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摘  要: 肠道微生物在人体内形成复杂的微观生态系统, 能够对机体健康产生显著影响。膳食因素可以塑造

肠道微生物, 影响肠道微生物发挥功能。在此前的综述中, 主要聚焦在膳食脂肪、膳食蛋白质、膳食碳水与高

丰度菌门的相关研究, 忽视了食品添加剂、功能性物质等膳食因素对于肠道微生物的影响, 也少有聚焦于低丰

度关键微生物的研究。本文综述了近年来有关膳食与肠道微生物的研究, 对膳食种类、含量、膳食节律及其

组合形成的膳食模式对于肠道微生物与机体健康的相关影响进行了论述, 总结了肠道微生物与机体病理状态

的相关研究, 从状态相的角度解释膳食如何通过导向性饲喂影响肠道微生物组成结构, 旨在能为进一步应用

精准营养策略调控肠道微生物, 保护机体健康与肠道平衡提供思路。 
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ABSTRACT: Gut microbiota form a complex microecosystem in the human body, which can significantly affect the 

health of the body. Dietary factors can shape the gut microbiota and affect the function of gut microbiota. In the previous 

review, the research mainly focused on the correlation between dietary fat, dietary protein, dietary carbohydrate and 

high-abundance phylum, ignored the effect of dietary factors such as food additives and functional substances on gut 

microbiota, and few studies focused on low-abundance key microbiota. This article reviewed recent studies on the 

relationship between diet and gut microbiota, discussed the effects of dietary type, content, dietary rhythm and dietary 

patterns formed by their combination on gut microbiota and body health, and summarized the related research on gut 

microbiota and body pathological state. This paper explained how diet affects the composition and structure of gut 

microbiota through directed feeding from the perspective of state phase, in order to provide ideas for further application 

of precision nutritionstrategies regulate gut microbiota and protect body health and gut balance. 
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0  引  言 

