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冠心病气虚血瘀证舌苔菌群特征分析

王楚皓，刘永月，丁照烜，张晓晴 ✉

北京中医药大学生命科学学院，北京市朝阳区北三环东路11 号，100029

［摘要］ 目的　探究冠心病气虚血瘀证舌苔菌群特征。方法　纳入冠心病气虚血瘀证患者 27 例组成气虚血

瘀证组，非气虚血瘀证冠心病患者 29例组成非气虚血瘀证组，健康人 20例组成健康组。使用 16S rDNA高通

量测序技术检测受试者舌苔菌群，并进行 Alpha、Beta 多样性分析和菌群丰度比较。结果　共检测出 479 条

操作分类单元 （OTU），其中 245 条 OTU 为三组共有，气虚血瘀证组特有 OTU 33 条，非气虚血瘀证组特有

OTU 21 条，健康组特有 OTU 121 条。气虚血瘀证组、非气虚血瘀证组受试者舌苔菌群观测物种数 （Sob）、

菌群物种总数 （Chao1）、丰富度覆盖指数 （ACE）、香浓指数 （Shannon） 较健康组减少 （P＜0. 05）。三组间

舌苔菌群 PCoA 分析距离矩阵差异具有统计学意义 （P＜0. 05）。与健康组比较，气虚血瘀证组受试者舌苔放

线菌门、帕氏菌门、螺旋体菌门、疣微菌门、罗氏菌属、TM7X、珍珠链菌属、棒状杆菌属丰度增加，梭杆

菌门、蓝细菌门、细长丝菌属、乳酸菌属丰度减少 （P＜0. 05）；非气虚血瘀证组受试者舌苔放线菌门、疣

微菌门、罗氏菌属、棒状杆菌属丰度增加，蓝细菌门、乳酸菌属丰度减少 （P＜0. 05）。与非气虚血瘀证组

比较，气虚血瘀证组受试者舌苔帕氏菌门、消化链球菌属、索罗杆菌属、丝状菌属、莫雷梭菌、牙髓卟啉单

胞菌、龈沟产线菌的丰度显著增加，蓝细菌门比例减少 （P＜0. 05）。结论　冠心病气虚血瘀证患者呈现有

益菌减少，致病菌增加的特点，帕氏菌门、消化链球菌属、索罗杆菌属、丝状菌属、莫雷梭菌、牙髓卟啉单

胞菌、龈沟产线菌是其与非气虚血瘀证的差异菌群。
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冠心病（coronary heart disease，CHD）是由于

冠状动脉发生粥样硬化导致冠状动脉狭窄或阻塞所

引起的一类心肌缺血综合征。目前，我国已有

1139万冠心病患者，其患病率及死亡率逐年上升，

是我国重大心血管疾病之一［1］。中医学认为，冠心

病属“胸痹”“胸痛”“真心痛”的范畴，阳微阴

弦，本虚标实是其核心病机。心气虚是冠心病发生

发展的基础，而瘀血是冠心病的重要病理因素［2］。

一项涵盖 40家医院、8129例冠心病患者的流行病

学调查［3］ 显示，气虚是冠心病本虚的主要证素

（67. 17%），血瘀是标实的主要证素 （77. 89%），

证候以气虚血瘀证为多见。在临床表现方面，气虚

血瘀证患者斑块更易破裂出血［4］，其血脂代谢异

常、冠状动脉病变累及和狭窄程度、心功能减退更

为严重［5-6］。

《形色外诊简摩》曰：“有病，则舌必见苔。病

藏于中，苔显于外，确凿可凭，毫厘不爽，医家把

握，首赖于此，是不可以不辨。”辨别舌苔是舌诊

重要的组成部分，除观察颜色、润燥等表观特征

外，从生物学角度挖掘舌苔菌群信息将有助于更深

层次解析舌苔特征，以丰富舌诊客观信息。基于

此，本研究将探究冠心病气虚血瘀证舌苔菌群特

征，从微生物角度补充舌诊特别是舌苔诊断信息，

以期为冠心病的中医诊疗提供新的客观证据和诊断

依据。本研究经北京中医药大学东直门医院医学伦

理委员会审批（2023DZMEC-228-05）。

1　临床资料

1. 1　研究对象

2023 年 12 月 4 日至 2024 年 8 月 18 日于北京中
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医药大学东直门医院心血管内科招募冠心病气虚血

