
 句英娇 等/宏基因组及培养组学技术在粪菌移植中的应用 

Chinese Journal of Biotechnology    
http://journals.im.ac.cn/cjbcn Oct. 25, 2022, 38(10): 3594-3605 
DOI: 10.13345/j.cjb.220573 ©2022 Chin J Biotech, All rights reserved 

 

                           

Received: July 25, 2022; Accepted: September 9, 2022 
Supported by: Funds for International Cooperation and Exchange of the National Natural Science Foundation of China 
(32061143024); National Key Research and Development Program of China (2021YFC2301003) 
Corresponding author: CHEN Fei. E-mail: chenfei@big.ac.cn 
#These authors contributed equally to this study 
基金项目：国家自然科学基金国际 (地区) 合作与交流项目 (32061143024)；国家重点研发计划项目 (2021YFC2301003) 

3594 生 物 工 程 学 报  

                                                               

 
陈非   博士，现任中国科学院北京基因组研究所 (国家生物信息中心) 研究

员，中国科学院大学教授、博士生导师。从事微生物基因组学、合成生物学

与生物安全研究工作多年，以第一或通讯作者在 PNAS、JACS、Nucleic Acid 

Res、Clin Infect Dis (CID) 等国际著名期刊上发表 SCI 论文 50 多篇，总影响

因子超过 200，并拥有多项发明专利  (包括国际专利两项)。  
 
 
 

宏基因组及培养组学技术在粪菌移植中的应用 

句英娇 1,2#，王小通 1#，王隐瑜 1，李翠丹 1，岳利亚 1，陈非 1,2,3 

1 中国科学院北京基因组研究所 (国家生物信息中心) 基因组科学与信息重点实验室，北京 100101 
2 中国科学院大学，北京 100049 
3 北京市基因组与精准医学检测技术重点实验室，北京 100101 
 

句英娇, 王小通, 王隐瑜, 李翠丹, 岳利亚, 陈非. 宏基因组及培养组学技术在粪菌移植中的应用. 生物工程学报, 2022, 38(10): 
3594-3605. 
JU YJ, WANG XT, WANG YY, LI CD, YUE LY, CHEN F. Application of metagenomic and culturomic technologies in fecal 
microbiota transplantation: a review. Chin J Biotech, 2022, 38(10): 3594-3605. 

摘   要：粪菌移植技术 (fecal microbiota transplantation, FMT) 是利用健康人群的粪便或经过处理

的粪便中的微生物来治疗消化、代谢等系统诸多疾病的一项古老而又新兴的技术。宏基因组、培

养组等肠道微生物组前沿研究技术的飞速发展，为粪菌移植治疗疾病提供了强有力的研究和临床

实践武器。宏基因组技术可全面揭示健康及疾病状态下肠道微生态的组成及功能变化，而培养组

学技术则可以用来分离和鉴定人类肠道中的诸多在常规培养条件下未可培养菌，两项技术联用不

仅可以使我们更为深入地理解粪菌移植在临床实践中的因果规律，还将有力推动粪菌移植技术在

未来的应用与发展。基于此，本文综述了宏基因组及培养组学技术在粪菌移植中的应用及未来发

展趋势。 

关键词：粪菌移植；宏基因组；培养组学；微生物组；益生菌 
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Abstract: Fecal microbiota transplantation (FMT) refers to using the intestinal microorganisms present 
in the feces or processed feces from healthy people for treating various types of diseases, such as 
digestive and metabolic diseases. The rapid development of metagenomic and culturomic technologies 
in gut microbiome analysis provides powerful tools for the FMT research and its clinical applications. 
Metagenomics technologies comprehensively revealed the diversity and functions of gut microbiota 
under health and disease conditions, while culturomics technologies helped isolation and identification 
of “unculturable” bacteria in the human gut under conventional culture conditions. The combination of 
these two technologies not only enabled us better understand the FMT regularities of cause and effect in 
clinical practices, but also effectively promoted its applications. Considering the above advantages, this 
article summarized the applications of metagenomics and culturomics technologies in FMT and 
prospected its future development trend. 

