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摘  要：肠道菌群作为人体内庞大的微生态系统，与人体健康状况有着密切的关联。其特点是数量大、种类多，一旦失调，

将会引发各种疾病。中药对肠道菌群的稳态具有调节作用，同时肠道菌群对中药成分具有代谢转化作用，中药与肠道菌群的

相互作用研究对实现中药现代化具有重要意义。对近年来关于肠道菌群与中药相互作用的研究成果进行整理归纳，为后续进

一步深入研究中药与肠道菌群的关系提供参考。 
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Research progress on intestinal flora interact with Chinese materia medica 
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Abstract: There are a huge number of microorganisms in human intestinal, and they are closely related to human health. Their 
characteristics are huge amount and great variety, if the intestinal flora are imbalance, it could cause a variety of diseases. Traditional 
Chinese medicine can balance the intestinal flora, meanwhile intestinal flora can metabolize Chinese materia medica (CMM) to 
effective component. The research on CMM and the intestinal flora has great significance to realize the modernization of CMM. In this 
paper, we summarized the recent years’ research reports and its achievements on the interaction of intestinal flora and CMM, and 
provide a reference for further research about the relationship of intestinal flora and CMM. 
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肠道菌群作为人体内一个复杂的微生态系

统，其数量庞大、种类繁多，平均每个成年人胃

肠道内定植着约 1×1014 个微生物，定植的细菌总

数约 1 000 种[1]。99%以上为厌氧菌，其中拟杆菌族

（Bacteriodacae）、链状细菌（Cattenabacterium）、消

化链球菌（Peptostreptococcus）、螺菌属（Spirillaceal）
等专性厌氧菌和乳酸菌及双歧杆菌占优势[2]。肠道

中的菌群在维持宿主生理功能上起到非常重要的作

用，如从食物中摄取能量、产生重要的代谢产物、

维持人体正常免疫功能、保护宿主免受外界病原的

感染[3-4]等。肠道菌群是动态变化的，通过分析肠道

菌群可以了解人体阶段性的身体健康状况[5]。因此，

维持肠道菌群的稳态，有助于人体处于健康水平。

研究表明许多代谢性、免疫性疾病以及肿瘤都与肠

道菌群有着密切的关系[6]。 
口服是中药的经典给药方式[7]，中药大多是通

过口服发挥作用，而进入消化道的药物不可避免与

肠道微生物接触，对肠道菌群结构产生调节作用或

其他影响。研究发现有些补益类中药会促进肠道内

某些益生菌的生长、繁殖[8-9]，而某些清热解毒类中 
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药会抑制一些有害菌的生长、繁殖等[10]。同时肠道

