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肝肾阴虚证和脾肾阳虚证老年性骨质疏松症
患者肠道菌群分布特征

陈燕超1 林涛1 郑梓灌1 杨婧1 罗观金1 张建新2△ 何剑全3

[摘要] 目的:探讨肝肾阴虚证和脾肾阳虚证老年性骨质疏松症(SOP)患者肠道菌群的特征及差异,为

老年性骨质疏松症患者适合补充的肠道益生菌提供理论依据。方法:经中医辨证分型分为肝肾阴虚组

和脾肾阳虚组,采集老年性骨质疏松症患者的临床资料及粪便标本各30例,双能X线骨密度仪检测骨

密度,并检测血清总Ⅰ型胶原氨基端延长肽(TP1NP)及血清Ⅰ型胶原羧基端肽β特殊序列(β-CTX)水

平,采用16S
 

rDNA测序技术分析两组患者肠道菌群结构和丰度的差异。分析肠道菌群与骨密度和β-
CTX、TP1NP的相关性,分析肠道菌群与老年性骨质疏松症的相关性。结果:α-多样性分析结果显示,
两组不同中医证型患者的肠道菌群物种多样性、丰富度和均匀度差异均无统计学意义(P>0.05);β-多

样性分析结果表明,两组不同中医证型患者的肠道菌群组间差异无统计学意义(P=0.342)。通过

LEfSe分析,在属水平上,肝肾阴虚组中普雷沃氏菌属(Prevotella)在相对丰度上具有优势,而脾肾阳虚

组则是科林塞拉拟杆菌(Collinsella)、鼠杆菌属(Muribaculaceae)、链球菌属(Streptococcus)的占比较

大。两组患者菌群数据显示与年龄正相关的菌属有链球菌属;与骨密度正相关菌属有Victivallaceae,
与TP1NP正相关的菌属有Eggerthella,负相关的有Ralstonia。结论:肝肾阴虚证和脾肾阳虚证老年性

骨质疏松症患者具有各自的肠道菌群特征,这些菌群与骨代谢标志物及骨密度具有相关性,老年性骨质

疏松症患者可以考虑适量补充相应菌群。
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Abstract Objective:To

 

investigate
 

the
 

characteristics
 

and
 

differences
 

in
 

gut
 

microbiota
 

between
 

senile
 

osteoporosis
 

(SOP)
 

patients
 

with
 

liver-kidney
 

Yin
 

deficiency
 

syndrome
 

and
 

those
 

with
 

spleen-kidney
 

Yang
 

deficiency
 

syndrome.The
 

findings
 

will
 

provide
 

a
 

theoretical
 

basis
 

for
 

identifying
 

appropriate
 

probiotic
 

supplements
 

tailored
 

to
 

SOP
 

patients.Methods:Pa-
tients

 

were
 

classified
 

into
 

liver-kidney
 

Yin
 

deficiency
 

and
 

spleen-kidney
 

Yang
 

deficiency
 

groups
 

based
 

on
 

traditional
 

Chi-
nese

 

medicine
 

(TCM)
 

syndrome
 

differentiation.Clinical
 

data
 

and
 

fecal
 

samples
 

were
 

collected
 

from
 

30
 

SOP
 

patients
 

in
 

each
 

group.Bone
 

mineral
 

density
 

(BMD)
 

was
 

measured
 

using
 

dual-energy
 

X-ray
 

absorptiometry
 

(DXA).Serum
 

levels
 

of
 

total
 

type
 

Ⅰ
 

procollagen
 

amino-terminal
 

propeptide
 

(TP1NP)
 

and
 

β-carboxy-terminal
 

cross-linked
 

telopeptide
 

of
 

type
 

Ⅰ
 

collagen
 

(β-CTX)
 

were
 

analyzed.The
 

gut
 

microbiota
 

composition
 

and
 

relative
 

abundance
 

in
 

the
 

two
 

groups
 

were
 

compared
 

via
 

16S
 

rDNA
 

sequencing.The
 

correlations
 

between
 

gut
 

flora
 

and
 

bone
 

mineral
 

density,β-CTX,and
 

TP1NP
 

were
 

analyzed.And
 

the
 

correlations
 

between
 

gut
 

flo-

ra
 

and
 

SOP
 

were
 

analyzed.Results:The
 

α-diversity
 

analysis
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showed
 

no
 

statistically
 

significant
 

differences
 

in
 

species
 

diversity,richness,and
 

evenness
 

of
 

gut
 

flora
 

between
 

the
 

two
 

groups
 

(P>0.05).The
 

β-diversity
 

analysis
 

indicated
 

that
 

there
 

were
 

no
 

significant
 

differences
 

in
 

the
 

composition
 

of
 

gut
 

flora
 

between
 

the
 

two
 

groups
 

(P=0.342).Through
 

LEfSe
 

analysis,at
 

the
 

genus
 

level,Prevotella
 

was
 

more
 

abundant
 

in
 

the
 

“liver-kidney
 

Yin
 

deficiency”
 

