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中医脾胃病学消化道微生态研究现状与展望
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［摘要］ 消化道微生态是揭示脾胃理论的重要生物学基础，对中医脾胃病的诊断、治疗具有重要价值。调节

消化道微生态亦是治疗中医脾胃病的重要手段。消化系统“口-肠”轴，消化道微生态与代谢紊乱、免疫失

调、生物节律紊乱的关系，以及中医证候中消化道微生态的变化均是目前研究的前沿及热点。但是，相关研

究也常存在研究设计、研究技术、数据分析、结果解析等方面的不足。因此，提出未来研究应该基于队列研

究设计、多组学技术等方法，阐释中医脾胃理论的内涵，开展基于消化道微生态的脾胃病治疗药物研发，从

而推动脾胃病的中医临床诊疗与中医脾胃病学的学科发展。。
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人体微生态系统分为呼吸道、消化道、泌尿生

殖道及皮肤四大体系，参与了机体众多生理和病理

过程，其中消化道微生态作为主要组成部分，备受

国内外研究者关注［1］。在中医学理论中，脾主运

化，胃主受纳，二者共同将饮食摄入的水谷转化为

精微以营养全身。现代医学则认为胃肠道微生物深

度参与了食物的消化吸收过程。因此，消化道微生

态与中医脾胃功能存在诸多联系。目前，中医脾胃

病学的消化道微生态研究主要聚焦于脾胃生理功能

及特性的肠道微生态内涵诠释［2］、脾胃相关理论的

肠道微生态学阐释［3］、脾胃病证候的肠道微生态学

机制［4］，以及脾胃病效验方药的肠道微生态学作用

机制［5］等方面。本文从现有研究的意义、研究前

沿、存在的不足与难点、未来的发展方向等角度对

消化道微生态与中医脾胃病学的研究现状进行探

讨，为今后的脾胃病研究提供思路。

1　消化道微生态在中医脾胃病学研究中的应用价值

消化道微生态研究已从描述性的菌群组成分析

深入到因果关系探究，尤其重视解析微生物与宿主

的互作机制。当前整合不同人群高通量的多组学数

据、宿主生理与病理学表型特征，以及临床、动

物、体外模型的实验结果，为阐明微生态对人体生

理与病理的影响发挥了重要作用［6］。消化道微生态

研究是中医脾胃病学研究的重要内容之一［7］。

1. 1　消化道微生态是阐释中医脾胃病相关理论的

重要生物学基础

胃肠微生物群参与饮食物的消化、吸收、代谢

等多种生物学过程，与“脾主运化、胃主受纳”关

系密切，消化道微生态的平衡与脾胃功能的正常发

挥密切相关。中医学已形成了许多富有特色的脾胃

病理论，其中脾胃湿热理论的消化道微生态研究较

为深入。脾胃湿热论是对“脾湿脏”与“胃燥腑”

相济共营，以及“烂谷”“运化”“升清”“降浊”

的生理功能失调所致脾湿和胃热交蒸的病理变化的

高度总结［8］。脾胃湿热的微生态特征在多种脾胃病

研究中得到体现。在幽门螺杆菌相关性胃病的研究

中，脾胃湿热证患者胃黏膜菌群放线菌门、拟杆菌

门的相对丰度显著降低［9］。有研究［10］发现，舌苔

菌群中放线菌属、TM7x菌属、沙雷氏菌属等 19个

菌属可能是慢性萎缩性胃炎脾胃湿热证的特异性舌

苔菌属，且放线菌属可能是慢性萎缩性胃炎脾胃湿

热证患者黄腻苔、口中腻味的主要成因。湿热之邪
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内伏是溃疡性结肠炎发病的主要因素之一，湿热之