瘀证患者 27例，其中男性 15例，女性 12例，平均

年龄 （64. 96±8. 84） 岁；招募冠心病非气虚血瘀

证患者 29例，其中男性 16例，女性 13例，平均年

龄 （62. 40±9. 38） 岁；招募北京中医药大学东直

门医院工作人员及患者家属 20 例健康人，其中男

性9例，女性11例，平均年龄（42. 45±15. 13）岁。

1. 2　诊断标准

冠心病诊断标准参照美国心脏病学会和心脏协

会指南［7］。

气虚血瘀证诊断标准参照《冠心病稳定型心绞

痛中医诊疗指南》［8］拟定：胸闷胸痛、劳则诱发，

气短懒言、身倦乏力、心悸、自汗，面色淡白或晦

暗，舌淡胖、色暗，脉沉涩。由两名中医主任医师

联合诊断。

1. 3　纳入标准

冠心病气虚血瘀证组：1）符合冠心病诊断标

准；2）符合气虚血瘀证诊断标准；3）年龄 18~80
岁；4）签署知情同意书。

冠心病非气虚血瘀证组：1）符合冠心病诊断

标准；2） 不符合气虚血瘀证诊断标准；3） 年龄

18~80岁；4）签署知情同意书。

健康组：1）年龄 18~80岁；2）体格检查、生

化检查等临床检查无异常；3）既往无心血管疾病，

血压、心脏超声、心电图、冠状动脉造影或 CT检

查无异常；4）无呼吸系统、消化系统、神经系统

等已知慢性疾病；5）签署知情同意书。

1. 4　排除标准

1）舌苔剥落，或有药物、食物等残留染色者；

2） 患有口腔溃疡、舌炎、牙周炎等口腔疾病者；

3）近 1 个月内使用抗生素、糖皮质激素、微生物

制剂等药物者；4）合并有其他重要脏器严重疾病

患者；5）研究者认为存在不适合参加本研究的其

他情况。

2　方法

2. 1　舌苔菌群采集

在受试者晨起未刷牙未进食的情况下，嘱其使

用生理盐水漱口两次后，采用无菌口腔拭子连续刮

取舌中部舌苔 5次，重复取样 2次。采集后将拭子

置于一次性无菌采样管内，1 h内转移至-80 ℃保存。

2. 2　舌苔菌群分析

提取样本 16s rDNA并扩增其V3、V4区，使用

Illumina DNA Prep Kit构建测序文库，ABI StepOne⁃

Plus Real-Time PCR Syste 检 测 文 库 质 量 ， 使 用

Novaseq 6000测序仪（Illumina）的PE250模式进行

上机测序。对原始数据进行过滤、序列拼接，

UPARSE将 97%相似的标记序列聚类为操作分类单

元（OTU）。QIME中计算Alpha多样性指数：观测物

种数（Sob）、菌群物种总数（Chao1）、丰富度覆盖

指数 （ACE）、香浓指数 （Shannon）、辛普森指数

（Simpson）。Sob 表示样本中实际观测到的物种数

量；Chao1用于估算群落中的物种总数；ACE是基

于物种丰度数据估算样本总物种数量的指标；

Shannon用于衡量菌群的丰富度与均匀度；Simpson
用于衡量微生物群落中物种的多样性。R 语言

Vegan包进行主坐标分析（PCoA）作为 Beta 多样性分

析、物种丰度差异分析，ggplot2包绘制物种丰度堆

叠图，pheatmap包绘制物种丰度热图。

2. 3　统计学方法

采用 SPSS 22. 0软件进行统计分析。计量资料

符合正态分布以（x̄±s）表示，方差齐采用 t检验，方

差不齐采用 t'检验；不符合正态分布以［M（Q1，Q3）］