type
 

group,while
 

Collinsella,Muribaculaceae,and
 

Streptococcus
 

were
 

more
 

abundant
 

in
 

the
 

“spleen-kidney
 

Yang
 

deficiency”
 

type
 

group.The
 

data
 

of
 

the
 

two
 

groups
 

of
 

patients
 

showed
 

that
 

Streptococcus
 

was
 

positively
 

correlated
 

with
 

age;Victivallaceae
 

was
 

positively
 

correlated
 

with
 

bone
 

mineral
 

density;Eggerthella
 

was
 

positive-
ly

 

correlated
 

with
 

TP1NP,while
 

Ralstonia
 

was
 

negatively
 

correlated.Conclusion:Patients
 

with
 

SOP
 

exhibiting
 

liver-kidney
 

Yin
 

deficiency
 

syndrome
 

and
 

spleen-kidney
 

Yang
 

deficiency
 

syndrome
 

demonstrate
 

distinct
 

characteristic
 

gut
 

microbiota
 

profiles.
These

 

microbial
 

communities
 

are
 

correlated
 

with
 

bone
 

metabolism
 

markers
 

and
 

bone
 

mineral
 

density.Accordingly,targeted
 

supplementation
 

with
 

specific
 

bacterial
 

strains
 

may
 

represent
 

a
 

potential
 

therapeutic
 

consideration
 

for
 

SOP
 

management.
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  老年性骨质疏松症(Senile
 

