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摘  要 

肠道菌群是在人体消化系统中蕴藏着的数万亿的微生物，其形成和增殖受多种因素的影响。近年来，随

着宏基因组学研究的深入，人们对肠道菌群及其潜在作用的认识也日益加深。大量研究表明肠道菌群对

人体健康有着很重要的作用，但当肠道菌群紊乱时可以改变肠道的通透性、消化和代谢以及免疫应答等，

从而导致许多疾病的发生，本文阐明了影响肠道菌群的因素，并探讨了肠道菌群紊乱与人体健康、疾病

之间的关系。 
 
关键词 

肠道菌群，影响因素，人体健康，疾病 

 
 

Research Progress of Intestinal Flora  
and Health 

Liping Yang1, Zhenqi Ma2*, Xuehong Wang2, Wenxia Ma1, Hui Li1 
1Graduate School of Qinghai University, Xining Qinghai 
2Department of Gastroenterology, Qinghai University Affiliated Hospital, Xining Qinghai 

 
 
Received: Apr. 21st, 2021; accepted: May 7th, 2021; published: May 25th, 2021 

 
 

 
Abstract 
Intestinal flora is a kind of trillions of microorganisms in human digestive system, whose forma-
tion and proliferation are affected by many factors. In recent years, with the development of me-
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tagenomics research, the understanding of intestinal flora and its potential role has been increa-
singly deepened. A large number of studies have shown that intestinal flora has a very important 
role to human body health, but when the intestinal flora disturbance can change the intestinal 
permeability, digestion and metabolism and the immune response, leading to many diseases, this 
paper expounds the factors that influence the intestinal flora and intestinal flora disturbance is 
discussed and the relationship between the human health and disease. 
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1. 引言 

肠道菌群是生活在人类和动物消化道内的极为复杂的微生物群落，早在出生之前人类肠道菌群就开

始建立了，且人类肠道中微生物的数量与人体其他部位微生物的数量相比，前者中是最多的，且物种的

数量也最多的[1]，它们由数千种微生物组成，包括细菌、病毒和一些真核生物，出生后就在消化道内定

植[2]。肠道微生物群有 1500 余种，分布在 50 多个不同的门[3]，其多样性及丰度受到多种因素的影响，

并且通过复杂的代谢、激素、免疫和神经等作用在调节宿主的生理过程中起着重要的作用，所以肠道菌

群的组成或功能的改变可以对宿主产生很大的影响，有消极的，也有积极的。现很多学者通过对健康和

患病患者的肠道菌群的研究揭示了人体的健康状态与肠道菌群之间的有着密切的关系。 

2. 影响肠道菌群的因素 

大量研究表明以下因素可以影响肠道菌群的组成和功能，这些因素包括宿主遗传、饮食、年龄[4]、
不良的生活习惯、出生方式[5]和抗生素[6]等。宿主遗传影响物种的多样性和个体的丰度，并有助于病原

菌易感性的变异。饮食是微生物群的来源，据统计，饮食的改变对肠道菌群组成的影响是基因的五倍，

而且是一个可以改变的因素[7]，饮食的多样性以及食用优质食物是肠道微生物群组成的必备条件，并且

更优质和更多样化的饮食会促成更多样化以及更健康的肠道菌群[8]，植物食品尤其如此，因为它们含有

各种膳食纤维，若纤维越多样化，微生物群就越多样化[9]。在出生时肠道菌群的种类相对较少，随着时

间的推移而逐渐增多[10]，但在老年人中微生物种类会减少，条件致病菌的数量会增加，产生短链脂肪酸

的物种也会减少[11]。 

3. 肠道菌群与人体健康 

人类肠道菌群的建立早在出生之前就开始了，大量研究表明肠道菌群在宿主机体的正常生理功能中

起着重要的作用。它们可以通过合成各种代谢产物与宿主相互作用，并且在肠道表面生存和复制，创造

一个稳定的系统，以防止病原微生物的入侵，从而对人体健康产生积极或消极的影响。 

3.1. 肠道菌群与代谢 

研究表明，肠道菌群对人体的代谢有很重要的作用。首先，肠道微生物群将人体摄入的食物代谢成

具有生物活性的物质，如将纤维素、半纤维素、难消化的淀粉、低聚糖等不能消化的碳水化合物代谢成
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醋酸、丙酸和丁酸等短链脂肪酸，这些脂肪酸从上消化道的消化过程中逃逸，进入结肠对人体产生有利

