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人体肠道菌群主要特征的专家共识  

（中国食品科学技术学会益生菌分会 北京 100048） 

摘要  从 19 世纪科学家开始探索肠道菌群与人体健康的关系，到近年来提出“肠-脑轴”“肠-X 轴”等新的概念，肠道菌

群对人体健康的影响早已成为不争的事实。然而，由于人体肠道菌群的组成具有地域和个体差异性，且易受到外在因

素（如膳食、药物、运动等）和内在因素（种族、年龄和血型等）的影响，因此，目前国内外对“人体健康肠道菌群”

尚无明确的定义。研究表明，健康人体肠道存在的基石物种对肠道菌群的物种多样性和功能多样性具有较大的贡献，

而肠道菌群的失调则会引发一系列健康问题，可通过改善膳食营养结构、生活方式，补充益生菌、益生元等调节肠道

菌群。本文依据国内外科学文献，在研究与分析影响肠道菌群主要因素的基础上，凝练出人体肠道菌群的主要特征并

形成共识，旨在为深入研究“健康肠道菌群”及相关技术开发与行业发展提供参考。 

关键词  肠道菌群；基石物种；双歧杆菌；乳杆菌；益生菌 

Scientists Consensus on Human Gut Microbiota 

（Probiotics Society of the Chinese Institute of Food Science and Technology, Beijing 100048） 

Abstract  Since scientists began to explore the relationship between gut microbiota and human health in the 19th century, 

and with the introduction of new concepts such as the ‘gut-brain axis’ and ‘gut-X axis’ in recent years, the impact of gut 

microbiota on human health has been an undisputed fact. However, the composition of human gut microbiota is subject to 

geographic and individual variability, making it susceptible to the influence of extrinsic factors (such as diet, medications, and 

exercise) and intrinsic factors (such as race, age, and blood type). Therefore, there is no universally accepted definition o f 

‘healthy human gut microbiota’ both domestically and internationally. Studies have shown that cornerstone species in the 

healthy human gut play a significant role in the species diversity and functional diversity of gut microbiota, while the 

imbalance in gut microbiota will cause a series of health problems, which can be regulated by improving the dietary 

nutritional structure, lifestyle, and supplementing probiotics and prebiotics. Based on scientific literature both domestical ly 

and internationally, and through research and analysis of the main factors affecting the gut microbiota, this paper summarizes 

the main characteristics of the human gut microbiota and establishes a consensus, aiming to provide a reference for the furth er 

exploration of ‘healthy gut microbiota’ and the development of related technologies and industries. 

Key words  gut microbiota; keystone species; Bifidobacterium; Lactobacillus; probiotics 

人体肠道微生物数量约为 100 万亿个，主要分布在小肠、结肠等部位。近年来，肠道微生物与人

体健康的关系一直是学术界和产业界关注的焦点，而肠道菌群对人体健康的影响，也从“菌群 -肠

道”逐步拓展到“肠-脑轴”“肠-X 轴”（如“肠-肝轴”“肠-肾轴”等）。在过去的 10 年中，关于

肠道菌群的科研文献超 8 万篇，为深入研究肠道菌群与健康的关系奠定了重要基础。然而，目前对于

什么是健康肠道菌群，什么是调节肠道菌群的关键菌种等问题，仍无明确的标准与定论。 

研究表明，人体肠道菌群的组成具有地域差异性和个体差异性，且易受到外在因素和内在因素的

影响。基于目前文献研究证据，本文主要探讨人体肠道菌群的影响因素、主要组成与特征以及肠道菌

群紊乱导致的健康问题等，并分析以膳食、生活方式、微生态制剂等不同途径对肠道菌群的靶向调节

和整体生态调节，通过专家研讨方式凝练形成《人体肠道菌群主要特征的专家共识》，以期为改善肠

道菌群的健康状态及益生菌功能性评价方法，促进行业的高质量发展提供参考。 

1 人体肠道菌群的研究历程 

早在 19 世纪，科学家就开始关注肠道微生物对人体健康的影响。1899 年，法国巴黎儿童医院的
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Tissier[1]从健康母乳喂养的婴儿粪便中分离到第 1 株双歧杆菌，当时称为分叉杆菌（Bacterium coli，

