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肠道微生物与人体健康的关系及其影响因素 

研究进展 

汪洪涛* 

(江苏经贸职业技术学院健康学院, 南京  211168) 

摘  要: 肠道微生物是人体内最复杂和种群数量最多的微生物生态系统, 无论是健康或者疾病状态下, 人类

的生理代谢特性都在时刻受到肠道菌群结构变化的影响。而肠道微生物组成和结构的变化也会影响宿主的健

康, 因此肠道微生物常被认为是人体的“隐形器官”。本文综述了肠道微生物的多样性、肠道微生物的主要生

理功能、肠道微生物异常与相关疾病以及影响肠道微生物的主要因素, 以期能够更好地解释肠道菌群对人体

健康和疾病的重要作用, 并且为进一步理解肠道菌群与人体健康的关系提供理论基础。 
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Research progress on the relationship between intestinal microorganisms and 
human health and its influencing factors 

WANG Hong-Tao* 

(College of Health, Jiangsu Vocational Institute of Commerce, Nanjing 211168, China) 

ABSTRACT: Intestinal microorganisms are the most complex and abundant microbial ecosystem in human body. 

Human physiological and metabolic characteristics are affected by the changes of intestinal flora structure at all 

times, whether in health or disease. The changes in the composition and structure of intestinal microorganisms will 

also affect the health of the host, so intestinal microorganisms are often regarded as the “invisible organ” of the 

human body. This paper reviewed the diversity of intestinal microorganisms, the main physiological functions of 

intestinal microorganisms, intestinal microbial abnormalities and related diseases, as well as the main factors 

affecting intestinal microorganisms, in order to better explain the important role of intestinal flora on human health 

and diseases, and provide a theoretical basis for further understanding the relationship between intestinal flora and 