Osteoporosis,SOP)往
往发生脆性骨折,严重影响老年人身体健康。根据

《老 年 性 骨 质 疏 松 症 中 西 医 结 合 诊 疗 指 南

(2024)》[1],通过辨证论治,中医学将老年性骨质疏

松症中医证型分为脾肾阳虚证、肝肾阴虚证、肝肾不

足证、肾虚血瘀证、气虚血瘀证五型。有研究显示肝

肾阴虚证与脾肾阳虚证为临床常见老年性骨质疏松

症中医证型[2],并且在五个证型中,肝肾阴虚证与脾

肾阳虚证为阴阳对立证型,能系统性反映老年性骨

质疏松症的证候演变规律。选择此二者对比,可为

中医阴阳辨证提供微生物学依据。现有研究亦表

明,肠道菌群与骨代谢之间可能存在密切的关联,可
能与“骨-肠轴”理论相关[3]。本研究旨在探究肝肾阴

虚证和脾肾阳虚证老年性骨质疏松症患者的肠道菌

群结构是否有差异,为老年性骨质疏松症的中医辨

证分型治疗提供基础理论支撑,现报告如下。

1 研究对象和方法

1.1 研究对象

选择2022年12月至2024年9月就诊的老年性

骨质疏松症患者115例,根据老年性骨质疏松症中医

证型分为肝肾阴虚证、脾肾阳虚证、肝肾不足证、肾虚

血瘀证、气虚血瘀证五型,其中符合肝肾阴虚证和脾肾

阳虚证诊断的患者各随机取30例入组。样本量估算

方法:根据以往类似研究的经验和统计学要求,预计每

组纳入30例患者,共60例。该研究经厦门医学院附

属第二医院伦理委员会批准(批号为2022066)。

1.2 诊断标准

参照《中医药防治原发性骨质疏松症专家共识

(2020)》[4]和《老年性骨质疏松症中西医结合诊疗指南

(2024)》[1],依据指南进行辨证分型。

1.3 纳入标准

1)由两位中医科主任医师结合舌诊脉诊等诊断标

准进行辨证分型,诊断一致,符合上述诊断标准;2)纳
入女性≥65岁和男性≥70岁的患者,符合老年性骨质

疏松症诊断标准[1];3)理解本研究内容,并自愿签署知

情同意书。

1.4 排除标准

1)合并严重内脏系统功能障碍或恶性肿瘤;2)合
并心理疾病或认知障碍;3)继发性骨质疏松;4)近半年

内使用药物影响骨代谢者;5)近3个月内使用益生菌、
抗生素等对肠道菌群有影响的药物。

1.5 方法

1.5.1 数据收集 采集患者的年龄、体重、中医证型。
采用双能X线骨密度仪(GELunarProdigy,美国)测量

骨密度值。大便标本使用内置特殊保护液[5]采样管。
提取患者血清,采用电化学发光法对血清总Ⅰ型胶原

氨基端延长肽(TP1NP)和血清Ⅰ型胶原羧基端肽β
特殊序列(β-CTX)水平进行检测。

1.5.2 标本采集及测序 采集所有受试者粪便标本,
通过 粪 便 DNA 提 取 试 剂 盒(QIAamp

 

Fast
 

DNA
 

Stool
 

Mini
 

Kit)获取肠道菌群DNA。对样品基因V3-
V4区进行PCR扩增,对应引物区域:前端引物序列为

5'-CCTACGGGNBGCASCAG-3',后 端 引 物 序 列 为

5'-GGACTACNVGGGTWTCTAAT-3',于 NovaSeq
平台(Illumina,美国)进行上机测序。

1.5.3 数据分析 测序得到的各样品原始数据,将依

次进行去杂、拼接、过滤,得到高质量的CleanTags数

据[6]。用 USEARCH 软件对所有 Ef-fectiveTags聚

类分析。用 RDPClassifier和Silva数据库分析物种

(阈值为0.97)。用 MUSCLE软件记录 OTUs代表

序列系统实际发生的关系。样品内微生物群落组成的

复杂程度用α-多样性分析。通过单样本的α-多样性

指数,可以反映样品内的微生物群落的丰富度(ACE、

Chao1、Observed
 

Species)、多样性(Shannon和
 

Simp-
son)以及均匀度(J)。运用主坐标分析(Principal

 

Co-
ordinates

 

Analysis,PCoA)与相似性分析(Analysis
 

of
 

Similarity,ANOSIM),深入β-多样性比较分析,探究

标本间菌群微生物群落结构差异,以及不同分类在标
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本间贡献的差异[6]。剖析组间菌群的差异用LEfSe
分析[7],进而找出组间存在差异的微生物种类。分析

组间菌群丰度差异显著的菌种采用Kruskal-Wallis秩

和检验。利用 Wilcoxon秩和检验分析各亚种的差异,
比较 是 否 趋 同 同 一 分 类 级 别。用 线 性 判 别 分 析

(LDA)评估菌群种类影响力的差异。临床指标与菌

群相关性分析用R包psych进行解析。

1.6 统计学方法

以SPSS
 

27.0为基础处理数据。两组患者性别采

用χ2 检验,年龄、骨密度(T 值)、TP1NP、β-CTX采用

Mann-Whitney
 

U 检验,以 M(P25,P75)表示。P<
0.05差异有统计学意义。

2 结果

2.1 一般资料

本研究共纳入60例老年性骨质疏松症患者,肝肾

阴虚证组和脾肾阳虚证组各30例。经统计分析,两组

患者年龄、性别、骨密度、β-CTX及TP1NP等指标差

异均无统计学意义(P>0.05),见表1。
表1 两组患者一般资料(n=30)

组别 年龄/岁
性别

男/例
 

女/例
骨密度(T 值) TP1NP/(ng·mL-1) β-CTX/(ng·mL

-1)

肝肾阴虚组 68.50(66.75,76.25) 10 20 -3.300(-3.850,-3.080)49.43(27.18,70.20) 0.43(0.16,0.74)
脾肾阳虚组 70.50(67.00,75.00) 8 22 -3.500(3.930,-2.925) 33.03(21.38,47.97) 0.23(0.14,0.38)
统计检验值 Z=-0.40 χ2=

 

0.317 Z=-0.14 Z=-1.92 Z=-0.40
P 0.688 0.573 0.888 0.055 0.099

2.2 α-多样性分析

对肝肾阴虚型、脾肾阳虚型老年性骨质疏松症患

者进行α-多样性分析比较,发现2种证型 Observed、

Chao1、ACE、Shannon、Simpson和J指标差异无统计

学意义(P>0.05),见图1。

2.3 各证型菌群组间成分差异分析

图1 两种证型肠道菌群的α-多样性差异比较分析

  Venn图分析发现肝肾阴虚证、脾肾阳虚证独有的

菌属依次为133种和204种(见图2)。各证型排名前10
的菌属丰度主要集中在Bacteroidales、Prevotella、Faecal-
ibacterium、Pseudomonas、Escherichia-Shigella、Lachno-
spiraceae、Alistipes、Bifidobacterium、Parabacteroides和

