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黄腻舌苔和薄白舌苔微生物种群差异 
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摘  要：【背景】舌苔是指舌头上覆盖的由食物残渣、微生物、舌苔上皮角质细胞组成的物质。根据

舌苔的厚度、颜色等苔质情况来鉴别病人的健康与疾病状况，是“望”诊的重要内容之一，是中医临

床辨证施治的主要依据之一。但是舌苔苔质的形成和微生物菌群的关系还有待深入研究。【目的】探

索黄腻舌苔和薄白舌苔菌群群落组成的差异及与舌苔苔质形成的关系。【方法】以薄白舌苔和黄腻

舌苔为研究对象，用刮舌板刮取青年学生人群的舌苔表面，获得舌苔样品进行总 DNA 提取，PCR

扩增微生物 16S rRNA 基因，通过高通量测序获得 16S rRNA 基因序列，然后通过交互序列分析软件

分析样品中细菌菌群种类及差异。【结果】黄腻和薄白舌苔原核微生物群落组成具有明显差异。其

中，在门水平上，Patescibacteria 和蓝细菌门细菌在黄腻舌苔上明显比薄白舌苔多，具有极显著差

异(P<0.01)；在属和种水平上，放线菌(Actinomyces)的组成具有显著差异(P<0.05)，黄腻舌苔中放线

菌含量明显高于薄白舌苔；而薄白舌苔中的卟啉单胞菌属(Porphyromonas)和莫拉氏菌属(Moraxella)

的含量明显高于黄腻舌苔，差异显著(P<0.05)。【结论】黄腻舌苔苔厚、色黄、有异味，有可能是

放线菌含量过高导致。而且，有些放线菌可以导致侵袭性细菌性疾病，称作放线菌病。因此，健康

人出现黄腻苔，可在一定程度上提示体内潜在的炎性预警。薄白舌苔正常菌群莫拉氏菌属(Moraxella)

和卟啉单胞菌属(Porphyromonas)显著比黄腻舌苔上的多，说明这两种正常菌群可能在维护正常口气

和舌苔功能方面具有重要的作用。 

关键词：舌苔，正常菌群，高通量测序，中医诊断 
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Abstract: [Background] Tongue coating refers to the substances covered on the tongue, which are 
composed of food residues, microorganisms and epithelial keratinocytes of tongue coating. According to 
the thickness and color of the tongue coating to identify the patient’s physical condition, is one of the 
components of “Look” diagnosis, is one of the main basis for traditional Chinese medicine (TCM) experts 
to treat patients with syndrome differentiation. However, there are few studies on the relationship between 
the formation of tongue coating quality and microbial flora. [Objective] To discover the difference of 
microbial flora between yellow greasy and thin white in tongue coating, and the relationship between the 
flora and the quality of tongue coating. [Methods] The thin white tongue coating and yellow greasy 
tongue coating of the young students were used as the research samples. The surface of the young 
students’ tongue coating was scraped with a disinfectant cotton swab, and the tongue coating samples were 
obtained, and sent to Shanghai Meiji company for DNA extraction. Then, 16S rRNA gene was amplified 
by PCR, and 16S rRNA gene was obtained by high-throughput sequencing systems, and then analyze the 
bacterial species in the sample by interactive sequence analysis software. [Results] There were significant 
differences in the composition of the main flora between the yellow greasy tongue coating and the thin 
white tongue coating. At the level of genus and species, the composition of Actinomyces was significantly 
different, The content of Actinomycetes in yellow and greasy tongue coating was significantly higher than 
that in thin and white tongue coating (P<0.05), while the content of Porphyromonas and Moraxella in thin 
and white tongue coating was significantly higher than that in yellow and greasy tongue coating (P<0.05). 
[Conclusion] The thick, yellow and peculiar smell of the yellow greasy tongue coating may be caused by 
the high content of Actinomyces; Moreover, some Actinomycetes can cause aggressive bacterial diseases, 
called actinomycosis. Therefore, the occurrence of yellow greasy moss in healthy people may indicate the 
potential early warning of inflammation in the body. Moraxella and Porphyromonas were significantly 
more than those on yellow and greasy tongue coating, indicating that these two normal flora might played 
an important role in maintaining normal tone and tongue coating function. 

