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［摘要］ 舌诊是中医四诊中较为重要的部分，而舌苔所对应的口腔菌群变化或与肠道菌群改变具备特征性

的对应关系。这种联系的基础在于口腔微生物借助血液或消化道在肠道定植，或通过免疫系统传递菌群代谢
产物而实现。在神经系统疾病、心血管疾病等非消化系统疾病中同样存在，实质或是微生物与宿主免疫系统
的交流，并参与对宿主和微生物都有利的代谢过程。认为对舌苔-口腔菌群-肠道菌群联系的把握，体现了中
医学整体思维的学科特点。系统而规范化的舌苔-菌群研究工作可能为中医诊断技术的客观化提供更丰富的
素材。
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中医临证讲究望、闻、问、切，而作为其核心
及特色之一的舌象，若通过计算机图形分析、显微
镜观察或细菌培养等方式定量观察，可使其更具客

观性。我们曾探讨过肺与大肠相表里的微生态学基
础，并指出菌群在肺-肠联系中所起的作用，可能
是经脉联系肺肠的物质基础［1］。现代医学多将舌
象解释为口腔菌群对舌苔等局部影响的结果，尚未

发现有研究明确指出舌象与肠道菌群的潜在联系，

本文将针对这一问题进行讨论。

1 舌苔的微生态学解释

舌象是人体内在疾病的外在表现之一，正如

《丹溪心法·能合脉色可以万全》曰: “有诸内者，
必形诸外”。舌象主要包含舌质和舌苔两个部分，
而后者是目前微生态学研究关注的热点之一。中医
学认为，舌苔是铺布在舌背上的苔状物，禀脾胃之

气而生，由胃津上潮舌背而成。 “脾胃之气”或
“胃津”都表达了舌苔与胃肠的密切联系，与微生
态学研究的部分成果契合。
1. 1 不同舌苔的口腔菌群特异性差异
口腔菌群分为唾液菌群、牙齿菌群等，舌苔主

要成分是丝状乳头分化的角化树及填充其间的细菌

等［2］，微生物与舌苔关系密切，舌面上每个上皮

细胞至少有 100 个细菌［3］。由于舌的自洁作用，正
常人的舌苔微生态环境稳定［4］，稳态破坏后的舌

象或具备病理意义。不同菌群结构对应不同的舌
象，而这种对应倘若具备病理学特异性，或可作为

舌象的口腔菌群基础。如对活动性乳糜泻患者与健
康者的口咽菌群对比分析提示拟杆菌门、变形菌门
等存在显著差异［5］。菌群共生关系可能反映了舌
苔辨证的科学内涵，口腔作为消化道的入口，其菌

群特征可作为疾病预警标志［6］，可进一步应用于

临床并增强中医舌诊的客观性。
1. 2 舌苔的客观性与临床价值
舌诊作为望诊的重点内容，是获取中医临床辨

证论治所需客观指标的重要方法［7］，舌诊的客观

化亦是中医现代研究的方向之一。以葛根芩连汤治
疗湿热证糖尿病的研究中发现，梭杆菌和链球菌水

平变化与疗效密切相关，其变化可作为疗效评估的

微生物指标［8］。苔色差异菌群比苔质差异菌群改
变更多，提示苔色更易受菌群结构变化影响，如黄

苔慢生根瘤菌科和酸代尔夫特菌属相对丰度均显著

高于白苔。酸代尔夫特菌为需氧革兰阴性杆菌，是
常见机会感染菌［9］，慢生根瘤菌科则与肺炎发病

相关［10］，提示黄苔与机会感染相关。研究舌苔微
生态的组成变化，可发现疾病与舌象及舌苔微生态

之间的变化规律［11］。当疾病导致舌部菌群改变时，
舌象也随之改变［12］，不同疾病所示相同舌苔的细
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菌比例不同，舌苔菌群密集度、多样性对特定疾病
形成有重要意义［13］。上述研究表明，舌象尤其是
舌苔，是消化道微生态变化的直观体现，并能不断

