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基于 Web of Science数据库的犬猫肠道菌群研究热点的

可视化分析

高思源  陈丝雨  王 凡  夏兆飞*

（中国农业大学  动物医学院， 北京  100193）

摘 要  为全面、客观分析犬猫肠道菌群研究的发展脉络和热点方向，本研究采用文献计量学方法，检索 Web of 
Science 核心数据库近 20 年关于犬猫肠道菌群的文章，应用软件 Citespace、VOSviewer 和 Microsoft Excel 对发文量、

发文时间、发文国家和机构、发文作者、发文期刊、文献共被引频次和关键词进行分析。结果表明：1）在犬猫肠道菌

群领域，近 20 年 Web of Science 共发表相关文献 413 篇，且发文量呈逐年上升趋势。2）美国得克萨斯 A&M 大学是

发文最多的机构，形成了以学者 Suchodolski 和  Swanson 为核心的学术共同体；PLOS ONE 是发文量最多的期刊。

3）研究方向可分为 4 方面，分别是营养素对犬猫肠道菌群的影响、益生菌对犬猫肠道菌群的影响、疾病和犬猫肠道

菌群紊乱的相关性以及肥胖和犬猫肠道菌群的相关性。犬猫食物补充剂如何通过调控肠道菌群进而提高健康水

平是未来研究的关注重点。综上，近年来犬猫肠道菌群相关研究正逐步受到研究者的关注，本研究为改善犬猫的

健康水平和生活质量提供重要的参考依据。
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Visualization analysis of research hotspot on canine and 
feline gut microbiota based on the Web of Science database
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Abstract To comprehensively and objectively analyze the development and hotspot of research on canine 

and feline gut microbiota， this study used bibliometric methods to search for articles on canine and feline 

gut microbiota in the Web of Science core database over the past 20 years.  The software Citespace， 

VOSviewer and Microsoft Excel were used to analyze the number of articles， publication time， publishing 

countries and institutions， authors， journals， literature co-citation frequency， and keywords.  The results 

showed that：1） A total of 413 papers on canine and feline gut microbiota were published in the past 20 

years， and the number of publications showed an increasing trend year by year.  2） Texas A&M University 

in the United States is the insititution with the most publications， forming the academic community with 

Suchodolski and Swanson as the core members.  PLOS ONE was the journal with the highest number of 

publications.  3）The research hotspot can be divided into four main aspects： the impact of food 

components on canine and feline gut microbiota， the impact of probiotics on canine and feline gut 

microbiota， the correlation between diseases and disturbances in canine and feline gut microbiota， and the 
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correlation between obesity and canine and feline gut microbiota.  How food supplements can improve 

canine and feline health by regulating gut microbiota is a focus of future research.  In conclusion， research 

on canine and feline gut microbiota has gradually garnered attention in recent years， providing important 

scientific references for improving the health status and quality of life.