human health. 
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0  引  言 

随着社会经济与科技的快速发展, 人们习惯于快节

奏生活带来的便利; 另一方面, 也养成了不健康的饮食与

作息习惯, 从而导致健康问题越来越凸显。近年来, 研究

发现肠道微生物深刻影响着宿主的免疫系统[1]与代谢[2]等

方面, 从而对宿主的健康和寿命有着巨大的影响, 且肠道

微生物的组成易随饮食习惯等外界因素而改变[3]。人类与

其体内共生的微生物组成了一个“超级生物体”, 人们不再

认为微生物仅仅只是一种微小的生物体, 而是与人类健康

和寿命密切相关的组成原件, 了解宿主与肠道菌群之间的

关系、相互作用对促进人体健康至关重要。本文对肠道微

生物的主要功能、影响因素及与相关疾病的关系等方面进

行了论述和展望, 以期给食品研发人员提供研发思路, 并

为进一步理解肠道菌群与人体健康的关系提供理论基础。 

1  肠道微生物概述 

微生物群可以分为革兰氏阳性菌中的厚壁菌门、放线

菌门和革兰氏阴性菌中的变形菌门、拟杆菌门[4]。肠道微

生物是指宿主肠道中存在的数量庞大的微生物群落, 这群

微生物依靠宿主的肠道生活, 同时帮助宿主完成多种生理

生化功能。肠道不仅仅是人体完成食物消化吸收的主要器

官, 同时也是人体内最大的免疫器官, 为抵抗病毒、细菌

等免疫功能的正常运行做了巨大的贡献。人体肠道为微生

物提供了良好的栖息环境, 肠道微生物具有一些人体自身

不具有的代谢功能[5]。根据目前的科学研究, 可以按肠道

微生物对人体的作用, 将其分为 3 种类型: (1)专性厌氧菌

如乳酸菌、双歧杆菌等, 被俗称为人体健康的“晴雨表”, 具

有增强人体免疫能力、帮助人体分解一些自身无法分解的

有毒有害物质等多种生理功能; (2)条件致病菌属于兼性厌

氧菌, 这类菌在正常健康的人体肠道是没有危害的, 但是

若其数量发生突变, 从而导致增长失控, 就有可能对身体

产生危害; (3)致病性细菌, 在肠道数量非常少, 而且存活

时间短, 一般对人体不会产生太大危害。但一旦身体健康

出现问题, 致病微生物数量突变, 失控猛增, 就会导致致

癌物以及其他有害物质或者对免疫系统的功能产生不良影

响, 引起宿主发病[6]。 

2  肠道微生物的主要功能 

2.1  代谢作用 

肠道微生物不仅有丰富的基因目录, 还持续影响着

人类的新陈代谢[7]。肠道微生物通过不同的途径影响人体

的脂类代谢、胆汁酸的代谢和糖类代谢等。研究表明肠道

细菌一方面对胆固醇代谢后产生的初级和次级胆汁酸、三

甲胺 N-氧化物和短链脂肪酸在维持心血管健康方面发挥

着至关重要的作用[8]; 另一方面 LIAO 等[9]研究探讨了桑

叶粉及成分对预防肥胖和调节脂质代谢的作用, 发现桑叶

酚纤维混合液通过肠道菌群-宿主代谢途径提高了 2 种功