邪致病常与肠道菌群相关。有研究发现湿热证模型

小鼠的肠道菌群存在明显失调，表现为大肠杆菌、

肠球菌、梭杆菌等机会致病菌过度增长［11］。由此

可见，消化道微生态已经成为解读中医脾胃理论的

关键环节，未来消化道微生态的研究进展也将进一

步丰富和完善脾胃理论的现代生物学基础。

1. 2　消化道微生态对脾胃病诊断有重要价值

消化道微生态的平衡与否对多种脾胃病的发生

发展产生影响，最常见的致病模式是肠道内有益菌

减少而有害菌增多。有害菌过度生长并产生毒素或

疾病相关代谢产物可损伤脾胃导致呕吐、腹痛、腹

泻、腹胀、便血等症状。寻找病原微生物是诊断疾

病的主要环节之一。除幽门螺杆菌、大肠杆菌、沙

门氏菌、痢疾杆菌和霍乱弧菌等已被证实可导致胃

肠道疾病外，其他的微生物失调也被发现与疾病密

切相关，且对疾病诊断有重要意义。有研究［12］显

示，炎症性肠病患者肠道菌群失调，稳定性降低，

表现为真杆菌、拟杆菌、梭菌减少，肠杆菌、梭形

杆菌、肠球菌增加。一项全基因组关联研究［13］证

实，高比例的拟杆菌、梭形杆菌和肠杆菌与结直肠

癌局部炎症和肿瘤分期密切相关，而具核梭杆菌、

大肠杆菌、产毒素型脆弱拟杆菌与结直肠癌进展可

能存在因果关系。宏基因组学研究［14］证实，肠易

激综合征患者肠道中肠杆菌等促炎细菌种类相对丰

富，梭菌、双歧杆菌数量相应减少。值得关注的

是，不同的脾胃病证候类型与特定的肠道菌群结构

及代谢变化相关联，监测菌群的动态变化可以评估

证候的演变趋势和病情的严重程度［15］。因此，某

些特定的肠道微生物或其代谢产物有望作为脾胃病

的诊断标志物。

1. 3　调节消化道微生态是治疗脾胃病的重要手段

消化道微生态参与脾胃病的发病与进展，而调

整消化道微生态是脾胃病治疗的重要策略。应用微

生态制剂、粪菌移植及中医药调节消化道微生态已

成为脾胃病治疗的研究热点。微生态制剂已被广泛

应用于多种脾胃病的治疗，其作用机制主要包括调

节宿主免疫系统和神经系统，改善肠道屏障功能和

营养吸收，与病原体竞争黏附上皮和获取营养，以

及协助增强抗菌、缓解抗生素耐药等［16］。益生菌

可缓解肠易激综合征的腹痛和总体症状，但不同菌

株益生菌以及同一菌株益生菌不同剂量的疗效存在

差异［17］。此外，益生菌与其他药物的联合应用也

备受关注。益生菌与抗生素同时使用可以明显减少

抗生素相关性腹泻、艰难梭菌感染相关性腹泻的发

生，并可在治疗小肠细菌过度生长及幽门螺杆菌感

染中发挥协同作用［18］。粪菌移植将健康供体粪便

中的菌群移植到患者胃肠道，是重建肠道功能的治

疗方法［19］，主要治疗由致病性或条件致病性微生

物引起的胃肠道疾病，尤其适用于因使用抗生素造

成肠道菌群紊乱且抗菌治疗无效的患者。粪菌移植

在溃疡性结肠炎和肠易激综合征的临床试验中可以

改善疾病症状，但仍需更多研究阐明其有效性和安

全性［20-21］。

近年来，中医药在调节胃肠道微生态方面展现

出积极作用。如参苓白术散单用或联合西药可用于

溃疡性结肠炎［22］、腹泻型肠易激综合征［23］、抗生

素相关性腹泻［24］等疾病的治疗，其机制与优化患

者肠道菌群结构并修复肠道黏膜损伤相关。清热利

湿的白头翁汤内服联合灌肠治疗活动性溃疡性结肠

炎［25］，润下类的济川煎治疗老年慢性功能性便秘［26］，

均与恢复肠道菌群稳态相关。运用健脾益气、清热

利湿类中药或复方有利于恢复消化道微生态平衡，

但消化道微生态失调也会影响中药在体内的代谢及

吸收，可影响中药药效、改变中药毒性［27］。今后

可利用宏基因组测序、宏代谢组等高通量测序检测

技术，联合微生物培养技术等，进一步从消化道微

生态角度探索中医药治疗脾胃病的作用机制。

2　中医脾胃病学消化道微生态研究的热点和前沿

2. 1　消化系统中的“口-肠”轴

生理状态下，口腔和下游消化道（食管、胃、

肠）因为食物的摄入和消化建立了密切的联系，即

“口-肠”轴，而唾液口腔菌群是介导“口-肠”轴

沟通的主要介质［28］。溃疡性结肠炎患者存在明显

的口腔菌群紊乱，主要表现是奈瑟菌属、拟普雷沃

菌属的丰度明显增加，而罗氏菌、微小微单胞菌、

链球菌、纤毛菌、孪生球菌等菌属的丰度明显降

低［29］。溃疡性结肠炎薄白苔、黄腻苔患者肠道菌

群多样性均较健康者明显下降，且薄白苔患者和黄

腻苔患者在肠道菌群组成和细菌丰度上均存在差

异［30］。当前认为口腔细菌导致溃疡性结肠炎病情

加重常经历三个阶段：一是口腔菌群中疾病相关菌

群增多、肠道的定植抵抗能力减弱；二是口腔菌群

移位至肠道；三是口腔菌群定植于肠道并加剧炎症

性肠病进展［31］。上述研究结果提示溃疡性结肠炎

等胃肠道疾病患者需更加注重口腔卫生，避免菌群

通过“口-肠轴”相互影响。此外，口腔微生物与

··160



中医杂志 2026 年 1 月第 67 卷第 2 期 Journal of Traditional Chinese Medicine，2026，Vol. 67，No. 2

