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摘  要 

慢性肾脏疾病(chronic kidney disease, CKD)近年来的发病率逐年升高，严重威胁着人类的健康和生命。

其包括由各种因素引起的原发性、继发性肾脏疾病。肥胖、糖尿病、高血压、肾小球肾炎都可导致CKD，

CKD已经成为全球性公共健康问题，其患病率和病死率高。本文针对肠道菌群对慢性肾脏病的影响进行

综述，肠道菌群失调与CKD的发生关系密切，可为以肠道菌群为靶点的预防和治疗相关疾病提供强有力

的理论基础。 
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Abstract 
The incidence of chronic kidney disease (CKD) is increasing year by year in recent years, which 
threatens human health and life seriously. CKD includes primary and secondary renal diseases 
caused by various factors. Obesity, diabetes, high blood pressure, and glomerulonephritis can all 
lead to CKD, which has become a global public health problem with high morbidity and mortality. 
This article reviews the influence of Intestinal microflora on chronic kidney disease. The imbal-
ance of intestinal microflora is closely related to CKD, which provides a strong theoretical basis for 
the prevention and treatment of diseases related to intestinal microflora. 

 
Keywords 
Gut Flora, Chronic Kidney Disease, Dysbacteriosis, Diseases of the Body 

 
 

Copyright © 2021 by author(s) and Hans Publishers Inc. 
This work is licensed under the Creative Commons Attribution International License (CC BY 4.0). 
http://creativecommons.org/licenses/by/4.0/ 

  
 

1. 引言 

肠道微生物是指动物肠道中存在的数量庞大的微生物群，这群微生物寄生于动物的肠道生活，并且

帮助寄主完成多种生理生化功能。正常的人体内存在多种微生物群，尤其在肠道中，这些微生物群(即肠

道菌群)不仅数量庞大，而且种类繁多。人体肠道为微生物提供了良好的栖息环境，成人肠道内的微生物

群数量高达 10~14 个；重量达到 1.2 千克，接近人体肝脏的重量；其包含的基因数目约是人体自身的 150
倍[1]。作为人体最庞大、最复杂的微生态系统，这些微生物群和人体之间存在着某种“互动”，在维持

正常免疫防御功能中发挥着极其重要的作用。诺贝尔生理学奖获得者 Joshua Lederberg 曾指出，人体与人

体共生微生物构成了超级生物体(superorganism) [2]。 

2. 肠道菌群与机体疾病 

在正常情况下，肠道微生物菌群与机体内外环境维持着动态的平衡。但是当动态的平衡被打乱，就

会引起生理功能、代谢功能的改变，将引起机体疾病，如：肠道、大脑、肝脏、肾脏等。临床上的疾病

表现主要有炎症性肠病(inflammatory bowel disease, IBD)、慢性炎症脂代谢异常、糖尿病、过敏性疾病、

心血管疾病、肿瘤、肥胖等。 

益生菌调节肠道菌群 

益生菌(Probiotics)是一类对宿主有益的活性微生物，是定植于人体肠道、生殖系统内，能产生对宿

主有益的功效从而改善宿主的微生态平衡，并发挥对肠道有益作用的活性有益微生物的总称。主要有：

乳酸菌、酪酸梭菌、双歧杆菌、放线菌、嗜酸乳杆菌、酵母菌等。正常肠道中的益生菌能促进肠黏膜上

皮细胞的更新、促进淋巴样组织的成熟来维持促炎因子和抗炎因子的平衡，从而起到保护肠道的功能。

目前益生菌可以制成微生态试剂，应用于生物工程、工农业、食品安全以及肠道多种疾病的治疗[3]。有

研究表明，在慢性肾脏病(CKD)中，适当的补充嗜嗜热链球菌、酸乳酸菌、长双歧杆菌等益生菌，CKD
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患者血液中尿素水平明显降低[4]。用双歧杆菌治疗缺血/再灌注小鼠，发现血液中内毒素水平降低、促炎

症因子分泌减少，SCFAs 水平明显增高[5]。 

3. 肠道菌群与慢性肾脏病的关系 

3.1. 慢性肾脏病 

慢性肾脏疾病(chronic kidney disease, CKD)是一个全球性的医学问题，近年来 CKD 的发病率逐年升

高，严重威胁着人类的健康和生命。慢性肾脏病(chronic kidney disease; CKD)指经肾活检或检测肾损伤标

志物证实的肾脏损伤或肾小球滤过率持续<60 mL/(min∙1.73m2) ≥3 个月[6]，它包括由各种因素引起的原发

性、继发性肾脏疾病。肥胖、糖尿病、高血压、肾小球肾炎都可导致 CKD，CKD 已经成为全球性公共

健康问题，其患病率和病死率高。全球发病率为 8%~16%，在我国的发病率约为 10.8% [7]。 
早期发现、早期诊断能够有效地提高该病的治疗效果，从而减轻个人和社会的负担。因此，对 CKD