Keywords: fecal microbiota transplantation (FMT); metagenomics; culturomics; microbiome; probiotics 

 
 

粪菌移植技术 (fecal microbiota transplantation, 

FMT) 是利用健康人群肠道微生物 (即粪便或

经过处理的粪便) 来治疗消化、代谢等系统诸

多疾病的一项技术。其最早的应用可追溯到我

国东晋时期，其后在中国各朝代医药古籍都有

报道，可用于治疗食物中毒、腹泻、发热并发

濒临死亡等患者[1]；进入现代医疗时代后，特

别是在宏基因组出现之后，该技术得到了飞速

的发展，目前其已逐步发展成为治疗艰难梭菌

感染 (Clostridium difficile infection, CDI) 所导

致的严重肠炎的最后治疗手段 (图 1)，其在多

种胃肠道消化系统疾病、代谢系统疾病、精神

系统疾病和肿瘤免疫治疗等方面也得到了广泛

的尝试和应用，往往获得意想不到的奇效[2]。 

尽管粪菌移植有诸多成功应用案例且被广

泛报道，然而人体肠道菌群构成十分复杂，粪

菌移植仍存在效果不稳定、异质性强、作用机

理难以解释等问题。宏基因组技术可以全面地

揭示健康及疾病状态下肠道微生态的组成及功

能变化，而培养组学技术则可以尽可能多地从

肠道样本中获得可培养的微生物，两项技术的

联合使用不仅可以使我们更为深入地理解粪菌

移植技术在临床实践中的因果规律，还将有力

地推动粪菌移植技术在未来的应用与发展。基

于此，本文综述了宏基因组及微生物培养组学

技术在粪菌移植中的应用。 
 



 
ISSN 1000-3061  CN 11-1998/Q  生物工程学报  Chin J Biotech 
 
 

http://journals.im.ac.cn/cjbcn 

3596 

 

 
 
图 1  粪菌移植技术是应对艰难梭菌感染所致严重肠炎的“最后手段”[3]   ①抗生素的滥用降低了健康

人肠道菌群的多样性，为艰难梭菌在肠道内的繁殖营造了环境；②艰难梭菌的迅速繁殖导致肠道微生

态发生紊乱；③常规的抗生素治疗并不能完全杀灭肠道内的艰难梭菌的孢子，从而形成艰难梭菌反复

感染 (CDI)；④粪便菌群移植：将健康供者的粪便引入 CDI 患者的肠道，可以有效治疗艰难梭菌的反

复感染 
Figure 1  Fecal microbiota transplantation is the “last resort” for treating Clostridium difficile infection[3]. 
① Abuse of antibiotics decreases the diversity of healthy microbiota, producing an abnormal environment for 
rapid reproduction of C. difficile in the gut; ②  Rapid reproduction of C. difficile leads to intestinal 
microecological disorder; ③ Recurrent C. difficile infection (CDI) because typical antibiotics treatment cannot 
completely eliminate CD spores in the gut; ④ Fecal microbiota transplantation: the stools from healthy 
donors are introduced into the guts of CDI patients. 

 
1  粪菌移植应用及其挑战 

粪菌移植，也叫“粪便移植” “粪菌治疗”或

“肠微生态移植”，是将粪便物质的溶液从供体

输送到受体的肠道中，直接改变受体的微生物

组成以重塑患者的肠道菌群，实现肠道、代谢

等多种类型疾病的治疗目标[4-5]。 

最早将粪便用于治疗的是中国，东晋时期

的葛洪 (公元 300−400 年)，在其所著《肘后备

急方》中，记载了用粪清治疗食物中毒、腹泻、

发热并濒临死亡的患者[6]；李时珍《本草纲目》

中描述了使用粪水或发酵粪便有效治疗 20 多种
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疾病的医疗实践案例[7]。进入现代医疗时代后，

