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基于肠道菌群特征认识中医健康状态
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1.  福建中医药大学中医证研究基地，福建省福州市闽侯上街镇邱阳路1号，350122；2.  福建省中医健康状态辨识重点实验室

［摘要］ 从系统的角度认识人体健康，认为中医健康状态是人这个巨系统与环境不断进行相互运动和物质能

量交换所呈现出来的动态变化的表征集合，对其进行准确的辨识有利于了解人体共性和发展演化规律。基于

肠道菌群特征进行中医健康状态辨识，应用系统科学的研究方法结合偏序结构理论将肠道菌群所携带信息进

行量化并加以利用，将其作为中医健康状态辨识微观参数的组成部分，从而补充和完善中医健康状态辨识体

系。将系统科学与中医相结合，进一步对生命进行研究，为从系统角度研究中医健康状态提供思路。
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生命是具有能量代谢功能，能回应刺激及进行

繁殖的开放系统［1］。人作为一种高级生命表现形

式［2］，在人与外界进行物质能量交换及回应刺激的

过程中，生命的状态在不断变化，所表现出来的状

态可分为疾病状态、健康状态、健康与疾病间的过

渡状态，三种状态不断交替出现，中医状态学则将

生命过程中的各种状态划分为未病状态、欲病状

态、已病状态与病后状态［3］3-4。生命周期中的各种

状态与中医状态学中划分的各种状态相对应：狭义

的健康状态对应未病状态；健康与疾病间的过渡状

态对应欲病状态和病后状态；疾病状态对应已病状

态。广义的健康状态是对生命所处某一阶段健康状

况的具体描述，包含了以上三种状态。随着疾病医

学向健康医学的转变，既往较少关注的健康状态以

及健康与疾病间的过渡状态逐渐受到大众的关注和

认识。但是，不同于疾病状态，研究健康状态和健

康与疾病间的过渡状态仅应用还原分析的方法难以

触及其核心。究其原因，疾病状态是在生命活动过

程中出现极端的偏差时才得以显现，即严重的偏离

（太过与不及）打破了已有的平衡，出现容易被人们

发现的矛盾；而健康状态则是生命仍处于正常物质

能量交换的平衡状态，健康与疾病间的过渡状态虽

然有偏离的趋势，但仍处于平衡之中，未出现易于

发现的矛盾，故而很难应用还原分析的方法研究。

钱学森先生提出，在研究人体这个复杂巨系统

时不可以简单化，而应该用系统的观点看待［4］。在

研究人体时，从系统的角度整体看待生命，更有利

于揭示人体的共性规律。肠道菌群是人体中复杂系

统的重要组成部分，蕴含了大量的信息［5］，应用系

统科学的方法研究肠道菌群特征，能够揭示复杂肠

道微生态系统的规律和特点。本文从系统科学角度

出发，基于肠道菌群特征探求广义健康状态下的中

医健康状态的研究思路，试论述如下。

1　中医健康状态的概念及内涵

状态，多指状貌特征与动作情态；在学术领域

是指对象涉及的过程，由一组物理量来表征。表征

状态的物理量越全面、规范、准确，就能越清楚地

描述和定义该状态。中医健康状态是基于中医学健

康认知理论提出的，是对人体在某一阶段健康状况

系统、具体的描述，涵盖了人的各种体质、生理特

点、病理特点、病、证等概念。早在《黄帝内经》

时期，中医学就对人体生命中生、长、壮、老、已

的自然过程有一定的认识和了解。生命源自天地精

气交感，父母之精媾和，而后形成五脏六腑、精、

气、血、津液、筋、骨、脉、肉、皮肤，并随之产

生一系列思维意识活动。在生命的全过程中，仅研

究过程短暂的疾病阶段很难完整地把握生命的本

质，且中医学研究生命需要把个体放到天地之间，

DOI：10. 13288/j. 11-2166/r. 2023. 19. 002

基金项目：国家自然科学基金联合基金（U22A20376）
  通讯作者：fjzylcd@126. com

··1950



中医杂志 2023 年 10 月第 64 卷第 19 期 Journal of Traditional Chinese Medicine，2023，Vol. 64，No. 19