Keywords canine； feline； gut microbiota； bibliometrics； research hotspot

近年来，随着经济水平提高，人口结构发生变

化，犬猫被很多人视为家庭成员之一，人们为之投入

了前所未有的关爱，它们的健康问题也受到了极大

关注。犬猫的机体健康和肠道菌群密切相关［1］，肠道

菌群由消化道中的数万亿个微生物组成，是机体重

要的组成部分之一，肠道菌群具有多种功能：帮助机

体进行消化和营养吸收、保护宿主免受病原微生物

入侵、维护肠道免疫系统功能和维持肠道动态平衡

等。在机体健康状态下，肠道菌群与宿主相互共生，

肠道菌群可通过多种途径对宿主代谢进行调控，影

响宿主的营养吸收和代谢功能，同时宿主也可以为

肠道菌群提供稳定的膳食生态环境［2］。当机体受到

一些因素的干扰如感染、炎症时，会导致肠道菌群紊

乱。同样，肠道菌群紊乱也可导致或加剧某些疾病

的发生［3］，如炎性肠病、过敏、肿瘤［4］等。因而，许多

研究正尝试通过调控肠道菌群构成来改善犬猫健

康，如进行粪菌移植、使用微生态制剂等［5］。

近年来，关于犬猫肠道菌群的研究综述主要围

绕犬猫微生物组分析方法［6］，肠道菌群组成与健康

和疾病的关系［7-9］和饮食对于肠道菌群的影响［10］等

方面对领域内的一些研究方向进行了系统总结，但

已有的犬猫肠道菌群研究综述缺乏对该领域的客

观分析以及研究热点和方向的可视分析。文献计

量学是运用数学和统计方法，对特定领域文献的研

究方向和研究趋势进行评估的重要工具［11］，对于梳

理研究领域的脉络具有极高价值，可为该领域的研

究学者提供科研方向和思路。因此本研究运用文

献计量学方法，主要通过 VOSviewer 与 CiteSpace
软件，对犬猫肠道菌群领域的文献进行深入分析，

展示犬猫肠道菌群领域的研究发展脉络、当前研究

方向及未来研究的关注重点，为本领域提供客观、

真实的数据来源，以期为本领域研究提供新的研究

视角和思考。

1　材料与方法

1. 1　数据来源和检索方式

本研究所有文献数据均来源于全球信息数据

库 Web of Science（WOS）的 核 心 数 据 库 ，选 择

Science Citation Index Expanded（SCI-EXPANDED），

使用高级检索，检索条件设置为 TS=（canine OR 
dog OR feline OR cat OR pet OR companion 
animal） AND TS=（“gastrointestinal microbiome*” 
or “gut microbiome*” or “gut microflora” or “gut 
microbiota*” or “gastrointestinal flora” or “gut flora” 
or “gastrointestinal microbiota*” or “gastrointestinal 
microbial communit*” or “gastrointestinal microflora” 
or “gastric microbiome* “ or “ intestinal microbiome*” 
or “ intestinal microbiota*” or “  intestinal flora”），期
刊时间跨度设置为 2003 年 5 月 16 日—2023 年 5 月

16 日，共检索出文献 1 274 篇，通过阅读摘要等形

式，排除与主题不相关文献后，得到来自 134 个国

家/地区、136 本期刊的文献共 413 篇，以文本形式将

文献相关信息导出，使用软件 CiteSpace 剔除重复文

献，得到可用文献共 413 篇。

1. 2　研究工具和数据处理

本研究所使用的主要工具是软件VOSviewer1. 6. 19 
和  CiteSpace 6. 2. R2，两者均是基于 JAVA 环境下

用 于 可 视 化 分 析 文 献 计 量 数 据 的 软 件 工 具 。

CiteSpace 6. 2. R2 注重以图形及连接表示关系强

弱 ，VOSviewer1. 6. 19 则 主 要 以 距 离 解 构 相 互

关系。

使用 Microsoft Excel 工作表绘制年发文量图谱

并统计发文期刊情况；使用 VOSviewer1. 6. 19 绘制

作者和机构合作图谱以及关键词聚类图谱；使用

CiteSpace 6. 2. R2 进行文献共被引频次分析以及绘

制突现词图谱。

2　结果与分析

2. 1　发文趋势分析

如图 1所示，根据犬猫肠道菌群相关研究的发表

时间统计，犬猫肠道菌群领域发展可分为 3 个阶段：

起步阶段（2003—2015 年）：该时期发表文章数量较

少，年发文量最高的是 2013年和 2014年，仅 11篇；初

步发展阶段（2016—2019 年）：发文量从 2016 年的
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13 篇增长到 2019 年的 37 篇；迅速发展阶段（2019 年