微生物可通过还原反应、水解反应等方式对中药进

行代谢转化，再被人体吸收从而达到治疗效果，因

此肠道菌群与中药的药效关系存在着密切的联系。

近年来，肠道菌群的相关研究一直是热点，本文从

肠道菌群与中药的关系角度出发，系统地归纳总结

了肠道菌群与中药相互作用的机制和研究方法、中

药对不同疾病中肠道菌群的调节和肠道菌群对不同

中药成分的代谢等研究。 
1  中药对肠道菌群的调节作用研究 
1.1  中药调节肠道菌群的机制 

根据对宿主健康的影响，肠道菌群可分为益生

菌、有害菌和机会致病菌 3 大类。当宿主肠道中如

双歧杆菌和乳杆菌等益生菌占优势时，宿主相对而

言会处于一个健康的状态[11-12]。大量研究均证明中

药能够显著调整肠道菌群失调、促进有益菌生长、

抑制有害菌过度繁殖，平衡这些益生菌和致病菌的

数量，从而使肠道内环境保持健康的状态。 
1.1.1  增加肠道的益生菌  中药对肠道菌群调整作

用的研究[7,13]，在药物选择上既有以复方配伍（即

方剂）形式发挥作用的，也有以单味中药或单一成

分对肠道菌群进行调整的，中药成分组成比较复杂，

尤其中药复方具有多重药理作用。相关研究表明，

多糖成分是中药具有补益作用的药效物质基础，能

够改善肠道内环境，有助于益生菌的生长，可能充

当益生元（prebiotics）的角色[14]，这些益生元通过

改变肠道内菌群生长环境或者作为底物被益生菌利

用，从而促进益生菌的生长，也有些中药中有机酸

类成分有pH缓冲剂的作用，能维持肠道pH的稳定，

为益生菌的增殖提供适宜的生存环境[15]。研究发

现，中药多糖类成分尤其是补益类中药如人参、灵

芝、党参等的多糖成分对益生菌的生长有一定的

促进作用。这些成分进入肠道后可以促进益生菌

（双歧杆菌、乳酸杆菌、嗜热链球菌等）的生长。

王广 [16]在进行党参多糖对肠道菌群失调小鼠的调

整作用机制的初步研究中发现党参多糖体外对大肠

杆菌没有促进或抑制生长的作用，对双歧杆菌有促

进生长的作用。张宇等[17]在研究黄芪多糖对微生态

调节作用时发现，黄芪多糖组与盐酸林可霉素对照

组相比，双歧杆菌、乳酸菌的量显著上升，可以促

进益生菌的生长。孙巍[18]在研究补中益气汤对抗生

素致肠道菌群紊乱的影响时发现，补中益气汤使模

型小鼠肠道中乳酸杆菌、双歧杆菌、肠球菌、枯草

芽孢杆菌数量有所增加，表明补中益气汤能够促进

小鼠肠道益生菌的生长。 
1.1.2  减少肠道的有害菌  某些中药可以直接抑制

病原微生物的生长，此外，益生菌产生的代谢产物

可间接抑制有害菌（大肠杆菌、肉毒梭菌、产气夹

膜菌等）的生长。研究表明[19]清热解毒类中药往往

可以抑制病原微生物尤其是肠道有害菌的生长。清

热类中药金银花、黄连、连翘、穿心莲、蒲公英等

对体外痢疾杆菌有较强的抑制作用[20-21]。但该类药

具有苦寒之性，长期服用可损伤脾胃，有导致肠道

菌群失调之弊，黄连解毒汤是最具有代表性的具有

清热解毒功效的精方，有研究指出[22]黄连解毒组方

在用药一段时间后，对肠道益生菌有抑制作用并且

对肠道黏膜有损伤作用。研究也证实了很多具有清

热、抗炎和解毒作用的中药均具有抗菌作用，但清

热解毒类中药对肠道菌群作用较为复杂，在用药过

程中应注意量的控制，以及与其他中药的配伍使用，

将其对胃肠道的苦寒等毒副作用降至最小，使其更

有效地抑制有害菌的生长。 
1.2  中药调节肠道菌群的研究方法 
1.2.1  传统培养法  传统研究细菌的方法是用培养

皿进行细菌培养，然后再进行细菌计数，然而传统

的平板计数法存在不足，在细菌数量庞大的情况下

根本无法精确计数，另外加上肠道内的严格厌氧环

境以及特殊的营养要求，在自然界中能培养的细菌

还不到 1%，剩下的多于 99%的细菌则无法通过细

菌培养来研究，传统方法已经不能满足对大量未知

细菌的研究和认识。因此，研究肠道菌群必须采用

一些快速、准确、高通量的技术方法。 
1.2.2  宏基因组法  宏基因组测序是一种新兴的用

于研究微生物的分子生物学方法。Handelsman 等[23]

提出的宏基因组泛指特定环境样品（人类和动物的

肠道、母乳、环境土壤、湖泊、冰川和海洋等）中

微生物群落所有物种的基因组。宏基因组学

（metagenomics）就是一种以环境样品中的微生物群

体基因组为研究对象，以测序分析和功能基因筛选

为研究手段，以微生物多样性、种群结构、进化关

系、功能活性、相互协作关系及与环境之间的关系

为研究目的的新微生物学研究方法 [24-25]。16 S 
rDNA 测序分析是宏基因组学研究中最常用的一种

方法，其是以环境样品中的 16 S rDNA 序列为研究

对象，通过分析肠道微生物组中细菌的 16 S rRNA
基因序列来了解宿主肠道微生物的多样性。用宏基
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因组测序方法分析口服中药前后肠道内容物或粪便

中肠道菌的变化，以此来了解中药对机体的肠道菌

群结构造成的影响。目前该方法已逐渐发展完善，

其优势明显，弥补了传统平板计数法的缺陷与不足。 
1.2.3  MALDI-TOF-MS 细菌检测法   MALDI- 
TOF-MS 细菌检测法是近年来比较新颖的检测技