现双歧杆菌为 Bifidobacterium），并发现双歧杆菌与婴儿患腹泻的频率及营养状态有关。1908 年，俄

罗斯科学家梅契尼科夫在其著作《Prolongation of Life》中正式提出“酸奶长寿”的理论，即酸奶中

的乳酸菌可能通过抑制肠道腐败菌生长而预防疾病和衰老[2]。1992 年，Bocci[3]提出肠道菌群是“被忽

略的人体器官”。 

长期以来，受到传统培养技术和采样技术的制约，难以全面认识肠道微生物的种类和数量。直到

20 世纪，基于分子生物学理论的技术[4-8]（寡肽探针、末端限制性长度多态性分析、变性梯度凝胶电

泳及实时定量 PCR 等手段）与模式动物（无菌动物、基因工程动物）等的出现[9-11]，有力推动了肠道

微生物的研究。21 世纪初，随着测序技术的发展，宏基因组、代谢组等多组学技术被应用于肠道菌

群与人体健康的研究领域，标志着肠道微生物组研究时代的到来。目前，对肠道菌群的研究主要是针

对采集的粪便样本，采用培养与测序技术，揭示结肠末端的肠道菌群数量和组成，尚未全面客观认识

肠道微生态系统。2007 年，美国开展了“人类微生物组计划”(human microbiome project)。2008 年，

欧盟启动了肠道元基因组第 7 框架项目(MetaHIT)。2021 年，全球肠道健康研究资助基金（Global 

Grants for Gut Health），聚焦于“人类健康中的生命早期微生物组”的研究。 

未来，应用无创原位采集肠道菌群样本的技术替代目前粪便为样本的研究方法，对于深入认识人

体肠道菌群具有重要的意义。亟待培养组学技术的发展来突破 99%肠道未培养/难培养微生物的资源

挖掘，而结合人工智能与大数据技术则可有效构建人体肠道菌群物种数据库、功能基因数据库、耐药

基因数据库等，为人体健康肠道菌群特征的描述提供更为丰富的科学依据，实现国家战略性微生物资

源的高效利用和高质量发展。 

2 影响肠道菌群稳态的主要因素 

肠道菌群虽是一个相对稳定的状态，但又不是一成不变的，其组成和结构在个体间差异很大，多

种因素对肠道菌群多样性产生影响。 

2.1宿主基因型 

研究表明，肠道菌群与种族、宿主基因型及血型有关。Stearns 等[12]开展的大型多种族队列研究

表明：黄种人婴儿肠道含有更多的双歧杆菌、乳杆菌(Lactobacillus)等产乳酸的细菌，而白种人婴儿含

有更多梭菌目的毛螺旋菌科(Lachnospiraceae)等细菌。Brooks 等[13]对 4 个种族近 1700 人的数据分析

发现，种族与肠道菌群存在关联，其关联性甚至超过身体质量指数（Body Mass Index,BMI）、年龄和

性别等因素，并鉴定出至少 12 个细菌类别的丰度受到种族影响。Zhernakova 等[14]队列研究发现普拉

梭菌(Faecalibacterium prausnitzii)基因组上的一个结构变异区域与宿主 ABO 血型高度相关，其基因组

上 577~579 kb 处的变异区域在 A 型或 AB 型血个体中比在 B 型或 O 型个体中更为常见。活泼瘤胃球

菌(Ruminococcus gnavus)可通过表达特定的糖苷水解酶，偏好性地利用 A 型血抗原[15]。 

2.2年龄 

肠道菌群在人类整个生命周期内是动态变化的，且其生命演进过程是影响肠道菌群组成的主要内

在因素。与成人相比，婴儿具有复杂且高度个性化的肠道菌群[16]，3 岁以后儿童逐渐形成稳定的肠道

结构，然而，在功能和分类上与成人仍有差异 [17]。成年人肠道菌群的α多样性与年龄呈正相关，40

岁后趋于稳定，拟杆菌属(Bacteroides)和真/优杆菌属(Eubacterium prévot)是成年人肠道中最常见的细

菌。老年人肠道菌群的多样性随年龄增加而降低，一些有益菌，如阿克曼菌（Akkermansia）、双歧

杆菌和克里斯滕氏菌(Christensenella minuta)等丰度降低[18]，普雷沃氏菌(Prevotella)及其相关菌属的多

样性和组成受年龄影响较大。此外，长寿老人肠道菌群多样性与双歧杆菌丰度均高于普通老年人[19]。 

2.3地理环境 

生活在不同地域的人们，由于独特的环境、气候和生活习俗等，也会影响人体肠道菌群的组成。

对我国不同地区 3224 名个体肠道菌群的分析结果表明，个体间肠道菌群的相似性与地理距离呈负相

关[20]。移民引起的地理迁移也会重塑肠道菌群组成，例如从非西方国家移民美国 6 个月后，发现肠道
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菌群显著变化，包括多样性降低，原住菌株丧失，优势菌从普雷沃氏菌属向拟杆菌属转变，降解植物

纤维相关的细菌酶减少等[21]。此外，一些确切因素的改变，如海拔 [22]、温度与湿度[23]、空气质量[24]