粪菌移植疗法最早于 1958 年被报道，美国外科

医生 Ben Eiseman 及其同事使用粪液灌肠成功

治疗一名严重伪膜性肠炎患者，这是 FMT 在国

外文献中的最早记录[8]。进入 21世纪，随着 FMT
技术的发展，有关 FMT 治疗各种疾病的成功案

例报道越来越多。在美国，粪菌移植一直作为顽

固性艰难梭菌感染 (Clostridium difficile infection, 
CDI) 所致严重肠炎的最终极治疗手段，其治疗

成功率高达 90%[9]。尽管如此，考虑到安全性、

美学、尊严等因素，很多患者、医生等仍对 FMT
持观望和消极态度。 

2019 年，我国张发明教授首次提出了洗涤菌

群移植理论 (washed microbiota transplantation, 

WMT)，并发明了世界上第一套粪菌智能分离

系统。WMT 技术指的是基于智能系统的粪菌分

离、漂洗、存储、移植和流程管理的整体过程[10]。

相比于传统 FMT，WMT 在安全性上大大提高。

2019 年 12 月，我国专家经研讨达成了《洗涤

菌群移植方法学南京共识》，该共识标准化了

WMT 的诸多流程[11]，WMT 的发明及标准化标

志着粪菌移植技术迈向了新的阶段。 

但是，随着 FMT 研究和应用的深入，FMT

供体差异性等问题也逐渐呈现。研究者在治疗

炎症性肠炎和代谢综合征的研究和实践中发

现，仅有部分供体的粪便对患者起作用，即粪

菌移植技术进行治疗时只有特定供体的粪菌才

会有疗效。这说明粪菌移植过程中，可能是特

定供体中的某些特殊菌群在发挥作用[12-13]。基

于此，科学家们正致力于明确这些在粪便移植

过程中起到关键作用的细菌或菌群组合。人体

肠道有 1013−1014 个细菌[14-15]，排除个体差异以

定位这些起关键作用的特定肠道益生菌难度极

大，而宏基因组学技术给我们提供了很好的武

器来克服这一困难；与此同时，目前在肠道中

已检出的微生物门类中，大部分为不可培养细

菌，这给研究和确定特定肠道微生物的功能属

性带来巨大困难，而培养组学为我们解决或部

分解决上述问题提供了有效的手段和技术。 

2  宏基因组技术精准解析粪菌移植

肠道功能菌群结构及种类 
宏基因组，最初于 1998 年由 Handelsman

等提出，是指一个环境中全部微生物基因组信

息，包含可培养的和不可培养的微生物物种，

具体由细菌、真菌、病毒等组成，对人体肠道微

生物而言，主要为细菌 (99%以上)[16]。在 20 世

纪 80 年代以前 (一代测序技术产生之前)，微生

物的研究还没有组学的概念，通常是基于对可

培养菌株分离培养的方式开展研究。当时，大

多数的微生物是不可培养的，可培养菌株仅限

于少数几种微生物[17]。进入 21 世纪，特别是近

十年，宏基因组技术的出现和飞速发展，可以

全景式地展示了环境 (内环境与外环境) 微生

态微生物的生存状态，特别是对一些无法/难培

养及丰度低的微生物的揭示，极大地拓展了人

们对微生态的认知。与传统微生物研究方法术

相比，该技术具有通量大、价格低廉、准确性

高、无需培养等诸多优势。 
目前，微生物宏基因组测序技术又分为扩

增子测序技术和鸟枪法全基因组 (shotgun) 测
序技术。对于细菌而言，扩增子测序技术即 16S 
rRNA 基因测序，主要用于微生物群落的物种组

成及多样性研究，而 shotgun 全基因组测序技术

则可以获得整个微生物群落的全部基因组信

息，不仅可以研究群落的结构还可以研究其中

各基因的功能[18]。 
宏基因组研究可为粪菌移植提供较为完善
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的肠道菌群库信息 (图 2)。对于人体而言，肠

道微生物质量约 1−1.5 kg，数量为 1013−1014 个，

约是人体细胞数目的 10 倍。肠道微生物组成较

为复杂，主要包括细菌、真菌、古菌、病毒和

原虫[20-22]。依据目前宏基因组研究结果[23-24]，

人体肠道微生物菌群主要由约 160 种细菌主

导，真菌、古菌、病毒等其他微生物较少，这

些细菌归属于 6 个主要门类即：厚壁菌门、拟

杆菌门、放线菌门、变形菌门、梭杆菌门和疣

微菌门。拟杆菌/厚壁菌、变形菌/放线菌比值可

以作为反映肠道“微生物健康”的指标：拟杆菌/
厚壁菌、放线菌/变形菌比值越高越有利于肠道

微生物健康[25]。 
利用宏基因技术可揭示健康人群与各种疾

病人群的肠道微生态组成和功能差异，Zhang
等研究结果表明，帕金森患者的肠道微生物组 

 