消化系统肿瘤亦存在关系。作为口腔和肠道共生菌

群的厌氧细菌成分，具核梭杆菌已成为结直肠癌发

生的危险因素之一［32］，但病因学、病理学以及免

疫学等方面研究仍存在大量空白。就中医学而言，

聚焦于口-肠轴的消化道微生态与脾胃疾病的研究

相对较少，有望成为新的研究方向。

2. 2　消化道微生态与代谢紊乱

目前，肠道微生物的代谢产物研究逐渐成为主

流。研究［33］显示，短链脂肪酸参与宿主机体多个

代谢通路，是肠道细菌与宿主相互作用的重要媒

介，主要包括乙酸、丙酸和丁酸。短链脂肪酸比例

及其产生菌丰度在肠道炎症等非健康的肠道环境中

显著下降，而调节相关菌种或补充短链脂肪酸可以

缓解相应的症状［34］。在肝气乘脾证泄泻大鼠模型

中，香砂六君子汤可显著促进乙酸和丁酸等代谢物

生成，从而诱导黏蛋白合成，进一步加强肠上皮细

胞之间的连接，改善肠黏膜损伤［35］。氨基酸代谢

也被认为是细菌与宿主相互作用的重要方式，尤其

是色氨酸和苯丙氨酸等芳香族氨基酸可被肠道微生

物利用后代谢产生吲哚和酚类化合物，进而调节机

体炎症、免疫和代谢。吲哚-3-甲醛是色氨酸经肠

道菌群代谢后的吲哚衍生物，可通过激活肠道芳香

烃受体/白细胞介素 10/Wnt信号通路，促进G-蛋白

偶联受体 5阳性肠干细胞的增殖和分化，实现对肠

道屏障功能的维持［36］。除此之外，肠道毛螺菌参

与次黄嘌呤代谢能使宿主体内脱氢酶/氧化酶和黄

嘌呤磷酸核糖转移酶活性增加，从而导致腹泻型肠

易激综合征患者粪便次黄嘌呤减少而产生泄泻［37］。

然而，当前消化道微生态相关领域仍存在许多未明

确的问题，如某个微生物物种的增加或减少并不一

定直接对应某些代谢物的变化或宿主健康状态的变

化。未来的研究应结合菌群培养、多组学技术和人

工智能等手段，深入揭示肠道微生物间的相互作用

关系及其功能性代谢物与机体健康间的潜在关系。

2. 3　消化道微生态与免疫失调

稳定的消化道微生态有助于免疫平衡的维持，

当肠道内菌群紊乱、代谢异常时，会导致免疫亢进

或缺陷，诱发脾胃疾病。食物进入结肠，本应产生

免疫耐受，不诱发免疫细胞激活；但当消化道微生

态紊乱时，失调的菌群细菌和细菌毒素可以激活肥

大细胞等免疫细胞，导致肠道产生饮食抗原特异性

IgE抗体。随后口服相应的膳食抗原后，IgE和肥大

细胞依赖机制则诱导内脏疼痛及大便含水量增

多［38］，这表明肠道菌群紊乱破坏了肠道的免疫屏

障，出现食后腹泻的症状，相应表现类似中医学脾