能成分(酚类化合物和纤维)的生物可及性和生物利用度, 

最大限度发挥抗肥胖作用, 对营养性肥胖的抑制作用最

强。调节肠道菌群和短链脂肪酸(short chain fatty acids, 

SCFAs)被认为是抑制代谢综合征发生发展的途径。WANG

等[10]以人肠道来源的 3 株乳酸杆菌为研究对象, 探讨其对

代谢紊乱的缓解作用, 通过 SCFAs 与宿主代谢参数的相关

性分析表明乳酸杆菌对代谢紊乱的保护作用部分是通过恢

复 SCFAs 产生的, 特别是通过粪便乙酸的产生来实现的。

肠道微生物与胆汁酸代谢密切相关, 肠道微生物参与了胆

汁酸在肠道中的修饰过程, 通过调节胆汁酸的代谢影响机

体健康[11]。另外 β-葡聚糖是可以从不同来源获得的多糖, 

已被描述为潜在的益生元。研究表明双歧杆菌与拟杆菌作

为肠道菌群通过相互作用来代谢 β-葡聚糖等多糖和寡糖来

降低胆固醇水平和支持免疫系统[12]。伏格列波糖是一种 α-

葡萄糖苷酶抑制剂, 能抑制肠道内复杂碳水化合物分解为

简单糖单元。NEPAL 等[13]在体外和体内考察了肠道菌群对

伏格列波糖的可能代谢, 结果表明伏格列波糖可被肠道微

生物代谢, 这种代谢在降低小鼠血糖水平方面可能具有重

要的药效学意义。这些研究结果在加深研究者对肠道微生

物在代谢中作用认识的同时, 也提供了关于构成“健康肠

道菌群”的重要信息。 

2.2  营养作用 

营养作用是肠道微生物对人类的一个重要功能。益生

菌是一种对宿主有益的肠道微生物, 它存在于人体肠道内, 

通过产生各种有益物质等对宿主产生重要的影响。肠道益

生菌如双歧杆菌、乳酸菌等可以通过合成各种营养素如 B

族维生素、维生素 K 和一些非必需氨基酸等, 确保宿主人

体的正常生长发育[14]。海藻酸及其衍生物被广泛用作食品

添加剂和膳食纤维, 研究表明海藻酸、聚半乳糖醛酸和聚

甘露糖酸可被人体肠道微生物发酵, FU 等[15]研究表明, 与

普雷沃菌属和大肠杆菌相比, 肠型拟杆菌更能降解和利用

半乳糖醛酸和聚甘露糖酸, 肠型决定了 3 种纤维的发酵结

果和产生的 SCFAs 的含量, 其中以拟杆菌为主的微生物发

酵褐藻胶和聚甘露糖酸产生的 SCFAs 和丁酸总量最高, 其

中丁酸盐可以被结肠的上皮细胞全部吸收, 是结肠上皮细

胞的主要能量来源。使用膳食纤维的个性化营养应该根据

个人的肠道微生物组成来进行调整, 研究表明肠道微生物

通过其在能量获取和营养物质供应中的作用影响宿主的营

养状况, 肠道微生物调节有助于满足营养需求, 从而克服

营养不良和疾病[16]。肠道内各种微生物群数量的相对稳定

以及种类的相对均衡对宿主的生长发育有着重要作用。例

如肠道某些特殊细菌参与人体需要的 90%的 5-羟色胺的合
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成, 而 5-羟色胺的水平能影响睡眠和情感。在宿主的肠道