和土壤微生物[25]等因素的变化均可影响人体肠道菌群的组成。 

2.4 膳食结构 

膳食中营养物质的类型与摄入量是影响肠道菌群组成的重要因素。摄入全谷物或富含麦麸谷物的

人群显示出较高的肠道微生物丰度和多样性，并伴随着拟杆菌门水平降低和厚壁菌 门

（Firmicutes）、变形菌门（Proteobacteria）水平的提升[26-27]。长期以加工食物及动物性食物为主的膳

食会增加肠道中厚壁菌门和瘤胃球菌属(Ruminococcus)物种的丰度。植物性食物为主的膳食与肠道微

生物多样性及多糖降解细菌（如普拉梭菌、多形拟杆菌 (Bacteroides thetaiotaomicron)等）呈正相

关 [28]，并与短链脂肪酸、多糖等营养代谢通路的富集相关，也与致病共生菌的减少相关 [29]。Ghosh

等[30]发现地中海膳食与肠道菌群及菌群代谢产物的变化相关。 

抗生素和药物使用、压力和心理健康、生活方式因素（如：运动、生活习惯、睡眠质量等）等因

素也会影响肠道菌群[31-33]。因此，人体肠道菌群的形成是一个复杂的过程，其多样性、组成及微生态

系统是由膳食、种族、地理等多种因素相互作用的结果。 

3 肠道菌群的主要组成及特征 

3.1 肠道菌群的主要组成 

每个人具有独特的肠道菌群组成模式，特别在菌种和菌株多样性方面，不同个体间的肠道菌群差

异显著，由宿主基因型，出生时通过垂直传播进行的初始定植以及膳食习惯等所决定。  

高丰度的双歧杆菌被认为是婴儿肠道中“更健康”的指示性菌种。目前对肠道菌群的研究主要是

基于粪便样品分析的结果，在健康母乳喂养的婴儿粪便菌群中双歧杆菌占主导地位。Davis 等[34]研究

发现长双歧杆菌婴儿亚种（Bifidobacterium longum subsp. infantis）（婴儿双歧杆菌）能够代谢母乳低

聚糖 HMO，其在婴儿肠道中占双歧杆菌总数的 76.9%，是婴幼儿最重要的双歧杆菌之一。直到 3

岁，儿童逐渐形成类似成人的肠道菌群，且肠道菌群组成趋于稳定。幼儿肠道菌群，可以根据普雷沃

菌属、双歧杆菌属和拟杆菌属的丰度差异分为 3 个类型：第 1 种类型其拟杆菌属、粪杆菌属

（Faecalibacterium）和罗斯氏菌属（Roseburia）的丰度较高；第 2 种类型其普雷沃菌属的丰度较高；

第 3 种类型则以双歧杆菌属为主，包括定植时间较晚的菌属，如甲烷短杆菌属（Methanobrevibacter）

的丰度也较高。 

双歧杆菌和乳杆菌的丰度变化被认为是调节成年人肠道“更健康”的指示性菌种。对于健康成年

人，拟杆菌门和厚壁菌门这两类细菌在肠道生态系统中占主导地位，超过 90%的微生物属于这两个菌

门。其中，拟杆菌门包括拟杆菌纲的拟杆菌属、黄杆菌纲的黄杆菌属（Flavobacterium）和鞘脂杆菌

纲的鞘氨醇杆菌属（Sphingobacterium）；而厚壁菌门包括芽孢杆菌纲的芽孢杆菌属（Bacillus）、李

斯特氏菌属（Listeria）、葡萄球菌属（Staphylococcus）、肠球菌属（Enterococcus）、乳杆菌属、乳

球菌属（Lactococcus）和链球菌属（Streptococcus）等，以及梭菌纲的醋杆菌属（Acetobacterium）、

梭菌属（Clostridium）、真 /优杆菌属、香蕉孢菌属（ Sporomusa），以及柔膜菌纲的支原体属

（ Mycoplasma ） 、 螺 原 体 属 （ Spiroplasma ） 、 脲 原 体 属 （ Ureaplasma ） 、 丹 毒 丝 菌 属

（Erysipelothrix）。其余为放线菌门（Actinobacteria）、变形菌门、疣微菌门（Verrucomicrobia）和梭

杆菌门（Fusobacteria）。对于老年人，其肠道菌群中拟杆菌门和变形菌门细菌丰度增加，而厚壁菌门

和放线菌门丰度减少。同时，双歧杆菌、乳杆菌和嗜黏蛋白阿克曼菌（Akkermansia muciniphila）等

数量显著减少，而产气荚膜梭菌（Clostridium perfringen）、大肠杆菌（Escherichia coli）、志贺氏菌

（Shigella）、肠球菌等致病性细菌显著增加。健康老年人的肠道微生物显示出更丰富的健康相关菌

群，例如阿克曼菌属、双歧杆菌和克里斯滕氏菌[35]。而长寿老人肠道菌群多样性相对较高，如中国广

西巴马县百岁老人的双歧杆菌丰度高于普通老年人，而乳杆菌、副拟杆菌（Parabacteroides）丰度则

较低[19]。 
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目前，文献研究与《保健食品功能检验与评价方法（2023 年版本）》中关于调节肠道菌群功能