Keywords: Tongue coating, Normal flora, High-throughput sequencing, TCM diagnosis 
 

舌苔是指舌头上覆盖的一层物质，一般由食

物残渣、微生物群、唾液以及舌头角化的上皮细

胞组成[1]。根据舌苔的厚度、颜色等苔质情况来

鉴别病人的身体状况，是“望”诊的组成部分之

一，是中医专家对病人辨证施治的主要依据之  

一[2]。中医诊断学根据舌苔颜色的苔质情况，将

舌苔的表型分为薄白苔、黄腻苔、无根苔、有根

苔、润苔、燥苔等几十种舌苔表型[3-4]。 

健康人群的舌苔薄白而润，是为薄白苔，黄

腻苔是指舌苔发黄、苔质粘腻，是中医痰湿病人

常有的一种舌苔，而痰湿现一般认为与肥胖有 

关 [5-6]。目前有些中医专家认为中医的痰湿和西

医的糖尿病合并高脂血症大部分相同，可以合并

治疗[5-7]。 
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为了了解薄白舌苔和黄腻舌苔在微生物种群

上的差异，本团队以中医硕士研究生和本科生为

主要研究对象，采集薄白舌苔和黄腻舌苔样本，

提取总 DNA 后，用原核微生物核糖体 16S rRNA

基因通用引物 PCR 扩增 16S rRNA 基因后送上海

美吉生物医药科技有限公司进行全基因测序，然

后通过微生物群落分析软件获得黄腻舌苔和薄白

舌苔微生物种群的差异情况。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

口腔拭子基因组 DNA 提取试剂盒，天根生化

科技(北京)有限公司。 

采样人群：2017 级江西中医药大学中医学院

硕士研究生(男 24，女 26)和 2017 级生物工程专

业本科生(男 40，女 34)；采样标准：黄腻舌苔：

取苔色黄而粘腻、颗粒紧密胶粘的舌苔样本；薄

白舌苔：取舌色淡红鲜明、表面滋润的舌苔样本

(表 1)。 

1.2  方法 

采样方法：采样对象早晨起床后未进食和刷

牙情况下，先用灭菌生理盐水漱口后，一次性手

套取灭菌刮舌板，用一次性棉拭子刮取舌苔样本

0.2 mL 左右，用 5 mL 一次性注射器吸取 2 mL 无

菌生理盐水冲洗，冲洗液保存于 5 mL 采样离心管

中，冰盒保存[1]。−80 °C 冰箱保存样本。 

样品 DNA 的提取方法：取样品于 12 000 r/min

离心 5 min 后，去除上清，用 1 mL 灭菌水重悬菌

液，然后转入口腔拭子基因组 DNA 提取试剂盒中

1.5 mL 的离心管中。按试剂盒操作步骤提取总

DNA，−20 °C 冰箱保存。所有样品统一送上海美

吉生物医药科技有限测序公司测序分析。 

1.3  16S rRNA 基因的 PCR 扩增方法 

利用 16S rRNA 基因高变区 V3 区设计通用引

物 338F (5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′)和

806R (5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)进行

PCR 扩增，预计 PCR 扩增片段长度为 468 bp。PCR

反应体系(20 μL)：5×FastPfu Buffer 4 μL，dNTPs 

(2.5 mmol/L) 2 μL，正向引物(5 μmol/L) 0.8 μL，反

向 引 物 (5 μmol/L) 0.8 μL ， FastPfu Polymerase    

(5 U/μL) 0.4 μL，基因组 DNA 模板 10 ng。PCR 反

应条件：95 °C 30 s；55 °C 30 s，72 °C 30 s，      

30 个循环。用 PCR 产物制备 MiSeq PE 文库，进

行 Illumina MiSeq 高通量测序[8]，采用生信云在

线软件进行生物信息学分析，包括 α 多样性分

析、β 多样性分析、菌群结构分析、KEGG 功能

预测等。  

1.4  统计学分析  

采用 SPSS 软件进行卡方检验、t 检验、非参

数检验、相关性分析等，双侧检验 P<0.05 表示显

著性差异，P<0.01 表示差异极显著。 

2  结果与分析 

2.1  舌苔样本 

采集 19−25 岁本科生或者硕士研究生薄白舌

苔样本(表 1)，筛选薄白舌苔 11 个，黄腻舌苔  

12 个(表 1，图 1)。黄腻舌苔苔厚、色黄、有异

味；而薄白舌苔苔薄、舌苔白、无异味。 

 
表 1  舌苔样品采集表 
Table 1  Collected samples of tongue coating 
样品名称 