术[26]，基于 MALDI-TOF-MS 的 MALDI Biotyper
高通量微生物鉴定系统可以快速、准确地对微生物

进行鉴定与分类，且操作方法简单、快速、高通量[27]。

其基本原理[28]：被测样品以适宜比例与基质化合物

溶液相混合，使所测分子以单分子状态分散在基质

中。干燥后用脉冲激光照射基质，基质因吸收能量

而激发，并使所测分子链被逐出并离子化。这一过

程并不导致分子链断裂，通常只生成分子离子及其

多聚体。离子化后的分子在时间飞行质谱仪中被加

速并被检测，被测分子按质量数的大小进行分离。

然后利用数据库信息进行比对筛选并确定相应图

谱，最终得到鉴定结果，从而实现对不同细菌属、

种、亚种的区分和鉴定。MALDI-TOF-MS 方法优

势明显，操作简单、鉴定过程时间短，待细菌纯化

方法标准化和细菌数据库完善之后，将会被广泛采

用和推广。 
1.3  中药对不同疾病的肠道菌群的调节作用 
1.3.1  肥胖  代谢综合征（metabolic syndrome，
MS）是多种代谢成分异常聚集的病理状态[29]，是

由遗传因素与环境因素共同决定的。其中肥胖是代

谢综合征的重要症状之一。随着人们生活水平的提

高，肥胖人数逐年递增，其中肥胖者患 2 型糖尿病、

心脑血管疾病的危险度也相对增加。肥胖以及相关

代谢性疾病已经严重威胁到人类的健康，近年来有

研究显示[30]，膳食结构变化与宿主遗传体质相互作

用的情况下会引发肠道菌群结构失调，进而使得宿

主循环系统中内毒素增加，诱发慢性、低水平炎症，

导致肥胖和胰岛素抵抗，因此肠道菌群失调是导致

肥胖及相关的代谢性疾病发生的一个重要环节。研

究发现，从中药赤芝中提取出一种水提取物

（WEGL）能够调节小鼠肠道菌群生态，改善肥胖[31]。

越来越多的研究证明代谢性疾病与肠道菌群有着密

不可分的关联，给相关疾病的临床治疗提供了参考。 
1.3.2  糖尿病  除了肥胖之外，糖尿病也是具有代

表性的代谢性疾病之一，其发病机制与很多因素有

关。研究发现，肠道菌可以通过影响胰岛素抵抗、

血糖、代谢等因素而诱发糖尿病。上海交通大学赵

立平教授研究团队[32]研究发现出自中医古籍《伤寒

论》的古方葛根芩连汤（由葛根、黄芩、黄连、甘

草 4 味中药组成），2 型糖尿病患者服用后，肠道内

柔嫩梭菌群 Faecalibacterium prausnitzii 量增加，病

症有所改善，因此，推测是否可以通过调节肠道内

柔嫩梭菌群的量达到治疗糖尿病的目的，需要进一

步的临床研究验证。 
1.3.3  肠易激综合征（IBS）  作为肠道内的微生

态体系，肠道菌群与消化系统疾病的关系十分密

切[33]，如急性腹泻、急性胃肠炎患者常伴有肠道优

势菌群（肠球菌、双歧杆菌、乳酸杆菌及类杆菌）

比例失调，常驻菌群明显减少，其中厌氧菌数量下

降最为显著，且上升速度缓慢。IBS 是消化科门诊

常见病，症见腹痛不适、腹胀及肠功能紊乱等。IBS
的发病机制复杂不清，经过数十年研究，人们对 IBS
的认识大大增加，但仍无法从病理生理学角度对其

进行有意义的临床分类。目前临床以 IBS 患者肠道

症状为分类依据，分成腹泻型、便秘型或混合型

IBS，并据此选择不同的治疗方案，但仅少部分患

者对根据此分类方法选择的治疗方案有效，总体疗

效不佳。庄彦华等[34]对 34 例 IBS 患者（以腹泻型

为主）进行了临床研究，将患者分为 3 组，分别给

予思密达、思密达加丽珠肠乐及思密达加神曲水煎

液口服治疗 2 周后复查粪便菌培养，对比各组治疗

前后的细菌数量变化，研究发现神曲组患者经治疗

后，粪便中乳杆菌明显增多，双歧杆菌增加，肠杆

菌减少，表明中药神曲有调节 IBS 患者肠道菌群的

作用，能增加肠道有益菌的数量，改善 IBS 患者的

临床症状。 
1.3.4  免疫调节  肠道菌群的失调会引发多种疾

病，中药作为一种肠道微调剂近年来已经成为热门

研究。研究显示[35]，肠道菌群不仅与人类疾病有着

密切的关联，还参与调节人体的自身免疫功能。罗

兰等[36]研究发现用香菇多糖对肠道微生态失调小

鼠进行治疗后，小鼠肠道双歧杆菌、乳酸杆菌数量

显著增加，而肠杆菌和肠球菌的数量显著降低，脾

脏指数明显增加，对胸腺指数无影响，显著增强了

淋巴细胞转化率，表明香菇多糖能调整小鼠肠道菌