 
 
图 2  宏基因组为粪菌移植提供相对完整的人体微生物库信息[19]   宏基因组分析揭示了肠道菌群与人

体健康的关系。健康的肠道菌群主要由 6 个占优势的细菌门组成，包括厚壁菌门、拟杆菌门、放线菌

门、变形菌门、梭杆菌门和疣微菌门。许多因素 (如抗生素滥用、感染、化疗、手术等) 会导致肠道

微生态失衡，进而引起各种疾病 (如克罗恩病、高血压、结直肠癌、胃癌、2 型糖尿病等) 
Figure 2  Metagenomic analysis provides comprehensive human-microbiota information for fecal bacteria 
transplantation[19]. Metagenomic analysis reveals the relationship between intestinal microbiota and human 
health. The healthy gut microbiota is mainly composed of six dominated bacteria phyla, including Firmicutes, 
Bacteroidetes, Actinobacteria, Proteobacteria, Fusobacteria, and Verrumicrobia. Many factors, such as 
abuse of antibiotics, infection, chemotherapy and surgery, may lead to the disequilibrium of intestinal 
microecosystem, further causing various diseases including Crohn’s disease, hypertension, colorectal cancer, 
gastric cancer, and type 2 diabetes. 
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成及多样性皆与健康配偶以及健康人不同，此

外还鉴定到 8 个炎症相关的，且随着疾病持续

时间的增加而增加的微生物属  (副拟杆菌属 
(Parabacteroides)、阿克曼菌属 (Akkermansia)、
粪球菌属 (Coprococcus)、嗜胆菌属 (Bilophila)、
柯 林 斯 氏 菌 属  (Collinsella) 、 甲 烷 短 杆 菌 
(Methanobrevibacter) 、 缓 慢 爱 格 士 氏 菌 属 
(Eggerthella) 和 阿 德 勒 克 罗 伊 茨 菌 属 
(Adlercreutzia))，这些菌可能是与帕金森恶化直

接相关的特征性细菌[26]。宏基因组研究可以为

FMT 提供全方位、有效而精准地指导，包括

FMT 功能微生物的确定、FMT 过程监控及机理

分析、FMT 健康供体的选择标准等。Bar-Yoseph
等采用宏基因组学方法研究 FMT 技术根除产

碳青霉烯霉肠杆菌科致病菌 (Klebsiella) 的潜

力，结果表明 FMT 成功者的微生物群落 α 和 β
多样性均出现显著变化，同时伴随着双歧杆菌

(Bifidobacterium) 等益生菌含量的显著升高[27]。

Chu 等 [28]使用宏基因组结合免疫球蛋白 A 
(immunoglobulin A, IgA) 测序方法分析了来自

12 名接受粪便移植及安慰剂治疗的溃疡性结肠

炎患者样本，发现了供体和患者菌株之间出现

长时间、持续性的动态竞争。该研究同时确定

了与炎症相关的细菌 (拟杆菌属 (Bacteroides)、
毛螺菌科  (Lachnospiraceae) 和瘤胃球菌属 
(Ruminococcus))，并发现微生物与宿主免疫系统

的相互作用可以在人之间转移。Fujimoto 等[29]