Sample name 

舌苔样品 Tongue coating samples 年龄分布 Age range 总计 Total

男生 Boy students 女生 Girl students 

薄白舌苔 

Thin white tongue coating 

A1, A2, A4, A8  A3, A5, A7, A6, A9, A10, A11  19−25 11 

黄腻舌苔 

Yellow greasy tongue coating 

B1, B2, B3, B4, B5, B11  B6, B7, B8, B9, B10, B12 19−25 12 
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图 1  舌苔图片 
Figure 1  Samples of tongue coating 
注：BB：薄白舌苔；HN：黄腻舌苔. 

Note: BB: Thin white tongue coating; HN: Yellow greasy tongue 
coating. 

 
2.2  16S rRNA 基因的 PCR 扩增结果 

舌苔样本提取总 DNA 后，用 16S rRNA 基因

的通用引物进行 PCR，扩增舌苔原核微生物核糖

体高变区 468 bp 片段，1%琼脂糖凝胶电泳结果见

图 2。PCR 扩增产物送上海美吉生物医药科技有

限公司高通量测序。 

2.3  舌苔样本菌群组成分析 

通过生信云 Venn 图统计分析软件分析舌苔样

本中的群落组成，发现舌苔上共有 11 个门 17 个纲

37 个目 66 个科 128 个属 229 种细菌；薄白舌苔和

黄腻舌苔在门和纲的细菌组成上没有差异。在目、

科、属、种的组成上有一定的差异(表 2，图 3)。薄

白 舌 苔 在 属 水 平 上 特 有 的 菌 属 有 ： Blautia 、

Caulobacteraceae 、 Sphingomonas 、 Sphingobium 、

Curvibacter 、 Mesorhizobium 、 Bradyrhizobium 、

Muribaculaceae 、 Chitinophagaceae 、 Cupriavidus

和 Pseudoramibacter；黄腻舌苔上特有的菌种有

Zymomonas 、 Bacillus 、 Brevundimonas 、

Bifidobacterium 、 Moryella 、 Parascardovia 、

Enterococcus 、 Bacteroides 、 Peptoanaerobacter 、

Pantoea、Leuconostoc、Howardella、Acinetobacter

和 Weissella。在种水平上差异更大，除了 191 种

共有菌群外，薄白舌苔有 14 种特有菌种，黄腻舌

苔有 24 种特有菌种(表 2)。 

 

 
 
图 2  PCR 扩增舌苔样品 16S rRNA 基因片段 
Figure 2  PCR products of 16S rRNA gene from samples 
注：1–11：黄腻舌苔(HN)；12–23：薄白舌苔(BB); M: DL2000 DNA Marker. 

Note: 1–11: Yellow greasy tongue coating (HN); 12–23: Thin white tongue coating (BB); M: DL2000 DNA Marker. 

 
表 2  舌苔菌群组成差异分析 
Table 2  Analysis of the differences in composition of the flora of tongue coating 
分类 

Taxonomy 

薄白舌苔特有菌群 

Specific flora of thin white tongue coating 

共有菌群 

Common flora 

黄腻舌苔特有菌群 

Specific flora of yellow greasy tongue coating

门 Phylum 0 11 0 

纲 Class 0 17 0 

目 Order 2 34 1 

科 Family 5 56 5 

属 Genus 11 101 14 

种 Species 14 191 24 
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图 3  舌苔样品聚类分析(A)和 Venn 分析图片(B) 
Figure 3  Results of OTU analysis (A) and Venn analysis (B) 
注：HN：黄腻舌苔；BB：薄白舌苔. 