表示，采用 Mann-Whitney U 检验。使用 R 语言

Vegan包运行Adonis检验分析 PCoA组间差异。P＜
0. 05认为差异有统计学意义。

3　结果

3. 1　各组受试者舌苔菌群OTU统计结果

为便于分析高通量测序数据，当一组基因序列

相似度超过 97% 时可归为同一 OTU。本研究共检

测出 479条OTU，其中 245条OTU为三组共有，冠

心病气虚血瘀证组特有 OTU 33条，非气虚血瘀证

组特有OTU 21条，健康组特有OTU 121条。

3. 2　各组受试者舌苔菌群Alpha多样性比较

表 1 示，与健康组比较，冠心病气虚血瘀证

组、非气虚血瘀证组受试者舌苔菌群 Sob、Chao1、
ACE、Shannon指数均较健康组显著降低（P＜0. 05），

非气虚血瘀证组受试者舌苔菌群 Simpson指数显著

降低 （P＜0. 05）。冠心病气虚血瘀证组与非气虚

血瘀证组受试者舌苔菌群各指数比较差异均无统计

学意义（P＞0. 05）。

3. 3　各组受试者舌苔菌群Beta多样性比较

基于 weighted_unifrac 的 PCoA 分析 （图 1） 显

示，第一主坐标轴（PCO1）可展示 40. 66%的样本

距离矩阵差异，而第二主坐标轴（PCO2）可展示

16. 99% 的距离矩阵差异，两轴共显示了 57. 65%
的样本间变异，能够较好地反映数据的整体结构。
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结合Adonis检验，三组间距离矩阵差异具有统计学

意义（P＜0. 05）（各组数据见附表 1，扫描本文二

维码获取）。

3. 4　各组受试者舌苔菌群门水平主要物种占比比较

选择丰度前十的菌群进行比较。表 2示，各组

受试者舌苔菌群组成在门水平上主要以厚壁菌门、

拟杆菌门、梭杆菌门、变形菌门、放线菌门为主。

与健康组比较，气虚血瘀证组受试者舌苔放线菌

门、帕氏菌门、螺旋体菌门、疣微菌门占比显著增

加，梭杆菌门、蓝细菌门占比明显减少 （P＜
0. 05）；非气虚血瘀证组受试者舌苔放线菌门、疣

微菌门占比增加，蓝细菌门占比减少（P＜0. 05）。

与非气虚血瘀证组比较，气虚血瘀证组受试者舌苔

帕氏菌门占比增加， 蓝细菌门比例减少（P＜0. 05）。

3. 5　各组受试者舌苔菌群属水平主要物种占比比较

表 3 示，属水平上，普雷沃氏菌属、奈瑟菌

属、韦荣球菌属、链球菌属均是三组受试者舌苔的

主要菌属。与健康组比较，气虚血瘀证组受试者舌

苔细长丝菌属占比减少，罗氏菌属占比增加（P＜
0. 05）；非气虚血瘀证组受试者舌苔罗氏菌属占比

显著增加 （P＜0. 05）。气虚血瘀证组与非气虚血

瘀证组比较，属水平主要物种组成差异无统计学意

义（P＞0. 05）。

3. 6　各组受试者舌苔菌群物种丰度热图比较

除丰度前十以外组间表达丰度有差异的菌群通

过丰度热图展示。图 2示，在门水平下，与其他两

组比较，脱硫杆菌门、隐微菌门在健康组丰度更

高，协同菌门、黏球菌门在非气虚血瘀证组中丰度

表1　各组受试者舌苔菌群Alpha多样性比较

Table 1　Comparison of the Alpha diversity of tongue coating microbiota in each group of participants （x̄±s）

