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摘  要 

缺血性心脏病作为心力衰竭的主要病因，具有患病人数多，再入院率和死亡率高的特点。近期研究发现，

肠道菌群在心血管发病因素中发挥着重要的作用，肠道菌群失调时，肠道屏障功能发生障碍、肠道内有

害菌如肠杆菌门、志贺氏菌和变形菌数量增加，厚壁菌门和乳酸杆菌门丰度减少，肠道内脂多糖、肿瘤

坏死因子、干扰素γ增加，短链脂肪酸、白介素-10减少，加剧了全身炎症状态，可提高缺血性心肌病的

发病率。因此重视肠道菌群在缺血性心肌病中的作用，通过及时调节肠道菌群，在心衰前期减少危险因

素或在患心衰后防止病变加重，提高生活质量，这与中医“治未病”中未病先防，已病防传思想不谋而

合，本文将从“治未病”角度探讨重视肠道菌群对缺血性心肌病的价值。 
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Abstract 
As the main cause of heart failure, ischemic heart disease is characterized by a large number of pa-
tients, high readmission rates and high mortality. Recent studies have found that intestinal flora 
plays an important role in cardiovascular pathogenesis. When intestinal flora is disturbed, intestinal 
barrier function is impaired, the number of intestinal harmful bacteria such as Enterobacteria, Shi-
gella and Proteobacteria increases, the abundance of firmicutes and Lactobacilli decreases, and in-
testinal lipopolysaccharides, tumor necrosis factor and interferon γ increase. The decrease of short-
chain fatty acids and interleukin-10 can aggravate the systemic inflammatory state and increase the 
incidence of ischemic cardiomyopathy. Therefore, to pay attention to the role of intestinal flora in 
ischemic cardiomyopathy, through timely regulation of intestinal flora, reduce risk factors in the 
early stage of heart failure or prevent disease aggravation after heart failure, and improve the qual-
ity of life, which coincides with the idea of preventing disease before disease and preventing disease 
after disease in traditional Chinese medicine. This paper will discuss the value of paying attention 
to intestinal flora in ischemic cardiomyopathy from the perspective of “treating disease without 
disease”. 
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1. 引言 

缺血性心脏病作为全球心力衰竭最主要的病因(38.1%) [1] [2]，其危害和对个人、社会的负担不容小

觑。有调查发现，2017 年缺血性心脏病影响全球约 1.26 亿人(每 10 万人中有 1655 人)，估计占世界人口

的 1.72%；约有 900 万人死于缺血性心脏病[3]。同时《中国心血管健康与疾病报告 2022》指出 2016 年中

国大约有 170 万人死于缺血性心脏病，2020 年在 15~50 岁的人群中，缺血性心脏病占据中国心血管病过

早死亡率负担的 50%~60% [4]。缺血性心肌病作为缺血性心脏病的主要临床表型，其死亡率和再入院率

取决于梗死面积和心肌缺血面积[5]，且其主要的危险因素包括年龄(随着年龄增加，动脉粥样硬化的风险

增加[6])、性别(男性缺血性心肌病发病率高于女性，但女性在绝经后雌激素下降导致发病率增加[7])、高

血压(持续高血压可引起血管内皮损伤，导致炎症状态，同时引起脂代谢紊乱，继而出现不同程度的斑块

形成与增厚[8])、高血脂(低密度脂蛋白胆固醇作为动脉粥样硬化的独立危险因素，其升高与缺血性心肌

病发病率呈正相关[9])、糖尿病(2 型糖尿病的发病基础是胰岛素抵抗和胰岛功能不足，而胰岛素抵抗可引

起冠状动脉粥样硬化[9])、肥胖(肥胖可通过影响脂质代谢、增加胰岛素抵抗、促进炎症、破坏内皮功能等

促进动脉斑块的产生[10])等。除年龄、性别是不可控的危险因素，其他均可通过早发现，早治疗来阻断

缺血性心肌病的发生[11]。 
肠道菌群在肠道内与宿主保持着共生关系维持人体健康状态[12]。正常情况下，厚壁菌门和拟杆菌门

是主要优势菌群，占总数的 90%以上[13]。近期研究表明，肠道菌群参与了心血管疾病的发展，尤其与心
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衰联系密切。当肠道菌群失调时，有益菌如厚壁菌门、乳酸杆菌、粪杆菌、毛螺菌水平减少，致病菌如大

