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针灸调控肠道菌群的研究进展与思考

刘　霞１　胡舒宁１　刘　密１，２　常小荣１

（１湖南中医药大学针灸推拿学院，长沙，４１０２０８；２浏阳市中医医院，浏阳，４１０３００）

摘要　肠道菌群作为人体庞大的微生态系统，与许多疾病的发生发展密切相关。针灸是治疗疾病的重要方法之一，对肠
道菌群的调节作用也越来越受到关注。临床及动物实验都已证实针灸治疗可以调节肠道菌群趋于平衡。该文整理了近

年来肠道菌群研究方法的发展、针灸对胃肠道疾病和代谢性疾病的肠道菌群调控作用，并对针灸干预肠道菌群研究中的

问题和发展方向进行了一定的展望。
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　　肠道菌群对人类健康的影响十分重要，逐渐成
为研究的热点和重点。作为人体内最复杂和种群数

量最高的微生态系统，肠道菌群被认为是人体的一

个被忽视的器官。人体肠道中定植的细菌的数量约

为１×１０１４个，数量巨大的微生物是人体总细胞数的
１０倍。正常情况下，肠道菌群处于动态平衡的状
态，当受到环境、药物、毒素等因素的影响时，容易导

致肠道菌群失调从而影响人类的健康。肠道菌群失

衡容易引起胃肠道疾病、代谢性疾病、心脑血管疾病

等，因此，对肠道菌群的调控作用成为研究的热点，

被认为是治疗相关疾病的潜在重要靶标［１］。

针灸是针法和灸法的总称，是指在中医理论的

指导下，选用不同的针法或灸法对人体的穴位施予

一定的刺激，达到激发机体自身内在的调整能力，实

现阴阳平衡，恢复机体稳态，以达到防治疾病的目

的。肠道菌群的平衡对人体的健康具有重要意义，

其与针灸治疗的目的具有一致性。现有研究表明，

针灸对多种常见疾病的肠道菌群具有一定的调节作

用，可以提高肠道菌群的多样性和丰度，增加有益菌

的含量而降低致病菌的定植能力，影响细菌的代谢

功能，从而影响多种细胞因子水平［２３］。

１　肠道菌群失衡与疾病的相关性
正常的肠道菌群具有其生理功能：１）生理营养

作用，益生菌在肠道中繁殖，会不断产生各种自身代

谢产物，其中有很多对致病菌具有一定的抑制作用；

２）肠道微生物促进免疫系统的形成；３）肠道内的益
生菌还能促进肠道蠕动，从而减少致癌物在肠道内

的停留时间，双歧杆菌能使亚硝酸铵降低，起到抑制

癌症的作用；４）另外，正常的肠道菌群还可以调节大
脑发育和行为，对宿主组织的形成和内环境稳定发

挥重要作用［４］。与中医学“正气存内，邪不可干”等

理论一致，微生态学认为，正常情况下，肠道菌群与
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机体处于一种动态的平衡，而在某种因素的影响下

正常菌群与机体的微生态平衡被破坏，而造成菌群

失调时，机体的免疫功能和定植抗力下降，外界的致

病菌趁虚而入在体内定植而导各种致疾病的发

生［５］。随着研究的深入和相关检测技术的不断发

展，肠道菌群失调在多种疾病发生发展过程中的作

用也越来越受到重视。近年的研究表明，肠道菌群

可影响机体的免疫功能［６７］，肠道菌群的失调与肥

胖、糖尿病、心脑血管疾病、胃肠道肿瘤及类风湿关

节炎、炎症性肠病等自身免疫性疾病等诸多疾病的

发生发展密切相关［８１１］。

２　肠道菌群的检测方法
由于肠道微生物多为厌氧型，约８０％的细菌不

可培养，因此传统的微生物培养计数的方法已经不

适用于肠道菌群的研究。目前比较常见的方法有变

形梯度凝胶电泳（ＤＧＧＥ）技术、荧光原位杂交
（ＦＩＳＨ）技术、实时定量ＰＣＲ（ＲＴＰＣＲ）技术、１６ＳｒＤ
ＮＡ测序分析技术等。见表１。
３　针灸对肠道菌群的调控作用
３１　针灸对胃肠道疾病肠道菌群的调节作用　当
肠道内环境紊乱时，致病菌及其释放的内毒素增加