Note: HN: Yellow greasy tongue coating; BB: Thin white tongue 
coating. 
 

2.4  组间相似性分析结果 

对所采集的舌苔样本进行组间相似性分析，

检验组间差异的显著性。通过 PLS-DA 分析，即

偏 最 小 二 乘 法 判 别 分 析 (partial least squares 

discriminant analysis)来判断所采集舌苔样品分类

是否符合区分要求。结果发现：在种水平上，黄

腻舌苔和薄白舌苔样品分区情况很好(图 4)，黄腻

舌苔和薄白舌苔被很好地区分到不同区域范围。 

2.5  舌苔样品组间丰度差异显著性检验 

利用生信云平台对舌苔分组样品进行 Wilcoxon 

rank-sum 组间丰度差异性检测发现，在门水平上 

(表 3)：黄腻舌苔和薄白舌苔主要组成菌群是变形菌

门、拟杆菌门、厚壁菌门、梭杆菌门以及放线菌

门，含量都在 5%以上；但是变形菌门有较大的差

异 ； 变 形 菌 门 在 黄 腻 舌 苔 含 量 为 32 % ， 而 在 

 
 
图 4  PLS-DA 组间相似性分析结果 
Figure 4  PLS-DA results of similarity analysis among 
groups 
注：HN：黄腻舌苔；BB：薄白舌苔. 

Note: HN: Yellow greasy tongue coating; BB: Thin white tongue 
coating. 
 

表 3  舌苔样品群落组成分析结果 
Table 3  Community analysis of samples from tongue 
coating 
菌群 Flora 薄白舌 

苔组 

Thin white 
tongue 
coating (%) 

黄腻舌苔组 

Yellow greasy 
tongue 
coating (%) 

组成差异 

分析 P 值 

P value of 
composition 
difference 
analysis 

变形菌门 Proteobacteria 21.89 32 0.185 8 

拟杆菌门 Bacteroidetes 27.91 28.20 0.829 4 

梭杆菌门 Fusobacteria 10.42 8.23 0.131 8 

厚壁菌门 Firmicutes 28.15 24.80 0.372 2 

放线菌门 Actinobacteria 8.29 5.49 0.254 9 

Patescibacteria 2.03  0.006 2** 

蓝细菌门 Cyanobacteria   0.001 4** 

Epsilonbacteraeota   0.003 4* 

Note: *: P<0.05; **: P<0.01. 
 

薄白舌苔上只有 21.89%，但是变形菌门在两组样品

中差异不显著(P>0.05)，没有统计学意义。SPSS 组

间差异显著性分析发现，Patescibacteria 和蓝细菌

门(Cyanobacteria)在黄腻舌苔和薄白舌苔上具有极

显著差异(P<0.01)，Epsilonbacteraeota 具有显著差

异(P<0.05) (图 5A)。菌群丰度在属水平上差异显

著 性 分 析 发 现 ， 大 部 分 属 的 细 菌 在 黄 腻 舌 
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图 5  组间菌群群落组成差异显著性分析 
Figure 5  Significance analysis of the difference of microbial community composition between groups 
注：HN：黄腻舌苔；BB：薄白舌苔. A：门水平上差异显著性分析；B：属水平上差异显著性分析；C：种水平上差异显著性分析. 