虚证。肠道菌群紊乱，代谢产物如乙酸、脂多糖进

入血液，促进中枢小胶质细胞活化，经免疫反应后

会引发内脏高敏感性［39］。以上研究表明肠道微生

态紊乱诱发的免疫反应参与了内脏高敏感等疾病表

型产生，同时启发未来可结合消化道微生态的其他

生物学效应进一步阐释脾胃病学相关生理病理。

2. 4　消化道微生态与生物节律紊乱

消化道微生态存在生物节律，尽管不受光照直

接影响，但生物钟通过调节进食规律、睡眠周期诱

导消化系统微生物数量、功能、定植行为等的昼夜

节律变化。同时，消化系统微生物通过代谢产物、

微生物衍生成分和神经内分泌途径、迷走神经等对

人体外周生物钟甚至是中枢生物钟产生调节作

用［40-41］。人体昼夜节律和消化道微生态的双向交流

及营养代谢、免疫等信号间的多向相互作用形成了

一个复杂的网络，共同调节人体的代谢稳态［42］，

这种节律性的变化有助于维持脾胃功能的正常运

作。脾胃病多伴有生物节律紊乱，如反酸、消化不

良、排便不规律等不符合胃肠道功能正常节律的临

床症状。非时而餐、饥饱失常或过食肥甘厚腻可破

坏消化节律，损伤脾胃功能而致纳呆、腹泻、腹痛

等脾虚症状。肠易激综合征的肠道症状在不规则饮

食情况下更为突出，可能与进食类型、时间、频率

以及组织中昼夜节律基因的表达有关［43］，其机制

可能是紊乱的昼夜节律使消化道微生态失衡，继而

引起了消化系统微生物组成、功能等发生变化［44］。

研究［45］显示，中药复方鸡鸣散可以通过调节昼夜

节律改善实验性结肠炎小鼠肠道炎症。因此，恢复

正常的消化系统微生物节律可能对脾胃病预防和治

疗产生积极影响。

2. 5　脾胃病主要证候中消化道微生态的变化

脾胃病的不同证候之间微生态景观既有相同的

变化，也存在特征性改变，明确证候微观特点对辅

助证候诊断以及揭示中医药疗效机制均有重要意

义。脾虚证研究方面，动物实验表明，番泻叶灌胃

制备的脾虚证模型小鼠粪便中的厌氧枝原体属、鞘

氨醇杆菌属丰度显著升高，希氏真杆菌、毛螺菌菌

属丰度显著降低，而粪菌移植制备的脾虚证组模型

小鼠粪便中丁酸单胞菌、不动杆菌显著升高，变形

杆菌、柠檬酸杆菌显著降低［46］。临床研究发现，

脾虚证泄泻患者的肠道菌群结构与健康对照组显著

不同，在属水平上，粪球菌属、巨球型菌属的占比

高于健康对照组［47］。以方测证的研究发现，参苓
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白术药膳糊可以改善功能性腹泻脾虚证，其作用机