会使肠黏膜生物学屏障受到损伤，致病菌及其抗原

释放多种活性物质，易使患者出现腹泻、便秘和肠易

激综合征等胃肠道疾病。Ｋａｓｓｉｎｅｎ等［１４］通过

１６ＳｒＲＮＡ探针杂交发现肠易激综合征有明显的菌群
改变，主要菌群为粪肠球菌、柯林氏菌和粪肠杆菌。

Ｔａｎａ等［１５］研究也证明肠易激综合征患者粪便中韦

荣球菌的数量有明显的增加。Ｚｈａｏ等［１６］的研究表

明成人慢性便秘患者的粪便进行培养，发现相对于

正常人，便秘患者粪便中双歧杆菌属和乳酸杆菌属

数量均显著减少，而潜在致病菌数量增加。

针灸对肠道菌群具有一定的调控作用。侯天舒

等［１７］研究表明电针可以提高溃疡性结肠炎大鼠肠

道菌群的丰度值及多样性指数，可提高菌群中乳酸

杆菌（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓｓｐ）和毛螺科菌（Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ
Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ）的含量，降低双梅梭菌（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍｂｉ
Ｆｅｒｍｅｎｔａｎｓ）的含量。韩晓霞等［１８］研究表明电针可

影响溃疡性结肠炎模型大鼠的多样性和丰度，增加

Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓｓｐ、Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓｊｏｈｎｓｏｎｉｉ等肠道益生
菌的含量，减少ＣｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍＢｉｆｅｒｍｅｎｔａｎｓ等致病菌的
含量，表明电针可以提高肠道益生菌的定植能力，降

低致病菌（或疾病相关菌）的定植能力，进而发挥保

护溃疡性结肠炎肠道微生态的作用。Ｗａｎｇ等［１９］研

究表明与模型组对比，隔药饼灸组和柳氮磺胺吡啶

组的有益菌如Ｂｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ和Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ含量上
升，而 ＥｃｏｌｉａｎｄＢｆｒａｇｉｌｉｓ等有害菌含量减少。Ｑｉ
等研究结果显示，结肠炎大鼠模型中 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
为优势菌门，Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ，Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ和Ｂａｒｎｅ
ｓｉｅｌｌａ为优势菌属，经过艾灸和美沙拉秦治疗后，２组
大鼠中以上菌群含量降低，且恢复至与健康大鼠相