的人体试食试验评价，主要判断依据是：①双歧杆菌和 /或乳杆菌（或其它益生菌）明显增加，梭菌

减少或无明显变化，肠球菌、肠杆菌(Enterobacteriaceae)、拟杆菌无明显变化；②双歧杆菌和/或乳杆

菌（或其它益生菌）明显增加，梭菌减少或无明显变化，肠球菌、肠杆菌、拟杆菌明显增加，然而增

加的幅度低于双歧杆菌、乳杆菌（或其它益生菌），符合其中任一项即可判定受试样品具有调节肠道

菌群的作用。 

因此，双歧杆菌和乳杆菌被认为是调节成人肠道菌群的目标菌种，而肠道菌群多样性和丰度、乙

酸与丁酸等短链脂肪酸以及肠道蠕动时间、排便频率、排便形态等可以作为健康肠道菌群的重要衡量

指标。 

3.2人体肠道菌群的主要特征 

明确人体肠道菌群的主要特征可在评价人群健康和调控肠道菌群中起到重要作用[36-37]。健康人体

的肠道菌群是复杂的生态系统，具有较高的稳定性，对外界扰动具有一定的抵抗能力与恢复能力，通

常不会造成稳态失调而导致疾病的发生[38-39]。 

研究表明，健康人体内存在着大量基石物种，在肠道微生物的物种多样性和功能多样性上均具有

重要作用，处于不可或缺的地位[40-41]。在 1 项针对荷兰人群的队列研究中，研究人员鉴定出 9 个核心

物种，包括罕见小球菌属（ Subdoligranulum sp.）、另枝菌属（Alistipes onderdonkii、Alistipes 

putredinis、Alistipes shahii）、单形拟杆菌（Bacteroides uniformis）、普通拟杆菌（Bacteroides 

vulgatus）、直肠杆菌（Eubacterium rectale）、普拉梭菌（Faecalibacterium prausnitzii）和颤螺菌属

（Oscillibacter sp.），且与欧洲人群肠道微生物的基石物种具有高度的相似性[42]。同样，荟萃分析也

表明这些基石肠道微生物的种类和丰度可以作为预测人体是否健康的一个重要指标，并基于肠道内

50 余种基石微生物的丰度引入了一种生物学上可解释的数学公式，用于计算肠道微生物组健康指数

（GMHI），GMHI 比其它生态学指数（如香农（Shannon）多样性指数、物种丰富度等）能更好地区

分健康和疾病，在区分健康组和非健康组方面，准确率为 73.7%，可用于评价个体肠道微生物的健康

状态[36]。基于 92 个微生物类群开发统计监测模型，并通过多研究队列和验证队列证明模型的有效

性，证实了健康人群中健康指数（hiPCA）与香农多样性和物种丰富度显著相关。hiPCA 可以个性化

评估健康人群肠道状况，而疾病人群中，hiPCA 与年龄、物种丰富度和功能冗余显著相关。hiPCA 定