至今）：该时期发文量呈明显上升趋势，最高峰值是

2022 年的 74 篇。近年来发文量的迅速上升，推测与

肠道菌群检测技术如二代测序技术的不断优化和

数据分析平台的发展密切相关［12］，无需培养和分离

鉴定即可得到菌群信息，研究人员能够更好地分析

肠道菌群的组成和结构，从而加快了犬猫肠道菌群

领域的研究进展。

2. 2　发文国家、机构和作者分析

关于犬猫肠道菌群研究国家的统计中，美国以 180
篇的发文量领先，意大利以 56篇的发文量排名第 2，而
中国位列第3名，发文量为53篇。

当前进行犬猫肠道菌群研究的机构主要有得克萨

斯A&M大学（66篇）、伊利诺伊大学（40篇）、希尔斯宠

物营养公司（16篇），发文量最多的国内机构是中国农业

科学院（9篇）。如图2所示，得克萨斯A&M大学和伊利

诺伊大学是主要研究机构间合作关系的核心，且基于该

核心形成了一定的网状结构，说明多机构的合作较为密

切。但在国内，发文量较多的2个机构，中国农业科学院

和华南农业大学尚未建立密切合作关系。

2003—2023年犬猫肠道菌群相关研究发文量 前3
的作者分别为Suchodolski，Swanson和  Steiner，分别发

文 54篇、25篇和 21篇，Suchodolski 和  Steiner 共同就

职于得克萨斯 A&M 大学，其中 Suchodolski是皇家宠
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图 1　2003 —2023年犬猫肠道菌群相关论文年产量分布图

Fig.1　The number of published studies on canine and feline gut microbiota from 2003 to 2023

图中一个节点代表一个机构， 节点的大小与机构发文量呈正相关， 节点连线代表机构间的合作。

A node represents an institution， the size of the node is positively correlated with the number of documents issued by the institution， and the 
connection of the node represents the cooperation between the institutions.

图 2　犬猫肠道菌群相关研究机构合作图谱

Fig. 2　The collaboration map of institutions in research on canine and feline gut microbiota
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物食品的专家团成员之一；Swanson 是卡夫亨氏公司的

特聘教授。根据普赖斯公式［13］N=0. 749（ηmax）
0. 5，得出

本研究核心作者为发文 6篇及以上的作者，而发文 6篇

及以上作者仅17人，远不及作者总数的50%，说明该领

域暂未形成核心队伍。但从图 3中可明显看出，高产作

者  Suchodolski和 Swanson已形成学术共同体。发文

量最多的中国学者是华南农业大学学者邓百川，共计 8
篇，排名第13位。

2. 3　发文期刊分析

期刊分析是一种定量分析文献的方法，可分析

核心数据集上论文的来源分布情况，便于研究者快

速查找文献。表 1 列出了自 2003—2023 年刊载犬

猫肠道菌群相关研究数量排名前 5 的期刊。由表 1
可知，PLOS ONE 是发文量最多的期刊，共计 38篇，

该期刊投稿相对容易，但分区较低。除 PLOS ONE
外，其他期刊分区相对靠前，但影响因子较低，说明

犬猫肠道菌群研究领域可能存在一种趋势，即发表

论文数量较多的期刊可能在影响力方面相对较弱，

而影响力较高的期刊论文数量可能相对较少。

2. 4　文献共被引频次分析

共被引文献的数量反映了一篇论文在某领域

的影响力和重要性，可用来确定某一领域内的科学

研究趋势和热点，有助于拓宽研究视野和提高研究

质量。犬猫肠道菌群相关研究共被引量前 5 的文献

如表 2 所示，高被引文献主题不一。引用频次最多

的文献是一篇综述，该文献对肠道菌群和其代谢产

物在健康犬和胃肠道疾病犬中的作用进行了探讨，

胃肠道功能障碍患犬通常表现为肠道菌群紊乱，且

该综述表明，肠道菌群紊乱的恢复与疾病的恢复并

不一定具有相关性，需要进一步研究［14］。引用量第

2 的文献是对工具的介绍，主要介绍了一种基于开

源框架的微生物组数据科学工具 QIIME 2，该工具

能够对微生物组数据进行标准化和自动化分析与

处理，并提高了微生物组数据处理的可重复性、交

互性和可扩展性，有助于研究者更好地分析和解释

微生物组数据，提高微生物组数据的科学价值并推

动微生物组领域的研究进展［15］。引用量第 3 的文献

主要研究了犬和人类肠道菌群在基因组成和对饮

食反应方面的相似性，表明犬或可用作人类肠道菌

群研究的模型［16］。引用量第 4 的文献描述了一种评

            图中一个节点代表一个作者， 节点颜色越深，代表发文时间越久， 节点连线代表作者间的合作。

            A node represents an author， the darker the node color， the longer the publication time， and the node connection represents the cooperation 
between authors.