当人体处于不同的时空，其气血功能、脏腑盛衰状

态不同，外在的表征特点也随之有别。因此，中医

状态学提出状态是健康认知的逻辑起点［3］1，4-5。生

命活动的表现本身就是一种状态，通过状态可以认

识和判断生命某一阶段的特点。中医状态学在证素

辨证原理的基础上，将人体健康状态划分为未病状

态、欲病状态、已病状态与病后状态［3］3-4。通过对

状态的表征参数进行收集、辨别和归类，中医健康

状态可以得到描述，故在生命的动态变化过程中，

构成状态的表征参数是进行中医健康状态辨识的关

键，对于准确把握中医健康状态和及时发现状态的

变化至关重要。

2　系统科学视域下对中医健康状态的认识

系统科学是研究系统的结构与功能关系、演化

和调控规律的科学，其研究对象为不同领域的复杂

系统，通过探讨复杂系统的性质和演化规律，从而

揭示各种系统的共性以及演化过程中所遵循的共同

规律，以达到发展优化和调控系统方法的目的［6］。

系统科学研究主要采用系统论的原理和方法，把研

究对象当作一个系统，并紧密结合近现代数学物理

方法与信息科学技术等现代研究工具，如科学计

算、知识发现、机器学习等，站在宏观的角度分析

系统的结构和功能，研究系统、要素、环境三者的

相互关系和变动的规律性，并优化系统观点。

在系统科学视域下，世界上任何事物都可以看

作一个系统，人是复杂的开放巨系统［4］。首先，人

体是复杂的，构成人体的各种物质的排列组合、发

挥功能、各脏器有序配合等，均是在一种极其复杂

的机制下进行的。宏观层面的血、肉、筋、脉、

皮、骨、五脏六腑等，微观层面的细胞、线粒体、

核酸等，虽然个体都是由这些相同物质构成，但完

全相同的两种个体却不存在，由此可见人体是个性

化的，而这也同时体现了其复杂性。其次，生命是

开放的，生命存在的整个过程中在不断与环境进行

物质和能量交换。也正因为生命开放的属性，表征

状态的参数是在不断动态变化的。最后，人体是一

个巨系统。现代医学虽然把人体分为若干个系统，

但要实现相应的功能，各个系统却是不可分割的，

需要用系统的研究方法阐释人体的规律，这与中医

学的整体观念不谋而合。因此，从系统科学的角度

研究，更有可能清晰探究到人体的共性及演化规律。

在系统科学视域下认识中医健康状态，宏观的

健康状态是人体这个巨系统与环境不断进行相互运

动和物质能量交换所呈现出来的动态变化的表征集

合。而在这个不断变化着的动态过程中，呈现的大

量表征信息很难被收集、辨别并揭示其规律。特别

是对于健康状态、欲病状态和病后状态而言，因其

处于相对平衡的状态下，其表征信息难以呈现出易

于被发现的特征，因而增加了解读和探究此种状态

的难度。借助现代数学物理方法与信息科学技术等

现代研究工具，可以将人体各个状态所呈现的大量

信息按照一定规律分析、处理，得到从系统和整体

角度的共同规律。

3　系统科学视域下基于肠道菌群特征认识中医健

康状态的思路

肠道菌群作为人体巨系统中一个极其复杂的组

成部分，其本身也是一个复杂系统，蕴含了大量的

信息［5］。近年来国内外开展了很多肠道菌群与人体

健康的相关研究，对其认识也逐步深入［7］，但存在

研究结果不一致的现象。研究发现对于某一特定菌

属而言，其对健康和疾病的作用是存有争议的［8］，

其对人体有益和有害的作用在不同疾病或同一疾病

中得出的研究结论均显示出不同的效应和特

征［9-11］。因此，目前所采用研究方法得到的争议性

结论在一定程度上限制了将肠道菌群所携带信息应

用于临床以及对肠道菌群共性规律的进一步研究。

偏序结构理论由燕山大学洪文学及其团队首次

提出，该理论可以解决运用形式概念分析理论进行

大数据研究应用时，因形式背景中对象数量和属性

数量过于庞大，而导致概念生成的计算复杂度增

加、生成的概念格结构复杂、概念节点之间的关联关

系不容易发现、概念层次关系不清楚等问题［12-14］。将

偏序结构理论应用于分析庞大且复杂无序的数据，

可以更容易地发现其潜藏的深层次抽象性特征，从

而从海量数据中提取出有意义、有价值的信息。

中医状态学中将状态表征参数按照采集范围的

大小分为宏观、微观、中观参数，其中微观参数主

要包括“理、化、病”三个部分，即现代医学的各

种技术手段获得的信息，以及部分中医学可量化的

信息［15］。应用宏基因测序、16S rRNA 等基因测序

技术对肠道菌群进行检测，能使肠道菌群特征信息

得以量化，可以作为中医健康状态辨识微观参数的

组成部分，补充和完善微观辨证体系。但是肠道菌

群各菌种以及细菌与宿主、环境之间的相互作用所
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形成的肠道微生态复杂多变，所携带信息更是庞