肠埃希菌、肠球菌、艰难梭菌、噬黏菌、大肠杆菌等水平增加，参与肠道屏障功能障碍和免疫反应，增加

促炎因子加速心衰进展[14]。 
中医“治未病”思想首见于《黄帝内经》。《素问·四气调神大论》载有：“是故圣人不治已病治未

病，不治已乱治未乱，此之谓也。夫病已成而后药之，譬犹渴而穿井，斗而铸锥，不亦晚乎？”。祖国医

学对其做了高度概括：① 未病先防：疾病发生前，人为采取一定手段预防疾病发生[15]。② 已病防传：

疾病发生后，能预测疾病的发展方向，采取各种方法阻止疾病不良发展[16]。③ 愈后防复：症状和体征

好转后，此时机体处于邪气未尽，正气不足的状态，需重视防护和调理，防止疾病复发[17]。其体现了延

长生命时限和提高生命质量的思想。 
心衰病程分为 A、B、C、D 四个阶段，其发展阶段与中医治未病思想不谋而合：未病先防思想对应

A 阶段，针对发生心衰的高危群体，已病防传思想贯穿于心衰 B、C、D 阶段。如在患缺血性心肌病前，

能够重视肠道菌群在该病进程中发挥的重要作用，关注并调节肠道菌群，起到未病先防的效果，也许可

以减少心衰的发生；或在发展为缺血性心肌病后，积极调节肠道菌群，遏制疾病不良发展，可减少此病

复发，提高心衰患者的生存质量，延长生命周期，减轻经济负担。本文着重从未病先防和已病防传两个

方面论述肠道菌群对缺血性心肌病防治的意义。 

2. A 阶段——未病先防 

肠道菌群与缺血性心肌病主要危险因素的相关性 

A 阶段群体主要是高血压、冠心病、糖尿病、肥胖等患者，具备心衰的危险因素，但未发展到心衰

阶段，可通过降压、调斑降脂、降糖、控制体重等预防心衰发生。《素问·生气通天论》载有“味过于

甘，心气喘满”，顾松园《医镜》亦认为：“气逆喘满，肥贵人之膏粱之病”，很大程度说明了饮食不节

或生活方式偏差易导致机体代谢紊乱，引起高血压、高脂血症和糖尿病等疾病，最终导致缺血性心肌病。 
心血管疾病的发生主要受遗传和环境两方面影响，目前已知的环境因素主要是高脂饮食。肠道菌群

作为食物过滤器，在消化食物和吸收营养物质方面发挥着重要作用[18]。赵嘉等人通过研究发现，高脂饲

料喂养的大鼠与正常饲料喂养的大鼠相比，肠道内厚壁菌门、念珠菌门数量显著下降，疣微菌门、变形

菌门、放线菌门数量显著升高[19]。此外，肠道菌群还可通过代谢磷脂酰胆碱增加动脉粥样硬化斑块形成

机率[20]。许多报告称，高血压患者患心衰的风险会大大增加。Yang 等人发现，在高血压患者队列中，

肠道微生物的丰度、多样性和均匀性均降低，F/B 比值增加，乙酸和丁酸的细菌数量减少。糖尿病患者心

衰发病率比非糖尿病患者高 60%~70% [21]。在考虑与糖尿病相关的其他合并症后，它仍可导致缺血性心

肌病的发生风险增加 30%~42% [22]。当饮食摄入过多，营养过剩时，可导致肠道内有益菌减少，致病菌

增加，肠道稳态发生破坏。糖尿病患者肠道菌群中双歧杆菌、梭状芽胞杆菌和厚壁菌门的数量显著减少，

拟杆菌和 β-变形杆菌的数量显著增加[23]。有学者发现，当肠道内双歧杆菌、梭状芽孢杆菌等有益菌减少

时，可影响机体对血糖和能量的吸收，同时促进脂肪的合成和储存，增加糖尿病的发生[24]。 
《丹溪心法·不治已病治未病》言“与其救疗于有疾之后，不若摄养于无疾之先。盖疾成而后药者，

徒劳而已，是故已病而不治，所以为医家之法；未病而先治，所以明摄生之理。夫如是则思患而预防之

者，何患之有哉？此圣人不治已病治未病之意也”。中医认为在疾病未成之时结合未病先防理念，通过

调神养心、劳逸结合、合理膳食、药食养生等方法保持形神一体，可积极控制心血管疾病的发生。唐代

孙思邈认为“心劳病者，补脾气以益之，脾王则感于心矣”，现代国医大师邓铁涛认为心衰的发生与五

脏有密切的关系，但与脾关系最为密切[25]，脾胃为后天之本，饮食不节，则可导致脾胃运化不足，饮食

积滞，内生湿热，气血生化无源，气血运行不畅，脏腑失养则变生他病，如肥胖、高血脂、糖尿病等疾病
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[26]。脾胃运化水谷精微，为人体提供生命活动所需的营养物质，这与肠道菌群参与并调节人体的新陈代