图 3　犬猫肠道菌群相关研究作者合作图谱

Fig. 3　The collaboration map of authors in research on canine and feline gut microbiota
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估慢性炎性肠病患犬粪便样本菌群变化的方法—

菌群紊乱指数，可以更好地评估粪便中菌群变化情

况［17］。引用量第 5 的文献评估了生食对健康犬粪便

菌群和发酵产物的影响，研究发现，与吃熟食相比，

生食会导致健康犬肠道菌群的变化，增加犬肠道内

潜在病原菌的数量，并导致某些代谢产物的升高，

但同时也可能提高有益菌的数量［18］。

通过对以上文献分析可知，胃肠道疾病和饮食

对犬猫肠道菌群的影响是研究的 2 个重要方面。除

了对犬猫自身的影响外，由于相对其他哺乳动物，

犬的肠道菌群与人类的相似性更高，其研究成果或

可推广到人类医学研究中，进而增进人类福祉。此

外，更科学、有效、便捷的微生物组分析方式推动了

肠道菌群领域的发展。

2. 5　关键词分析

关键词是对一篇文章研究内容的高度提炼，用

于表达文章的主题内容。关键词聚类分析，可以明

晰目前研究方向。如图 4 所示，研究围绕肠道菌群

（Gut microbiota）这一关键词展开，根据关键词颜色

可分为 4 个聚类，可将其归纳为 4 个主要方向，即营

养素对肠道菌群的影响、益生菌对肠道菌群的影

响、疾病和肠道菌群紊乱的相关性以及肥胖与肠道

菌群的相关性。

2. 5. 1　营养素对犬猫肠道菌群的影响

如图 4 所示，蓝色簇的关键词包括：短链脂肪酸

（Chain fatty acid）、蛋白质（Protein）和纤维（Fiber）
等，可归纳研究方向为营养素对犬猫肠道菌群的影

响。日粮中营养素的配比会影响犬猫的肠道菌群

构成，继而影响肠道菌群代谢产物的生成［19］。营养

素中，蛋白质和纤维含量对菌群的影响较深且相关

研究较多。犬猫对蛋白需求较人类而言更高，当犬

猫摄入过量膳食蛋白时，未消化的蛋白将进入大肠

被菌群分解代谢，从而影响到肠道菌群组成进而影

响肠道健康。研究表明，幼猫摄入较高水平的蛋白

表 1　刊载犬猫肠道菌群研究文献数量排名前 5位的期刊

Table 1　Top 5 journals that have published the most studies on canine and feline gut microbiota

排名

Rank

1

2

3

4

5

期刊

Journal

PLOS ONE

Journal of Animal Science

Animals

Frontiers in Veterinary Science

Frontiers in Microbiology

发文量/篇
Number of papers

38

30

28

20

17

JCR 分区

JCR partition

Q2

Q1

Q1

Q1

Q1

影响因子

Impact factor

3. 752

3. 338

3. 231

3. 471

6. 064

表 2　犬猫肠道菌群研究共被引频次前五的文献

Table 2　Top 5 literatures co-citation frequency for canine and feline gut microbiota

排序

Sequence

1

2

3

4

5

年份

Year

2020

2019

2018

2017

2017

题目

Title

The role of the canine gut microbiome and metabolome in health and gastrointestinal 
disease

Reproducible， interactive， scalable and extensible microbiome data science using 
QIIME 2

Similarity of the dog and human gut microbiomes in gene content and response to diet

A dysbiosis index to assess microbial changes in fecal samples of dogs with chronic 
inflammatory enteropathy

Raw meat based diet influences faecal microbiome and end products of fermentation in 
healthy dogs
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质会降低双歧杆菌和乳酸杆菌等有益菌数量［20］，犬

