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中药-肠道菌群互作与宿主自身代谢免疫稳态相关性的研究进展  

殷  琳 1，夏文睿 1，黄国鑫 1, 2*，萧文鸾 1, 3* 

1. 澳门科技大学 中药质量研究国家重点实验室，中国 澳门  999078 

2. 珠海澳科大科技研究院，广东 珠海  519000 

3. 南方医科大学附属佛山妇幼保健院，广东 佛山  528000 

摘  要：越来越多的研究表明中药、肠道菌群和宿主健康之间存在着紧密的联系，近年来有关中药和肠道菌群相互作用的研

究为探索中药在多种疾病中的作用机制提供了新的视角。主要通过探讨中药-肠道菌群相互作用与宿主自身代谢免疫稳态相

关性的研究进展，回顾了中药对肠道菌群组成结构及其代谢产物的影响、肠道菌群与中药“构-效关系”的相关性研究，同

时对现有研究的不足之处及未来展望进行总结，以期为科研工作者提供一定的科研借鉴。 

关键词：中药；肠道菌群；宿主；代谢产物；免疫稳态；相互作用 

中图分类号：R282.710.5   文献标志码：A   文章编号：0253 - 2670(2022)08 - 2526 - 13 

DOI: 10.7501/j.issn.0253-2670.2022.08.030 

Research progress on correlation between traditional Chinese medicine-gut 
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Abstract: A growing number of studies suggests that there is a tight relationship among traditional Chinese medicine (TCM), gut 

microbiota and host health. Recent research on interaction between TCM and gut microbiota have provided a novel insight into the 

mechanistic functions of TCM in various diseases. Research progress on correlation of TCM-gut microbiota and the host’s own immune 

homeostasis were reviewed in this paper. The effects of TCM on composition and metabolites of gut microbiota, and the correlation 

between gut microbiota and structure-activity relationship of TCM were reviewed. In the end, the shortcomings of existing research 

and future prospect were pointed out, in order to provide some reference for researchers. 
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人体肠道内定植着数以百亿计的微生物，主要

包括细菌、真菌与病毒，这类被称之为“肠道菌群”

的微生物，通过长期与宿主的相互作用，形成了“菌

群-宿主”共生关系。研究表明，人体肠道内的微生

物总量约为 0.2 kg，数量约和人体细胞总数一致，

其基因组总量是人体基因组总量的 130 倍[1-2]。近年

来，随着模式动物的多样化、微生物培养技术、基

因测序以及组学研究技术的不断发展，肠道菌群与
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人体健康相关性研究的开展也不断增加与深入研究

表明，肠道菌群与肠道内食物或药物的吸收、消化、

分布以及代谢等过程息息相关。而肠道菌群的失调，

往往与肠道疾病如肠易激综合征、克罗恩病、结直

肠癌等紧密相关[3-5]。同时，通过“脑-肠”轴、“肝-

肠”轴、“肺-肠”轴等作用，肠道菌群也参与了自闭

症、阿尔茨海默病、脂肪肝、肝癌、肺癌等多种疾

病的发生与发展[6]。部分新型冠状病毒肺炎（corona 
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virus disease 2019，COVID-19）患者同时出现了一