Note: HN: Yellow greasy tongue coating; BB: Thin white tongue coating. A: Significance analysis of the difference on phylum level; B: 
Significance analysis of the difference on genus level; C: Significance analysis of the difference on species level. 
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苔和薄白舌苔上菌群丰度没有明显差异，但是放

线 菌 属 (Actinomyces) 的 组 成 具 有 极 显 著 差 异

(P<0.01)，黄腻舌苔中放线菌含量明显高于薄白舌

苔；而薄白舌苔中的卟啉单胞菌属(Porphyromonas)

和莫拉氏菌属(Moraxella)的含量明显高于黄腻舌

苔，差异显著(P<0.05) (图 5B)。在种水平上，薄白

舌苔和黄腻舌苔在放线菌、卟啉单胞菌和莫拉氏

菌也差异显著(P<0.05) (图 5C)，此结果和属水平上

的差异显著性一致。这表明黄腻舌苔和薄白舌苔

的菌群分布在放线菌、卟啉单胞菌和莫拉氏菌这

3 个种群上有显著差异，可能是导致舌苔表型不

同的主要原因之一。 

2.6  黄腻和薄白舌苔菌群 LEfSe 多级物种差异

判别分析 

使用生信云平台 LEfSe 多级物种组间差异显

著性分析黄腻舌苔和薄白舌苔样本菌群差异，主

要从门、纲、目、科、属、种水平对各级群落丰

度水平进行差异检验。由图 6 可以判断出，黄腻

舌苔主要特有细菌是放线菌属(Actinomyces)；而

薄白舌苔主要特有菌是莫拉氏菌属(Moraxella)和

卟啉单胞菌属(Porphyromonas)。此结果和 Wilcoxon 

rank-sum 的菌群差异分析结果一致。 

3  讨论 

舌苔的形成原因复杂，微生物菌群有可能是

舌苔形成的主要原因之一。本实验采集薄白舌苔

和黄腻舌苔样本后，经 16S rRNA 基因的高通量测

序，利用上海美吉生物云交互分析平台分析发

现：微生物菌群组成对舌苔苔色的形成具有重要

的影响作用。微生物菌群的组成不同有可能是导

致舌苔形成的主要原因。 

首先，利用生物云平台 PLS-DA 分析方法对

采集的舌苔样本进行了菌群组间相似性分析，发

现黄腻舌苔样本和薄白舌苔样本明显区分为 2 个

区域，说明样本采集过程质量控制严，这也表明

黄腻舌苔和薄白舌苔上微生物菌群组成具有明显

差异(图 4)。 

其 次 ， 我 们 通 过 生 信 云 平 台 Wilcoxon 

rank-sum 组间丰度差异性检测比较样本菌群组

成，在门水平上分析舌苔样本原核微生物的组

成，结果发现：门水平上舌苔优势菌群相对丰度

从高到低为：梭杆菌门(Fusobacteria)、拟杆菌门 

(Bacteroidetes)、厚壁菌门(Firmicutes)、变形菌门 

(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)是舌苔

微生物的主要组成菌群。这和孙娴等 2018 年的研

究结果相差不多[9]。虽然黄腻舌苔和薄白舌苔在

这些主要菌群组成上有一定差异，但是差异不

显著，与肠道菌群相比，舌苔中的梭杆菌和拟

杆菌含量明显少很多。这可能和口腔含氧量明

显比肠道多有关。黄腻舌苔上的 Patescibacteria

和蓝细菌门细菌在舌苔微生物组成上明显比薄白

舌 苔 多 ， 具 有 极 显 著 差 异 (P<0.01) ( 图 5A) ；

Patescibacteria 是一种与其他细菌共生的基因组较

小的自养微生物，目前没有相应的培养基培养此

细菌[10]。推测其主要通过氧化氮、硫等无机物发

酵产能，Patescibacteria 在正常人肠道内很难发

现 ， 主 要 在 地 下 水 和 污 泥 中 大 量 存 在 [11-12] 。

Patescibacteria 菌群可能是造成黄腻舌苔异味的主

要原因之一，但是这种细菌的生理、生化代谢途

径还不是十分清楚，有待进一步研究发现。蓝细