义了健康肠道微生物的边界，且在健康人群中识别了不同的健康模式，并分析了各细菌对患病人群健

康指数的贡献，从另一个角度给出了健康肠道微生物组的定义 [37]。 

健康状态下，肠道菌群受到外界扰动后具有较强的弹性和恢复能力。人类肠道微生物组是一个复

杂的生态平衡系统，一旦失衡就会导致肠道菌群功能的变化和微生物多样性显著下降，并由此影响代

谢健康，从而导致疾病的发生[39]。因此，肠道菌群的弹性和恢复能力就显得尤为重要。在膳食丰富的

现代社会，高脂膳食已成为常态，在短期内连续摄入高脂膳食后，会造成肠道菌群的短暂变化，而长

期摄入高脂膳食则会导致个体肠道菌群的长期变化和个体的肥胖[43]。抗生素对肠道菌群的扰动更为强

烈，研究表明，抗生素治疗后肠道菌群具有一定的恢复能力，而当基石物种较多时可以促进肠道菌群

加速恢复[44]。因此，健康的肠道菌群在受到外界因素扰动时，应具有一定的弹性。当受到剧烈扰动时

也应具有恢复能力，以此保证肠道微生态的稳定性，从而维持宿主健康。  
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表1 用于评价健康肠道微生物的新方法 

Table 1 Evaluation methods of healthy gut microbiota 

物种特征 指标 评估方法 

评估肠道健康状态 利用健康微生物指数

（GMHI）计算并评估肠道微

生物健康状态 

利用特定物种丰度计算 GMHI 指数：拟杆菌目 ph8 种（Bacteroidales 

bacterium ph8）、青春双歧杆菌（Bifidobacterium adolescentis）、角双歧

杆菌（Bifidobacterium angulatum）、链状双歧杆菌（Bifidobacterium 

catenulatum）、毛螺菌科 8_1_57FAA 种 （Lachnospiraceae bacterium 

8_1_57FAA）、华德萨特氏菌（Sutterella wadsworthensis）等[45] 
评估肠道健康状态 计算健康指数（hiPCA）评估

肠道健康状态 
利用统计监测模型进行评估[46] 

基石微生物 利用基石微生物的存在性评估

肠道的稳定性 
基石物种物种的物种分类：罕见小球菌属、单形拟杆菌、普通拟杆菌、直

肠真杆菌、普拉梭菌、颤螺菌属等[41] 
基石微生物 通过基石物种鉴定框架(DKI)

评估肠道健康状态 
利用深度学习框架进行评估[39] 

 

图 1 健康肠道菌群具有稳定性、较强的弹性和恢复能力 [38] 

Fig.1 Stability, resilience and resistance to change of healthy gut microbiota [ 38] 