地、可重复地被现代化研究手段较为客观地记录和
证实，可能蕴含着更深层次的普遍性科学规律。

2 肠道菌群与口腔菌群密切联系

2. 1 特定病种的口腔菌群-肠道菌群联系
我们认为，口腔菌群可作为舌苔的物质基础。

有研究显示，脾虚湿盛泄泻患者存在肠道和舌部微

生态异常，且二者具有相关性，治疗后临床症状、
舌部菌群异常与肠道微生态失调同步改善，即舌象

改变、临床症状与肠道微生态失调相关［14］。另有
研究证实，口腔微生物的变化可成为某些全身疾病

的微生物学指征［15］。以舌苔变化为客观表征的口腔
菌群-肠道菌群联系有更多的临床例证，详见表 1。
基于特定病种及其特定证型解释舌苔背后的特

异性信号通路，可进一步从分子水平论证舌苔变化

的客观性。上述研究结果证明，口腔菌群-肠道菌
群的联系主要包含口腔微生物借助血液或消化道在

肠道定植实现的直接物理联系，或通过免疫系统传

递菌群代谢产物而实现口-肠的联系。
2. 2 广义上的口腔菌群-肠道菌群联系
神经系统疾病、妇科疾病、心血管疾病、内分

泌疾病等与口腔微生物群间的联系均已得到证

实［32］。有研究发现，在神经系统疾病患者脑部样
本中发现了口腔厌氧菌［33］，口腔厌氧杆菌具核梭

杆菌等的抗体，与被观察者 10 年后的认知缺陷相
关［34］; 牙周病相关的核梭杆菌可通过血液传播到

胎盘并导致不良妊娠结局［35］。因此，我们可初步
认为，特定疾病对应的口腔菌群特异性差别，成为

中医舌苔的物质基础，广义上的口腔菌群-肠道菌
群联系为舌诊的科学性提供了有力证明。

3 舌苔与肠道菌群的潜在关联

现代医学经历了以机械论分解人体而认识其功

能的过程，将事件分解为线性因果链，将生物过程

还原为从无生命自然界获知的规律［36］。而在对菌群
的研究中却体现出了整体思维的特征: 构成微生态

系统的子系统都有独立性，但它们之间又有着相互

关联的整体性，共同组成并影响着整个微生态系统

的总体特征［37］。微生物和宿主间有益相互作用的核
心之一是微生物与宿主免疫系统的交流，并参与对

宿主和微生物都有利的代谢过程［38］。以客观、定量
的科学数据反映舌苔动态变化的病理生理学，阐明

舌苔形成的科学内涵和分子机理，是舌诊客观化研

究的重要课题。同其他微生态系统中的微生物一样，
舌面微生物与宿主相互依赖和制约［39］。舌苔-口腔
菌群-肠道菌群的联系则是这一关系的直观表现。

Jackson等［40］研究显示，单个菌群标志物大多
在多种疾病或并存病中呈现一致相关性，提示特定

菌群标志物的变化可反映整体健康。对特定种类舌
象的改变作用，可能并非局部直接作用，而是整体

调节作用［41］。口腔及胃肠道的微生态系统虽是各自
独立的，但也互相依存和影响。口腔-胃在人体内形
成了微生物共生的微环境［42］，进一步支持了舌苔-
口腔菌群-肠道菌群的联系。口腔菌群是中医舌苔的
物质基础，而肠道菌群与口腔菌群的广泛联系，则