定的胃肠道反应，如腹泻等，研究人员认为 COVID-

19 的严重患者，特别是老年人，与其肠道菌群多样

性的低下有一定相关性[7]。研究表明，COVID-19 高

病毒感染者菌群中致病菌种如产气柯林斯菌

Collinsella aerofaciens、婴儿链球菌 Streptococcus 

infantis 和摩式摩根菌 Morganella morganii 的相对

丰度较高，而短链脂肪酸生成菌的相对丰度较低[8]。

学者认为肠道菌群应该可以作为 COVID-19 治疗或

辅助治疗的靶点[7-9]。因此，许多科研人员与临床工

作者认为，通过调节肠道菌群的组成可以有效地干

预疾病的发生与发展。 

传统中药剂型，如丸、散、膏、丹、汤等，大

多以口服的方式进入胃肠道以起到防治疾病的目

的。因此，肠道菌群也一定程度影响了中药的疗效

与不良反应。肠道菌群可以通过水解反应、氧化还

原反应、去乙酰化等多种方式，改变中药有效成分

的结构而影响中药的作用。如人参中的皂苷类成分

可以被肠道菌群还原成人参皂苷元，从而提高人参

的功效[10]。此外，肠道菌群具有许多人体不具备的

代谢方式，可以将人体无法吸收利用的中药成分，

如多糖类分，通过发酵的方式，产生丙酸、丁酸等

对人体具有免疫调节作用的短链脂肪酸类物质以维

持宿主免疫稳态进而达到防治疾病的目的[11-12]。因

此，越来越多探讨中药疗效的研究将肠道菌群视为

重要的作用靶点，通过研究中药与肠道菌群的相互

作用，及其对宿主免疫稳态的影响，来阐释中药发

挥功效的作用机制。 

本文通过综述中药-肠道菌群相互作用与宿主

自身代谢免疫稳态相关性的研究进展，回顾了中药

对肠道菌群组成结构及其代谢产物的影响、肠道菌

群与中药“构-效关系”的相关性研究，同时对现有

研究的不足之处及未来展望进行总结，以期为从事

中药与肠道菌群相互作用的科研工作者提供一定的

科研借鉴。 

1  中药对肠道菌群组成结构及其代谢产物的影响 

传统中药剂型主要通过胃肠道进行消化吸收以

达到保健治病的作用，一方面，中药可以通过调节

疾病条件下紊乱的肠道菌群结构，如提高益生菌的

相对丰度，和/或降低潜在致病菌的相对丰度，进而

起到防治疾病的作用；另一方面，中药也可以通过

影响某些特定菌群的代谢过程而改变肠道菌群代谢

产物的生成，提高和/或降低特定代谢产物所介导的

生理病理过程，如通过提高短链脂肪酸的含量以达

到调节宿主免疫进而发挥抗炎、抗癌的作用。 

有关肠道菌群的结构紊乱与多种疾病的发生、

发展以及后续治疗相关的报道不少，如结直肠癌的

发生、发展与大肠杆菌、产肠毒素脆弱拟杆菌

Enterotoxigenic Bacteroides fragilis、具核梭杆菌

Fusobacterium nucleatum 、 志 贺 氏 菌 Shigella 

castellani 等致病菌的生长密切相关[13-14]，肠道中上

述细菌的富集对上皮细胞造成直接的损伤，通过激

活免疫信号通路诱导炎性因子的释放，产生有毒代

谢产物或酶，造成肿瘤细胞的增殖。同时一些益生

菌如双歧杆菌属 Bifidobacteria 和乳酸杆菌属

Lactobacillus 及短链脂肪酸生成菌等可通过抑制病

原微生物，降低有毒代谢产物及酶的活性，调节机

体免疫反应[15]等方式预防肿瘤的发生、发展。中药

被证明可通过抑制上述有害菌的生长，增加有益菌

的相对丰度，改善肠道环境，预防结直肠癌的发生

及复发。 

能与肠道菌群产生相互作用的中药有效成分如

多糖，广泛存在于石斛、茯苓、枸杞、灵芝、葛根

等众多中药中，但因为人体缺乏多糖水解酶，大部

分多糖无法被直接消化和吸收，通过肠道菌群的作

用对多糖的降解，产生活性代谢产物[16]，同时大量

研 究 证 实 多 糖 可 增 加 肠 道 中 拟 杆 菌 门

（Bacteroidetes）、厚壁菌门（Firmicutes）、乳酸杆菌

属、双歧杆菌属等有益菌的相对丰度，减少变形菌

门（Proteobacteria）、肠球菌属 Enterococcus、具核

梭杆菌等有害菌的相对丰度，可促进人体对多糖的

利用。又如另一常见于人参、三七、甘草等中药中

的活性成分皂苷，因其生物利用度低，肠内滞留时

间较长，在肠道内难吸收，通过肠道菌群的代谢转

化，与肠道菌群相互作用，能有效促进皂苷活性的

发挥[17]。 

1.1  中药对宿主肠道多样性及益生菌相对丰度的

影响 

肠道益生菌对于维持宿主的健康具有重要的作

用 [10-12,18]。常见的肠道益生菌主要包括酵母菌属

Saccharomycetes、芽孢杆菌属 Bacillus、丁酸梭菌

Clostridium butyricum、乳酸杆菌属以及双歧杆菌属

等。研究显示，许多中药包括中药总提物、有效部

位、有效成分以及中药复方，对于肠道内益生菌生

长具有明显的促进作用，被认为是中药发挥疗效的

作用途径之一，而这类中药也被认为具有类似益生
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元的功能。 

石斛是一味传统的名贵中药材，具有益胃生津、

厚肠健脾的功效，其功效与肠道菌群具有密切的关

联。一项体外研究显示，石斛多糖可以有效提高益

生菌嗜酸乳杆菌 Lactobacillus acidophilus 的相对丰

度。在便秘模型小鼠身上，石斛多糖可以有效缓解

便秘的症状，研究显示与其增加便秘小鼠肠道内双

歧杆菌属和真菌的相对丰度有一定的关系。此外，

石斛多糖也可以显著增加正常小鼠肠道双歧杆菌属

的相对丰度，是其保健功效的作用机制之一[19-21]。

除多糖类成分外，多酚类成分也是石斛重要的组成

成分。一项针对石斛多酚成分的研究显示，石斛多

酚可以逆转糖尿病小鼠肠道内拟杆菌门/厚壁菌门

的值，并显著增加模型小鼠肠道内阿克曼菌属

Akkermansia 的相对丰度，是石斛多酚发挥降血糖的

作用机制之一[22]。 

来自于五加科的人参也是一味传统的名贵中药

材，具有许多重要的作用，包括大补元气、补脾益

肺、生津、安神定志等。现有研究显示，人参的功效

也与其对肠道菌群的调节作用密切相关。Chen 等[23]

对人参皂苷的研究显示，人参与红参皂苷可以有效

提高正常小鼠肠道内益生菌的相对丰度，如乳酸杆

菌属、双歧杆菌属和普拉梭菌 Faecalibacterium 

prausnitzii。关于人参多糖的研究也表明大鼠在长期

使用人参多糖进行干预后，可以有效提高肠道内益

生菌的比例，特别是丁酸生成菌的相对丰度，同时

也显著提高了肠道内容物乙酸、异丁酸、丁酸等的

浓度[24]。在长期使用人参总提物的实验表明，人参

总提物可以有效地提高肠道中双歧杆菌属和乳酸杆

菌属的相对丰度；同时益生菌的变化也与大鼠血浆

免疫因子白细胞介素（interleukin，IL）-4、IL-10 以

及免疫球蛋白 A 的浓度呈正相关[25]。另外有南方人

参之称的绞股蓝，其有效部位绞股蓝皂苷所含的人

参皂苷 Rb3、Rd 可以有效提高自发性肠癌（Apcmin/+）

小鼠肠道内乳酸杆菌属、双歧杆菌属、瘤胃球菌属

Ruminococcus 和普雷沃氏菌属 Prevotella 等益生菌

的相对丰度，与其维持宿主免疫稳态与肠黏膜修复

而发挥抗癌作用相关[26]。 

其他的研究也显示，单味中药的总提物、有效

部位以及单体，亦有显著的促进益生菌生长的作用。

枸杞多糖被认为具有益生元效应，体内研究表明，

枸杞多糖可增加变形菌门和厚壁菌门的相对丰度，

降低拟杆菌门的相对丰度，刺激潜在益生菌属如阿

克曼菌属、乳酸杆菌属和普雷沃氏菌属的出现[27]。

Xia 等[28]对于枸杞多糖的研究也显示其可富集木聚

糖/纤维降解菌和短链脂肪酸生成菌，可促进肠道上

皮免疫从促炎微环境转变为抗炎微环境。在关于抗

生素相关腹泻的研究中，从葛根中提取的葛根多糖

被证实可以降低支链脂肪酸异戊酸的浓度，显著增

加有益菌如厌氧棍状菌属和颤螺菌属 Oscillospira

的相对丰度，减轻因抗生素导致的肠道菌群失调而

出现的腹泻[29]。Zhang 等[30]从牛蒡子中提取了一种碱

溶性多糖，分别进行体内外实验证实厚壁菌属和乳酸

杆菌属的相对丰度增加，葡萄球菌属 Staphylococcus

和拟杆菌属相对丰度下降，通过改善肠道微生物群

的组成和多样性缓解炎症。这些中药的有效成分和

部位，可以显著改变宿主肠道菌群的组成，通过免

疫调节的方式，改善疾病状态下的肠道内微环境，

干预疾病的发生与发展过程。 

除了针对单味中药的外，越来越多的研究也对

中药复方与肠道益生菌的关系进行了探讨。一项关

于参苓散的研究显示，参苓散可以有效提高正常小

鼠肠道内双歧杆菌属和乳酸杆菌属的相对丰度[31]。

在溃疡性结肠炎小鼠模型中，大黄牡丹汤可以逆转

模型小鼠拟杆菌门/厚壁菌门的值，显著提高短链脂

肪酸生成菌丁酸球菌 Butyricicoccus pullicaecorum

的相对丰度，干预结肠炎的发展过程[32]。王春南等[33]