内, 各种微生物群不断分解从胃部消化而来的食物残渣, 

将其中不能分解的有机物质降解成小分子, 提供给宿主营

养, 从而维持整个人体正常所需[17]。纵观目前在这方面的

研究结果可以推测未来的研究方向应该是开发适合不同年

龄段人群或专门为满足辅助治疗需要而设计的含有稳定合

生元的功能性食品。 

2.3  保护作用 

益生菌定植于肠道黏膜后可形成微生物屏障, 并通

过空间位阻效应阻止病原菌对肠道的黏附与入侵, 使机体

免受感染[14]。目前可以根据肠道黏膜的生理功能将其分为

化学、免疫、机械、微生物屏障等等。这些肠道屏障发挥

其各自作用, 受到如分子机制和各种生理功能的调控, 然

而其内部也具有联系, 不同的信号通过可以将各种肠道屏

障有机的串联在一起, 从而共同发挥抵御外来病原体入侵

的防护网的作用[18]。目前疟疾仍然是最致命的传染病之一, 

在全世界造成巨大的财政和社会代价。GAO 等[19]研究表

明, 肠道菌群在 PGRP-LA 调节伯氏疟原虫感染免疫保护

中至关重要, PGRP-LA 通过感知肠道菌群的动态来调节免

疫反应, 肠道菌群与 PGRP-LA 之间的相互作用有助于白

僵菌对疟原虫的免疫防御。非甾体抗炎药 (non-steroidal 

anti-inflammatory drugs, NSAIDs)可引起严重的小肠损伤, 

XUE 等[20]确定了吲哚美辛对肠道菌群的适应性改变, 进

而可以改善 NSAID 引起的损伤, 随着抗生素的消耗, 自适

应改变的微生物死亡率增加, 这表明它在防止这种损伤方

面发挥了重要作用。 

3  肠道微生物异常与相关疾病 

肠道微生物与宿主个体之间通过相互作用等方式 , 

从而保障整个机体的动态稳定。然而当肠道微生物发生失

控性的爆炸式增长或者其组成种类发生变化时, 就会导致

人体生态系统的崩溃, 从而进一步产生各种病理表现。 

3.1  肠道微生物与哮喘 

哮喘的形成与肠道微生物群具有一定的关联性, 研

究发现了一些代谢物组与哮喘的发展、病理生理和免疫系

统本体联系在一起, 并且其中一些种类如短链脂肪酸, 已

经被研究和证实[21]。ZOU 等[22]通过对新诊断哮喘患者不

同炎症表型的肠道菌群进行研究, 采用 16S rRNA 下一代

测序分析肠道菌群, 结果表明哮喘组和健康组之间肠道微

生物组成存在显著差异, 哮喘患者肠道微生物的 α 多样性

明显低于对照组。DEMIRCI 等[23]采用实时荧光定量聚合

酶链式反应(polymerase chain reaction, PCR)方法检测过敏

性哮喘患儿和健康对照儿童肠道菌群中嗜黏蛋白-艾克曼

克 菌 (Akkermansia muciniphila) 和普 氏粪杆 菌 (Faecella 

prausnitzii)的含量, 结果表明, 与健康对照组相比, 过敏性

疾病患者肠道菌群中的 2 种菌数量减少。肠道微生物通过

发酵膳食纤维产生的乙酸、丙酸和丁酸等成分通过研究表

明其对组蛋白去乙酰化酶具有很强的抑制作用, 从而对肺

过敏性炎症和食物过敏性疾病有保护作用。在欧洲含有最

高水平的丁酸和丙酸含量的幼儿组中, 过敏和哮喘的症状

得到不同程度的缓解[24]。在另外一些动物实验以及一些人

体实验中, 孕妇怀孕期间, 其粪便中的醋酸盐含量可能与

幼儿的哮喘等疾病具有一定的关联[25]。目前越来越多的研

究证明肠道微生物种类及种群多样性在哮喘的发病机制中

起重要作用, 尤其是在生命早期接触微生物可以预防过敏

性哮喘的发生, 减轻哮喘的症状。对肠道微生物群的研究

可以为哮喘的治疗提供新途径。 

3.2  肠道微生物与代谢性疾病 

代谢性疾病即因代谢问题引起的疾病, 包括代谢障

碍和代谢旺盛等原因, 许多代谢性疾病如肥胖、糖尿病、

代谢综合征、非酒精性脂肪肝的发生和发展均与肠道菌群

紊乱存在密切关系[26]。不断有研究证明肠道菌群会影响人

体新陈代谢, 葡萄糖稳态的改变与肠道菌群的失调有关, 

并与 II 型糖尿病(T2DM)的发生发展及相关并发症密切相

关[27‒28]。LIU 等[29]探讨中国 I 型糖尿病(T1DM)患儿肠道菌

群的变化及其与临床指标的关系, 结果发现 T1DM 患儿相

关的粪便菌群中细菌多样性显著增加, 并且在不同的分类

水平上观察到微生物组成的变化。T1DM 降低的差异类群

如拟杆菌 ATCC8482、卵形拟杆菌、木聚糖拟杆菌等与空

腹血糖呈负相关, 而 T1DM 富集的类群如布雷特菌群、哈

氏厌氧菌、长链脲酸菌等与空腹血糖呈正相关。研究表明

紊乱的肠道菌群可以导致肥胖及相关代谢性疾病的发生, 

由肠道微生物菌群的变化所导致的肥胖问题, 已经成为 21

世纪影响人类健康的杀手之一[30]。OZAKI 等[31]采用 16S 

rRNA 基因测序等方法调查日本绝经后妇女肠道菌群组成

与骨质疏松/骨折风险的关系, 结果表明特定微生物丰度

的变化与骨折风险和维生素 K 水平显著相关, 拟杆菌门和

核菌科可能参与骨代谢和骨折风险。研究表明某些肠道菌

模式可能是某些慢性代谢性疾病如肥胖、代谢相关脂肪肝

和代谢综合征等发病的决定因素, 正常肠道菌群的失调会

导致一系列机制改变上皮性质, 促进细菌移位[32]。越来越

多的证据表明肠-肝轴功能紊乱, 包括肠道通透性增加、小

肠细菌过度生长、微生物源性介质、肠道菌群失调等均有

助于非酒精性脂肪肝的发展[33]。动物和人类的研究证明空

气污染物如颗粒物、氮氧化物和臭氧等有可能改变肠道菌

群, 肠道菌群改变可能通过炎症途径增加肥胖和 II 型糖尿

病的风险[34]。 

3.3  肠道微生物与精神疾病 

肠道微生物群被称为人的“第二脑”, 在中枢神经系统
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的调节中起关键作用, 近年来的研究为肠道菌群与中枢神