组别

健康组

非气虚血瘀证组

气虚血瘀证组

例数

20
29
27

Sob
474. 55±119. 62
380. 17±39. 09a）

394. 40±28. 87a）

Chao1
573. 09±123. 55
478. 41±61. 28a）

501. 53±47. 42a）

ACE
600. 68±129. 48
499. 60±64. 11a）

523. 32±50. 16a）

Shannon
5. 02±0. 30
4. 72±0. 24a）

4. 83±0. 24a）

Simpson
0. 94±0. 01
0. 92±0. 01a）

0. 93±0. 01
注：Sob，观测物种数；Chao1，菌群物种总数；ACE，丰富度覆盖指数；Shannon，香浓指数；Simpson，辛普森指数。

a）与健康组比较，P＜0. 05；b）与非气虚血瘀证组比较，P＜0. 05。

注：PCO1，第一主坐标轴；PCO2，第二主坐标轴

图1　各组受试者舌苔菌群PCoA分析

Figure 1　PCoA analysis of tongue coating microbiota in each group of participants
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更高。图 3示，在属水平下，与其他两组比较，乳

酸菌属、毛绒厌氧杆菌属在健康组中丰度更高；消

化链球菌属、索罗杆菌属、产线菌属、约翰逊菌

属、TM7X、珍珠链菌属、卡氏菌属、棒状杆菌属、

结节状真细菌群、不动杆菌属、大肠杆菌-志贺菌

群在气虚血瘀证组中丰度更高；阿托波菌属、口腔

杆菌属、弯曲杆菌属、噬碳氧杆菌属、巨球形菌属

在非气虚血瘀证组中丰度更高。

3. 7　各组受试者差异舌苔菌群分析结果

结合Welch's t检验进一步筛选出丰度热图中差

异有统计学意义的舌苔菌群。图 4、图 5示，与健

康组相比，气虚血瘀证组患者 TM7X、珍珠链菌

属、棒状杆菌属丰度显著增加，乳酸菌属丰度显著

降低 （P＜0. 05）；非气虚血瘀证组棒状杆菌属丰

度显著增加，乳酸菌属丰度显著降低（P＜0. 05）。

图 6示，与非气虚血瘀证组相比，气虚血瘀证组消

化链球菌属、索罗杆菌属、丝状菌属丰度增加（P＜
0. 05）。图 7 示，进一步分析气虚血瘀证组与非气

表2　各组受试者舌苔菌群门水平主要物种占比比较

Table 2　Comparison of the percentage of major species at the phylum/division level of tongue coating microbiota 
in each group of participants ［%, x̄±s/M（Q1， Q3）］

组别

健康组

非气虚血瘀证组

气虚血瘀证组

组别

健康组

非气虚血瘀证组

气虚血瘀证组

例数

20
29
27

例数

20
29
27

厚壁菌门

28. 42±5. 68
28. 48±8. 38
28. 55±5. 21
帕氏菌门

0. 69（0. 52，1. 03）
0. 87（0. 48，1. 22）
1. 05（0. 92，2. 27） a）  b）

拟杆菌门

25. 60±5. 61
24. 74±6. 56
22. 52±5. 88
弯曲菌门

0. 34±0. 25
0. 49±0. 44
0. 36±0. 26

梭杆菌门

20. 58±8. 44
17. 64±8. 01
15. 72±5. 44 a）

蓝细菌门

0. 08（0. 06，0. 10）
0. 04（0. 02，0. 07） a）

0. 02（0. 01，0. 04） a）  b）

变形菌门

14. 64±6. 61
14. 20±7. 65
18. 21±7. 88
螺旋体门

0. 01（0. 00，0. 02）
0. 01（0. 00，0. 03）
0. 02（0. 01，0. 06） a）

放线菌门

8. 53（6. 78，10. 79）
11. 51（9. 94，14. 02） a）

10. 87（9. 23，16. 62） a）

疣微菌门

0. 01（0. 00，0. 01）
0. 01（0. 01，0. 03） a）

0. 02（0. 01，0. 04） a）

注：a）与健康组比较，P＜0. 05；b）与非气虚血瘀证组比较，P＜0. 05。
表3　各组受试者舌苔菌群属水平主要物种占比比较 

Table 3　Comparison of the percentage of major species at the genus level of tongue coating microbiota in each group of participants
［%, x̄±s/M（Q1， Q3）］