肠道微生物是指寄生在人类肠道内的复杂微生物群

落 , 人类肠道中含有近千种微生物 , 其数目更是数以亿

计。肠道微生物包含了细菌、古生菌、真菌及病毒在内的

众多微生物 , 其中以细菌所占比例最大 , 包含了厚壁菌

门 (Firmicute) 、 拟 杆 菌 门 (Bacteroides) 、 疣 微 菌 门

(Verrucomicrobia)、变形菌门 (Proteobacteria)、放线菌门

(Actinobacteria)、梭杆菌门(Fusobacteria)等多个菌门。其中, 

厚壁菌门、拟杆菌门又占据整个肠道微生物的 90%丰度以

上, 并因其高丰度发挥重要作用。肠道中的原核生物组能

够编码超过 1.7 亿条蛋白质序列, 但其很大一部分的功能

仍未可知[1]。其他一些较低丰度的微生物, 如噬菌体、真

菌等, 同样也是肠道微生物的重要组成部分, 发挥着不可

替代的作用。 

大量的肠道微生物聚集在肠道内, 构成复杂的微观

生态系统, 肠道微生物依靠肠道生活, 以不能被肠道消化

吸收的物质或宿主所分泌的物质作为能量来源。肠道微生

物间以直接接触、分泌产物等方式发生相互作用, 有些大

肠杆菌甚至可以通过细菌素唤醒病毒的途径攻击其他肠道

微生物[2], 此外, 肠道微生物还会根据所处的肠道环境因

素的变化发生生态演替。肠道微生物能够完成多种生理生

化功能, 并通过代谢产物或特殊的基因功能进而影响宿主

的多项生理生化功能; 肠道微生物还被认为是肠脑轴的重

要参与者, 能够直接与脑发生对话, 肠道微生物在机体健

康的研究中日益得到重视[3]。同时, 机体也会通过循环产

物和分泌产物等方式反向饲喂肠道微生物, 塑造肠道微

生物生态样貌。人体内的肠道微生物并非一成不变, 随着

宿主的成长, 肠道微生物也发生着共同进化。肠道微生物

菌门比例、菌门丰度、群落结构受到分娩方式[4]、运动[5]、

膳食等众多因素影响, 同一菌门的基因和功能表达也可能

随之变化。其中, 膳食因素被认为是最重要的影响因素之

一, 膳食干预可以在短时间内改变肠道微生物组成[6]。 

本文综述了近年来有关膳食与肠道微生物的研究 , 

对膳食组分与通过种类、含量、节律组合形成的膳食模

式对于肠道微生物与机体健康的相关影响进行总结 , 

从精准营养和状态相的角度解释膳食如何通过导向性

饲喂影响肠道微生物组成结构 , 以期为通过精准营养

的膳食思路调控肠道微生物 , 进而改善机体健康提供

理论支持。 

1  膳食组分影响肠道微生物 

膳食组分作为肠道微生物直接的营养物质来源, 其

摄入含量和种类的不同会显著影响肠道微生物组成结构与

基因功能表达。除了蛋白质、脂肪、碳水化合物这三大营

养素外, 膳食中其他营养素或进入肠道的非营养素成分都

有可能对肠道微生物产生一定的影响, 包括维生素、矿物

质、生物活性成分, 在现代营养学中, 食品添加剂对于肠

道微生物的影响也应当被着重强调与讨论。 

1.1  蛋白质 

蛋白质是膳食中的重要营养素, 是机体重要的营养

来源, 是一切生命活动的基础。膳食中的蛋白质按照来源

可分为动物来源和植物来源, 常见的动物源蛋白质包括

肉、蛋、奶等, 常见的植物源蛋白质来自于坚果与豆类。

膳食蛋白质的种类和含量能够显著影响肠道微生物, 包括

肠道微生物组成结构和功能。 

LI 等[7]的研究发现, 在使用酪蛋白和猪肉蛋白饲喂的

小鼠肠道中, 肠道微生物多样性随着蛋白质含量增加而增

加。研究同时表明, 蛋白质类的宏量营养素, 经过合适的

改良与使用, 可以在短时间内改变肠道微生物组成。蛋白

质摄入的膳食节律同样也会影响肠道微生物, 并且肠道微

生物对蛋白质变化的反应程度并不相同。 

肉类蛋白面临的一大问题是蛋白氧化, 蛋白的氧化

除了造成产品品质劣变外, 食用氧化的肉类蛋白也会显著

的影响肠道微生物。YIN 等[8]的研究发现使用氧化牛肉蛋

白饲喂, 会增加肠道内促炎菌群丰度, 降低有益菌群丰度, 

造成肠道菌群的显著改变。肉类蛋白中还富含肌红蛋白, 

JIANG 等[9]的研究发现, 在适度的肌红蛋白膳食下, 阿克

曼氏菌(Akkermansia muciniphila)的相对丰度会随着肌红蛋

白含量的增加而增加。 

谷物、坚果、豆类中同样含有丰富的蛋白质, 是膳食

中重要的蛋白质来源。GURUNG 等[10]的研究发现, 以荞麦

和杏仁为蛋白质来源的植物性配方奶粉与以乳制品为蛋白

质来源的动物性配方奶粉会产生相似的健康结果, 但与乳

制品相比, 植物性配方奶粉的诺氏拟杆菌、肠球菌属、卷

曲乳杆菌属、普氏菌属、乳胃球菌属、诺氏拟杆菌属、艾

森伯格菌属、卷曲乳杆菌属、普氏菌属和阿克曼氏菌有着

更高丰度。WEI 等[11]的研究发现, 在大豆蛋白补充喂养后, 

营养不良小鼠肠道内的乳杆菌属和潜在益生菌毛螺菌属的

相对丰度有所增加, 有害菌链球菌属和肠球菌属的相对丰

度发生降低。 

综上所述, 无论是动物还是植物来源的蛋白质, 都能

够对肠道微生物能够产生显著影响, 蛋白质来源不同造成

了肠道微生物相对丰度的不同, 这可能是由于不同来源蛋

白质的氨基酸组成差异和蛋白质结构差异所造成的。 



第 7 期 赵泽润, 等: 膳食组分与膳食模式对肠道微生物的影响研究进展 89 
 
 
 
 
 

 