群及免疫功能。张慧晔等[37]研究发现给予抗生素3 d
后，小鼠肠道菌群失调，再给予口炎清 7 d，口炎清

中剂量可避免胸腺和脾脏萎缩，以及脾功能低下，

同时抑制抗生素引起的小鼠免疫球蛋白 G（Ig G）、

分泌型 IgA（sIgA）量下降与内毒素升高，表明中
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药口炎清能够改善抗生素引起的肠道菌群失调小鼠

的免疫力低下状况。 
1.3.5  其他  除了上述的一些与肠道菌群相关的

疾病研究外，还有很多疾病与肠道菌群存在一定的

联系，并且越来越引起人们的关注，李兰娟院士团

队 [38]发现肠道菌群与肝硬化的发病机制存在密切

的关联，发现了 15 个高特异性和灵敏性的微生物基

因，建立了预测疾病的模型，今后不仅有助于肝硬

化诊断，还能用于肝硬化疗效的评估。 
随着微生物学科的发展，肠道菌群越来越被人

们熟知和研究，而中药对肠道菌群的调节和改善有

着独特的效果，并且能够从新的角度找到一些疾病

潜在的发病机制，为疾病在临床上的治疗提供了新

的参考，对发扬中华传统医学有着关键性作用。 
2  肠道菌群对中药有效成分的代谢转化研究 
2.1  肠道菌群代谢转化中药的机制 

药物进入机体内会经历化学结构变化，这个过

程称之为药物代谢，也可称为生物转化，肝脏和消

化道是药物代谢转化的主要场所[39]。传统中药的

特色是以汤剂口服给药，虽然某些中药的有效成分

口服吸收的生物利用度不高，但是中药方剂却表现

出很好的疗效，这与肠道菌群的作用密不可分。肠

道菌群对中药的生物转化以水解为主，氧化和还原

反应为辅[40]。人体肠道内细菌种类繁多，不同种

类的细菌含不同的药物代谢酶，这些代谢酶参与不

同类型的药物代谢[41]。中药在肠道菌中的生物转

化法是利用肠道菌中特定的酶进行的，属于单酶或

多酶的高密度转化[42]。中药有效成分在特定代谢

酶的作用下，才能转化成具有药理或毒理作用的活

性成分。 
2.2  肠道菌群代谢转化中药的研究方法 
2.2.1  体外孵育法  粪便温孵法和离体消化道内容

物温孵法是体外研究肠道细菌对药物代谢的常用方

法[43]。粪便温孵法：将人、小鼠或其他动物的新鲜

粪便处理成菌悬液，然后与药物混匀，37 ℃厌氧培

养，应用 LC-MS、GC-MS 等现代分析技术对药物

原型及其代谢产物进行定性和定量检测[44]。离体消

化道内容物温孵法：将人、小鼠或其他动物的消化

道内容物经适当处理，然后与药物混匀，37 ℃厌氧

培养，对药物原型及其代谢产物进行定性和定量的

检测[45]。 
2.2.2  体内代谢生物样品分析法  通过动物造模实

验，分为正常组、模型组和给药组，然后分别收集动

物的粪便、尿液、血清和血浆等生物样品，经过适当

的处理后，运用质谱等仪器对各组代谢成分进行分

析，通过 16 S rDNA 测序法对各组菌群进行分析，比

较出各组代谢成分的差异及肠道菌群的差异性。 
2.3  肠道菌群对中药中不同成分的代谢转化 
2.3.1  糖苷类  糖苷类成分作为中药主要的成分之

一，广泛存在于天然中药植物的根、茎、叶、花和

果实中。中药糖苷类成分在胃肠道中的代谢转化可

分为 2 个过程[46]，首先糖苷键在酸性环境下易水解，

因此部分中药糖苷类成分在胃液的酸性环境下可部

分水解为苷元，进而在胃中吸收；或经胃排空进入

肠道，被小肠黏膜层中的上皮细胞及肠道菌群表达

的葡萄糖苷酶、葡萄糖醛酸化酶、硫酸化酶和甲基

化酶等代谢酶水解生成苷元，再被吸收入血或发生

II 相代谢，最后未被小肠吸收的原型成分及一部分

II 相代谢产物进入结肠，结肠中的肠道菌数目比胃

和小肠中分别高约 7 和 11 个数量级。肠道菌群中的

相关酶系主要使药物发生水解或裂环降解而代谢。

例如，积雪草苷[47]经大鼠肠道菌群代谢后呈阶梯式

转化，糖基逐个被水解，直至全部转化为积雪草酸

（苷元）。还有研究报道显示，有些苷类化合物的代

谢与肠道内特定菌种有关，如人参皂苷的代谢是由

肠道中 Bifidobacterium K506、Eubac-terium A-44、
Prevotellaoris sp.、Fusobacterium K-60 和 Paecilomyces 
sp. 等细菌通过协同作用共同参与完成的[46]。 