Phascolarctobacterium(见图3)。PCoA分析证实两种证

型肠道菌群差异无统计学意义(P=0.342),见图4。

图2 Venn图

2.4 两种证型物种丰度LEfSe分析

在两种证型中将LDA阈值设定为3,筛选出各组

的特征菌群(见图5)。其中,脾肾阳虚型经分析有11
种特征差异菌群,而肝肾阴虚证型则有5种特征差异

菌群。尽管PCoA分析显示组间差异无统计学意义,
但LEfSe分析在属水平检出显著差异菌属(LDA>
3),提示中医证型对菌群的影响可能集中于特定功能

菌属而非整体群落结构。

2.5 老年性骨质疏松症患者临床资料与特征差异菌

的相关性分析

本研究显示在属水平,与年龄正相关的菌属有

Streptococcus;与骨密度正相关的菌属有Victivallaceae,
与TP1NP正相关的菌属有Eggerthella,负相关的有

Ralstonia,见图6。

3 讨论

本研究探讨了肝肾阴虚证和脾肾阳虚证老年性骨

质疏松症患者的肠道菌群特征及其与骨代谢的关系。
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图3 两组样本在门、纲、目、科、属、种水平的前20种优势物种的菌群结构柱状图

图4 PCoA分析结果散点图

图5 各证型菌属间肠道菌群LEfSe分析

关注老年性骨质疏松症的早期预测和新的治疗方法以

尽量减少骨折,是目前的最新研究方向之一。随着研

究的不断深入,研究者发现肠道微生物群与矿物质吸

收和骨质疏松症密切相关[3]。肠道菌群紊乱可能对骨

图6 患者临床资料肠道菌群的相关性

代谢有影响,补充益生菌可提高骨密度,通过预防雌激

素缺乏减少骨质疏松症[8]。与健康微生物群同龄小鼠

相比较,无菌小鼠的骨形态发生了变化[9]。研究显示

骨质疏松症患者骨密度降低,很可能与肠道微生物群

的改变相关[10]。补充乳杆菌菌株可维持幼年小鼠的

正常骨生长,补充双歧杆菌可能提高大 鼠 的 骨 密

度[11-12]。这与老年男性的股骨颈骨密度一致,在饮用

发酵乳后,股骨颈骨强度提高了[13]。本研究结果显

示,两组老年性骨质疏松症患者的骨密度与Victival-
laceae菌 有 相 关 性,Eggerthella菌 与 骨 形 成 指 标

TP1NP正相关,而Ralstonia菌与之负相关。本研究

结果显示,肠道致病菌丰度与β-CTX正相关,与骨密

度和TP1NP负相关,提示肠道致病菌丰度增加可引

发骨代谢的异常,这进一步证实了肠道菌群与骨质疏

松症之间的密切联系。肠道菌群失调是骨质疏松症的

新型风险因素,其机制涉及多途径协同作用。1)
 

营养

调节:拟杆菌属(Bacteroides)等菌群分泌植酸酶,降解

植酸盐释放钙磷[14];部分菌群合成维生素K2,促进骨

钙素羧基化。2)
 

免疫炎症调控:革兰阴性菌脂多糖

(LPS)激活 TLR4信号,促进 TNF-α、IL-6等炎症因

子释放,刺激破骨细胞活化[15]。3)
 

屏障功能:紧密连

接蛋白(如ZO-1)表达下降导致肠漏,内毒素入血引发

慢性炎症,抑制成骨细胞分化[16]。4)
 

激素干预:普雷
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沃氏菌(Prevotella)通过β-葡萄糖醛酸苷酶调节雌激

素肝肠循环,而雌激素缺乏直接关联骨流失[17]。
本研究中α-多样性分析结果显示,肝肾阴虚证和

脾肾阳虚证两种中医证型患者的肠道菌群在丰富度、
均匀度和多样性方面无明显差异。β-多样性分析结果

显示,两种中医证型患者的肠道菌群组间差异无统计

学意义。老年性骨质疏松症患者的肠道菌群在属水平

上存在显著差异。肝肾阴虚组患者中普雷沃氏菌属

(Prevotella)在丰度上具有优势,而脾肾阳虚组患者中

则是科林塞拉拟杆菌(Collinsella)、鼠杆菌属(Muri-
baculaceae)、链球菌属(Streptococcus)的占比较大。
两组患者菌群数据显示与年龄正相关菌属有Strepto-
coccus;与 骨 密 度 正 相 关 菌 属 有 Victivallaceae,与