1.2  碳水化合物 

碳水化合物是三大营养素之一, 是机体直接的能量

来源。根据消化性, 将碳水化合物分为可消化的碳水化合

物和不可消化的碳水化合物, 即膳食纤维。可消化的碳水

化合物通常结构简单, 广泛存在于谷物制品与零食点心

中[12]。不可消化的碳水化合物被称作膳食纤维。 

简单碳水化合物如单糖、果糖等, 其塑造影响肠道菌

群的方式是通过含量与种类的不同造成影响。当简单碳水

化合物含量较高时, 小肠不能完全吸收, 部分简单碳水化

合物进入结肠, 被微生物利用。研究表明[13], 高果糖膳食

会诱导厚壁菌门与拟杆菌门的相对比例上升。当膳食中的

单糖种类丰富时, 能够饲喂更多的肠道微生物, 增加肠道

微生物的多样性[14]。 

果蔬、谷物、豆类等植物食品是膳食纤维的重要来源, 

膳食纤维对于肠道微生物的组成结构塑造和功能作用具有

很强的干涉能力 , 能促进有利的短链脂肪酸(short chain 

fatty acids, SCFAs)的产生, 调节肠道微生物平衡[15]。膳食

纤维根据溶解性的不同可以分为可溶和不溶的膳食纤维, 

可溶的膳食纤维能够被肠道微生物利用, 如菊粉、多糖等, 

并且很多膳食纤维能够诱导肠道微生物中有益菌的生长繁

殖。YANG 等[16]的研究发现, 荞麦多糖显著改善肠道微生

物结构, 增加厚壁菌门与拟杆菌门的相对比例的同时, 降

低炎症相关菌群颤杆菌克属(Oscillibacter)的相对丰度。

LIU 等[17]的研究发现, 富含膳食纤维的豆类膳食会显著地

改变肠道微生物组成, 增加肠道微生物多样性的同时, 降

低高丰度菌厚壁菌门/拟杆菌门的相对比例, 提高梭状芽

孢杆菌与双歧杆菌的相对丰度。ZHAO 等[18]的研究发现, 

食用红小豆后, 厚壁菌门/拟杆菌门的相对比例显著下降, 

双歧杆菌属和瘤胃球菌属的相对丰度有所提升。 

综上所述, 碳水化合物通过含量和种类影响肠道微

生物组成和功能, 机体尚未吸收的简单多糖会被肠道微生

物利用, 并引起特定微生物的丰度增加。机体不能消化吸

收的膳食纤维会被肠道微生物分解利用, 并产生短链脂肪

酸等有益物质。而无论是简单多糖还是膳食纤维, 随着其

膳食含量的增加, 均会改变肠道微生物的结构。 

1.3  脂肪和胆固醇 

膳食脂肪的含量和类型会显著影响肠道微生物。按照

脂肪酸类型, 膳食脂肪分成饱和脂肪酸、单不饱和脂肪酸、

多不饱和脂肪酸。饱和脂肪酸主要来源于肉制品、棕榈油、

黄油等, 单不饱和脂肪酸主要来源于橄榄油、菜籽油等, 

多不饱和脂肪酸主要来源于鱼油、豆油等。按照膳食脂肪

含量, 膳食分为高脂膳食和低脂膳食。 

YANG 等[19]的研究发现, 高脂膳食会诱导肠道菌群

紊乱 , 导致有益菌的缺失 , 并最终导致结肠癌肿瘤的发

生。GUO 等[20]的研究发现, 高糖高脂膳食模式会引起肠道

菌群的混乱 , 造成厚壁菌门的操作分类单元 (operational 

taxonomic units, OTUs)下降与拟杆菌门的的 OTUs 上升。

WAN 等[21]的研究发现, 提高富含饱和脂肪酸的棕榈油含

量利于肠道中厚壁菌门的生长, 不利于拟杆菌门的生长。

WANG等[22]的研究发现, 富含多不饱和脂肪酸的沙棘果油

可以提高肠道微生物多样性。JIAN 等[23]的研究发现, 过量

喂食膳食脂肪时, 饱和脂肪酸增加了变形菌门的丰度, 而

不饱和脂肪酸提高了能够产生丁酸盐的相关菌群丰度, 如

毛螺旋菌属、罗氏菌属等。 

综上所述, 膳食中脂肪的含量和种类能够显著影响

肠道微生物组成与功能, 摄入过高的脂肪会造成肠道菌群

的紊乱, 造成厚壁菌门和拟杆菌门相对比例的变化。相比

于饱和脂肪酸, 不饱和脂肪酸具有调节肠道紊乱的能力, 

并能够改善肠道菌群的功能特性。 

此外, 日常膳食中含有相当数量的胆固醇。ZHANG

等[24]的研究发现, 在高膳食胆固醇小鼠的饲养中, 肠道内

的有益菌双歧杆菌和拟杆菌被消除。同时, 膳食胆固醇影

响肠道微生物功能, 细菌代谢物牛磺酸含量上升, 3-吲哚

丙酸含量减少。所以, 要注意膳食中胆固醇的摄入。 

1.4  微量营养素 

微量营养素是指在机体所需和膳食占比中较少的营

养素, 分为维生素和矿物质。膳食中的维生素按照溶解性

可以分为水溶性和脂溶性。 

脂溶性维生素如维生素 A、维生素 D 主要来源于畜禽

产品。PANG 等[25]的研究发现, 补充维生素 A 后, 小鼠肠

道微生物表现出更高的多样性, 肠道微生物组成更加丰富, 

提升了阿克曼氏菌、乳酸杆菌属、普雷沃菌属的菌群丰度, 

并且显著提升了肠道微生物的短链脂肪酸产量。ZHANG

等[26]的研究发现, 维生素 D 可以显著改善肠道微生物, 增

加乳酸杆菌的相对丰度, 降低颤杆菌克属(Oscillibacter)的

相对丰度。维生素 K1、K2 是脂溶性维生素, 膳食来源的维

生素 K 广泛分布在绿叶蔬菜及肉蛋奶中。ELLIS 等[27]的研

究发现, 膳食中缺乏维生素K会显著影响小鼠肠道微生物, 

即不需要利用维生素 K 的微生物在竞争关系中获胜, 从而

改变肠道微生物组成。 

水溶性维生素如 B 族维生素、维生素 C 主要来源于

果蔬。根据获取维生素 B 的方式, 可以将肠道微生物分为

B族维生素原型菌和B族维生素辅助菌, B族维生素原型菌

可以生产 B 族维生素, 而 B 族维生素辅助菌通过外界摄取

B 族维生素[28]。膳食中缺乏 B 族维生素会导致肠道微生物

出现失衡, 并直接影响机体健康。MANDIĆ 等[29]的研究发

现, 在多发性硬化大鼠模型中使用复合维生素 B, 会改善

其自身免疫性脑脊髓炎时发生的肠道微生物失调。 

维生素 C是最常见的维生素补充剂, 被广泛应用于食

品加工中, 起到强化营养和保鲜作用。LI 等[30]的研究发现, 
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维生素 C 能够改善自发性高血压大鼠的肠道微生物多样性