经系统之间存在双向沟通网络提供了有力证据, 这种沟通

与抑郁症及其他精神疾病的改变有关[35]。卒中后认知障碍

与抑郁是急性卒中后严重的神经精神并发症, 研究人员通

过 16S rRNA Miseq 测序方法探讨抑郁患者肠道微生物特

征, 结果表明与非抑郁患者相比, 抑郁患者的变形杆菌包

括丙种球蛋白杆菌、肠杆菌科的丰度增加, 几种短链脂肪

酸产生菌的丰度降低[36]。QI 等[37]通过一项孟德尔随机研

究和使用英国 Biobank 队列的 PRS 分析方法研究了肠道菌

群对精神疾病风险的性别特异性影响, 结果表明 515 个脑

相关性疾病/性状中, 有 41 个与肠道菌群相关, 且女性比

男性肠道菌群对脑相关性疾病或特质的贡献更大。

MANCHIA 等[38]对精神分裂症患者和健康对照者的肠道

菌群组成进行分析后, 发现精神分裂症患者和健康对照者

肠道菌群的组成不同, 不同分类水平的几种细菌只存在于

一组或另一组, 结果表明肠道菌群的组成可以构成精神分

裂症患者的生物特征。根据现有的研究资料表明精神疾病

患者肠道中罗斯氏菌、粪杆菌的丰度较低, 而变形杆菌的

丰度较高。 

3.4  肠道微生物与其他疾病 

肠道微生物异常除了与哮喘、代谢性疾病和精神类疾

病相关外, 还可能会引起胃肠道疾病、肾病、心血管疾病

等。MOON 等[39]研究了肠道微生物群在上消化道疾病治疗

中的应用, 发现包括食管癌、胃癌、功能性消化不良以及

非甾体抗炎药引起的小肠黏膜损伤中, 益生菌对这些疾病

有一定的有益作用, 但作用是菌株特异性的, 操纵肠道微

生物是治疗慢性胃肠道疾病的潜在治疗选择。新的研究表

明肠道菌群失调与慢性肾脏病的发病有关, 研究人员比较

了成人慢性肾脏病或终末期肾病患者与健康对照的肠道微

生物谱, 发现慢性肾脏病患者血中变形杆菌门和梭杆菌

门、志贺氏菌属、脱硫弧菌和链球菌丰度增加, 粪杆菌、

普雷沃菌属丰度降低; 终末期肾病患者的前体细菌门、链

球菌属和梭菌属的丰度增加, 而普雷沃菌属、心肺球菌、

巨单胞菌和粪杆菌的丰度降低[40]。MURPHY 等[41]探索了

肠道微生物参与多种代谢产物的产生如短链脂肪酸、胆汁

酸和三甲胺-N-氧化物等, 这些微生物代谢产物是重要的

调节因子, 与心血管疾病风险增加有关。 

4  影响肠道微生物组成的主要因素   

4.1  年  龄 

随着年龄的不断增长, 宿主体内的肠道微生物数量和

种类也会发生较大的变化。一般来说, 肠道微生物从婴幼儿

时期随着与外在环境的接触增多而逐渐增多, 早期定植的

微生物主要是一些双歧杆菌等益生菌。到青春期时肠道微生

物多样性与成人类似, 但梭菌属和双歧杆菌属的数量要比

成人高, 在达到成年之后数量和种类逐步趋于稳定[42]。随着

年龄不断的增大到老龄阶段, 老年人的生理功能不断退化, 

相关肠胃系统分泌的液体改变, 肠道微生物群则以拟杆菌

门为主, 与微生物群相关的代谢产物如维生素逐渐减少[43]。 

4.2  分娩方式和喂养方式 

新生儿的分娩方式(阴道或剖宫产)和喂养方式(母乳喂

养或配方喂养)被认为是影响肠道菌群发展的最主要因素。

AKAGAWA 等[44]按分娩方式和喂养类型分为 4 组, 取 36 例

日本健康新生儿的粪便样本, 采用 16S rRNA 测序分析肠道

菌群组成和细菌多样性。结果表明阴道分娩新生儿的细菌多

样性明显高于剖宫产新生儿, 且肠杆菌在阴道分娩新生儿

中高表达, 乳酸杆菌在剖腹产新生儿中高表达。而母乳喂养

在短期内也可能改善新生儿肠道菌群失调。婴幼儿出生后前

半年纯母乳喂养的肠道菌群种类分布以放线菌门和厚壁菌

门为主, 其中以双歧杆菌和乳酸杆菌为典型代表; 短暂的纯

母乳喂养时间会减少放线菌门丰度, 提升厚壁菌门丰度[45]。 

4.3  膳食营养素和活性成分 

饮食营养是影响肠道微生物种类和数量最重要的因

素。姚乐辉[46]分别研究了高脂膳食、高糖膳食和高纤维膳

食结构对人体肠道菌群的影响, 结果表明高脂、高糖膳食

结构会促进有害微生物代谢, 而高纤维膳食结构会促进有

益微生物代谢。DUNCAN 等[47]探讨了蛋白质对人体肠道