大，其本身作为复杂开放的系统，如何对其进行描

述并加以利用需要借助系统的研究思路。

应用系统科学的研究方法，结合偏序结构理论

研究肠道菌群特征，能够发现庞大肠道菌群携带信

息背后的关联性，使得肠道菌群特征作为中医健康

状态辨识微观参数的组成得以实现（如图1）。

3. 1　肠道菌群基因测序数据

基因组测序是将基因型与表型性状联系起来的

重要步骤［16］。测序技术在生命科学的许多领域都

发挥着重要作用，包括功能基因组学、转录组学、

肿瘤学、进化生物学、法医学等。目前测序时代分

为三代［17-19］，测序技术的不断发展促进了人们对肠

道菌群更深入的研究和认识［20］。第二代测序技术

又称为下一代测序技术［17］，虽然在测序准确性上

不及第一代测序技术，但其测序通量可达数百万条

以上片段，且测序深度显著提升，可从分类层级上

分析复杂菌群，同时基因组组装技术也得到推动，

使得肠道微生态的功能和特征能被更深入地阐释［21］。

因肠道菌群蕴含信息过于庞大，目前的测序技

术虽然有严格的测序质控手段，但质控后的高质量

序列中仍有不可避免的错误测序数据的存在，故测

序得到的海量原始数据在应用之前需要进行初步处

理。通过对原始测序数据可能存在的一系列问题，

如样本不均衡、信息缺失、数据形式不规范等问题

的处理，使得数据特征统一，避免对下一步的数据

特征提取产生不利影响，从而保证后续分析结果的

可靠性［22］。在肠道菌群分析中，通过数据预处理

过程对数据进行整理，得到高质量可操作分类单元

（operate taxonomy unit， OTU），经过OTU聚类和对

OTU进行物种分类注释，对测序错误数据进一步调

整，得到可以直接应用于特征提取的数据集。

3. 2　偏序结构理论对数据特征提取

应用偏序结构理论对数据特征提取可以构建两

种不同角度的偏序结构图，即属性偏序结构图和对

象偏序结构图。两种偏序结构图各有优势，属性偏

序结构图可用于发现事物的普遍性，对象偏序结构

图可用于发现事物的特异性。通过给定形式背景，

可以对研究对象的特征属性进行计算。

应用经过初步处理得到的肠道菌群 OTU 聚类

数据，构建肠道菌群特征与中医健康状态的形式背

景［13］。分别将肠道菌群 OTU 聚类数据和各种中医

健康状态代入对象集合与属性集合，计算肠道菌群

特征与中医健康状态的共有属性与独有属性，进而

构建肠道菌群特征-中医健康状态偏序结构图。

3. 3　建立肠道菌群与中医健康状态的关系

通过偏序结构图的构建，得到基于中医健康状

态的肠道菌群分类，为将肠道菌群特征作为中医健

康状态辨识微观参数提供方法依据（如图2）。

中医健康状态辨识需要尽可能全面地收集状态

表征参数，对于收集到的肠道菌群测序数据，如何

进一步辨别是状态辨识的重点。中医健康状态是各

种因素作用于机体形成的动态变化的表征集合，如

女性、形体肥胖、咳嗽、头晕、夏季、节气、苔黄

腻、脉沉等状态表征参数都只是状态的表征，而非

状态本质，因而宏观、中观、微观参数同时考虑才

能得到准确的状态辨识结果。同样，以通过状态辨

识得到的肠道菌群分类特征对构建的偏序结构图进

一步验证，可以增加计算方法的稳健性，最终得到

肠道菌群与中医健康状态的关系计算模型。

注：OTU，可操作分类单元。

图1　系统科学视域下结合偏序结构理论将肠道菌群特征纳

入中医健康状态辨识微观参数示意图

Figure 1　Diagram of the micro-parameters of incorporating the 
gut microbiota characteristics into the identification of traditional 
Chinese medicine health status with the partial order structure 

theory under the perspective of systems science

图2　中医健康状态辨识示意图

Figure 2　Diagram of the identification of traditional Chinese 
medicine health status
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4　小结

综上所述，在系统科学视域下基于肠道菌群特

征研究中医健康状态，将肠道菌群看作一个系统而

整体对待，并借助现代研究工具如偏序结构理论

等，对肠道菌群所携带的庞大信息进一步处理、关

联、提取，得到有意义、有价值的信息，从而得到

可以应用于中医健康状态辨识的肠道菌群相关的微

观参数。从系统的角度研究肠道菌群特征，一方

面，可以丰富中医健康状态辨识微观参数的组成体

系，为更准确地进行微观辨证提供更为全面的信息

支撑；另一方面，整体、系统的研究有利于对肠道

菌群的进一步认识，以及为肠道微生态系统发展演

化规律的探索提供新的研究方法，有利于肠道菌群

信息的有效应用。

系统科学将研究对象看作一个系统的研究方法

与中医学整体观念十分契合，在系统科学视域下基

于肠道菌群特征认识中医健康状态是从系统的角度

对中医学整体观念进行更深层次的诠释与理解。系

统论对人体复杂、开放、巨系统的定义与中医学研

究人体健康整体、动态、个性化的要求相似，借助

系统科学的研究方法结合中医学研究思路，以期推

动系统-中医学研究模式，为从系统角度研究中医

健康状态提供思路。
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