3.3 肠道菌群失调的特征 

临床研究发现，人体在不同疾病状态中，肠道菌群会发生变化，然而肠道菌群的失调与疾病之间

的因果关系尚未有明确的定论。肠道菌群的失调主要体现在其丰度、组成与功能的显著变化，特别是

有益菌群的大幅减少和病原微生物的增多，同时伴随着微生物多样性的明显降低 [47-48]。这种非健康状

态会逐渐对宿主产生不利影响，减弱医学干预或治疗的效果[39]。此外，微生物多样性的减少与维持菌

群生态系统平衡的关键物种丧失密切相关，这进一步影响微生物组的弹性和恢复能力 [49-50]。 

肠道微生物组成的失衡与多种免疫和代谢性疾病的发生、发展密切相关，包括肥胖症、2 型糖尿

病、非酒精性脂肪肝和各类自身免疫性疾病[51]（见表 2）。肠道微生物组通过与宿主代谢过程的复杂

互作，影响人体的整体健康状况及疾病的发展和进程[52]。 
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表2 人类疾病引起的菌群变化及对健康的影响 

Table 2 Changes in microbiota caused by human diseases and their impact on health  

疾病 菌群变化 影响 

肥胖 嗜黏蛋白阿克曼菌减少 对能量吸收和脂肪储存产生重要影响[53] 

2 型糖尿病 产甲烷菌（Methanogenus）数量增加 与胰岛素抵抗的发展紧密相关[54] 
类风湿关节炎 普拉梭菌的相对丰度显著减少，而产气柯林斯菌

（Collinsella aerofaciens）和迟缓埃格特菌（Eggerthella 

lenta）的丰度增加 

可能加剧炎症反应[55] 

系统性红斑狼疮 瘤胃球菌属丰度显著增加[56]  
自闭症 韦荣氏球菌属（Veillonella）和肠内细菌科

（Enterobacteriaceae）变化[57] 
 

精神分裂症、重度

抑郁症、双相情感

障碍和焦虑症 

产生丁酸盐的抗炎细菌减少，而促炎细菌增加，主要表现为

普拉梭菌、粪球菌属（Coprococcus）和爱格士氏菌属

（Eggerthella）等菌群的丰度变化。抑郁症患者肠道中塞利

单胞菌属（Sellimonas）、爱格士氏菌属、拉克氏梭状芽胞

杆菌属（Lachnoclostridium）和恒达球菌属（Hungatella）等

菌群富集[58-][59] 

 

阿尔茨海默症 肠道菌群多样性降低，以及 γ-变形菌纲

（Gammaproteobacteria）、肠杆菌目（Enterobacteriales）

和肠杆菌科（Enterobacteriaceae）的富集 

与症状严重程度呈现相关性[60-][61] 

结直肠癌（CRC） 具核梭杆菌（Fusobacterium nucleatum）增加，毛螺菌科

（Lachnospiraceae）能有效预防和遏制结直肠癌的形成或扩

散 

促进 CRC 细胞生长和代谢，还帮助肿瘤

细胞逃避免疫系统的侦测[62-][65] 

胰腺癌 脆弱拟杆菌（Bacteroides fragilis）和多形拟杆菌

（Bacteroides thetaiotaomicron）产生的化合物能提高化疗的

疗效 

粪芽孢杆菌（Coprobacillus 

cateniformis）能下调树突状细胞

（DCs）的 PD-L2 表达，激发和增强抗

肿瘤免疫反应[66-][67] 