制可能与增加肠道中有益菌丰度、调节肠道菌群结

构有关［48］。这在临床研究中也得到印证，参苓白

术散治疗后脾虚证患者双歧杆菌和乳酸杆菌比例升

高，而大肠杆菌比例降低［49］。

肝郁脾虚证研究方面，梭状芽孢杆菌、毛螺菌

以及蜡样芽孢杆菌等菌种与腹泻型肠易激综合征肝

郁脾虚证证候严重程度密切相关［50］。运用具有疏

肝健脾作用的理肠饮治疗后，梭菌、巨单胞菌、拟

杆菌、韦荣球菌等菌属/种增加［51］。近年来湿热证

的微生态研究结果显示，舌面上存在高度区域结构

化的微生物群落空间组织［52］；湿热证的肠道微生

态变化特点为变形菌门、大肠杆菌-志贺氏菌属等

丰度升高，厚壁菌门丰度降低［53］。以上研究结果

提示，消化道微生态与脾胃病证候密切相关，今后

应更加重视菌群及其代谢物和脾胃病证候的相关性

研究，为阐明脾胃病证候的生物学基础提供更多的

关键生物学信息。

3　中医脾胃病学消化道微生态研究的问题与发展

方向

3. 1　中医脾胃病学消化道微生态研究的不足与

难点

中医脾胃病学的消化道微生态研究相关成果对

深入阐释脾胃生理病理以及解答脾胃病学临床和基

础科学问题起到重要作用，但在以下方面有待提

升：1）研究设计方面，消化道微生态的改变与中

医脾胃功能都有整体、平衡、动态变化等特点，而

当前研究在反映以上特点方面仍有不足，如目前的

研究难以全面揭示微生物与宿主的多种相互作

用［54］。2）研究技术方面，目前主要采用包括培养

技术、分子生物学技术以及多组学整合分析技术

等，其中传统培养方法无法培养大多数肠道微生

物，培养组学技术虽然已有所改进，但仍存在无法

分离生物膜微生物、固体样品微生物以及厌氧微生

物等问题［55］。16SrRNA 基因测序在物种水平的鉴

定上存在不足，宏基因组学测序虽然能够提供更多

信息，但数据处理复杂且成本高，在功能验证方面

挑战严峻［56］。3）数据分析方面，不同的测序平台

和数据分析软件可能导致结果的差异，并且当前以

流程化数据分析为主，个性化的生物信息分析亟待

加强。4）结果解析方面，不同疾病中微生物群落

的多样性、丰度及相互关系发生改变，但这些变化

是疾病的原因还是结果，或者是其他因素共同作用

的中间环节难以确定，未来仍有很大探索空间。

3. 2　基于队列研究设计开展脾胃病消化道微生态

研究

队列研究作为观察性研究的重要方法，在揭示

脾胃病与消化道微生态的因果关联及动态演变规律

中具有不可替代的作用，其价值不仅体现在疾病风

险预测和机制解析层面，更可为精准干预策略的制

定提供循证依据。我国的队列研究未来需在以下方

面付出努力：一是超级队列建设，整合全国多中心

资源（如国家消化病临床医学研究中心网络），建

立基于多中心的大样本脾胃病专病队列，覆盖从功

能性胃肠病到消化道肿瘤的全疾病谱；二是技术融

合创新，结合单细胞和空间转录等新技术，解析消

化道微生态的时空演变规律；三是临床转化加速，

基于队列的大数据开发消化道微生态靶向干预的

方案。

3. 3　采用多组学技术揭示脾胃病机制与标志物

多组学技术是基于高通量分析和检测技术的现

代生物学研究方法，包括基因组学、转录组学、蛋

白质组学、代谢组学以及微生物组学等，具有整体

性、时空变异性和复杂性等特征［54］，这些特征与

中医学的整体观念不谋而合。通过多组学交互分

析，可以进一步解析同一疾病不同证候的分子差

异，找寻潜在的证候生物标志物，且有助于阐释中

医“同病异证”的科学内涵，并找寻潜在的证候生

物标志物［57］。此外，脾胃病的发病部位多在胃肠，

是消化道微生态与宿主相互作用的主要场所，多组

学的交互分析有助于探究微生态与宿主间相互作用

机制，并深入挖掘脾胃病的发病机制。

3. 4　基于消化道微生态的脾胃病治疗药物研发

近年来，高质量循证医学研究为基于消化道微

生态治疗脾胃病提供了临床疗效证据，总体来讲主

要集中在微生态制剂、粪菌移植以及中药三个方

面，这也有望成为脾胃病治疗的新路径。其中肠道

微生态与疾病、中药的相互作用机制尚未完全阐

明，限制了中药治疗脾胃病的创新发展。未来可从

消化道微生态角度出发，构建微生物组的体外仿生

模型以促进代谢产物和代谢途径的发现，应用转录

组、宏基因组、代谢组等多组学联合分析，阐明中

药调节消化道微生态的有效物质途径，深入揭示中

药治疗脾胃病的微生态作用机制，助力创新中药的

研发。

3. 5　运用消化道微生态阐释中医脾胃理论

中医脾胃理论在不断发展和日趋完善，而其科
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学内涵的阐释是重点问题。基于消化道微生态阐释