组别

健康组

非气虚血瘀证组

气虚血瘀证组

组别

健康组

非气虚血瘀证组

气虚血瘀证组

例数

20
29
27

例数

20
29
27

普雷沃氏属

20. 032±6. 20
21. 44±7. 73
18. 53±6. 99
罗氏菌属

5. 40（4. 39，7. 76）
8. 48（5. 59，11. 31） a）

8. 16（6. 03，10. 03） a）

奈瑟菌属

11. 20±5. 82
11. 14±6. 31
14. 41±6. 44
梭杆菌属

6. 94±4. 26
7. 51±4. 61
7. 94±3. 39

细长丝菌属

13. 60±9. 75
10. 11±7. 44

7. 77±5. 16 a）

嗜血杆菌属

3. 26（1. 55，4. 20）
1. 98（0. 87，4. 03）
2. 44（1. 18，3. 83）

韦荣球菌属

8. 70（6. 71，11. 29）
9. 02（7. 23，12. 04）
9. 25（6. 37，10. 85）

放线菌属

2. 19±1. 08
2. 36±1. 02
2. 69±1. 60

链球菌属

8. 81±2. 72
9. 29±4. 32
9. 39±2. 91

卟啉单胞菌属

0. 91（0. 48，2. 52）
1. 04（0. 39，1. 86）
1. 07（0. 51，3. 21）

注：a）与健康组比较，P＜0. 05。

图2　各组受试者舌苔菌群门水平物种丰度热图

Figure 2　Heat map of species abundance at phylum/
division level of tongue coating microbiota in each 

group of participants

图3　各组受试者舌苔菌群属水平物种丰度热图

Figure 3　Heat map of species abundance at genus level 
of tongue coating microbiota in each group of participants
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虚血瘀证组间具体的差异细菌，发现气虚血瘀证组

莫雷梭菌、牙髓卟啉单胞菌、龈沟产线菌丰度增加

（P＜0. 05）。

4　讨论

《辨舌指南》曰：“辨舌质可辨脏腑的虚实，视

舌苔可察六淫之浅深”，舌苔的判别是舌诊重要的

组成部分。舌苔是由脱落的角化上皮、细菌、食物

碎屑及渗出的白细胞等聚集在舌背上所形成的一层

苔状物，舌背上较大的表面积和乳头状结构可以容

纳大量的微生物。研究表明，舌背上皮细胞平均附

着细菌数是口腔其他部位的四倍，是口腔微生物重

要的组成部分［9］。近年来，口腔微生物已被证实参

与到冠状动脉粥样硬化斑块的形成，与冠心病的发

生发展关系密切［10］。因此，舌苔菌群有可能影响

着冠心病的发生发展，形成“心开窍于舌”的生物

特征表现。

本研究结果显示，三组受试者舌苔菌群 OTU
数目均有其特征。其中，健康组特有 OTU 数目为

121条远大于冠心病气虚血瘀证组 33条、非气虚血

图7　冠心病气虚血瘀证组与非气虚血瘀证组受试者种水平差异舌苔菌群分析

Figure 7　Tongue coating microbiota analysis of species level differences between participants in the coronary heart 
disease qi deficiency and blood stasis syndrome group and the non-qi deficiency and blood stasis syndrome group

图4　冠心病气虚血瘀证组与健康组受试者属水平差异舌苔菌群分析

Figure 4　Tongue coating microbiota analysis of genus level differences between participants in the coronary heart 
disease qi deficiency and blood stasis syndrome group and the healthy group

图5　冠心病非气虚血瘀证组与健康组受试者属水平差异舌苔菌群分析

Figure 5　Tongue coating microbiota analysis of genus level differences between participants in the coronary heart 
disease non-qi deficiency and blood stasis syndrome group and the healthy group

