素会引发一系列问题，我国微生物学家日前关于肠道微生物耐药基因的研究更深一步：不仅是医院，

畜牧养殖业中抗生素的滥用也可能会造成临床耐药细菌增多。 

  日前，中科院微生物研究所朱宝利研究员带领的研究团队对中国、丹麦和西班牙人的肠道微生物耐药基因进行

了分析，结果发现，中国人肠道微生物的耐药基因类型较多，理论上讲，也就是能让更多类型的抗生素“失效”。

同时，科学家们还进一步发现，这三个国家的人群，肠道微生物的四环素耐药基因型都很高，因为这类抗生素主要

用于兽药，因此科学家们猜测这或许与兽药抗生素的使用有关。 

  肠道微生物：“人体的第二个基因组”  

  肠道微生物也就是我们通常所说的“肠道菌群”，这类微生物数量超过人体自身细胞的10倍以上，对营养物质

代谢、人体自身发育、免疫及疾病的产生等方面都起到极其重要的作用。 

  朱宝利介绍，近来有研究者认为，肠道菌群的抗生素耐药基因，是人体对抗生素产生耐药性的重要原因之一。

然而，这一问题并没有被深入揭示。 

  “因为所处环境、饮食结构等因素的影响，家庭成员间的肠道菌群极为相似，比如因为哺乳和亲密接触的原

因，孩子的菌群类型就与母亲非常一致。”朱宝利说，因此肠道微生物的基因组又被称为是“人体的第二个基因

组”。这也是他们要研究肠道菌群耐药基因的原因。 

  中国人肠道菌群耐药基因型较多  

  课题组胡永飞、杨犀等研究人员对来自丹麦、西班牙和中国的162个健康人的肠道微生物元基因组中的耐药基因

深入分析。他们首先利用华大基因建立的一个含有四百万个人体肠道微生物基因的数据集，采用生物信息学方法，

从中鉴别出1093个耐药基因，并按照能够“抵御”抗生素种类的不同，和基因序列的差别，将这1093个抗生素耐药

基因分成149个耐药基因型。 

  结果发现，中国人肠道菌群含有70个耐药基因型；其次是西班牙人，49个；丹麦人最少，45个。朱宝利说：

“理论上说，所含的耐药基因型越多，能耐抗生素的类型就越多。” 

  研究还进一步发现，中国人耐药基因型与丹麦和西班牙人差距较大，而丹麦人和西班牙人的耐药基因型则比较

相似。朱宝利推测，这种差异可能一方面与地域差别有关，“地域不同，接触细菌类型不同，肠道菌群可能出现差

异”；另一方面很可能是因为抗生素使用的偏好不同。 

  兽药抗生素也可能改变人类肠道菌群的耐药基因  

  科学家们的另一个重要发现是：这三个国家人群，四环素耐药基因型都很高。“我们没有拿到中国的数据，但

是通过对欧洲20个国家近10年抗生素使用情况的统计，四环素类抗生素很少用于临床，但在动物中的使用量、包括

畜牧养殖要显著高于其他抗生素。”朱宝利说。 

  科研人员据此猜测，这种情况的产生很可能与兽用抗生素相关。因为这些耐药基因可能通过多种途径，例如食

物链最终传递到人体中，而肠道这种细菌密度极高的环境又极大增加了基因横向转移的风险；“一旦某些耐药基因

转移到人体病原菌中，将使临床抗感染治疗面临更多新的挑战”。 

  朱宝利说，抗生素的滥用和过度使用无疑将富集或诱导出各种类型的耐药基因，不仅医院临床不能滥用抗生



素，畜牧业抗生素的使用也应该进行合理的控制。但他同时强调，社会也没有必要因此而过度紧张，因为研究结果

只能显示耐药细菌在肠道中的情况，虽然侧面反映了抗生素的使用状态，但这也并不说明能给人类健康带来威胁。

另外，从目前其他的耐药细菌相关研究结果看，耐药细菌的繁殖能力一般都低于不耐药的细菌，因此，只要没有抗

生素的存在，耐药细菌会逐渐被不耐药的细菌替代。所以，未来医院临床可以通过抗生素的轮换使用来达到治疗细

菌感染的目的。 

  （原载于《光明日报》 2013-08-22 06版） 

 
打印本页 关闭本页

© 1996 - 2013 中国科学院 版权所有 京ICP备05002857号  京公网安备110402500047号   联系我们 

地址：北京市三里河路52号 邮编：100864 