利用宏基因组学方法对 9 例成功进行 FMT 治疗

的顽固性艰难梭菌感染患者及其供体人群肠道

生物进行分析，结果表明噬菌体与其宿主细菌的

协 同 作 用 恢 复 了 受 体 的 正 常 肠 道 菌 群 。

Woodworth 等[30]在总结了大量肠道微生物与特

定疾病关联研究的基础之上，建议将 2 型糖尿

病、既往心血管病患者 (高血压、高血脂) 和频

繁抗生素使用者排除在 FMT 的供体之外。 

宏基因组扩充并加深了人类对肠道菌群生

态的认识，我们不但可以从宏基因组测序数据中

分析得到健康人的肠道微生态组成、各种疾病发

生过程中肠道微生物组成和功能组成的变化，而

且还可以对微生物与宿主、微生物与微生物之间

相互作用的网络进行预测，从而进一步揭示微生

物与宿主在肠道微生态系统中的功能关系，鉴定

与肠道疾病相关的关键核心微生物功能菌群，最

终指导靶向粪菌移植。然而，该技术在实践应用

过程中依然存在很多问题，首先，即使较高的测

序深度也无法实现对肠道中所有细菌物种的完

整拼接复原，而越来越多的研究表明，即使是同

一种菌，不同的菌株也会具有不同的功能[31]；

其次，很难组装出低丰度物种完整的基因组信

息，事实上，一些在人类健康中起着重要作用的

肠道微生物可能仅作为低丰度物种存在[32]；第

三，测序的分析技术受实验方案的影响较大，异

质性强，提取 DNA 的方法、扩增的引物、测序

深度或者生信分析的方法不同，均可能影响最终

的结果[33-35]；最后，该技术无法分辨群体中菌株

的死活，从而无法真正客观地反映肠道微生物群

落的功能[36]。为了准确地定位在粪菌移植过程

中的核心功能微生物，分析微生物群落组成及其

结构与特定疾病康复之间的关系，夯实宏基因组

研究结果，我们还需发展可靠的、基于实验的微

生物组学研究方法。培养组学 (culturomics) 技
术可以用来分离和鉴定人类肠道中的诸多在常

规培养条件下未可培养菌——以便对这些菌展

开功能研究和应用开发，这不仅可以有效弥补

上述宏基因组技术在 FMT 应用中的种种不足，

还可以更为精准地实现 FMT 的转化应用。 

3  利用微生物培养组学技术分离肠

道功能微生物 
培养组学是一种在多种培养条件下，通过高
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通量方式来进行细菌培养和筛选的方法 (图 3)，
使用该技术可以尽可能多地获得在常规培养条

件下未可培养微生物[42]。培养组学起源于环境

微生物领域，环境微生物学家首先开发了模拟微

生物自然环境的培养方法，例如，扩散室 
(diffusion chamber) 培养法和隔离芯片 (isolation 
chip, ichip) 培养法。2007 年，研究者通过在扩散

室中培养环境样本，模拟细菌的自然环境以增

加生长细菌的种类和数量[37]，扩散室的两层膜

允许环境养分而非细菌细胞进入，该技术可使

培养菌落的数量增加了 300 倍[43]。后来，Nichols
等设计了一种用于高通量细菌培养的隔离芯

片，由数百个微型扩散室组成，每个扩散室接

种一个环境细胞。这项技术证明，利用芯片获

得的微生物种类超过传统培养方法的数倍，特

别是 δ-变形菌纲细菌[44]。此外，有研究者利用

原核生物分泌的促生长因子共培养方法来促进

目标微生物的培养[45]。 
在临床微生物领域，对于人体微生物的培

养最常用的传统方法是分离培养法。早在 20 世

纪 70 年代，科学家就对肠道菌群进行了分离培

养，累计获得了 400 多种不同的微生物物种[46]。

对于肠道微生物的大规模分离培养，目前采用

的方法包括传统的梯度稀释平板涂布法和基于

微流控的单细胞分离培养方法[39,47] (图 3)。传统

的梯度稀释平板涂布法是最常用的大规模分离

菌株方式。Zou 等[47]从 155 名健康志愿者捐赠

的新鲜粪便中，使用 11 种不同培养基在厌氧条

件下，筛选得到了 1 520 株不同的分离株，且获

得了高质量的基因组序列，最终确定了 350 种不

同的菌种，包括 149 个新种、42 个新属，扩展

了肠道菌种基因组目录。Liu 等[48]使用 4 种不

同的培养基，在厌氧条件下，从小鼠肠道中分离

得到了 1 437 株分离株，最终鉴定到了 126 个不

同的物种，其中有 77 个新种。由于传统平板涂

布法具有耗时耗力的缺陷，基于微流控高通量

的分离培养方法的出现弥补了通量这一不足。

Villa 等[40]开发了一个细菌分离平台 (MicDrop)， 
 

 
 