似水平，因此艾灸对肠道微生物具有一定的调节作

用［２０］。王树东等研究表明，温和灸关元穴使双歧杆

菌、乳酸杆菌数量有所增加，温和灸天枢穴使肠杆

菌、肠球菌数量有所增加，因此，温和灸不同部位的

募穴可以选择性调整肠道优势益生菌群［２１］。

３２　针灸对代谢性疾病肠道菌群的影响　肠道微
生态参与机体代谢和能量平衡的调节，包括与糖类

和脂质代谢相关的能量摄取、利用和消耗，在某些因

素致肠道微生态失衡的情况下，对肥胖、糖尿病、代

谢综合征等疾病具有潜在的致病作用。

关于肠道菌群引起肥胖的主要机制是肠道微生

物通过接触机体局部细胞或组织直接发挥作用，或

通过释放化学物质影响代谢的分子信号通路间接作

用于远端器官，如短链脂肪酸、脂多糖、肠肽等作用

于宿主远端器官而发挥作用［２２２３］，研究也证明，肠道

菌群与宿主间的平衡被打破后，肠道微生物群将从

表１　肠道菌群检测方法比较

名称 原理 优点 不足

ＤＧＧＥ技术 利用ＤＮＡ双链变性解链的程度和在凝胶上
的迁移速率的不同从而将片段大小相同碱

基组成不同的ＤＮＡ分离

无需进行微生物培养；检测率高，分辨

率高，重复性好，加样量小；结果准确可

靠；易与其他方法结合

影响因素较多；只能分离较小的

片段［１２］

ＦＩＳＨ技术 以带有荧光标记基因的特异性片段为探针，

直接与细胞中靶核酸序列相结合

经济安全，实验周期短，探针稳定性高，

特异性好，定位准确、灵敏度高

探针与靶基因结合能力受细胞通

透性影响；容易遗漏重要菌群

ＲＴＰＣＲ技术 将荧光基团加入到 ＰＣＲ反应体系中，通过
荧光积累对 ＰＣＲ进行实时监测，绘制标准
曲线实现对微生物的定量分析

高效、准确的定量特性［１３］ 容易出现假阳性；一次只能测定

一种或一类肠道微生物

１６ＳｒＤＮＡ测序
分析技术

利用细菌１６ＳｒＤＮＡ序列测序的方法对细菌
进行种属鉴定

发现并描述新菌株；鉴定苛生菌或生长

缓慢的细菌

容易污染，获得假阳性结果
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能量吸收、脂多糖、短链脂肪酸、胆碱、胆汁酸代谢以

及微生物肠脑轴等多种途径影响机体的营养能量
代谢过程［２４２５］。Ｂａｃｋｈｅｄ等［２６］研究发现肥胖相关

的肠道菌群特征，厚壁菌门与拟杆菌门的比例升高，

表明肥胖时会引起肠道菌群结构的改变。而 Ｇｏｒ
ｄｏｎ研究小组通过分析相同饮食结构欧的遗传性肥
胖小鼠和瘦型小鼠肠道末端微生物的１６ＳｒＲＮＡ基
因序列，发现与瘦型小鼠比较，肥胖小鼠肠道中厚壁

菌门细菌比例相对升高，而拟杆菌门细菌含量下降，

当肥胖小鼠体质量降低时，其体内拟杆菌门又会恢

复性增加，同时在分析人体肥胖者与非肥胖者的肠

道微生物构成时，也发现了与动物模型一致的变

化［２７］。肠道菌群能不同程度地代谢蛋白质和内源

性含氮化合物、通过调节胆汁酸的合成影响胆汁酸

的肝肠循环过程，如果肠道菌群发生紊乱，使得结合

胆汁酸转化为游离型胆汁酸的过程受阻，会造成体

内游离胆汁酸水平下降，进而减弱游离胆汁酸对肠

道细菌的抑制，加剧肠道菌群失调，从而严重影响体

内糖、脂肪代谢，最终导致肥胖及糖尿病［２８］。Ｃａｎｉ
等［２９］证实Ｔ２ＤＭ小鼠存在肠道菌群失衡，肠黏膜通
透性增加，补充益生菌能增加内源性 ＧＬＰ２产生，
改善肠黏膜屏障功能，并改善小鼠代谢紊乱。在中