长期食用高蛋白食物会造成与犬肾功能障碍、炎症

和蛋白水解相关的代谢物增加［21］。膳食纤维的主

要功能包括调节食欲，增加饱腹感以及被肠道菌群

发酵产生短链脂肪酸进而为肠道组织提供能量来

源等。在犬粮中加入的纤维混合物可显著增加糖

酵解肠道细菌的丰度 ，降低蛋白水解细菌的丰

度［22］，单独摄入短链低聚果糖、低聚半乳糖或两者

组合摄入均可显著增加家猫粪便中的双歧杆菌

含量［23］。

2. 5. 2　益生菌对犬猫肠道菌群的影响

如 图 4 所 示 ，绿 色 簇 的 关 键 词 有 ：益 生 菌

（Probiotics）、双歧杆菌（Bifodobacterium）和乳酸杆

菌（Lactobacillus），可归纳研究方向为益生菌对犬

猫肠道菌群的影响。益生菌是一种对机体有益的

微生物，可通过多种机制来改善宿主健康，犬猫领

域研究最多的益生菌是双歧杆菌和乳酸杆菌。在

肠道菌群中，益生菌可以抑制病原体滋生，帮助稳

定肠道菌群，刺激肠道上皮细胞的增殖和分化，使

肠道黏膜层更加健康。另外，益生菌还可影响宿主

的免疫系统，它们可以调节免疫细胞的活动，促进

宿主免疫系统的健康 ，并且降低炎症反应的程

度［24］。针对犬猫肠道菌群的研究表明，特定的益生

菌菌株和/或组合在改善肠道菌群方面具有积极的

作用［25-27］。在疾病状态下，益生菌也可发挥一定的

调节功能，有研究表明使用混合益生菌制剂可以加

快菌群紊乱恢复进程，降低产肠毒素型产气荚膜梭

菌水平［28］。

2. 5. 3　疾病与犬猫肠道菌群紊乱的相关性

如图 4 所示，红色簇的关键词包括：炎性肠病

（Inflammatory bowel disease）、细菌（Bacteria）和菌

群紊乱（Dysbiosis）等，可归纳研究方向为疾病和肠

道菌群紊乱的相关性。许多疾病会使得肠道菌群

紊乱或受到肠道菌群紊乱的影响，其中胃肠道疾病

与肠道菌群紊乱尤为相关。犬猫炎性肠病是研究

最多的胃肠道疾病，与健康犬相比，炎性肠病患犬

糞便菌群 α 多样性显著下降，大肠杆菌志贺氏菌属

相对丰度显著增加，而普雷沃菌属等细菌相对丰度

        图中一个节点代表一个关键词，节点大小反映关键词出现的次数，连线表示关键词共现的频次，相同的颜色表示相同的簇。

        A node represents a keyword， the node size reflects the number of keyword occurrences， the line represents the frequency of keyword co-

occurrence， and the same color represents the same cluster.
图 4　犬猫肠道菌群关键词共现图谱

Fig. 4　Cooccurrence map of keywords in canine and feline gut microbiota
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显著下降 29］，炎性肠病患猫中，脱硫弧菌属细菌数量