和丰度, 表明维生素 C 在重塑肠道微生物群组成具有很大

的应用潜力。 

膳食矿物质广泛存在于各种食品中, 包括铁、锌等, 

主要经过胃肠道吸收, 会被肠道微生物吸收利用。膳食中

缺少铁会造成缺铁性贫血, SEO 等[31]的研究发现, 膳食铁

补充后, 缺铁性贫血得到显著改善, 但治疗前后的菌群 β

多样性结果并无显著差异, 这说明膳食铁并不能直接影响

肠道微生物组成, 肠道微生物的改善是随着疾病的改善而

改善的。但也有研究[32]发现, 早期发育中机体缺铁会改变

肠道微生物的组成, 乳酸菌等不依赖铁的细菌会获得更大

的生长优势。所以, 膳食中铁对肠道微生物的调节方式仍

需进一步的研究。 

膳食锌是一种重要的营养素, 锌含量的不同会显著

地影响肠道微生物组成。CHEN 等[33]的研究发现, 不平衡

的锌膳食, 会改变肠道微生物组成, 长期的高锌补充会抑

制产短链脂肪酸的菌属丰度, 降低其代谢物浓度。同时, 

黑水仙门菌被认为是具有高准确性的潜在锌状态标记菌。 

1.5  生物活性成分 

在膳食中, 包含了许多生物活性成分, 例如多酚类物

质、糖苷类物质。生物活性成分广泛地应用在食品加工及

食品开发中, 因其天然的生物活性和加工能力而备受关

注。绝大多数生物活性成分在肠道内被消化降解, 其分解

产物很可能被肠道微生物所利用, 同时, 生物活性成分本

身具有一定的调节肠道微生物的能力。 

植物多酚被认为具有调节炎症、重塑紊乱肠道菌群的

功能, 被广泛应用于保健食品的开发中。ZHOU 等[34]的研

究发现, 百里香多酚可以提高与短链脂肪酸合成有关的拟

杆菌属有益菌丰度, 降低与炎症相关的有害菌志贺埃希菌

丰度, 反映了植物多酚的调节能力。SI 等[35]的研究发现, 

蓝莓花青素可以增加肠道菌群多样性, 促进双歧杆菌和乳

杆菌等益生菌生长, 并促进短链脂肪酸产生。 

辣椒素是一种天然的植物活性成分, 广泛存在于各

类调味食品中。LI 等[36]的研究发现, 辣椒素的处理会显

著增加阿克曼氏菌、戈登氏菌等相关菌群的丰度, 显著下

调放线菌门部分属、消化球菌科、颤螺菌属等的相关细

菌丰度。 

异黄酮类的孕酮素广泛存在于各豆类中, HOU 等[37]

的研究发现, 膳食中的孕酮素可以改善衰老小鼠的肠道微

生物组成和功能, 上调厚壁菌门与拟杆菌门的比例, 并促

进短链脂肪酸的生成。 

咖啡酸是一种常见的酚类酸, 广泛存在于各类植物

中。在日常膳食中, 咖啡、水果中含有大量的咖啡酸, MU

等[38]的研究发现, 咖啡酸可以逆转高脂膳食所造成的肠道

微生物失衡并改善由肠道微生物合成的脂多糖所介导的相

关炎症。 

1.6  食品添加剂 

长久以来, 食品添加剂被认为是相对惰性的非营养

成分, 并不会对机体健康造成影响, 但事实上有些食品添

加剂会影响肠道微生物, 并可能造成肠道微生物紊乱, 诱

导机体疾病发生。 

羧甲基纤维素(carboxymethyl cellulose, CMC)是一种

常见的食品添加剂, 能够起到乳化和延长保质期的效果, 

长久以来, 羧甲基纤维素被认为会随着粪便安全的排出, 

而不会被机体吸收。然而, CHASSAING 等[39]的研究发现, 

CMC 改变了肠道微生物的组成和代谢功能, 有益代谢物

短链脂肪酸显著减少, 部分受试者的肠道微生物侵入无菌

黏液层, 即发生肠道炎症。研究证明 CMC 虽不会被人体吸

收, 但会扰乱肠道微生物组成, 降低多样性的同时, 诱发

肠道炎症。除了 CMC 外, 其他的膳食乳化剂如山梨醇酯, 

同样会对肠道产生负面影响, 导致肠道微生物紊乱的同

时, 会降低肠道内有益菌阿克曼氏菌丰度, 并最终引发代

谢紊乱[40]。 

苯甲酸、山梨酸钾、亚硝酸钠是广泛应用于食品工业

中的常见防腐剂, NAGPAL 等[41]的研究发现, 3 种防腐剂诱

导了不同的肠道微生物多样性, 苯甲酸增加拟杆菌属相对

丰度, 亚硝酸钠增加厚壁菌门的相对比例。 

非营养甜味剂(non-nutritive sweeteners, NNS), 指的

是大量应用于食品工业中的代糖, 如阿斯巴甜、三氯蔗糖、

糖精等。SUEZ 等[42]的研究发现, NNS 以其独特的方式影

响肠道微生物和机体生理, 阿斯巴甜、三氯蔗糖、糖精对

微生物及功能潜力产生了显著影响, 并且三氯蔗糖的影响

最为显著。但也有研究[43]认为, 阿斯巴甜和三氯蔗糖对肠

道微生物组成和功能影响较小。有关 NNS 如何影响肠道微

生物群组成和功能, 进而影响宿主机体健康的研究仍然值

得关注与讨论。 

2  膳食模式影响肠道微生物 

长期的膳食干预是影响肠道微生物的决定性因素 , 

短期的膳食改变只能改变少数的肠道微生物组成。各种膳

食组分通过排列组合, 搭配形成不同的膳食模式。不同膳

食模式中的膳食组分含量、类型以及存在形态各不相同, 

对肠道微生物组成和结构产生显著影响。 

西方膳食以加工肉制品、复配油炸食品、高碳水化合

物为主, 富含大量简单碳水化合物、饱和脂肪酸、动物蛋

白、较多的食品添加剂。TSAN 等[44]研究发现, 发育早期

摄入西方膳食会导致肠道微生物紊乱, 降低肠道微生物的

多样性。相似的结果在 MCNAMARA 等[45]的研究中也被

发现。西方膳食被认为是会引发肠道微生物的失调并最终

导致机体健康问题的发生。 
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地中海膳食是公认的健康膳食模式之一, 以不饱和