的深入研究，有助于阐明 CKD 发病机制，有助于早期诊断和提高疗效，也有助于寻找新药的作用靶点。

引起慢性肾脏病的疾病包括各种原发的、继发的肾小球肾炎、肾小管损伤和肾血管的病变等。根据 GFR
可以将慢性肾脏病分为 5 期，早期发现和早期干预可以显著的降低 CKD 患者的并发症，明显的提高生存

率，对于 CKD 的治疗，包括原发病的治疗，各种危险因素的处理以及延缓慢性肾功能不全的进展，当

CKD 患者进展至 5 期时，应及时进行肾脏替代治疗。 

3.2. CKD 患者肠道菌群变化 

CKD 患者肠道菌群与机体内环境的动态平衡被打破，肠道菌群的数量和比例都发生了变化。研究发

现尿毒症患者透析组和非透析组粪便中长双歧杆菌和嗜酸乳杆菌水平均明显降低，而大肠杆菌和粪肠球

菌水平均明显升高，其中嗜酸乳杆菌水平降低及粪肠球菌水平升高均可能加重尿毒症患者的微炎性反应

[8]。 
透析尿毒症患者王尊松等[8]对 60 例非透析尿毒症患者、60 例透析尿毒症患者及 30 例健康志愿者的

粪便进行分析，发现透析尿毒症和非透析尿毒症患者粪便中长双歧杆菌、嗜酸乳杆菌水平明显降低，粪

肠球菌、大肠埃希菌水平明显升高。 

3.3. 肠道菌群对慢性肾脏病的影响 

研究发现，服用长双歧杆菌可以显著降低透析前的血清同型半胱氨酸、三酰甘油和硫酸吲哚浓度，

从而改善患者症状，降低尿毒症相关并发症[9]。肠道菌群参与了许多尿毒症毒素的产生，如硫酸吲哚和

P-甲酚，而 P-甲酚与透析患者的死亡率密切相关[10]，硫酸吲哚酚可以加速慢性肾脏病的进展[11]。大肠

杆菌分解色氨酸产生吲哚，吸收入血后在肝脏合成硫酸吲哚酚，硫酸吲哚酚是促进慢性肾脏病进展的重

要物质。双歧杆菌不能激活色氨酸酶，不产生吲哚，因此口服双歧杆菌可以降低血清中硫酸吲哚酚浓度，

减少尿毒症毒素的产生，从而延缓慢性肾脏病进展[9]。 
肠道微生物菌群在肠道内能够发酵色氨酸而产生吲哚乙酸盐和吲哚，吲哚在肝脏中代谢并产生硫酸

吲哚酚(indoxyl sulfate, IS)。研究者指出，IS 具有肾毒性，能够通过激活氧簇-NF-KB-p53 通路加速近端小

管细胞老化和 CKD 进程。血清 IS 水平可以预测 CKD 患者的 CVD (cardiovascular diseases, C)风险[12] [13] 
[14] [15]。 

3.4. CKD 患者引起肠道菌群失调的原因 

CKD 患者引起肠道菌群失调的目前尚不明确，可能的原因包括有： 
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3.4.1. 膳食 
CKD 患者因为要控制钾离子的摄入，不能食用过多的新鲜水果和蔬菜，必将导致果糖和纤维素量的

减少，以及与蛋白质的比例失调，肠道菌群中肠杆菌属细菌量将增加[16]。 

3.4.2. 结肠炎症 
CKD 患者一般都有体液和尿素的滞留，含氮物质在肠腔内长时间留存，引起结肠炎，从而导致肠道

菌群发生改变[17]。 

3.4.3. 药物影响 
CKD 患者长期服用磷酸盐结合剂、铁剂，以及治疗过程中使用的抗生素等药物都会对肠道菌群产生

影响[18]。CKD 患者肠道菌群失调可引起局部或者全身性的炎症反应、尿毒症毒素的增加，从而将加快 
CKD 进展[16] [19]。 

4. 研究与展望 

肠道菌群十分庞大，组成及结构复杂，且不同人群中肠道菌群的组成和菌株种类存在差异，肠道菌

群失调与 CKD 的发生关系密切相关，但如何能有效地调控肠道菌群，减少或延缓疾病的发生，特别是减

少 CKD 的产生，仍需进行大量的研究。随着人类微生物组研究和高通量基因组测序技术的应用，我们对

肠道菌群的研究将越来越深入，进而为以肠道菌群为靶点的预防和治疗相关疾病提供强有力的理论基础。 
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