中医脾胃理论的科学内涵已取得诸多成果，未来研

究需把握以下发展方向：一是完善中西医的协作研

究框架、注重多学科交叉合作。重点利用宏基因组

学、基因组学、转录组学、代谢组学等多组学技

术，揭示脾胃生理、病理与微生态之间的复杂关

系，为脾胃理论提供科学支撑。二是坚持以中医临

床为主体，探索脾胃理论与消化道微生态之间的联

系与机制，促进临床疗效提升，并推动脾胃理论与

微生态学相结合的诊疗方法的规范化和标准化。三

是加强中医药教育，培养具有现代科学知识和传统

中医药学背景的复合型人才；加强中医药产业与科

研机构、高校的合作，促进科研成果的转化和应

用；加强国际合作与交流，推广研究成果，提升中

医药在全球的影响力。

综上，随着技术的进步，中医脾胃病学研究呈

现出微观化和具象化趋势，基础研究重点从早期的

菌群结构分析及差异菌比较，逐步向菌种鉴定及提

取、菌种或代谢产物诱发病证的具体机制研究转

变。干预研究由既往简单的关联分析，转向分层解

析疾病不同表型与消化道微生态的相关性，并聚焦

消化道微生态失调对疾病发生、进展及预后的因果

关联验证。在新技术支撑下，消化道微生态的不同

研究方向都推动中医脾胃病学在内涵阐释、中医药

作用机制发掘等方面得到充分发展。
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Current Status and Prospects of Gastrointestinal Microecology Research in Spleen-Stomach Disorders of 
Traditional Chinese Medicine
HUANG Shaogang1， GUO Shaoju2， WU Haomeng3， WANG Yitian2， ZHAN Kai1， LI Yingting1， LI Juanjuan2， 
XU Lin2， HUANG Mayang1， PEI Ying2， YANG Yuanming1， TANG Xudong4

1.  The First Affiliated Hospital of Guangzhou University of Chinese Medicine，Guangzhou，510405；2.  Shenzhen Traditional Chinese 
Medicine Hospital；3.  Guangdong Provincial Hospital of Traditional Chinese Medicine/The Second Affiliated Hospital of Guangzhou 
University of Chinese Medicine；4.  Institute of Spleen-Stomach Diseases，Xiyuan Hospital，China Academy of Chinese Medical 
Sciences
ABSTRACT Gastrointestinal microecology serves as an important biological basis for elucidating the spleen-stomach 
theory， and exerts significant value in the diagnosis and treatment of spleen-stomach disorders in traditional Chinese 
medicine （TCM）.  Regulating gastrointestinal microecology is also a crucial approach for treating TCM spleen-stomach 
disorders.  Currently， the research frontiers and hotspots focus on the oral-intestinal axis， the correlations between gas⁃
trointestinal microecology and metabolic disorders， immune imbalance， biological rhythm disorders， as well as the 
changes of gastrointestinal microecology in TCM syndromes.  However， related studies still exist limitations in research 
design， research techniques， data analysis and result interpretation.  Therefore， it is proposed that future research 
should rely on cohort study design and multi-omics technologies to clarify the connotation of TCM spleen-stomach theory， 
and carry out research and development of medication for spleen-stomach disorders based on gastrointestinal micro⁃
ecology， so as to promote the clinical diagnosis and treatment of spleen-stomach diseases in TCM and the disciplinary 
development of TCM spleen-stomach disorders.
Keywords spleen and stomach disorders； gastrointestinal microecology； multi-omics technology
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