图 3  细菌培养组学的常规分离和鉴定方法  (扩散室、隔离芯片、微陷阱富集、梯度稀释、

MicDrop)[37-41]   梯度稀释涂布法是微生物培养组学研究中最常用的分离培养的方法 MALDI-TOF 和

DNA 测序是微生物培养组学研究中广泛应用的鉴定方法 
Figure 3  Common culturomics methods for bacterial isolation and identification (diffusion-chamber, ichip, 
Minitrap, gradient-dilution and MicDrop)[37-41]. The gradient-dilution method is the most common approach 
in culturomics research. Both MALDI-TOF and DNA sequencing are extensively used in culturomics 
research for microbial identification. 
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该平台将微流控技术和高通量测序技术相结

合，实现了在皮升级别大小的液滴中培养单个菌

株，而且该技术获得的菌株的丰富度 (richness) 
是传统培养方法的 2.8 倍。Cross 等还报道了  
一种使用基因组抗体将复杂群落中的特定微生

物捕获到纯培养物中的方法，利用该方法成功

分离和培养了难培养的人类口腔角藻属细菌

TM7 和未培养的物种口腔细菌 SR1[49]。除了上

述分离培养法外，富集培养法也应用较多，例

如，2012 年 Sizova 等扩充了可培养-人类口腔

细菌库，研究人员同时利用体内口腔微生物微

陷阱富集法 (Minitrap)、平衡快生长影响的单

细胞长期培养法、改进的常规富集法 (不含糖

的培养基) 等多种富集培养法筛选得到多种不

同的口腔微生物[41]。 
值得一提的是，目前我国的研究人员已经

通过培养组技术构建了人肠道微生物资源库 
(hGMB：hgmb.nmdc.cn)。该研究通过培养我国

健康志愿者提供的 239 份新鲜粪便样本组成的

31 份样本混合物，获得了 10 558 个分离物，并

最终鉴定代表 400 个不同物种，1 170 株菌株。

这些资源保存在国际微生物保藏库 (中国普通

微生物菌 种保藏管 理中心  (China General 
Microbiological Culture Collection Center, 
CGMCC) 等) 中，以便在全球范围内长期保存

和公众获取。hGMB 代表了人类肠道中 80%以

上的微生物属和种，涵盖了 50%的 KEGG 功能

和 10%的 FUnkFams 功能未知基因[50]。培养组

学的研究扩展了人类肠道微生物资源菌库，尤

其是增加了可培养肠道细菌数量。基于逐步完

善的肠道微生物资源菌库，在未来，我们可以

挖掘出更多新一代益生菌，建立与人体肠道疾

病相关的细菌移植疗法，为推动和完善粪菌移

植技术提供有力的资源支持。 
宏基因组技术和培养组技术在 FMT 的发

展中互为补充。未来，宏基因组技术可以进一

步提供大量丰富的菌株信息、菌株互作信息、

菌株与宿主互作信息，可以解析 FMT 的作用机

理，还可以引导靶向功能菌筛选；培养组方面，

我们可以整合更多的分离培养手段，利用宏基

因组得到的信息，靶向筛选与分离更多的功能

菌，一方面验证宏基因组的结果，另一方面，

更加有力地推动 FMT 的发展—实现疾病特异

的肠道细菌治疗目标。 

4  益生菌组合配方是粪菌移植技术

发展的必然趋势 
现有的研究数据可以在一定程度上证明

FMT 在治疗肠道、代谢性、精神炎等疾病的有

效性，但是 FMT 的推广仍然任重而道远。首先，

仍有 FMT 毒副作用 (FMT 传播的耐药菌血症的

发生) 甚至死亡案例的报道[51-52]；其次，粪菌成

分组成复杂，研究表明只有特定供体中的某些特

殊菌群在发挥作用，挖掘其中起关键作用的核心

菌群变得非常有必要[53]；最后，FMT 的进行需

要制定严格的给药和监管方案，过程繁杂，且从

伦理、道德、心里等角度，并不利于大众接受[54]。

而操纵益生菌特异性治疗或者改善疾病也是

FMT 发展的最终目标。因此具有特异疾病治疗

特性的下一代益生菌组合配方的挖掘和利用是

粪菌移植技术发展的必然趋势。宏基因组技术可

以为 FMT 提供较为完善的肠道菌群库信息，靶

向指导培养组对目标菌的筛选；培养组可以验证

宏基因组获得的理论信息，扩充可培养的与人体

肠道细菌疗法的功能菌库，加速益生菌产品的研

发；二者相辅相成，共同助力下一代益生菌的挖

掘与筛选，更好地服务于 FMT 的发展。 
与传统益生菌相比，下一代益生菌属于尚

未得到应用的肠道非典型益生菌[55]。随着宏基
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因组和培养组学技术在粪菌移植治疗疾病领域