发现使用四君子汤可以有效增加肠道菌群失调肝强

脾弱型患儿肠道内乳酸杆菌属、双歧杆菌属的相对

丰度，以达到调节患儿肠道微生态的作用。Xu 等[34]

研究发现，葛根芩连汤可以显著增加柔嫩梭菌

Clostridium leptum、芽殖菌属 Gemmiger、毛螺菌科

（Lachnospiracea）、埃希菌属 Escherichia 和副萨特

氏菌属 Parasutterella 的相对丰度，这些产丁酸盐的

细菌可以通过减少结肠细胞炎症因子合成和增加抗

炎细胞因子的分泌来发挥抗炎症作用。在槐花散与

结直肠癌关系的研究中也显示，槐花散可以有效提

高 Apcmin/+小鼠肠道内阿克曼菌属、瘤胃球菌属以

及短链脂肪酸生成菌的相对丰度，与其发挥抗癌作

用相关[35]。 

1.2  中药对肠道内潜在致病菌相对丰度的影响 

肠道内一些潜在致病菌在一定条件下会促进疾

病的发生、发展过程，如脱磷孤菌属 Desulfovibrio、

具核梭杆菌以及幽门螺旋杆菌 Helicobacter pylori

等都被证明在高相对丰度的条件下，会促进胃肠道

炎症与癌症的发生、发展。因此，通过使用中药进
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行干预后，肠道内这些潜在致病菌的相对丰度变化