4. 改善和调节肠道菌群的方法 

膳食会直接影响肠道菌群的结构和多样性。研究表明，膳食是调节肠道微生物种类和数量的重要

手段，例如膳食结构、益生菌、益生元、后生元等。膳食中的膳食纤维可促进肠道双歧杆菌、乳杆菌

等有益微生物的代谢和增殖[68]。补充维生素（维生素 A、维生素 D 和维生素 E）则可增加肠道中双歧

杆菌属和乳杆菌属等有益菌的相对丰度[69]。Xu 等[70]发现摄入复合益生菌可显著降低与肠易激综合征

发病相关的细菌丰度，如大肠杆菌和柠檬酸杆菌。菊粉 [71]和低聚木糖[72]均被发现可以促进肠道中双

歧杆菌、乳杆菌和毛螺菌科等有益菌丰度增加，抑制产气荚膜梭菌等有害菌的丰度。后生元则有助于

肠道土著有益菌的生长[73]。在发生肠道菌群紊乱时，素食或杂食有利于代谢碳水化合物和氨基酸的厚

壁菌生长，可使肠道快速恢复稳态[74]，增强肠道菌群抵抗外界干扰的能力。 

运动与良好睡眠也有助于建立健康肠道菌群。睡眠是一个复杂的节律性生理过程，睡眠与肠道菌

群相互影响，睡眠片段化会引起肠道菌群多样性和结构显著改变，导致肠道菌群失调[75]，高质量的睡

眠可增加肠道微生物多样性[76]。同时，运动习惯也会直接影响肠道微生物。与非运动员相比，运动员

肠道菌群α多样性更高且健康相关菌群富集，然而，不同类型的运动员的肠道菌群组成存在差异 [77]。 

此外，焦虑、抑郁等消极情绪也会导致肠道微生物多样性和结构的改变，尤其是肠道中普氏菌和

毛螺菌属等细菌丰度的变化 [78]，而积极的情绪状态会增加肠道微生物的多样性 [79]。因此，日常生活

中可通过调整膳食模式，调节生活方式和情绪以及补充益生菌、益生元等，来维持肠道菌群的平衡。  

5 小结与展望 

综上所述，本文通过对人体肠道菌群主要特征的系统分析，经专家组多次讨论，形成以下共识： 

1）肠道菌群的形成及其对宿主的影响是多种因素相互作用的结果 

肠道菌群以其错综复杂的方式与宿主相互作用，不仅影响宿主胃肠道生理和消化功能，而且对人

体血糖、血脂、免疫力和心理健康等方面也有作用。人体肠道菌群具有差异性和多样性，不仅受到宿

主基因型、年龄、地理等因素的影响，也受到膳食结构、运动、睡眠等生活方式的影响。  
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2）特定菌种丰度及代谢物等可作为评价与调节肠道菌群的重要指标 

高丰度的双歧杆菌被认为是婴儿肠道中“更健康”的指示性菌种。对于健康成年人，双歧杆菌和

乳杆菌被认为是调节肠道菌群的目标菌种。肠道菌群的多样性和丰度，乙酸、丁酸等短链脂肪酸，以

及肠道转运时间、排便频率、粪便形态等也常被作为人体健康肠道菌群的重要衡量指标。  

3）健康肠道菌群对外来扰动具有较强的恢复能力与稳定性 

健康人体的肠道菌群是复杂的微生态系统，存在的基石物种对肠道微生物的多样性和功能具有不

可或缺的作用。肠道基石微生物的种类和丰度可作为评估人体健康的重要指标。人体健康状态下，肠

道菌群受到外界扰动后具有较强的弹性和恢复能力，以此保障肠道微生态的稳定性，从而维持宿主健

康。 

4）肠道菌群的失衡与人体免疫和代谢性疾病发生发展密切相关 

人体肠道菌群的失衡主要体现在其丰度、组成与功能的显著变化，特别是有益菌群的大幅减少和

病原微生物的增多，同时伴随着微生物多样性的明显减少。外界环境的扰动和宿主生理因素的变化等

也可显著影响肠道菌群的弹性和恢复能力。肠道菌群的失衡与人体免疫和代谢性疾病发生发展密切相

关，合理膳食、健康生活方式及补充益生菌等是调节肠道菌群的主要途径。  

5）健康肠道菌群的精准识别与调控亟需多种新技术的集成与突破 

目前对肠道菌群的研究主要是基于粪便样品的分析结果。由于这些样本无法完全代表胃肠道内的

微生物菌群或黏膜微生物，因此，行业亟待突破肠道菌群样本采集技术，发展培养组学技术及人工智

能与大数据集成等新技术，为健康肠道菌群的精准识别和调控提供更坚实的技术支撑。  
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