谢、食物消化、免疫保护等各项生理功能相符合。研究发现，脾虚会影响肠道菌群的分布及种类，使肠

道菌群的种类减少，肠道益生菌数量下降，从而破坏肠道微生态的平衡[27]。蔡光泽等人发现，通过给大

鼠喂养苦荞可提高大鼠菌群微生物多样性，改变厚壁菌门、拟杆菌门的丰度，控制大鼠的肥胖程度和血

压[28]。所以调节肠道菌群并维持肠道稳态，对于控制上述疾病的发生，预防缺血性心肌病发生具有重要

意义。 

3. B、C、D 阶段——已病防传 

在发展为 B、C、D 阶段后，患者已发生了心脏结构和(或)功能的改变，严重的出现心衰症状和体征。

即使经过积极规范的内科治疗，仍需在日常生活中进行防护干预，防止复发。《医林改错》指出：“元气

既虚，必不能达于血管，血管无气必停留而瘀”，张仲景指出“血不利则为水”。如不能在心衰前期很好

的控制心血管危险因素任其发展，则会加速心脏冠状动脉斑块形成和心肌损伤，导致心脏长期代偿后发

展为缺血性心肌病。 
研究发现，肠道内的多种菌群可以共同提供一个表征缺血性心肌病发展的信息库，其菌群变化与缺

血性心肌病关系密切[29]。缺血性心肌病患者肠道菌群丰度较正常人的肠道菌群丰度明显下降，病原菌数

量随病情进展明显增加，例如弯曲杆菌、志贺氏菌、沙门氏菌、小肠结肠炎耶尔森菌和念珠菌等[30]。
Luedde 等人研究发现，缺血性心肌病患者肠道中红蝽菌科，丹毒杆菌科和疣微菌科显著减少[31]。同时

另有研究发现在缺血性心肌病患者中厚壁菌门和乳酸杆菌门丰度减少[32]。缺血性心肌病时心排血量减

少，导致低灌注和胃肠淤血，因此，肠道菌群的组成、肠道功能、形态和 HP 均会发生变化，其内细菌易

位和内毒素升高则引发全身炎症反应，持续的炎症状态促进心肌细胞损伤和心肌功能下降，导致心室重

构，进一步加剧心衰的发生，两者的联系主要依靠肠道屏障功能障碍和免疫反应[33]。下面将简述肠道菌

群与缺血性心肌病之间的联系机制。 

3.1. 肠道屏障功能障碍引起炎症 

关于肠道屏障功能障碍与缺血性心肌病之间的发病机制，“漏肠”占主要地位。肠道屏障作为肠道

细菌、病毒等有害物质与血液循环的中间体，其完整性对人体健康至关重要。肠道通透性作为衡量肠屏

障完整性的指标，如其通透性缓慢增加，导致大分子物质通过细胞旁运输进入体循环，引发炎症，则称

为“漏肠”。肠道屏障功能障碍很大程度上是黏液层厚度减少和上皮层通透性增加导致的结果[34]。 
粘液层厚度减少：作为肠道屏障的第一道防线，主要由杯状细胞分泌的粘液蛋白组成[35]，其粘液厚

度深受肠道内炎症及病原微生物影响。① 炎症：当肠道内致病菌增加或存在炎症时，肠道的第一反应是

增加杯状细胞和粘液的分泌，以期赶走病原微生物，但分泌太多的粘液则会导致杯状细胞减少，进而导

致粘液合成和分泌减少，粘液层变薄，对病原体的清洁和隔离能力减弱，反过来导致或加剧炎症。② 病
原微生物：有研究发现一些病原微生物如霍乱弧菌、大肠杆菌等可产生降解粘蛋白的蛋白酶，同时减少

杯状细胞的表达，使粘液厚度减少，通透性增加[36]。 
上皮层通透性增加：上皮屏障的完整性由紧密连接蛋白和黏附连接蛋白组成的顶端连接复合体组成，

其中紧密连接蛋白在维护屏障完整性中起主要作用[37]。紧密连接蛋白受多种因素影响：包括细胞凋亡、

炎症因子等。① 细胞凋亡：心功能障碍时，心输出量减少和体循环再分配，可引起肠道灌注减少、粘膜

呈缺血、缺氧状态，细胞内 Ca2+浓度增加，胃肠蠕动减少，细菌粘附聚集并进入体循环，引起细胞凋亡，

降低紧密连接蛋白的表达，导致肠道通透性增加[38]。② 炎症因子：研究发现，干扰素 γ 可诱导紧密连

接蛋白的降解[37]，并调节肌动蛋白、肌球蛋白与紧密连接蛋白细胞骨架之间的相互作用，破环细胞间的
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紧密连接，增加上皮通透性[35]。肿瘤坏死因子可增加肌球蛋白轻链激酶，诱导肌动球蛋白环收缩，改变