但是，某些中药也是通过肠道菌群代谢转化后

产生毒性的。食用杏仁或是杏仁制品引起急性中毒

的病例报道时常出现，而注射苦杏仁苷（amygdalin）
的患者出现毒性的很少[48]，且尿中测到的原型药物

量接近给药剂量的 100%，说明苦杏仁苷口服后在

体内代谢产生了一种有毒的物质。此外，动物实验

研究发现，动物 po 给予苦杏仁苷有很强的毒性，但

非经口或 ig 给药方式，则不产生毒性反应，表明肠

道菌群是引起苦杏仁苷毒性的关键因素[49]。苏铁苷

是亚热带植物苏铁种子中的一种成分[50]，有致癌作

用，研究发现大鼠 po 苏铁苷后，产生肝、肾和肠道

肿瘤，但是非口服给药或 ig 则无肝毒和致癌性。这

类药物致癌作用的产生与肠道菌群代谢有密切关

系，在使用这类中药时需注意用法与用量。一些具

有代表性的糖苷类成分在肠道菌中代谢转化的研究

进展概述如下。 
（1）皂苷类：皂苷是指苷元为三萜或螺甾烷类

化合物的一类糖苷，主要可以分为三萜皂苷和甾体
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皂苷。人参、甘草、麦冬等中药都含有皂苷类成分。