情况也是值得注意的。 

研究表明，许多具有清热解毒或芳香祛湿作用

的中药具有显著的抑制病原微生物的作用。报道显

示，大黄、白头翁、龙胆草、土槿皮、五味子等 19

味中药的主要成分通过肠道微生物的转化后对金黄

色葡萄球菌 Staphylococcus aureus 、绿脓杆菌

Pseudomonas aeruginosa 有较强的抑菌效果[36]。金

银花、黄连、连翘、穿心莲、蒲公英等在体外对痢

疾杆菌生长有较强的抑制作用[37-38]。使用黄连生物

碱对肥胖小鼠进行干预后，肥胖小鼠肠道内与肥胖

正相关的大肠杆菌以及脱磷孤菌属相对丰度得到显

著的下调，说明黄连生物碱可以通过调节肠道菌群

的组成而干预肥胖的发生、发展[39]。大黄素针对急

性肾损伤大鼠肠道菌群的研究发现，大黄素能降低

肠球菌属、大肠杆菌等有害菌的相对丰度，从而改

善模型大鼠的肠道微生态[40]。乌腺金丝桃醋酸乙酯

提取物能降低葡聚糖硫酸钠（dextran sodium sulfate, 

DSS）造模引起的大肠杆菌相对丰度上升，继而抑

制炎症的恶化[41]。体内外研究也发现，广藿香的提

取物广藿香油、广藿香醇、广藿香酮以及 β-广藿香

烯可以有效地抑制萨特氏菌 Sutterella、具核梭杆菌

以及幽门螺旋杆菌属的相对丰度，进而起到抗炎、

抗癌的作用[42]。 

此外，关于中药复方制剂通过抑制肠道内潜在

致病微生物的生长以达到治疗及辅助治疗疾病的研

究也日益增加。黄芩汤在中医临床上用于治疗胃肠

道疾病，包括慢性肠炎、肠易激综合征、克罗恩病

等，国内 2 个不同科研团队研究发现，黄芩汤可以

通过调节肠道菌群结构以缓解 DSS 诱导的肠炎，特

别是抑制脱磷孤菌属、幽门螺旋杆菌以及毛螺菌属

等病原微生物的生长，这也是黄芩汤缓解肠炎进程

的作用机制之一[43-44]。在对茵陈蒿汤治疗非酒精性

脂肪肝（nonalcoholic fatty liver disease，NAFLD）

的研究中，对高脂饮食诱导 NAFLD 大鼠模型喂养

茵陈蒿汤后，能够降低具有致病性肠毒素和损伤肠

黏膜通透性的葡萄球菌属与链球菌属 Streptococcus

的相对丰度，调整肠道微生态平衡以缓解 NAFLD

的发展[45]。中山大学研究团队在对增液汤治疗老年

性便秘的研究中发现，增液汤对老年便秘模型小鼠

的肠道菌群有明显的调节作用，能降低脱硫弧菌属、

瘤胃球菌属、普氏菌属与多脲菌属 Dorea 等有害菌

的相对丰度[46]。 

1.3  中药对肠道菌群代谢产物的影响及其分子生

物学机制 

中药的干预不仅会改变肠道菌群的结构组成，

也会给肠道菌群的代谢产物造成明显的影响。肠道

菌群编码的基因约有 330 万，拥有许多宿主机体不

具备的活性酶与代谢通路，这些酶与代谢通路形成

的代谢产物，对于宿主具有十分重要的生理作用。

现有的研究表明，人体所需的短链脂肪酸、维生素

K、5-羟色胺（5-hydroxytryptamine，5-HT）、多巴胺、

神经营养因子（brain-derived neurotrophic factor，

BDNF）以及 γ-氨基丁酸等重要的营养物质，均是

通过肠道菌群的代谢作用产生。这些物质对于机体

抗炎、抗癌、营养神经以及健康的维持都具有显著

的作用。 

短链脂肪酸是肠道菌群代谢的终产物，通过膳

食纤维的微生物发酵产生，其数量和类型主要取决

于肠道微生物的种类。乙酸、丙酸和丁酸是肠道中

含量最多的 3 种短链脂肪酸，占总短链脂肪酸的

90%以上。短链脂肪酸对机体能量代谢、肠道炎症

反应以及免疫功能都具有调节作用[47]。早期研究发

现肠道菌群产生的短链脂肪酸诱导 T细胞的产生是

肠道微生态研究领域的重要里程碑，深刻揭示了短

链脂肪酸在宿主免疫稳态中的重要作用。绞股蓝皂

苷和灵芝多糖结合可以显著提高自发性结直肠癌小

鼠模型肠道内短链脂肪酸生成菌和短链脂肪酸（包

括丙酸、丁酸）等的含量，这与上述中药提取物的

抗癌作用有重要的联系[48]。研究发现槐花散可以有

效提高 Apcmin/+小鼠肠道内短链脂肪酸生成菌（巴

恩 斯 氏 菌 属 Barnesiella 、 蓝 绿 藻 菌 属

Lachnoclostridiu、瘤胃球菌属等）的相对丰度，有效

促进抗癌作用的发挥[35]。研究也发现灵芝提取物可

以通过提高高脂饮食大鼠肠道中乳酸杆菌属和双歧

杆菌属的相对丰度，并且提高盲肠中短链脂肪酸的

含量，特别是乙酸、丙酸和丁酸的水平，以达到抑

制结肠癌基因表达的作用[49]。关于中药对肠道菌群

其他代谢产物影响研究，小檗碱作为黄连的有效成

分之一，研究显示其具有显著的调节能量代谢的作

用，Wang 等[50]研究表明，小檗碱可以一方面通过提

高肠道内产丁酸盐菌的相对丰度，另一方面降低细

菌三磷酸腺苷以及烟酰胺腺嘌呤二核苷酸的水平，

并上调丁酰基转移酶/丁酸激酶和丁酰辅酶 A 转移

酶的含量，最终达到提高丁酸的含量以调节宿主能

量代谢的目的。李瑒[51]发现管花肉苁蓉抗抑郁的作
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用机制之一是其可以提高抑郁模型大鼠肠道内 5-

HT 的水平，同时提高模型大鼠大脑海马组织中 5-

HT 和神经营养因子 BDNF 的含量。 

此外，中药复方的研究也显示，中药复方对于

肠道菌群代谢产物的生成也要显著影响。李超群[52]