国、瑞典、丹麦的２型糖尿病患者肠道菌群分析中，
发现肠道菌群的代谢产物包括一种特殊类型的短链

脂肪酸，这种脂肪酸可从多种途径降低血糖水

平［３０］。通过移植“肠道菌群保护性细菌”，可预防或

延缓２型糖尿病的发生［３１］。

目前，应用针灸调控代谢性疾病肠道菌群的报

道还不是很多。Ｘｕ等［３２］研究表明腹针治疗单纯性

肥胖患者后会出现乳酸杆菌和双歧杆菌增加，拟杆

菌属和产气荚膜梭菌减少，电针后的肠道菌群的改

变可能是针刺治疗单纯性肥胖的机制之一。周莉萍

等研究表明，与健康组比较，肥胖患者肠道菌群需氧

菌总数、厌氧菌总数、大肠杆菌、类杆菌均减少；肠球

菌明显增加。针刺治疗后肥胖患者肠道菌群中需氧

菌总数、厌氧菌总数、肠球菌均显著减少；类杆菌明

显增加。针灸减肥过程中主要涉及对肠球菌和类杆

菌数量的调节，该调节过程可能与针灸减肥相

关［３３］。

４　小结与展望
目前针灸对肠道菌群的影响研究还比较少，病

种比较单一，主要集中在胃肠道疾病和代谢类疾病，

并且针灸影响肠道菌群的种类比较单一，主要是几

中常见的有益菌和致病菌。接下来还可以从以下几

个方面进行深入研究：１）利用先进的现代科学技术
来研究针灸对肠道菌群的影响：目前尤其是早期的

一些文章主要采用微生物直接培养的方法进行肠道

菌群的研究，方法比较单一。近年来，肠道菌群检测

技术得到迅速发展，应合理应用各类现代技术进行

肠道菌群的检测和研究，如１６ＳｒＤＮＡ测序、变形梯
度凝胶电泳等，适用范围广、获得的信息丰富，适于

肠道菌群多样性和复杂性的研究。２）肠道菌群功
能的研究：目前对肠道菌群的检测多停留于常见菌

群的含量变化研究，菌群多样性和含量的变化背后

对组织和机体更深层的意义研究较少，这一方面值

得进一步深入探讨。３）肠道菌群与代谢物相关性
研究：肠道菌群与宿主代谢密切相关，但是特定菌群

与具体的某个代谢物之间的具体关系我们仍然知之

甚少，之后的研究可以对肠道菌群与代谢物的关系

进行研究，主要是利用 Ｒ语言编写相关程序，以皮
尔森相关系数为原理，研究代谢物与菌群的相关性。

４）抗生素干扰肠道菌群组的设立：目前国内肠道菌
群动物实验设计大多数未设计抗生素组，抗生素组

的设立主要是通过使用抗生素抑制部分肠道菌群，

建立抑制肠道菌群的动物模型，与普通动物进行对

比，观察其菌群及对代谢物等的影响，可根据不同实

验目的，应用不同的抗生素建立肠道菌群失调动物

模型。
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ｖｉｎｇＧＬＰ２ｄｒｉｖｅｎｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｏｆｇｕｔｐｅｒｍｅａｂｉｌｉｔｙ［Ｊ］．Ｇｕｔ，２００９，

５８（８）：１０９１．

［３０］ＦｏｒｓｌｕｎｄＫ，ＨｉｌｄｅｂｒａｎｄＦ，ＮｉｅｌｓｅｎＴ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｅｎｔａｎｇｌｉｎｇｔｙｐｅ２ｄｉａ

ｂｅｔｅｓａｎｄｍｅｔｆｏｒｍｉｎｔｒｅａｔｍｅｎｔｓｉｇｎａｔｕｒｅｓｉｎｔｈｅｈｕｍａｎｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏ

ｔａ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０１５，５２８（７５８１）：２６２．

［３１］王迎伟，莫双阳，李运泽．肠道菌群参与代谢综合征的机制研究

进展［Ｊ］．中华肥胖与代谢病杂志（连续型电子期刊），２０１８，４

（３）：１６８１７２．

［３２］ＸｕＺ，ＬｉＲ，ＺｈｕＣ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆａｃｕｐｕｎｃｔｕｒｅｔｒｅａｔｍｅｎｔｆｏｒｗｅｉｇｈｔ
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ＭｅｄｉｃｉｎｅＪｏｕｒｎａｌｏｆｔｈｅＢｒｉｔｉｓｈＭｅｄｉｃａｌＡｃｕｐｕｎｃｔｕｒｅＳｏｃｉｅｔｙ，２０１３，

３１（１）：１１６１１７．

［３３］周莉萍，胡玲香，邓雪梅，等．针灸减肥进程中患者肠道菌群的

变化规律探讨［Ｊ］．四川中医，２０１１，２９（９）：１２４１２６．
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