为舌苔与肠道菌群的关联提供桥梁，其背后的核心

原理可用中医的整体观念佐证。中医四诊八纲是以
整体为出发点探讨人体平衡和失衡间的转化关系，

生态学可能是打开中医学奥秘的关键点［43］。

表 1 口腔菌群与肠道菌群联系的临床例证

联系内容 菌群变化 联系方式 具体机制 结论

口腔菌群-食道癌 普氏菌属、链球菌属等增
多; 劳特罗普氏菌属、布雷
德菌属等减少［16］

牙龈卟啉单胞菌在食道定
植，诱 发 食 道 鳞 状 细 胞
癌［17］

牙龈卟啉单胞菌分泌赖氨酸
特异性牙龈蛋白酶影响癌症
发生［18］

牙周炎患者食道鳞状细胞癌转移
的发生率明显高于非牙周炎患
者［19］

口腔菌群-肝硬化 肠杆菌科、肠球菌科增多，
以口腔移位到肠道的唾液链
球菌为代表［20］

口腔微生物侵入肠道，引起
肠道菌群失衡［21］

牙龈卟啉单胞菌侵入肠道，
改变肠道菌群，增加肠黏膜
通透性，致肠道菌群向肝脏
扩散［22］

口腔微生物具有侵入肠道的能
力，并可促进肝硬化发生［23］

口腔微生态-结直
肠癌

核梭杆菌增多［24］ 口腔微生物代谢产物借助体
循环使人体处于低度炎症状
态［25］

Fap2 蛋白与 T细胞免疫球蛋
白和 ITIM 结构域受体作用，
抑制免疫细胞活性［26］

通过消化道和血液途径，具核梭
杆菌对结直肠癌产生影响［27］

口腔菌群-胰腺癌 牙龈卟啉单胞菌、放线杆菌
增多，纤毛菌属减少［28］

免疫系统联系了口腔中牙龈
卟啉单胞菌和胰腺癌［29］

牙龈卟啉单胞菌及血清中牙
龈卟啉单胞菌抗体与胰腺癌
转移相关［30］

血清中含抗牙龈卟啉单胞菌抗体
较高者患癌风险高，含口腔共生
菌抗体多者风险低［31］
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4 讨论

舌诊对中医临床发挥着重要的指导作用，而舌

诊的客观化、定量化研究有待进一步深入。以舌苔
菌群变化较为客观地描述中医舌诊的部分内容，是

一种可行的方式。而相关研究在细致梳理不同类型
舌苔对应局部菌群变化时，或需要更加充分地将中

医学的整体观念融入其中，并非孤立地用口腔局部

的菌群结构变化来作为舌苔改变的唯一依据。进一
步结合现代科学关于肠道菌群或微生态学研究的成

果，关注舌苔菌群变化背后的深层次原因。本文所
阐述的舌苔菌群与肠道菌群的联系，或可作为患者

体征与脏腑病变联系的物质基础之一，以非主观性

的具体菌群变化及其远部联系来说明中医学部分概

念的科学性，从而促进中医理论对现代医学知识的

吸纳。
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Oral Flora Basis of Traditional Chinese Medicine Tongue Coating and Its Ｒelationship with Intestinal Flora
XU Tiancheng，PEI Lixia，CHEN Lu，WU Xiaoliang，GENG Hao，ZHOU Junling，GU Dongmei，SUN Jian-
hua
( Affiliated Hospital of Nanjing University of Traditional Chinese Medicine，Nanjing 210029)
ABSTＲACT Tongue diagnosis is an important part of the four diagnosis of traditional Chinese medicine ( TCM) ，
and the oral flora corresponding to the tongue coating has a characteristic correspondence with the changes of intestinal
flora． The basis for this connection is that oral microbes are colonized in the intestine by blood or digestive tract，or by
transferring the flora metabolites through the immune system． It also exists in non-digestive diseases such as nervous
system diseases and cardiovascular diseases，and the essence or the microbe communicates with the host immune sys-
tem and participates in metabolic processes beneficial to both the host and the microorganism． It is believed that the
grasp of the relationship between the intestinal flora of the oral flora of the tongue coating reflects the disciplinary char-
acteristics of the overall thinking of Chinese medicine． The systematic and standardized study of the sphagnum flora
may provide more abundant materials for the objectification of TCM diagnostic techniques．
Keywords tongue diagnosis; oral flora; intestinal flora; overall concept
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