研究显示，对于儿童过敏性紫癜，大黄牡丹汤可以

通过提高患儿肠道菌群酸性代谢产物乳酸的含量，

以减轻肠上皮细胞免疫信号核因子-κB（nuclear 

factor-κB，NF-κB）通路介导的炎症反应，并提高细

胞骨架蛋白及紧密连接以达到治疗作用。四磨汤口

服液则通过提高肠道微生物分泌的纤维素酶和木聚

糖酶的活性，恢复失调的肠菌结构，以达到治疗脾虚

便秘的目的[53]。逍遥散作为中医临床上用于治疗抑

郁症的常用方剂，一项临床研究表明，逍遥散可以改

变抑郁症患者血浆中肠道菌群代谢产物胆碱和三甲

胺 N-氧化物的含量，进而起到治疗抑郁症的作用[54]。 

1.4  中药通过调节肠道菌群及其代谢产物影响宿

主免疫功能 

中药最重要的功效之一是调节患者的免疫功

能，但目前缺乏分子生物学机制层面的确切支持。通

过中药与肠道菌群的研究发现，中药通过促进肠道

内益生菌的生长和抑制潜在致病菌的增殖和定植来

改善和恢复肠道结构及功能，维持肠道微生物群的

稳态和免疫功能的平衡。正常情况下，肠道中的益生

菌如双歧杆菌、乳杆菌等，在参与机体消化吸收的同

时，也会通过激活免疫细胞来提高机体免疫反应，其

数量和机体免疫力在一定程度上呈正相关[55-56]。肠

道菌群及其相关抗原可以促使肠道黏膜免疫系统的

成熟，同时肠道黏膜屏障也会限制肠道菌群的过度

繁殖，使两者形成一种动态平衡。 

研究显示，中药及其有效成分可通过调整肠道

菌群的结构、相对丰度及多样性，保护肠道黏膜屏

障，调控肠道黏膜免疫。在免疫抑制小鼠模型中，

蒲公英和党参可显著提高模型小鼠的免疫器官指数

（胸腺指数、脾脏指数等）、免疫球蛋白（如分泌型

免疫球蛋白 A、免疫球蛋白 G）及白细胞计数，这

可能与模型小鼠肠道内双歧杆菌属和乳酸杆菌属

的丰度升高和肠道菌群多样性的提升有关 [57]。罗

兰等[58]研究发现，使用香菇多糖治疗肠道微生态失

调小鼠后，小鼠肠道内双歧杆菌属、乳酸杆菌属相

对丰度明显上升，肠杆菌属、肠球菌属相对丰度下

降，促进正常菌群的生长的同时增强了其免疫功能。

从莱菔子中提取的莱菔素被证实可明显改善肠道菌

群结构的紊乱，并逆转与肠道 T 细胞增加相关的结

肠炎，莱菔素可选择性的抑制大肠志贺氏菌、幽门

螺杆菌等致病菌的增殖，促进乳酸杆菌属等有益菌

的生长；并且发现乳酸杆菌属的胞内成分能够促进

IL-17+γδT 细胞的生长，增加的 IL-17A 可恢复被阻

断的封闭蛋白亚细胞位点，保护结肠的上皮屏障[59]。

Zhang 等[60]研究发现，黄蜀葵提取物能明显改善

DSS 诱导的结肠炎小鼠的肠道菌群的结构和多样

性，提高短链脂肪酸生成菌的相对丰度，特别是产

丁酸盐的毛螺菌科（Lachnospiraceae），通过激活过

氧化物酶体增殖物激活受体恢复辅助性 T 型 17 细

胞（helper T 17，Th17）/调节性 T 细胞（regulatory 

T cell，Treg）平衡，维持肠道微生态，重建肠道黏

膜免疫系统稳态，为炎症性肠病的预防和治疗提供

了新视角。 

此外，中药复方的研究也表明，中药复方可以

通过调节肠道菌群的结构来增强肠道黏膜免疫。研

究显示，大黄附子汤可以调整脓毒症引起的肠道拟

杆菌门和变形菌门结构的紊乱，提高模型大鼠肠道

黏膜分泌型免疫球蛋白 A 的表达水平，降低血清 D-

乳酸水平，改善肠道黏膜免疫，从而降低脓毒症的

死亡率[61]。研究者将乌梅丸应用在结直肠癌的机制

研究中，发现乌梅丸可使偶氮甲烷和 DSS 诱导的肠

炎相关结直肠癌模型小鼠的肠道菌群发生改变，降

低拟杆菌门及增加厚壁菌门的相对丰度来恢复肠道

菌群平衡；还降低了结直肠癌小鼠肿瘤中 p65、IL-6

和 磷 酸 化 信 号 转 导 和 转 录 活 化 因 子 3

（phosphorylation signal transducers and activators of 

transcripition 3，p-STAT3）的表达，抑制 NF-κB/IL-

6/STAT3 通路，提高模型小鼠的存活率[62]。由黄芪、

秦皮、黄连等组成的中药复方的研究显示，该复方

通过增加肠道乳酸杆菌属和双歧杆菌属的相对丰度

促进肠上皮细胞黏蛋白的表达或分泌，调整肠道结

构功能，实现肠黏膜免疫稳态[63]。 

中药对肠道菌群组成结构的影响见表 1。 

2  肠道菌群与中药“构-效关系”的相关性研究 

在人体与外界相通的黏膜腔道中，存在着大量

的微生物群，这些微生物群参与了宿主的免疫、代

谢以及生物利用等过程，与宿主保持着共生关系，

共同维持了人体的健康[64]。口服给药是一种最常见

和频繁的给药途径，某些中药的有效成分口服生物

利用度低，但组成复方口服给药后仍可发挥显著药

理活性，正是因为药物经过消化道的吸收、转化与 
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表 1  中药对肠道菌群组成结构的影响 

Table 1  Effects of traditional Chinese medicines on composition and structure of gut microbiota 

中药/复方 主要成分 肠道菌群的结构变化 相关疾病 实验对象 文献 

石斛 石斛多糖 乳酸杆菌属↑，双歧杆菌属↑ 便秘 便秘小鼠、昆明小鼠 19-21 

石斛多酚 普雷沃氏菌属↑，阿克曼菌属↑，S24-7 菌科↓，文

肯菌属 Rikenella↓，大肠杆菌 Escherichia coli↓ 

2 型糖尿病 db/db 小鼠 22 

人参 人参皂苷 拟杆菌属 Bacteroides↑，乳酸杆菌属↑，双歧杆菌属↑ 代谢性疾病 C57BL/6J 小鼠、

Apcmin/+小鼠 

23,26 

人参多糖 乳酸杆菌属↑，双歧杆菌属↑，异芽孢杆菌属

Allobactulum↑，梭菌属Clostridium↑，丁酸单孢菌

属 Butyricimonas↓，副拟杆菌属 Parabacteroides↓，

另支菌属 Alistipes↓，幽门螺杆菌属 Helicobacter↓ 

代谢性疾病 Wistar 大鼠 24 

人参总提取物 变形菌门↑，甲基杆菌科（Methylobacteruaceae）↑，

副萨特氏菌属↑，萨特氏菌属↑ 

代谢性疾病 Wistar 大鼠 25 

枸杞 枸杞多糖 拟杆菌门↓，变形菌门↑，厚壁菌门↑ 无 C57BL/6J 小鼠 27-28 

葛根 葛根多糖 厌氧棍状菌属 Anaerotruncus↑，颤螺菌属↑ 腹泻 小鼠 29 

牛蒡子 碱溶性多糖 厚壁菌门↑，乳酸杆菌属↑，颤螺菌属↓，拟杆菌门↓ 无 炎症模型小鼠 30 

黄连 黄连生物碱 白蚁塞巴鲁德菌 Sporobacter termitidis↑，幽门螺旋

杆菌↑，大肠杆菌↓，脱磷孤菌属↓，狄氏副拟杆

菌 Parabacteroids distasonis↓ 

代谢性疾病 肥胖小鼠 39 

大黄 大黄素 乳酸杆菌属↑，双歧杆菌属↑，大肠杆菌↓，肠球菌属↓ 急性肾损伤 急性肾损伤大鼠 40 

乌腺金丝桃 醋酸乙酯提取物 变形菌门↑，疣微菌门（Verrucomicrobia）↑，厚壁

菌门↓，拟杆菌门↓ 

溃疡性结肠炎 DSS 模型小鼠 41 

广藿香 广藿香油、广藿香

醇、广藿香酮、

β-广藿香烯 

乳酸杆菌属↑，粪杆菌属 Faecalibacterium↑，双歧

杆菌属↑，萨特氏菌属↓，具核梭杆菌↓，幽门螺

杆菌属↓ 

无 C57BL/6J 小鼠 42 

参苓散 水提物 乳酸杆菌属↑，双歧杆菌属↑，肠球菌属↓ 无 昆明小鼠 31 

大黄牡丹汤 水提物 厚壁菌门↑，放线菌门（Actinobacteria）↑，丁酸球

菌↑，变形菌门↓，拟杆菌门↓ 

溃疡性结肠炎 C57BL/6 小鼠 32 

四君子汤 水提物 乳酸杆菌属↑，双歧杆菌属↑，肠杆菌属↑ 脑瘫 脑瘫患儿 33 

葛根芩连汤 水提物 粪杆菌属 Faecalibacterium spp.↑，芽殖菌属↑，毛螺

菌 Lachnospiracea_incertae_sedis↑，大肠埃希菌↑，

副萨特氏菌↑ 

2 型糖尿病 2 型糖尿病患者 34 

槐花散 水提物 阿克曼菌属↑，巴恩斯氏菌属↑，蓝绿藻菌属↑，瘤

胃球菌属↑，幽门螺杆菌属↓，硫化氢生成菌 

结直肠癌 Apcmin/+小鼠 35 

黄芩汤 水提物 乳酸球菌属 Lactococcus↑，脱磷孤菌属↓，幽门螺杆

菌属↓ 

无 BALB/c 小鼠、

C57BL/6 小鼠 

43-44 

茵陈蒿汤 水提物 颤螺菌属↓，链球菌属↓ 代谢性疾病 高脂饮食大鼠 45 

增液汤 水提物 脱磷孤菌属↓，瘤胃球菌属↓，普氏菌 Prebotella↓，

多脲菌属↓ 

便秘 便秘小鼠 46 

“↑”表示升高，“↓”表示降低 

“↑” indicates increase, “↓” indicates decrease 
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代谢等一系列复杂的过程，最终发挥疗效。在这个