TP1NP正 相 关 的 菌 属 有 Eggerthella,负 相 关 的 有

Ralstonia。这些差异可能与中医证型的病理生理机制

有关。肝肾阴虚证患者可能因阴虚内热,导致肠道菌

群失调,普雷沃氏菌属的增加可能与这种病理状态有

关。而脾肾阳虚证患者则可能因阳气不足,影响肠道

的运化功能,短链脂肪酸(SCFA)生成不足,导致肠道

菌群的多样性变化,表现为科林塞拉拟杆菌和鼠杆菌

属的增加。
本研究发现肝肾阴虚证老年性骨质疏松症患者特

征菌中,普雷沃氏菌比例明显较高。普雷沃氏菌往往

在肠道微生物群中占主导地位,女性激素代谢似乎与

人体内普氏菌的调节有关。而一项研究发现,普雷沃

氏菌与胰岛素抵抗有关[18]。同时另一研究显示,部分

富含普雷沃氏菌的肠道微生物组可以限制双歧杆菌的

作用[19]。普雷沃氏菌对人类健康有益还是有害尚有

争论,其不是专性病原体,但在条件允许的情况下,它
可能是机会性病原体,单独或与其他微生物协同致

病[20-21]。
本研究结果中,脾肾阳虚组的特征菌里科林塞拉

拟杆菌(Collinsella)、鼠杆菌属(Muribaculaceae)、链
球菌属(Streptococcus)的占比较大。研究发现补充拟

杆菌可改善去卵巢小鼠的骨丢失[22],拟杆菌属数量增

加、双歧杆菌和乳杆菌数量减少,可能与骨密度降低有

关。随着双歧杆菌的增多,骨密度也相应地升高。鼠

杆菌科通过内源性(黏蛋白聚糖)和外源性多糖(膳食

纤维)产生短链脂肪酸。鼠杆菌家族与双歧杆菌和乳

杆菌等益生菌表现出交叉喂养关系。血链球菌通过增

加破骨细胞分化和减少成骨细胞,抑制Runx2表达,
具有骨吸收活性。研究表明骨质疏松症组的炎症水平

较高,骨质疏松症组中富集的物种与白细胞、中性粒细

胞-淋巴细胞比值正相关[23]。因此,笔者认为骨质疏

松症组中富集的细菌是通过介导炎症引起骨质疏松症

的。此外,功能遗传分析表明,骨质疏松症组负责三羧

酸循环、聚糖、脂质和氨基酸代谢以及氧化还原反应的

途径数量比对照组更丰富[24]。
本研 究 还 分 析 了 肠 道 菌 群 与 骨 代 谢 指 标(如

TP1NP和β-CTX)的相关性,结果显示Eggerthella菌

与TP1NP正相关,而Ralstonia菌与TP1NP负相关,
这表明某些肠道菌群可能通过影响骨形成和骨吸收过

程,进而影响骨代谢。例如,Eggerthella菌可能通过

调节肠道微环境,促进骨形成,而Ralstonia菌可能通

过增加炎症反应,抑制骨形成或促进骨吸收。此外,肠
道菌群与骨密度的相关性分析也表明,Victivallaceae
菌与骨密度正相关,这可能与该菌属在促进矿物质吸

收或调节免疫系统方面的功能有关。
本研究结果支持微生物-肠-骨轴理论,即肠道菌

群通过多种途径影响骨代谢(见图7)。具体机制包括:

图7 微生物-肠-骨轴理论的相关机制
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1)免疫系统调节:肠道菌群如Streptococcus菌可能通

过调节B细胞和T细胞的分化,影响破骨细胞的生成

和骨保护素水平,进而影响骨代谢[25-26]。肠道菌群及

代谢产物可促使Th细胞活化,影响促炎因子,刺激破

骨细胞产生,影响骨代谢[27]。2)内分泌系统调节:

Prevotella菌的研究显示,肠道菌群影响雌激素、胰岛

素(IGF)的代谢和再吸收,直接影响骨密度[28-29]。有

研究显示注射甲状旁腺激素(PTH)可刺激骨形成和

骨吸收,影响骨骼发育和成熟[30]。5-HT又名血清素,
肠源性5-HT可抑制骨形成[30-32],而部分肠道细菌可

影响嗜铬细胞产生5-HT[33]。3)代谢物作用:Muri-
baculaceae菌属和Collinsella菌属的研究显示,肠道

菌群产生的短链脂肪酸(SCFA)可调节肠道pH值,促
进钙的吸收,而内毒素(LPS)则可能通过炎症反应影

响骨代谢[15,34-36]。杆菌类可将膳食纤维发酵产生丁酸

盐,调节破骨细胞代谢,抑制破骨细胞分化及骨吸收,
使骨量增加[37]。植酸酶可降解植酸和植酸盐,影响食

物中的钙吸收[37]。单胃腺动物的体内缺少植酸酶,对
钙的利用率低[38]。大肠埃希菌可产生植酸酶[39],帮
助消化吸收食物内的矿物质。4)肠道屏障功能:肠道

菌群、肠壁上皮细胞外层包裹着的黏液蛋白和肠壁细

胞紧密连接,构成物理屏障,联合固有层免疫细胞与抗

菌肽,共同构成肠道黏膜屏障[16]。肠道屏障在雌激素

缺乏和炎症性关节病中均可能发生改变。肠道屏障功

能发生减退,引发炎症反应,炎症反应又恶性循环损害

肠上皮屏障[16,40-41]。肠道屏障功能的改变可能相关的

因素有菌群失调、致病菌和相关致病因子的播散、肠道

屏障绒毛结构和小肠表面积改变,影响细胞旁途径吸

收钙[10]。

  中医学普遍认为此病的发生多归咎于肝、脾、肾三

脏亏虚。肝为罢极之本,肾为先天之本,脾为后天之

本,三脏各司其职又相互协同。肾主骨、生髓,《素问》
云:“肾者水脏……骨枯而髓虚,故足不任身,发为骨

痿。”若肾阴亏虚,肾精便无法充分濡养骨骼,进而致使

骨枯。从五行关系来看,脾属土,肾属水,土旺会克制

水,如此肾脏便易发病,最终引发足不能履地、骨枯髓

虚的骨质疏松症。肝主疏泄,能调节一身气血运行。
脾肾先天与后天所化生的气血,需借助肝气的疏泄,才
能使血脉得到充养,筋骨得以濡润。值得注意的是,肝
脾肾三脏皆与肠道功能紧密相连。《诸病源候论》记
载:“邪在肾,……肠胃干涩,故大便难。”肾主水,可调

节全身津液代谢;大肠主津,小肠主液,大肠可以传化

糟粕,小肠受盛化物、泌别清浊,由此可见肾与肠在生

理上联系密切。《素问》指出“脾病者……虚则腹满肠

鸣,飧泄,食不化”,表明脾病容易引发泄泻。《医学入

门》也提到“肝病宜疏大肠,大肠病宜平肝经为主”。综

上所述,肝脾肾三脏与肠相互影响,从而导致骨痿、骨
枯,肝肾阴虚和脾肾阳虚是导致骨质疏松症的重要病

因[42]。肝肾阴虚可能导致阴虚内热,影响肠道微环

境;而脾肾阳虚则可能导致脾胃运化失常,影响肠道菌

群的平衡。本研究发现的肠道菌群差异,为中医辨证

论治提供了新的生物学依据。例如,普雷沃氏菌属在

肝肾阴虚证患者中的增加,可能与阴虚内热有关;而科

林塞拉拟杆菌和鼠杆菌属在脾肾阳虚证患者中的增

加,可能与脾胃运化功能失调有关[42]。
综上所述,本研究探索了肝肾阴虚证与脾肾阳虚

证老年性骨质疏松症患者肠道菌群的分布特点差异,
发现了各自的特征肠道菌群。发现不同证型肠道菌群

中某些菌群与骨密度有相关性,发现肝肾阴虚证与脾

肾阳虚证老年性骨质疏松症与促骨形成正相关及负相

关的菌群,为基于骨-肠轴的中医辨证治疗提供菌群特

征参考。但本研究也存在不足之处,包括样本量少,取
样患者多为同一省市,可能会受到地域菌群生态的影

响,后续研究可开展多中心大样本研究加以证实。未

来可纳入饮食结构、阳光照射时间和锻炼方法等因素,
采用偏相关分析或线性回归模型,控制年龄、体重指数

等变量后再评估菌群与骨密度及骨代谢指标的关联

性,并开展体外实验或动物模型验证。
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