图6　冠心病气虚血瘀证组与非气虚血瘀证组受试者属水平差异舌苔菌群分析

Figure 6　Tongue coating microbiota analysis of genus level differences between participants in the coronary heart 
disease qi deficiency and blood stasis syndrome group and the non-qi deficiency and blood stasis syndrome group
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瘀证组 21条，初步显示出健康组菌群群落更丰富。

Alpha多样性分析主要用于评价样本菌群的丰富度

与均匀度，其中 Sob、Chao1、ACE 指数用于反映

菌群的丰富度，Shannon、Simpson指数用于反映菌

群的丰富度与均匀度［11-12］。Alpha 多样性分析显

示，冠心病气虚血瘀证组、非气虚血瘀证组受试者

舌苔菌群 Sob、Chao1、ACE、Shannon 指数均低于

健康组，说明冠心病气虚血瘀证和非气虚血瘀证患

者舌苔菌群丰富度与均匀度均降低。冠心病气虚血

瘀证组、非气虚血瘀证组组间这 5种指数差异无统

计学意义，表明两组间丰富度与均匀度相似。相比

健康人，冠心病患者舌苔菌群丰富度的降低可能意

味着某些有益菌的减少或消失，导致菌群多样性下

降；均匀度的降低则说明菌群的分布更加偏向某些

特定菌群，可能是致病菌的过度增殖。PCoA 分析

是 Beta 多样性分析的常用方法，结合 Adonis 检验

可反映不同分组间菌群结构的差异性［13］。本研究

发现，三组受试者舌苔菌群 PCoA距离矩阵有显著

差异，表明三组间舌苔菌群结构存在明显不同，提

示疾病状态将导致菌群结构的改变。

在具体菌群结构变化方面，与健康组比较，冠

心病气虚血瘀证组患者舌苔放线菌门、帕氏菌门、

螺旋体菌门、疣微菌门、罗氏菌属、TM7X、珍珠

链菌属、棒状杆菌属丰度增加，梭杆菌门、蓝细菌

门、细长丝菌属、乳酸菌属丰度减少；冠心病非气

虚血瘀证患者放线菌门、疣微菌门、罗氏菌属、棒

状杆菌属丰度更高，蓝细菌门、乳酸菌属丰度减

少。其中，螺旋体菌门、罗氏菌属、TM7X、珍珠

链球菌属、卡氏菌属丰度的增加与牙周炎症有着密

切关系［14-17］，有可能促进冠心病的进展［11］。蓝细

菌门在人体口腔中的存在因于饮水、食物或空气，

与疾病无实际联系［18］。而细长丝菌属、乳酸菌属

具有维持微生物平衡、抑制病原菌生长的作用，其

丰度的减少也提示菌群结构的紊乱［19-20］。可见，冠

心病患者舌苔菌群结构呈现有益菌减少，致病菌增

加的特点。另外，与非气虚血瘀证组比较，冠心病

气虚血瘀证组患者舌苔帕氏菌门、消化链球菌属、

索罗杆菌属、丝状菌属、莫雷梭菌、牙髓卟啉单胞

菌、龈沟产线菌的丰度显著增加，说明是辨别冠心

病气虚血瘀证的差异菌群。其中，莫雷梭菌属于索

罗杆菌属，龈沟产线菌属于丝状菌属，二者可视为

同一种属，对动脉粥样硬化斑块的形成有促进作

用［21］。消化链球菌属在牙周炎患者的牙龈下生物

膜中丰度增加；牙髓卟啉单胞菌能够在牙齿根尖区

域引发炎症，通过产生蛋白酶等多种毒性因子，破

坏牙龈组织、定植在动脉粥样斑块中［22-23］。可见，

冠心病气虚血瘀证较非气虚血瘀证的舌苔菌群致病

菌丰度增加。而在临床中，冠心病气虚血瘀证患者

以冠脉多支病变为主，较非气虚血瘀证患者炎症因

子表达水平更高，低密度脂蛋白、Gensini 分数更

高，左室射血分数更低［5-6］，提示舌苔致病菌的种

类、丰度可能与冠心病严重程度有关。

综上所述，冠心病患者与健康人的舌苔菌群结

构有着明显不同，其有益菌减少，促进冠状动脉粥

样硬化的致病菌增多。同时，冠心病气虚血瘀证与

非气虚血瘀证患者之间也有着一些致病菌的丰度差

异。冠心病状态可在舌苔菌群中有所体现，菌群特

征可能可作为诊断冠心病及其证型的依据。后续将

一步扩大研究论证不同证型间的舌苔菌群差异，并

探讨舌苔菌群与冠心病严重程度的相关性，以期丰

富舌诊客观信息，为冠心病中医诊疗提供更多参考

依据。本研究存在样本量偏小、受试者来源单一的

问题，后续研究将进一步扩大样本量，纳入多地

区、多医疗机构受试者，以提高研究结果的准确

性、有效性及适用性。
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Analysis of Tongue Coating Microbiota Characteristics in Coronary Heart Disease with Qi Deficiency and 
Blood Stasis Syndrome
WANG Chuhao， LIU Yongyue， DING Zhaoxuan， ZHANG Xiaoqing
School of Life Science，Beijing University of Chinese Medicine，Beijing，100029
ABSTRACT Objective　 To explore the characteristics of the tongue coating microbiota in patients of coronary 
heart disease （CHD） with qi deficiency and blood stasis syndrome.   Methods　A total of 27 CHD patients with qi 
deficiency and blood stasis syndrome， 29 patients with non-qi deficiency and blood stasis syndrome， and 20 healthy 