过程中，菌群起到了多层次的调节人体健康的作用。

其中，菌群对中药的成分修饰、吸收和毒性都有着

不可忽视的作用，甚至会影响疾病治疗的最终效果。 

2.1  肠道菌群改变中药有效成分的结构达到增强

疗效的作用 

肠道菌群对中药的作用主要是脱甲基、脱羧基、

水解和氧化还原反应等[65]，研究显示，大多数中药

需要通过肠道菌群的代谢而起到作用[66]。如苷类化

合物的生物利用度低，吸收缓慢，大黄、番泻叶都

含有蒽酮苷类化合物番泻苷，而番泻苷本身并无泻

下作用，在肠道菌群（特别是双歧杆菌属）的代谢

下，将番泻苷转化为番泻苷元[67]，番泻苷元再一次被

转化为大黄酸蒽酮，是发挥泻下作用的主要成分[68]。

并且也证实，泻下作用的强弱与双歧杆菌属的相对

丰度有直接关系[69]。黄酮类化合物是中药中的重要

成分，通常与糖结合成苷类，在肠道菌群的代谢下，

脱去糖基形成苷元，从而被机体吸收。黄芩当中的

黄芩苷在肠道菌群的代谢下，形成黄芩素，具有抗

菌作用[70]。Trinh 等[71]研究发现黄芩苷经人肠道菌

群代谢后产物主要为去糖基化的黄芩素和甲基化苷

元木蝴蝶素 A，而且黄芩素和木蝴蝶素 A 通过抗组

胺作用改善小鼠瘙痒反应的效果强于黄芩苷。罗汉

果的主要成分山柰苷在肠道菌群的代谢下得到的代

谢产物山柰酚，具有抗病毒作用[66-67]。人参的主要

成分是人参皂苷，人参皂苷具有抗肿瘤和抗炎活性，

但研究人员发现体内实验中的人参皂苷显示出了较

强的抗肿瘤活性，在体外实验中的抗肿瘤活性则几

乎可以忽略不计[72]。在人参的代谢作用研究中，肠

道菌群能够将人参皂苷Rb1、Rd被代谢为Compound 

K，而 Compound K 具有较强的抗肿瘤活性[73]。可

见人参皂苷的抗肿瘤活性一定程度上依赖于肠菌的

转化作用。除此之外，张文婷等[74]对大鼠口服虎杖

苷的研究显示，肠道菌群的代谢利用大鼠肠内厌氧

细菌对虎杖中主要单体虎杖苷进行生物修饰研究。

高 效 液 相 色 谱 法 （ high performance liquid 

chromatography，HPLC）及液相色谱串联质谱（liquid 

chromatography-tandem mass spectrometry ， LC-

MS/MS）检测分析大鼠口服给药后的肠道内容物，

结果显示，虎杖苷的大鼠肠内厌氧细菌培育物中检

出 2 个化合物，即虎杖苷及大鼠肠内厌氧细菌代谢

产物白藜芦醇，说明虎杖苷可被大鼠肠内菌代谢，

并产生新的化合物白藜芦醇。 

2.2  肠道菌群降低毒性中药有毒成分的含量 

《神农本草经》中，将中药分为上、中、下三品，

其中下品毒性较强，故多经过炮制后使用以减少其

毒性。虽然肠道菌群对中药是否有解毒作用的研究

甚少，但已有研究结果显示，肠道菌群对某些特定

成分的中药毒性有一定的缓解作用。 

乌头类二萜生物碱分为单酯型、双酯型以及脂

型二萜生物碱 3 类，其中双酯型二萜生物碱为乌头

类中药的主要活性成分，也是毒性最大的成分。川

乌、草乌以及附子的主要活性成分是乌头碱、中乌

头碱、次乌头碱，均为双酯型二萜生物碱，具有消

炎、镇痛、强心等功效，但同时双酯型二萜生物碱

也具有巨大的毒性，所以乌头类生品都要经过炮制

减少其毒性后经中医临床使用[75]。在炮制的过程

中，双酯型二萜生物碱大部分发生水解反应，生成

毒性更小的单酯型二萜生物碱，进一步水解生成毒

性更小的乌头原碱。在体内，宿主机体的羧酸酯酶

能够催化 C8、C14 位的酯键水解，同羧酸酯酶一样，

肠道菌群也能催化 C8、C14 位的酯键水解[76]。除此

之外，肠道菌群的代谢产物短链脂肪酸还能催化 C8

位的酯交换生成毒性较小的酯碱，达到解毒代谢的

作用[76]。关于毒性中药甘遂的研究报道也显示，醋

制的甘遂可以显著增加肠道内的益生菌乳酸杆菌属

和布劳特氏菌属 Blautia 的水平，同时增加肠道有益

代谢产物短链脂肪酸的含量，使甘遂中 10 个常见的

肠道毒性成分显著降低[77]。朱砂（主要成分为硫化

汞）是一味传统的矿物类中药，广泛用于中药的丸剂

中，部分学者认为朱砂在肠道菌群的条件下，硫化汞

会转化成具有很强毒性的甲基汞，但研究结果显示，

硫化汞在肠道菌群存在的条件下，并没有检测到甲

基汞的生成，反而是没有毒性的多硫化汞的含量显

著上升，提示了肠道菌群有助于朱砂的减毒作用[78]。 

2.3  肠道菌群增加毒性中药有毒成分的含量 

肠道菌群除了可以对中药促吸收及减轻毒性作

用外，现已证明肠道菌群在代谢中药某些成分当中

甚至能够增加其毒性。如苦杏仁的主要成分苦杏仁

苷，一般口服后会呈现明显的毒性反应，但经过非

口服给药实验以及无菌动物口服不产生毒性的结果

证明，肠道菌群是苦杏仁苷产生毒性的关键因素[79]。

其主要作用机制是苦杏仁苷注射给药后在大鼠体内

主要以原型分布和排泄，而 ig 给药后经肠道菌群代

谢为产物野樱苷的形式分布，野樱苷又进一步脱糖

基转化为苯乙腈，苯乙腈分解生成有毒物质氢氰酸，
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从而引起毒性反应[80]。 