增加 ，而双歧杆菌属和拟杆菌属的细菌数量减

少［30］。其他疾病如肠道寄生虫感染、糖尿病和淋巴

瘤等也被证明与对应的一种或几种肠道菌群存在

强相关性，可改变菌群的多样性和丰度［31-33］。

2. 5. 4　肥胖与犬猫肠道菌群的相关性

如图 4 所示，黄色簇的关键词主要有：肥胖

（Obesity）和饮食（Diet）等，可归纳研究方向为肥胖

与犬猫肠道菌群的相关性。肠道菌群通过影响能

量稳态和炎症等途径调控肥胖［34］，肥胖犬猫与正常

犬猫相比，菌群的组成结构有所不同。使用宏基因

组测序技术的最新研究表明，与正常猫相比，肥胖

猫菌群多样性下降，厚壁菌门丰度和厚壁菌门/拟
杆菌门比值显著降低［35］，但在对肥胖犬的最新研究

表明肥胖犬的厚壁菌门丰度升高，拟杆菌门丰度降

低［36］。另外，饮食干预（少吃、吃减肥处方粮）能够

改变肥胖犬猫菌群的丰度和多样性［37-38］ ，肠道菌群

在犬猫减重过程中也发挥着一定作用。

2. 6　突现词分析

CiteSpace 软件的突发检测（Burst detection）功
能可用来检测在某一时段内有较大变化的关键词

情况，可发现某一关键词衰落或者兴起的进程，可

能预示相关领域的研究趋势。表 3 为犬猫肠道菌群

相关领域的突现词情况。可根据是否对现在具有

持续影响力分为 2 个阶段。2021 年之前，研究主要

围 绕 胃 肠 道（Gastrointestinal tract）、炎 性 肠 病

（Inflammatory bowel disease）等，突现词比较发散，

有对菌群组成的研究、对具体菌种产气荚膜梭菌的

研究、微生物分子发育特征的研究等，说明前期研

究热点主要为犬猫肠道菌群的组成分析和系统发

育分析，疾病和健康状态下菌群构成的差异分析。

自 2021 年起出现了 3 个突现词，即健康（Health）、补
充剂（Supplementation）和宠物食品（Pet food），其影

响持续至今。说明目前的研究热点聚焦于犬猫食

表 3　犬猫肠道菌群相关研究的突现词图谱

Table 3　Keywords with the strongest citation bursts of canine and feline gut microbiota

关键词

Keyword

Gastrointestinal tract

Clostridium perfringens

Inflammatory bowel disease

Populations

16S ribosomal RNA

Beagle dogs

Molecular phylogenetic characterization

Bacterial microbiota

Healthy dogs

Bacterial

Community

Expression

Health

Supplementation

Pet food

突现年

Year

2004

2007

2006

2010

2010

2010

2011

2012

2006

2013

2009

2009

2009

2012

2021

突现强度

Strength

6. 32

3. 57

5. 51

4. 20

4. 17

3. 47

3. 74

5. 42

4. 42

3. 74

4. 30

3. 29

3. 60

3. 35

3. 10

起始年

Begin

2004

2007

2008

2010

2010

2010

2011

2012

2012

2013

2017

2020

2021

2021

2021

结束年

End

2012

2014

2016

2014

2017

2017

2016

2017

2018

2019

2019

2021

2023

2023

2023

突发年段图

Sudden year chart

注：表中红色区段是关键词作为研究前沿的起始年和结束年，蓝色为其余年份。

Note： The red sections in the table are the starting and ending years of the keyword as the research frontier， and the remaining years are in blue.
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品补充剂领域。微生态制剂（包括益生菌、益生元、