皂苷类成分由于口服吸收效果不佳以及机体本身的

代谢作用[51]，致使其生物利用度普遍较低[52]。大多

数皂苷主要经各种酶系、菌群等转化为苷元而产生

生物活性[53]。甘草皂苷（GL）是甘草的主要活性成

分，其苷元为甘草次酸（GA），研究发现普通大鼠

和无菌大鼠同时口服 GL 后，普通大鼠血浆中可以

检测到 GA，而无菌大鼠血浆中未检测到 GA，说明

肠道菌群的存在可以将 GL 转化成 GA 后被生物体

吸收[54]。甾体皂苷是麦冬治疗冠心病的主要有效成

分，沈岚等[55]对麦冬皂苷 D′在大鼠体内的代谢研究

发现，离体和在体条件下，麦冬皂苷 D′在大鼠肠道

菌群作用下均能被代谢成薯蓣皂苷元，且最终在血

液、尿液中也检出薯蓣皂苷元，表明麦冬皂苷 D′
可以被肠道菌代谢成苷元形式吸收进入血液。 

（2）黄酮苷类：黄酮类化合物在植物体内大部

分以与糖结合成苷的形式存在，少部分以游离形式

存在。大部分黄酮类化合物经口服后，在胃肠道内

吸收和代谢后能很好的发挥药效作用。近年来大量

研究利用肠道菌群体外温孵法对黄酮类化合物的生

物转化进行了研究。研究发现芦丁经大鼠、家兔、

人肠道菌代谢转化后主要生成槲皮素；汉黄芩苷经

人体肠道菌群代谢后主要转化为汉黄芩素[56]，因此

黄酮苷类化合物经肠道代谢后主要生成次级苷或苷

元而发挥药效作用[57-58]。 
（3）蒽醌苷类：与黄酮类化合物类似，蒽醌类

化合物也大多也以苷类形式存在于自然界中，中药

大黄和番泻叶中都含有番泻苷（sennoside），其属于

蒽酮苷类化合物，研究发现[41]小鼠 iv 番泻苷 40 
mg/kg 后，无泻下作用，而饲喂则有 100%的泻下作

用。表明番泻苷无泻下作用，ig 后小肠吸收率很低，

在大肠经肠道菌群作用后生成苷元才表现出泻下作

用。说明其代谢产物大黄酸蒽酮（rheinanthrone）
的致泻作用较强。同样芦荟苷也是如此，说明番泻

苷和芦荟苷都是泻下剂的前体药物，在经过肠道菌

群的代谢转化后才能进一步发挥药效。 
2.3.2  苯丙素类  苯丙素类化合物在肠道菌群的作

用下可能引起内酯结构断裂或脱甲基等反应。例如，

牛蒡苷元[59]通过人体肠道菌群代谢转化，在真杆菌

ARC-2 的作用下，牛蒡苷元经过 3 次脱甲基反应最

终生成 4′,4″-二羟基肠内酯；伞形花内酯[60]在大鼠

肠道菌群代谢作用下最终转化成 C6-C3 型的酚酸化

合物（2,4-二羟基苯丙酸）。 

2.3.3  生物碱类[42]  生物碱是来源于生物界的一

类含氮有机化合物，具有显著的生理活性，是中药

的重要成分之一。某些生物碱如麻黄碱、苦参碱、

东莨菪碱等有一定程度的亲水性，也可溶于有机溶

剂。这些生物碱的结构特点往往是分子较小，或具

有醚键、配位键等，在肠道菌群的作用下易发生水

解和脱水反应，符合药物代谢的一般规律，例如，

东莨菪碱[61]经大鼠肠道菌群代谢转化为莨菪醇，山

莨菪碱[62]经大鼠肠道菌代谢后转化为脱水山莨菪

碱、6β-羟基托品、托品酸；某些具有双酯型结构的

生物碱如乌头碱等，在人肠道内的细菌环境下易发

生脱乙酰基、脱苯甲酰基、脱甲基、脱羟基以及酯

化反应，使具有较高毒性的双酯型生物碱转化为相

对应的单酯型和脂类生物碱，从而使毒性降低，研

究表明乌头碱[63-64]经家兔肠道菌群代谢后转化为

16-O-去甲基乌头碱、16-O-去甲基乌头次碱、乌头

原碱、乌头次碱，大大降低了乌头碱的毒性作用。 
值得注意的是中药的配伍使用会影响药物在肠

道内的代谢速率，门薇等[65]研究发现黄连配伍吴茱

萸能减慢黄连生物碱的代谢，从而延长其在肠道中

的停留时间，使其充分发挥止泻、抗炎的作用，并

推测黄连生物碱可能因此而增强了其在肠道中的吸

收。此研究间接证明了中药复方配伍用药的合理性

和有效性。 
2.3.4  甾类化合物[42]  甾类化合物的结构中都具

有环戊烷多氢菲的甾体母核。中药蟾酥中具有强心

作用的甾体化合物，杨秀伟等[66]将体外人肠内细菌

粗酶与华蟾毒精和羟基华蟾毒精温孵，利用波谱学

和化学数据鉴定代谢产物的结构，并根据原型化合

物和代谢产物的体外抑制人癌细胞系（HCT-8、KB、
BGC、BIU 和 HeLa）的生长来评价其抗肿瘤活性。

研究结果表明，华蟾毒精可由人肠内细菌代谢产生

去乙酰基华蟾毒精，羟基华蟾毒精可由人肠内细菌

代谢产生去乙酰基羟基华蟾毒精，原型化合物具有

较强的抑制人癌细胞生长的活性，而其代谢产物无

活性。 
3  结语与展望 

随着微生态学科的发展，微生态学的理论及

方法开始与中药学研究相互结合，人们不但认识

到了肠道微生物对口服中药药理作用发挥的重要

作用，同时中药也有着维持肠道内菌群平衡的作

用。在治疗疾病的过程中，二者通过相互作用而

产生互相影响。 
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肠道菌群的平衡状况与宿主的健康和疾病有着

密切的关联。一旦肠道内菌群失调，有害菌成为优

势菌，不仅会导致消化系统功能紊乱，还会导致肥

胖、糖尿病和高血压等多种疾病。中药成分多样，

有着独特的治疗效果，除具有治疗疾病的作用之外，

对人体还具有补益调节作用，毒副作用小、长期使

用不产生抗药性和耐药性等。此外，中药能够扶持

肠道内正常菌的生长，抑制非正常菌的生长，从而

维持正常的菌群的平衡。近年来随着中药质量标准

的提升，中药已逐渐被国际认可并接受。 
肠道菌群对人类健康的影响已经越来越受到重

视，肠道菌群与中药的关系已经成为热门研究领域。

肠道菌群的多样化和中药成分的复杂性，无疑增加了

研究的工作量，随着新技术和新研究方法的出现，以

及广大研究人员逐步深入研究二者的潜在关系，相信

中药在调节肠道微生态环境上会有新的突破性发现，

中药在调节人体健康的道路上会有更广阔的前景。 
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