马钱子也是具有毒性的中药，如服过量中毒，

则会出现颈项僵硬、瞳孔散大、呼吸急促与困难，

甚至抽搐、角弓反张等症状出现，甚至导致死亡。

马钱子含多种生物碱，如番木鳖碱、马钱子碱等，

有兴奋脊髓的反射机能，兴奋延髓的呼吸中枢和血

管运动中枢等作用，量大时可引起惊厥。马钱子碱

有明显的镇咳作用。成熟种子含生物碱 1.5%～

5.0%，其中主要是番木鳖碱，占总碱的 35%～50%，

其次为马钱子碱，含量与番木鳖碱大致相等。研究

显示，经过炮制后马钱子会产生解毒反应，即番木

鳖碱和马钱子碱的氮氧化物依次增加 33%、32%[81]。

并且在体内，番木鳖碱和马钱子碱也会被机体的细

胞色素 P450 酶氧化，生成相应的氮氧化物[82]。而

在体外厌氧实验中，研究证明肠道菌群能将马钱子

经解毒反应产生的低毒性氮氧化物还原成高毒性的

番木鳖碱、马钱子碱，同时生成 16-羟基-番木鳖碱、

16-羟基-马钱子碱[83]。 

轩弘源等[36]对 42 种中药主要成分的肠道菌群

转化和抑菌效果进行了探究，结果显示，大黄等 26

味中药主成分含量提升，土槿皮等 25 味中药对金

黄色葡萄球菌抑菌作用增强，百部等 9 味中药作用

下降。五味子等 24 味中药对绿脓杆菌抑菌作用增

强，薄荷等 10 味中药作用下降，表明肠道菌群转化

可提升中药利用率并可增加其药效。 

综上所述，在肠道菌群的作用下，不同成分的

中药可以被代谢成增加生物利用度、减轻毒性或增

加毒性的物质，如苷类化合物水解后生成苷元而发

挥药理作用；生物碱类化合物易发生水解和脱水，

双酯型生物碱可转化为相对应的单酯型和脂类生物

碱，从而降低毒性，内酯类化合物可能引起内酯结

构断裂或脱甲基等反应。因此，肠道菌群对中药有

效成分的生物转化是中药发挥药理作用的因素之

一，了解其生物转化效应原理和过程，对研究中药

作用机制和新药开发等方面都具有重要意义。 

肠道菌群对中药有效成分的影响见表 2。 

表 2  肠道菌群对中药有效成分的影响 

Table 2  Effects of gut microbiota on effective constituents of traditional Chinese medicines 