菌是一类含有叶绿素、可进行光合作用产能的原

核细胞型微生物[13]。蓝细菌是肠道中常见的微生

物群，但其含量不多，不是肠道微生物的主要类

群，主要通过食物进入人体内。蓝细菌由于具有

叶绿素，所以一般都能产生色素，这有可能是黄

腻舌苔形成的部分原因。 

在属水平上，通过 Wilcoxon rank-sum 丰度差

异性检测和 LEfSe 多级物种差异分析，本研究发

现，黄腻舌苔上的放线菌属明显高于薄白舌苔，

而且差异极显著(P<0.01) (图 5B)；在种水平上也得

到了相类似的结果(图 5C)。LEfSe 多级物种差异也

发 现 放 线 菌 在 黄 腻 舌 苔 中 显 著 高 于 薄 白 舌 苔    

(图 5)，这说明放线菌有可能是黄腻舌苔上的一个 
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图 6  LEfSe 多级分析组间菌群差异 
Figure 6  Microflora differences among LEfSe multi-level analysis groups 
注：HN：黄腻舌苔；BB：薄白舌苔. A：LEfSe 多级物种层级树图；B：LDA 判别柱形图. 

Note: HN: Yellow greasy tongue coating; BB: Thin white tongue coating. A: LEfSe hierarchical tree; B: LDA discriminant histogram. 
 

标志性菌群，有可能是导致黄腻舌苔形成的原因

之一。放线菌是一种丝状原核细胞型微生物，革

兰氏阳性菌，广泛分布于土壤等环境中；多数是

需氧型腐生菌，能产生色素、抗生素等次级代谢

产物[9]。放线菌也是一种口腔常见的共生菌[14-15]，

属于口咽、胃肠道和泌尿生殖道的人类共生菌  

群 [16-17]；有些放线菌可以导致侵袭性细菌性疾

病，比如：牛放线菌可通过口腔或牙龈伤口侵入
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组织内部引发疾病，衣放线菌在人体免疫力下降

或者抵抗力降低的时候容易诱发慢性脓肿为特征

的疾病，这些疾病统称放线菌病[16]。因此，健康

人群出现黄腻苔，可在一定程度上提示体内潜在

的炎性预警。 

此外，在属和种水平上，薄白舌苔上的莫拉

氏菌属(Moraxella)和卟啉单胞菌属(Porphyromonas)

显著比黄腻舌苔上的多(P<0.05) (图 5B、C)；莫拉

氏菌属(Moraxella)是一种革兰氏阴性非发酵菌，属

于口腔常见菌群，是一种对人无致病性的口腔、呼

吸道寄居菌。一些特殊的莫拉氏菌属细菌可以导致

疾病，比如亚特兰大莫拉氏菌(M. atlantae)可以导致

败血症[18-19]；卟啉单胞菌属细菌是一种小型厌氧

革兰氏阴性非运动球菌属，通常为短棒状，能产

生光滑、灰色至黑色的菌落，菌落大小因种类而

异；其作为正常菌群的一部分存在于人类的口咽

部，包括牙龈沟、阴道和肠道；模式种为细沙卟

啉单胞菌(P. asaccharolytica)，也是口腔中特别是

牙齿上常见的一种正常菌群[20-21]。 

综上所述，放线菌菌群的增多可能是黄腻舌

苔形成的主要原因之一，黄腻舌苔在中医上分析

为由邪热与痰涎湿浊交结而形成[3]；临床多见于

急慢性胃肠炎、胆囊炎等病人的舌象[9]。因此，

健康人群出现黄腻苔可能是体内潜在炎性病证的

早期信号，可进一步追踪观察其变化，酌情给予

干预防治。 

4  结论 

薄白舌苔和黄腻舌苔在微生物群落组成上有

明显差异，黄腻舌苔苔厚、色黄、有异味，有可

能是 Patescibacteria、蓝细菌门和放线菌群含量过

高所致。值得注意的是：通过菌群差异显著性分

析发现，黄腻舌苔上的放线菌菌群在属和种水平

上都显著高于薄白舌苔，这说明放线菌有可能是

黄腻舌苔形成的主要菌群之一。有些放线菌可以

导致侵袭性细菌性疾病，称作放线菌病 [18]。因

此，健康人出现黄腻苔可在一定程度上提示体内

潜在的炎性预警。 
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