合生元和后生元）是被研究最多的补充剂［39-40］，不过

也有一些文章研究添加天然物质如小檗碱、没食子

酸、丝兰提取物对犬猫肠道菌群的影响［41-43］。这些

补充剂可通过不同机制调节肠道微生态平衡，维护

肠道健康，并可能具有预防和治疗疾病的潜力。

3　讨 论

本研究主要目的是通过文献计量分析评估犬猫

肠道菌群研究的热点和趋势。分析显示，过去 20年，

随着肠道菌群检测技术如聚合酶链反应、荧光原位

杂交、16S 核糖体 RNA 基因测序技术和宏基因组技

术等的飞速发展，犬猫肠道菌群相关研究越来越

多。目前犬猫肠道菌群研究内容主要集中在 4 个方

面，分别是营养素对肠道菌群的影响、益生菌对肠

道菌群的影响、疾病和肠道菌群紊乱的相关性、肥

胖与肠道菌群的相关性。食物为菌群提供发酵的

底物，如食物中蛋白含量增多，则代谢蛋白的细菌

如梭杆菌就会增多，改变的菌群继而会对肠道功能

产生潜在影响。不同来源、不同含量的营养素会对

菌群产生不同的影响，通过研究菌群的变化可以指

导科学生产日粮；益生菌菌株和组合在维护肠道微

生态平衡和改善宿主健康方面具有广泛的应用潜

力，但生产和制造方法以及食品载体可能会影响益

生菌的原始特性，对菌群也会产生不同的影响［44］，

后生元具有与益生菌相似的积极调控菌群的功能

且其功能不受生产方式等的影响，未来或可成为益

生菌的潜在替代［45］；当犬猫整体状态异常时，菌群

也会发生改变。疾病与菌群紊乱息息相关，但尚未

证实两者的因果关系，菌群紊乱可能是疾病进程的

症状，而不是其发生的原因［8］；肥胖犬猫的肠道菌群

结构与正常犬猫相比有显著差异，主要体现在菌群

多样性的下降和某些菌的丰度改变，通过寻找差异

菌株来进行营养调控或可有益于犬猫减重。

目前犬猫肠道菌群领域内多数研究都比较浅

显，仅停留在各种不同因素对肠道菌群多样性、聚

类分析、功能等的描述性研究中，并未进行更深层

次的机制探究，也没有揭示疾病的因果关系。同

时，受研究方法、品种、环境等的影响，相似的研究

可能得到不同的结果。虽然存在诸多问题，但上述

研究内容可为未来深入研究提供基础性数据，指导

科研人员开展新的项目。未来还需深入研究肠道

菌群的具体功能并寻找差异菌株。可通过多组学

联合分析，筛选引起代谢变化的优势菌种及与菌群

分布密切相关的代谢物，从而分析菌群、代谢物及

机体间的内在调控机制。同时，尝试通过出台专家

共识指南等方式统一研究标准和方法可更好地对

不同试验进行比对和整合。

本研究认为该领域未来研究的关注重点是研

究各种食物补充剂如何调控犬猫肠道菌群进而改

善犬猫整体健康水平。前期的研究已证实通过添

加益生菌等物质可增加肠道有益菌丰度进而改善

肠道健康，相关研究为食物补充剂调节肠道菌群相

关研究的发展奠定了基础。现代社会中，人们越来

越重视犬猫食物的保健功能且宠物食品市场竞争日

益激烈，推动了对具有多重功能的犬猫食物补充剂

的研发和生产，其对提高企业竞争力和满足消费者

需求具有重要意义。人类医学中有一新兴名词——

菌群靶向性食物，指为改变消费者肠道菌群特性而

设计的食品，对菌群靶向性食物的开发方式主要有

以下 4 种，体外模拟肠道菌群培养；肠道菌群特定生

理特性分析；模拟微生物模型，包括基因组尺度代

谢模型和深度学习；无菌动物试验［46］。针对菌群靶

向性食物的研究与目前犬猫肠道菌群领域研究趋

势相近。犬猫肠道菌群领域可参考人类模菌群靶

向性食物研究模式，寻找可以精确调控核心微生物

群的食物补充剂，同时还需深入探索如何对食物补

充剂效果进行定量评估。

本研究是国内外第一篇针对犬猫肠道菌群的

文献计量研究，通过文献大数据分析该领域的研究

热点和趋势，希望可以给科研学者提供一些信息参

考，使读者对该领域有初步的、较全面的认识。但

本研究存在一些局限性，未对中文数据库进行文献

计量分析。其原因在于客观上近 20 年相关中文文

章仅 11 篇，无法单独进行文献计量分析，且因软件

功能限制，无法进行中英文数据库混合分析。相关

中文文献发文量少的原因在于：目前该领域体量不

够大，中国学者在 WOS 上的发文量也仅为 53 篇；考

虑期刊影响力和学术评价体系等因素，中国学者更

认可国际期刊。且该领域内中国学者合作不够紧

密，国际影响力不够，建议不同机构的中国学者应

加强合作，破除唯 SCI论的偏见，将优秀的论文发表

在中国期刊上，推动国内期刊质量的提高，进而增

加国际影响力。
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4　结 论

本研究使用文献计量学方法对犬猫肠道菌群

近 20 年的相关研究进行了可视化分析，总结出近年

来研究课题的热点分布和变化趋势，以便读者对该

研究领域有更全面的了解。

1）2003—2023 年，犬猫肠道菌群研究的文献数

量呈逐年增加趋势，美国得克萨斯 A&M 大学是发

文 最 多 的 机 构 ，形 成 了 以 学 者 Suchodolski 和

Swanson 为核心的学术共同体，但中国学者间的合

作不够紧密；期刊 PLOS ONE 上的相关发文最多。

2）目前研究方向主要集中在 4 个方面，分别是

营养素对肠道菌群的影响、益生菌对肠道菌群的影

响、疾病和肠道菌群紊乱的相关性以及肥胖与肠道

菌群的相关性。

3）该领域未来研究的关注重点是各种食物补

充剂如何调控犬猫肠道菌群进而改善犬猫整体健

康水平。
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