脂肪酸作为脂肪的主要来源, 并强调尽量选择鱼类、豆类

和蔬菜。TURPIN 等[46]研究发现, 地中海类似膳食与特定

的肠道微生物组成存在显著相关, 能够促进瘤胃球菌等纤

维素降解细菌的增加, 并改善机体炎症。但地中海膳食仍

然存在一定缺陷, 如肉类食用并不十分合理, 可能会造成

微量元素的缺乏。 

素食膳食因富含膳食纤维, 被认为对于肠道微生物

组成和功能具有恢复作用。TANES 等[47]的研究发现, 素食

膳食促进具有氨基酸代谢能力的厚壁菌门的生长。在

TARALLO 等[48]的研究中, 相比于杂食模式, 素食膳食和

纯素膳食有着更高的拟杆菌属丰度和更低的普雷沃菌属和

罗氏菌属的丰度。 

高蛋白膳食强调高蛋白, 是一种较极端的膳食模式, 

对于肠道微生物具有显著影响。SNELSON 等[49]的研究发

现, 长期高蛋白膳食下, 改变了小鼠的肠道微生物的 β 多

样性, 减少支链氨基酸合成并增加尿素循环。 

间歇性膳食又称作间歇性断食, 是一种调节肠道微

生物代谢水平和调控机体健康的新途径。SERGER 等[50]