individuals were included in this study.  The tongue coating microbiota of the participants was analyzed using 16S rDNA 
high-throughput sequencing technology， followed by Alpha and Beta diversity analyses and comparisons of microbial 
abundance.   Results　A total of 479 operational taxonomic units （OTUs） were detected， among which 245 OTUs 
were shared across all three groups.  There were 33 OTUs unique to the qi deficiency and blood stasis syndrome group， 
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21 OTUs unique to the non-qi deficiency and blood stasis syndrome group， and 121 OTUs unique to the healthy group.  
The observed species count （Sob）， total species richness （Chao1）， abundance-based coverage estimator （ACE）， 
and Shannon diversity index were significantly lower in the qi deficiency and blood stasis syndrome and non-qi defi⁃
ciency and blood stasis syndrome groups compared to the healthy group （P＜0. 05）.  Principal coordinate analysis 
（PCoA） of the tongue coating microbiota showed significant differences in distance matrices among the three groups 
（P＜0. 05）.  Compared with the healthy group， the qi deficiency and blood stasis syndrome group exhibited an 
increased abundance of Actinobacteria， Patescibacteria， Spirochaetes， Verrucomicrobia， Rothia， TM7X， Gemella， 
and Corynebacterium， while Fusobacteria， Cyanobacteria， Leptotrichia， and Lactobacillus decreased （P＜0. 05）.  In 
the non-qi deficiency and blood stasis syndrome group， Actinobacteria， Verrucomicrobia， Rothia， and Corynebacterium 
increased， whereas Cyanobacteria and Lactobacillus reduced （P＜0. 05）.   When comparing with the non-qi deficiency 
and blood stasis syndrome group， the qi deficiency and blood stasis syndrome group had a significantly higher abun⁃
dance of Patescibacteria， Peptostreptococcus， Solobacterium， Filifactor， Moraxella， Porphyromonas endodontalis， 
and Capnocytophaga， while Cyanobacteria reduced （P＜0. 05）.   Conclusuion Patients with CHD of qi deficiency 
and blood stasis syndrome exhibit a decrease in beneficial bacteria and an increase in pathogenic bacteria.  Patescibac⁃
teria， Peptostreptococcus， Solobacterium， Filifactor， Moraxella， Porphyromonas endodontalis， and Capnocytophaga 
were identified as the key differential microbiota distinguishing qi deficiency and blood stasis syndrome from non-qi 
deficiency and blood stasis syndrome patients.
Keywords coronary heart disease； qi deficiency and blood stasis syndrome； tongue coating microbiota
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