的作用[12] [13]，而这些代谢产物主要由厚壁菌门、拟杆菌门和一些厌氧肠道微生物产生[14]，若短链脂

肪酸的生物合成受到干扰会给宿主造成许多不利的影响[15]。并且肠道菌群也可以合成许多对人体有益的

维生素，如钴胺素、生物素、硫胺素、核黄素、泛酸、尼古丁以及维生素 B 和维生素 K 等[16]。此外，

有报道肠道菌群可以合成一些影响外周和中枢神经系统的神经化学物质[17]，例如大脑中的一种重要的抑

制性神经递质 γ-氨基丁酸(GABA)，许多神经精神疾病都与 GABA 功能障碍有关[18]，还有碳水化合物、

支链氨基酸、胺、酚、吲哚和苯乙酸都是通过肠道微生物的作用产生的[19]。并且现研究报道，肠道微生

物群参与胆汁酸、胆固醇和共轭脂肪酸的合成[20]。总之肠道菌群参与人体代谢从而对人体健康产生很重

要的作用。 

3.2. 肠道菌群与胃肠道 

肠道菌群对胃肠道具有保护的作用，它们通过定植在肠道表面，并产生不同的抗菌物质，以防止病

原微生物的入侵；此外，肠道微生物群通过分解非消化的化合物等代谢功能，产生短链脂肪酸等多种代

谢产物作为肠上皮细胞的重要能量来源，从而加强黏膜屏障对人体的保护作用[21]。因此，短链脂肪酸在

改善人类健康方面的作用受到了很大的关注，据报道，短链脂肪酸具有很好的抗炎和化学预防的特性，

因此，它们被视为肿瘤抑制因子[22]，如现已被证实的丙酸盐和丁酸盐通过降低结肠细胞和免疫细胞组蛋

白去乙酰化酶的活性产生的抗癌和抗炎作用，且有研究将结肠癌患者与健康患者相比，结肠癌患者体内

产生丁酸盐的微生物数量减少[23]。所以肠道菌群通过其自身的作用及产生的代谢物对胃肠道有保护的作

用。 

3.3. 肠道菌群与骨骼 

肠道菌群和骨骼之间的关系比较复杂，现有研究表明肠道菌群促进骨骼的生长，因为肠道菌群可以

调节吸收饮食中的营养物质(钙和磷等)，并且据报道，肠道菌群通过代谢产生的短链脂肪酸等物质对骨骼

生长和发育有显著影响，短链脂肪酸可增加对钙等的吸收[24]，因此增强对钙和其他与骨骼相关的矿物质

的吸收是肠道菌群促进骨骼发育的机制[25]，因为钙被吸收后，会以羟基磷灰石钙的形式沉积在牙齿和骨

骼中，促进和诱导组织的增生及缺损组织的修复[26]。另外，肠道微生物群如嗜酸乳杆菌、鼠李糖乳杆菌、

植物乳杆菌、副干酪乳杆菌等还可作为破骨–成骨细胞介导的骨重塑过程的重要免疫调节剂，从而对骨

骼的生长产生重要的作用[27]。 

3.4. 肠道菌群与脑肠轴 

肠脑轴被定义为一个双向通信系统，使肠道与大脑相互通信，大量研究表明，其主要功能是通过肠

反射、肠通透性、免疫激活、肠内分泌信号等机制协调肠道的功能并影响大脑情感中心等[28] [29]。肠道

菌群产生的短链脂肪酸通过增加产生紧密连接蛋白影响血脑屏障的完整性，而血脑屏障完整性的提高会

阻止不良代谢物进入脑组织[30]。另外，肠道菌群产生的化合物如脂蛋白和脂多糖等通过刺激免疫细胞释

放细胞因子来实现自身免疫功能，并且这些细胞因子可以穿过血脑屏障，激活神经元，改变神经功能，

导致情绪和行为的改变[31]。所以肠道菌群对脑肠轴也起着重要的作用。 

4. 肠道菌群与疾病 

人体与肠道菌群之间存在着一种复杂的共生关系，如果这种共生关系被破坏，对双方都会产生不利

的影响，也就是说肠道菌群的失调对人体健康是不利的。许多研究通过比较不同个体间肠道菌群的多样

性及丰度，确定其与不同病理状态相关联，并且描述了某种微生物物种的存在和(或)缺失与疾病的发生发
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展密切相关。 