菌群组成和代谢及健康的影响, 结果表明蛋白质饮食影响

肠道菌群组成且产生的一些代谢物如亚硝胺、杂环胺和硫

化氢等具有遗传毒性与结肠疾病有关, 而某些物种可以利

用氨基酸形成丁酸是结肠细胞的主要能量来源。除了一些

基本营养成分的摄入水平影响肠道微生物外, 许多研究表

明膳食中的一些活性多糖如山楂多糖[48]、微藻多糖[49]、马

齿苋多糖[50]、灵芝多糖[51]等, 多酚类如白藜芦醇[52]、茶多

酚[53]、浆果多酚[54]等和黄酮类[55‒57]对肠道微生物的种类和

结构也会产生影响。 

4.4  益生菌和益生元 

益生菌和益生元是改善宿主健康的微生物管理工具。

乳酸菌、双歧杆菌和啤酒酵母作为益生菌有着悠久的安全、

有效的使用历史, 但玫瑰尿菌属、阿克曼菌属、丙酸杆菌属

和镰刀菌属显示出较强的应用前景[58]。益生菌通过多种途

径发挥作用, 包括与宿主相互作用调节肠道微生态平衡[59]、

改善肠道屏障完整性[60]、调节免疫功能[61]、产生有机酸[62]

和产生诱导抗炎细胞因子的微生物代谢产物[63]。益生元是

宿主微生物选择性利用的具有健康效益的底物, 具有促进

宿主代谢[64]、对肠道微生物的靶向调控[65]、防御病原体、

免疫调节和促进矿物质吸收等作用[58]。 

4.5  药  物 

患者服用不同的中药和西药会从不同方面影响肠道
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微生物的组成和结构。如麻黄、甘草、柴胡、金银花等常

用中药对肠道微生物、免疫、血管紧张素转换酶 2 等均有

一定的调节作用[66]。中药复方和单味药材及单体成分均可

通过调节肠道微生物来治疗结直肠癌, 如逍遥散可增加拟

杆菌、乳酸杆菌、变形杆菌的丰度, 降低脱硫弧菌、雷氏

菌的丰度[67]。据研究报道长期使用抗生素和肠外营养对早

产儿乳酸杆菌和双歧杆菌水平有明显的不良影响[68]。黄体

酮通过改变肠道菌群组成, 特别是通过增加乳酸杆菌的数

量来减少抑郁和焦虑[69]。 

4.6  其他因素 

除了以上的相关因素外, 遗传、手术创伤、运动、抑

郁等也影响宿主肠道微生物的组成和结构。GOODRICH

等[70]比较了来自 TwinsUK 人群的 1000 多个粪便样本, 其

中包括 416 对双胞胎的微生物群, 结果表明宿主遗传影响

人体肠道微生物群的组成, 并且可以通过影响宿主代谢的

方式。YU 等[71]采用 16S rRNA 基因测序分析比较脊髓损

伤患者和健康个体肠道微生物多样性和组成, 结果表明脊

髓损伤组肠道菌群多样性降低, 且随着损伤程度的增加, 多

样性逐渐降低, 其肠道菌群组成与健康个体存在显著差异。

ZHONG 等[72]探讨了老年人体力活动行为与肠道微生物的

关系, 结果发现静置时间与产丁酸菌和抗炎菌的丰度呈正

相关, 包括瘤胃球菌科、毛螺菌科和双歧杆菌, 中等体力活

动与毛螺菌科细菌的丰度呈正相关, 而久坐时间与瘤胃球

菌科丰度较低和链球菌属丰度较高有关。MADISON 等[73]

研究发现心理压力和抑郁会促使人们食用可口的食物, 从

而影响肠道细菌的繁殖; 另外压力和抑郁可以通过应激激

素、炎症和自主神经改变重塑肠道细菌的组成。 

5  结束语 

肠道微生物与宿主之间的关系错综复杂, 尽管有关肠

道微生物群的知识在过去的几十年里有了显著的发展, 但

是人们对于肠道微生物的认识还远远不够。宿主从出生到死

亡, 其肠道微生物群的构成在不断变化并深刻影响着宿主

的免疫系统与代谢等方面。肠道微生物因生存环境、地理因

素、饮食习惯及抗生素治疗等因素产生一定的影响, 而肠道

微生物群的改变又会引发肥胖、心血管疾病、中枢神经疾病

等问题。通过综述最新肠道微生物与人体健康的关系的研究

成果以及归纳影响肠道微生物的主要因素, 旨在帮助研究

人员进一步了解微生物群在健康和疾病中的作用, 使其有

机会更深入地研究许多疾病的发病机制和开发一些新的功

能性食品, 也为治疗措施和早期预防开辟了新的可能。 
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