的研究发现, 间歇性膳食可以促进肠道微生物代谢物吲哚

-3-丙酸的生成, 并最终促进小鼠神经恢复。 

除了基本的膳食模式外, 膳食组分间的相互作用同样

对肠道微生物具有显著影响。ZHANG 等[51]研究发现, 绿豆

蛋白-多酚复合物能够显著提高肠道微生物多样性和丰度, 

并显著降低优势菌门比例。美拉德反应是一种广泛存在于加

工过程中的非酶反应, 也是膳食组分相互作用的重要途径, 

YANG 等[52]研究发现, 卵清蛋白的美拉德反应产物会因其

不可消化的分子特性被肠道微生物利用, 提高肠道微生物

丰度和多样性的同时调节短链脂肪酸的生成, 并最终缓解

结肠炎症状。因此, 在研究不同膳食模式对于肠道微生物的

影响时, 不能仅从宏观的营养素种类和含量的考虑, 更应考

虑在加工食用过程中可能发生的膳食组分相互作用行为。 

不同个体可能因其肠道微生物组成和功能的不同对

特定饮食的干预表现出不同的响应状况, 对于个体而言, 

使用针对性膳食对调控肠道微生物至关重要。精准营养是

指将机体与肠道微生物视作统一整体, 从而进行膳食模式

选择的一种个性化营养方式。精准营养通过宏基因组学、

代谢组学等多组学方法, 结合“大数据”, 稳定预测膳食模

式干预的机体反应[53]。精准营养是现代公共营养学的重要

内容, 但是在精准营养进入临床研究和应用前, 精准营养

仍然缺乏对组学高维数据的分析解释方法[54]。当精准营养

涉及机制复杂的肠道微生物时, 简单有效的肠道微生物预

测模型有助于精准营养的实现。 

3  应用膳食干预肠道微生物 

应用膳食干预进行肠道微生物调控具有一定局限性, 

膳食干预中的膳食组分、加工方法并未统一, 改变其中某

些膳食组分或加工手段会造成最终的膳食情况发生巨大改

变。同时, 对于肠道微生物的观察仅聚焦在肠道细菌群, 

忽视同样广泛存在的真菌、噬菌体等微生物, 无法整体解

释膳食干预对于肠道微生物状态的影响, 对于肠道微生物

内部庞大复杂的机制变化, 也缺乏相应的理论解释。 

相变一词源自于物理学概念, 指的是分子行为从一

个状态相向另一个状态相发生的改变。在肠道微生物中, 

可以用来预测整体状态变化。HU 等[55]的研究描述以物种

数量和物种间相互作用为参数的生态群落相变预测模型。

通过体外培养的微生物群落发现, 随着物种数目的增多和

种间相互作用的增强, 群落会从所有物种稳定共存的稳定

状态相, 转变为部分物种共存相, 最终变化成为物种多样

性随着时间持续震动相。肠道微生物群落也很可能如此, 

膳食组分多样性的增加饲养更多种类的微生物, 提高肠道

微生物多样性, 膳食组分摄入量的增加饲喂更多数量的微

生物, 调节特定微生物数目并提高种间的相互作用。长期

膳食模式的膳食种类和含量相对固定 , 肠道微生物的种

类、总体数目和相互作用不发生太大改变, 停留在相对稳

定的持续状态相。当膳食模式发生短期改变时, 如进行短

期膳食调节微生物状态相由稳定的共存相向着部分共存相

变化, 菌门比例与部分菌丰度产生变化, 即短期膳食改变

少部分微生物。当短期膳食调节停止时, 肠道微生物回归

为相对稳定的持续震动相。 

短期内的膳食干预具有一定作用, 但仍需考虑膳食