4.1. 肠道菌群与代谢性疾病 

近来由于人们生活方式的改变，如过度食用能量过高的加工食品、久坐、缺乏锻炼等，从而使代谢

性疾病的患病率逐年增高，包括肥胖、糖尿病等多种疾病[32]。研究表明肠道菌群与肥胖有着密切的关系，

因为肥胖个体的微生物群能使食物的发酵能力增强，从而获得更多的能量；而且他们体内肠道菌群的紊

乱使负责短链脂肪酸产生的酶和负责碳水化合物代谢的酶的编码基因的表达增加，从而增加了短链脂肪

酸的水平和碳水化合物的代谢[33]。现研究表明糖尿病也与肠道菌群的紊乱有明显的关系，糖尿病患者的

肠道菌群中某些门如变形菌门、拟杆菌门和厚壁菌门的繁殖量高于健康个体[34]，由此推测，革兰氏阴性

菌外膜中提取的脂多糖可以通过促进促炎细胞因子的分泌来增强代谢性内毒素血症。此外，肠道微生物

群代谢产生的短链脂肪酸作为肝脏脂肪生成和糖异生的底物影响多糖和能量的代谢[35] [36]，而且丁酸通

过阻断来自肠道微生物群的内毒素化合物的转位，从而对胰岛素敏感性产生有益影响，所以肠道菌群与

糖尿病有着密切的关系。另外肠道菌群的紊乱与甲状腺疾病、血脂异常等许多代谢性疾病密切相关。 

4.2. 肠道菌群与心血管疾病 

众所周知糖尿病、肥胖等是导致心血管疾病发生发展的传统危险因素[37]，但现大量研究表明肠道菌

群与心血管疾病也有着密切的关系，肠道菌群的失调导致肠道屏障功能障碍、脂多糖和毒素的积累，加

速主动脉内皮细胞炎症、动脉粥样硬化和血栓形成。此外，有些微生物消化食物中的胆碱和肉碱也增加

心血管疾病的危险[38]，这些化合物的代谢产生三甲胺(TMA)，并在肝脏中氧化为三甲胺-N-氧化物

(TMAO)，它是一种与动脉粥样硬化发展密切相关的物质[39]，且 TMAO 还会以不同水平影响肝脏中胆

汁酸的代谢，包括抑制胆汁酸合成酶和胆固醇转运体[40]。还有其他一些肠道微生物衍生代谢物，如吲哚

酚硫酸酯和对甲酚硫酸酯，显示出与心血管疾病的相关性。研究表明适度的体育锻炼可以调节肠道微生

物群的多样性，增加产生丁酸的细菌群的丰度，减轻氧化损伤，从而改善心血管健康。 

4.3. 肠道菌群与消化系统疾病 

现有大量研究表明肠道菌群与人体健康有关，但大多数讨论的都与消化系统有关，如肠易激综合征、

炎症性肠病、结直肠肿瘤、肝病等。有报道炎症性肠病患者肠道菌群中某些菌群会减少，如拟杆菌门和

厚壁菌门[41]，且该类患者的消化道粘液层受损，因此肠腔内的菌群穿透上皮细胞导致增殖和炎症过程

[42]。现有大量证据支持肠道菌群参与肠易激综合征的病理生理过程，在此类患者中观察到肠道菌群的多

样性及丰度均发生变化，目前认为肠道菌群失调是肠易激综合征的发病机制之一，与健康人群相比，该

类患者的厚壁菌门，尤其是瘤胃球菌、梭状芽孢杆菌会增加，脆弱拟杆菌、白色瘤胃球菌和树状芽孢杆

菌会减少[43]。现研究表明肠道菌群的紊乱在代谢性脂肪性肝病的发生发展中起着重要的作用，且一些研

究指出厚壁菌门和拟杆菌的低水平、大肠杆菌的显著水平与脂肪肝的发生密切相关，因为大量的 SCFAs
和拟杆菌门与厚壁菌门比值的降低促进了能量的吸收，从而启动肝脏中的糖异生和脂肪生成，并且肠道

菌群的失调减少了丁酸盐的生成，导致脂蛋白脂肪酶的激活，从而使肝脏中甘油三酯堆积[44]。另外，肠

道菌群可以将胆碱催化生成有毒的甲胺，肝脏对这些有害代谢物的吸收会导致炎症的增强[45]。 

5. 结语 

近年来，对人体肠道微生物群的研究越来越多，肠道菌群影响宿主的生理功能以及代谢等，但肠道

微生物群的形成受到多种因素的影响，如宿主遗传、饮食、年龄、药物和生活方式等。肠道微生物群的

改变对人体健康有直接影响，在多种疾病的发生中起着非常重要的作用，除以上疾病，还与其他疾病均
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有密切的关系，如肾脏疾病等。且现研究表明重新平衡肠道菌群在治疗这些疾病中是有效的，如粪便微

生物群移植等治疗方法呈现出巨大的功效，因此继续研究肠道菌群和宿主之间的关系是必要的，然而目

前这类研究仍较少，有望进一步研究。 
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