中药 主要成分 代谢产物 作用 文献 

葛根 葛根素 大豆黄素 提高生物利用度 65 

豆豉 异黄酮苷 毛蕊异黄酮 提高生物利用度 65 

大黄、番泻叶 番泻苷 番泻苷元 提高生物利用度 67-68 

黄芩 黄芩苷、汉黄芩苷、野黄芩苷、千

层纸素苷 

黄芩素、汉黄芩素、野黄芩素、千层

纸素 A 

提高生物利用度 67,71,76,

79-80 

罗汉果 山柰苷 山柰酚 提高生物利用度 66-67 

人参 人参皂苷 Rb1、人参皂苷 Rg1、原人

参二醇类皂苷、二醇型人参皂苷 

原人参二醇、原人参三醇、Compound 

K、稀有人参皂苷 C～K 

提高生物利用度 66-67,72-

73 

虎杖 虎杖苷 白藜芦醇 提高生物利用度 74 

栀子 京尼平苷 京尼平 提高生物利用度 66,79 

芍药 芍药苷 芍药苷代谢素 I、II，芍药盐酸硫胺苷

元，7S/7R-芍药苷代谢素 I 

提高生物利用度 66-67,79 

川乌、草乌、

附子 

双酯型二萜类生物碱 单酯型二萜类生物碱、酯类生物碱 减轻毒性 67,75-76, 

80 

甘遂 ingenane 型二萜类化合物，麻风树

烷型三萜类化合物 

无 减轻毒性 77 

朱砂 硫化汞 甲基汞、多硫化汞 减轻毒性 78 

苦杏仁 苦杏仁苷 氢氰酸 致毒性 80 

马钱子 番木鳖碱、马钱子碱 番木鳖碱、马钱子碱、16-羟基-番木鳖

碱、16-羟基-马钱子碱 

致毒性 76,81-83 
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3  结语与展望 

肠道菌群与中药之间无疑存在着十分紧密的联

系，当前，随着培养技术、多组学联用技术与基因

测序技术的不断发展，对于阐释肠道菌群、中药与

宿主健康三者间互作关系的研究，也将不断得到量

与质的发展。与本领域其他科研工作者的观点一致，

一方面，中药可以通过调节患者紊乱的肠道微环境

来达到防治疾病的目的。中药调节肠道菌群的组成

及其代谢产物的角度，可以视为阐述中药发挥药效

的作用机制之一。另一方面，在明确肠道菌群与中

药有效成分之间的特定关系后，可以通过模拟肠道

微生物的生物转化作用，对中药成分的结构进行修

饰，进而达到增效减毒的目的，且对中药新药的研

发也有一定的指导意义[79]。当前，中药与肠道菌群

相关性的研究正处于快速发展阶段，有许多角度与

方向值得开展深入研究与探讨；同时，现有的研究

有存在一定的不足之处需要不断完善与深入。 

益生元是指一些不被宿主消化吸收却能够选择

性地促进体内有益菌的代谢和增殖，从而改善宿主

健康的有机物质[84]。常见的益生元包括纤维素、多

糖、壳聚糖以及多酚类物质等。近年来，对于中药

多糖/多酚类物质也进行了广泛而深入的研究。中药

多糖可以通过肠道菌群的发酵作用，生成多种营养

物质来调节宿主的免疫与改变肠道菌群的组成，进

而发挥一定的生物活性。此外，除了中药多糖类成

分具有益生元作用外，来自于中药的小分子类物质

如皂苷类（人参皂苷、三七皂苷以及绞股蓝皂苷）、

萜类化合物（广藿香醇与广藿香酮）以及一些中药

复方（如槐花散）等[23,35,42,48]，虽然不属于严格意义

上的益生元，但却具有类似益生元的显著作用，因

此将其称之为中药的益生元样作用。中药的益生元

与益生元样作用可以一定程度揭示复杂中药成分发

挥疗效的机制，也属于中药“三多（多成分、多靶

点与多途径）”的一个组成部分，应该是中药研究的

一个重要潜在发展方向，可以为中药防治疾病作用

机制研究提供一个可行的新窗口。 

目前涉及到中药、菌群与疾病三者关系的研究

中，大部分仅是使用中药进行干预，疾病得到一定

的减缓/治愈后，分析得到样本中肠道菌群的组成或

与菌群相关代谢通路的变化，从而得到中药、菌群

与疾病三者间存在一定相关性的结论。但这样的研

究仅是从表面揭示这三者的联系，并不能准确反映

其因果关系，即中药对肠道菌群的改变影响了疾病

的发生、发展，或是中药直接干预了疾病的发生、

发展而引起肠道菌群组成的改变。可能的研究方向

是对于疾病相关的菌群（即疾病的标记微生物）进

行指认，明确某一特定菌落在疾病过程中的作用，

通过研究中药对标记微生物的干预作用来阐述中

药、菌群与疾病的关系。许多研究都表明在某一种

疾病过程中，一些特殊的菌群发生了客观上的显著

变化（上升/降低），但仍然缺乏准确的菌群与疾病

发生、发展的机制性研究。目前，仅有少部分的肠

菌与疾病的关系得到了较为深入的阐释，如幽门螺

旋杆菌和具核梭杆菌在胃肠疾病中的作用[85-87]。因

此，通过明确特定菌群在疾病发生、发展过程中的

作用，研究中药对特定菌群的作用机制，对于揭示

中药通过肠道菌群的调节作用来发挥疗效具有重要

的意义。 

另外，由于基因、饮食、环境以及生活规律等

原因造成宿主间肠道菌群组成上的区别，可能造成

同一中药在不同个体间存在显著的疗效差别。一项

研究表明，中药人参中的有效成分人参皂苷 Rb1，

在宿主肠道菌群的作用下，会被代谢为具有抗炎、

抗癌、抗衰老等生理作用的 Compound K。但不同

个体由于肠道菌群组成的差异，将人参皂苷 Rb1 代

谢为 Compound K 的能力具有明显的区别。研究发

现，在合成 Compound K 含量高的人群中，瘤胃球

菌属、双歧杆菌属、拟杆菌属、梭菌目（Clostridiales）

以及颤杆菌属 Oscillibacter 等肠道菌群的相对丰度

显著高于 Compound K 含量低的人群；而在合成

Compound K 含量低的人群，其厚壁菌门和变形菌

门的相对丰度较高[88]。这也提示了口服中药的功效

在不同个体间的差异，可能在一定程度上归因于宿

主本身肠道中定植肠道菌群结构的差异。 

菌群与疾病之间关系的研究遵循“柯赫氏法

则”，但目前由于培养技术的原因，实际上大部分的

肠道微生物仍然无法在体外成功的进行培养，因此

在一定程度上限制了对特定菌群进行深入研究的可

能。而在体外获得成功培养的菌群，由于体外培养

并没有考虑整个肠道微环境及宿主免疫系统对菌群

生长代谢的影响，所获得的菌种在基因、代谢以及

生理作用等方面，是否和在整体肠道微环境中生长

的相一致，是一个值得思考的问题。研究显示，小

鼠 身 上 具 有 抗 癌 作 用 的 细 菌 啮 齿 粪 杆 菌

Faecalibaculum rodentium，在人体肠道中并没有被

找到，但人体肠道中的另一种细菌双形霍尔曼氏菌



 中草药 2022 年 4 月 第 53 卷 第 8 期  Chinese Traditional and Herbal Drugs 2022 April Vol. 53 No. 8 ·2535· 

   

Holdemanella biformis，却显示出与啮齿粪杆菌一致

的作用，啮齿粪杆菌与双形霍尔曼氏菌是不同物种

上功能相似的细菌[89]。这也提示，从一个物种分离

得到的菌群，转移到另一个物种身上时，可能会产

生完全不一样的作用。另外，现有的动物研究模型，

包括抗生素造模成的伪无菌动物，或无菌环境下繁

殖的无菌动物，实际上也忽视了造模条件下，动物

肠道微环境、免疫应答系统以及代谢活动等与正常

条件下宿主整个机体正常生理活动的差别。因此，

当把大量的某一种或几种微生物直接转移到模型动

物身上时，所获得的结果是否可以完全显示目标菌

群的作用，也是一个值得深入研究的问题。 

许多研究表明，在不同疾病采用中药进行干预

后，一些被认为是益生菌的菌落，如双歧杆菌属、

乳酸杆菌属和短链脂肪酸生成菌，其相对丰度都得

到显著的增加，但这类菌群具体通过哪些作用机制

进而干预多种不同疾病的进程，仍有待深入的阐述。

一方面，菌群可能通过其代谢产物对疾病进行了干

预；另一方面，每一种存在于肠道中的微生物，实

际与该环境中的其他微生物以及宿主形成一个独特

的“共生”网络，因此特定微生物数量的提高或降

低，也可能通过影响与其有共生和/或竞争关系的微

生物，改变宿主肠道微环境，进而对宿主多个生理

功能造成了深刻的影响[90]。另外，目前对与某些特

定菌种的研究，已报道的数据常出现相互矛盾的结

果，如阿克曼菌属，部分报道认为在多种疾病的过

程中阿克曼菌属是一类益生菌，对疾病（如肠道炎

症、癌症、肥胖等）的发生、发展具有抑制作用[91]；

然而另一些研究则认为，在这些疾病中，阿克曼菌

其实是一类潜在的致病菌，会促进疾病的发生、发

展，原因是其具有降解肠道黏液的作用，使肠道上皮

细胞更容易暴露在肠道潜在致病菌的环境中[92-94]。

笔者认为，可能是在不同的疾病过程以及不同的个

体间，受到整个肠道微环境以及宿主自身免疫、基

因等因素影响，同一种菌可能有多种不同的作用。

因此，对于菌群的研究，不应只单一考虑某一菌种

的变化对疾病的影响，更应整体全面考虑宿主整个

肠道微环境对宿主生理病理过程的影响。 

肠道菌群与宿主之间在长期的进化中已形成了

紧密的共生关系，并且菌群与菌群之间也存在着紧

密的联系（共生、互生或竞争）。宿主的饮食、精神

状态、运动、疾病以及基因背景等方面，均会影响

肠道菌群的组成；同样地，菌群组成的改变往往又

会影响宿主的一系列生理活动。肠道菌群与宿主健

康之间可能不是简单的菌群组成上的稳定关系，而

应该是肠道菌群在组成上的差异而在功能上的趋

同。因此，需要综合运用多组学的研究技术，如代

谢组学、蛋白组学、基因组学以及培养组学等，同

时结合新兴的类器官培养技术，全方位来探讨中药、

菌群与宿主健康三者的关系。中药、菌群与宿主健

康的关系研究，仍然需要科研工作者投入更多的精

力与智慧，来进行更深入而准确的探讨。 
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