组分种类和膳食组分含量的变化, 精准营养应将短期膳食

调节与原有的膳食模式的相互差异考虑在内, 将宿主长期

状况考虑在内。在普遍的工业化进步中, 超加工食品的大

量食用和不良的膳食习惯导致了肠道微生物多样性的必然

减少, 可能导致炎症增加。靶向的膳食策略, 如高纤维膳

食和发酵食品膳食可以稳定增加肠道微生物多样性, 减少

炎症标志物含量, 预防炎症的发生[56]。但当膳食干预结束, 

需考虑精准营养引导的短期膳食干预造成何种微生物变

化。此外, 当机体已经发生肠道微生物紊乱时, 相比于膳

食干预, 具有肠道微生物导向性的精准营养膳食干预显然

具有更大优势。GEHRIG 等[57]通过在营养不良儿童和无菌

小鼠中进行实验, 发现相比于使用普通食物, 使用具有肠

道微生物导向性的膳食干预在帮助修复紊乱的肠道微生物

同时, 能够改善营养不良儿童的生长状况。 

在应用精准营养干预肠道微生物时, 应将真菌、噬菌

体等肠道微生物同样考虑进去, 真菌、噬菌体同样是肠道

微生物的重要组成部分。 

真菌群落是肠道微生物重要组成部分, 能够增强肠

道功能, 保护肠道, 并且很可能给大脑提供信号, 影响宿

主行为[58]。保护肠道真菌群落的完整性, 维持其物种多样
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性尤其重要。MIMS 等[59]的研究发现肠道真菌受到膳食因

素的影响, 其丰度与组成的变化与机体最终的健康水平和

代谢结局显著相关, 但如何通过膳食途径调节肠道真菌仍

是亟需探究的重要问题, 肠道真菌群落和细菌群落如何相

互作用更是值得思考的问题。 

噬菌体是一种古老的病毒, 特异性的寄生原核微生

物, 广泛存在于自然界的各处, 包括人类的肠道。人类肠

道中存在着 14 万种以上的噬菌体, 并且特异感染厚壁菌

门的噬菌体多样性最高[60]。MAYNERIS-PERXACHS 等[61]

的研究发现噬菌体可能通过乳制品的摄入进入人类肠道, 

并通过“肠脑轴”发挥影响机体功能。随着食品科学的进步, 

噬菌体被广泛应用在食品保藏中[62‒63], 当噬菌体随着食品

进入人类肠道中后, 其对于肠道微生物生态的调控仍需更

多深入研究。 

4  结束语 

膳食因素与肠道微生物息息相关, 精准营养思路下

合理适度的膳食模式能够保障肠道微生物的生态平衡和结

构稳定。膳食因素通过提供营养、靶向培养、特定抑制等

方式调控肠道微生物的组成结构、功能特性。摄入合理剂

量的不饱和脂肪酸、膳食纤维与丰富多样的动物蛋白与植

物蛋白, 保证维生素和矿物质的摄入, 控制胆固醇、食品

添加剂等物质的膳食摄入, 有利于维持一个长期稳定的健

康肠道微生物生态。 

随着肠道微生物体系模型构建的不断优化与深入 , 

肠道微生物的变化模式将逐步成为可预测的调控模型。应

用精准营养调控肠道微生物组成与结构, 包括细菌菌群、

真菌菌群、噬菌体菌群等, 并对肠道微生物进行精准可预

测的调控, 进而对机体健康产生特定影响, 将会成为肠道

微生物的重要研究方向, 精准营养调控肠道微生物会成为

现代营养学的重要一环。 
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