的广泛应用，一些对特定的疾病有显著治疗作用

的大量的新型益生菌被揭示出来[56] (表 1)，包括

粪便普雷沃氏菌 (Prevotella copri)[57-59]、嗜黏蛋

白阿克曼氏菌 (Akkermansia muciniphila)[55,60-62]、

脆弱拟杆菌  (Bacteroides fragilis)[63-65]、普氏

粪 杆 菌  (Faecalibacterium prausnitzii)[66-68] 、

Christensenella minuta DSM33407[69] 、

Parabacteroides goldsteinii[55] 、 多 形 拟 杆 菌 
(Bacteroides thetaiotaomicron)[70-72]、难闻杆

菌 J115T (Dysosmobacter welbionis J115T)[73]、

蜂 房 哈 夫 尼 亚 菌 HA4597™ (Hafnia alvei 
HA4597™)[74-75]、解木聚糖拟杆菌 (Bacteroides 
xylanisolvens)[76]以及吉氏副拟杆菌 (Parabacteroides 
distasonis)[77]等。但是，毋庸讳言，这些益生

菌有些属于条件致病菌，具有潜在的危害性，

真正普及用于临床实践还需要大量临床试验

的证实。宏基因组、培养组等肠道微生物组的

研究技术为粪菌移植治疗疾病及益生菌组合

配方挖掘，提供了强有力的研究和临床实践

武器，助力我们另辟蹊径，走出别样健康发展

之路。 

 
表 1  下一代益生菌候选者 
Table 1  The candidates of next generation probiotics 
Next generation 
probiotics 

Main characteristics Functions References 

Prevotella copri Improve glucose homeostasis by producing 
succinate; but aggravate glucose intolerance by 
augmenting circulating levels of (branched-chain 
amino acids) BCAAs 

Succinate (a TCA cycle intermediate) 
production; Circulating serum levels 
of BCAAs increasement 

[57-59] 

Akkermansia 
muciniphila 

Improve metabolic disorders and obesity, reduce 
chronic inflammation and fat mass gain 

Protein Amuc_1100; P9; propionate [55,60-62] 

Bacteroides 
fragilis 

Prevent Clostridium difficile infection in a mouse 
model by restoring gut barrier and microbiome 
regulation 

A capsular polysaccharide PSA may 
enrich CD4+FoxP3 T cells after 
plasmacytoid DC cells presentation 

[63-65] 

Faecalibacterium 
prausnitzii 

Antiinflammation; Counterbalancing dysbiosis and 
repair tissue damage 

Butyrate production [66-68] 

Christensenella 
minuta DSM33407 

Anti-obesity Butyrate production [69] 

Parabacteroides 
goldsteinii 

Ameliorates prediabetes syndromes and liver 
inflammations 

Enhanced production of Treg and 
IL-10 

[55] 

Bacteroides 
thetaiotaomicron 

Modulate host hepatic metabolism and ameliorate 
hepatic steatosis  

Sphingolipid synthesis and acetate 
production 

[70-72] 

Dysosmobacter 
welbionis J115T  

Prevent diet-induced obesity and metabolic 
disorders in mice 

Increased number of mitochondria 
but the exact mechanisms of action 
remain to be deciphered 

[73] 

Hafnia alvei 
HA4597™ 

Anti-obesity Peptide ClpB production [74-75] 

Bacteroides 
xylanisolvens 

Alleviate nonalcoholic hepatic steatosis in mice Folate synthesis production [76] 

Parabacteroides 
distasonis 

Decrease weight gain, hyperglycemia, and hepatic 
steatosis in mice 

Succinate and secondary bile acids 
production 

[77] 
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