紧密连接的致密度，导致细胞旁通透性增加，病原微生物进入血液循环，导致全身低度炎症状态[39]。 

3.2. 免疫反应异常导致炎症 

近年来，以炎症因子升高为标志的肠粘膜免疫机制在缺血性心肌病的发生发展中占有重要作用。在

此过程中，免疫系统中的巨噬细胞、树突状细胞、中性粒细胞、T 细胞、B 细胞发挥了重要作用[40]。研

究发现患缺血性心肌病后巨噬细胞可通过淋巴循环将抗原提呈给 CD4 + T 细胞，增强辅助性 T 细胞的表

达，继而产生白介素-17 和肿瘤坏死因子，导致炎症反应，膳食盐是巨噬细胞激活的重要因素[41]。部分

研究表明当炎症持续存在时树突状细胞数量减少，随之树突状细胞 2 型的分化下降，降低了肠上皮中视

黄醇脱氢酶的表达及成熟的调节性 T 细胞生成，继而加剧炎症状态。此外当感染存在时中性粒细胞通过

吞噬和脱颗粒攻击细菌细胞对抗感染的能力下降，反过来导致肠道菌群紊乱[42]。另外当短链脂肪酸中的

丁酸盐减少时，T 细胞通过转录因子 Toxp3 增加辅助性 T 细胞(Th1、Th2)生成的表达下降，抑制肠道炎

症的能力减弱[43]。当醋酸盐和丙酸盐减少时，T 细胞无法通过激活胶质细胞 43 促进辅助性 T 细胞分化，

释放白介素-10 和转化生长因子-β防止炎症[44]。研究表明高饱和脂肪饮食可增加变形菌的数量，减少辅

助性 T 细胞 1 分化和产生 IgA 的 B 细胞形成，导致炎症形成。最后当炎症存在时 B 细胞可通过 Toll 样
受体信号途径增加 B 细胞受体的表达分化 B2 细胞，B2 细胞分泌 IgG 和 IgE 抗体增加动脉粥样疾病的形

成风险[45]。心衰时，菌群中短链脂肪酸减少，B 细胞数量减少，分化浆细胞能力下降，少量浆细胞不能

在辅助性 T 细胞影响下，释放足够的白介素-10 控制炎症。当心衰时免疫系统紊乱，导致炎症状态，进一

步加剧缺血性心衰的进展[40]。 
当患缺血性心肌病时，需了解疾病的发展趋势和受累脏腑，在控制疾病的基础上，先安未受邪之

地。例如有研究表明，心衰在 A 阶段发展至 B 阶段时容易化为肝脾不调证[46]。祖国医学认为在此阶

段心之形气已伤，伤于形者，瘀阻心脉而导致心脏结构或者功能异常，病机以气虚血瘀为主，治当益气

活血化瘀。治血先治气，活血先行气，肝主藏血、主疏泄，肝的疏泄功能失常也影响着机体内的水液代

谢，若肝气疏泄调达则三焦疏利，水道通达，助脾运化水湿，促进水液代谢。在治疗缺血性心肌病时，

除需补益心脾气血之外，还需重视柔肝血，疏泄肝气。如《丹溪心法卷二·痰十三》云：“气顺则一身

之津液也随气而顺矣[47]”。现代医学认为肝脏作为人体的物质代谢中枢，线粒体对糖类、脂肪、氨基

酸三大营养物质的合成代谢、分解、代谢均是在肝脏内完成的[48]。在解剖上，肝脏与肠道之间通过门

静脉系统相互连接，肝脏的正常生理功能与肠道微生态的平衡关系密切。缺血性心肌病发生时，肠道

内的有害菌群和内毒素、炎症因子等致病微生物可通过破坏的肠道屏障进入血循环，通过肠肝循环损

害肝脏，反之，受损的肝脏会进一步影响肠道屏障的完整性，诱发并加重肠道菌群失调，形成恶性循

环，加重心衰病情[49]。所以，需要早期树立已病防传意识。同时，心衰作为一个再入院率和死亡率均

高的疾病，在药物治疗的基础上，调节肠道菌群可延缓该病的病程。研究发现，长期地中海饮食可增加

厚壁菌门和拟杆菌门中的某些细菌，促进丁酸盐生成[50]。接受益生菌治疗的患者，乳酸菌和拟副杆菌

属显著增加，促炎细胞因子减少，抗炎细胞因子增加，可缓解炎症状态[51]。所以在发生缺血性心肌病

时，从“治未病”的角度，通过调节肠道菌群来控制病情的进展，延缓病程，为患者最大程度的争取生

存时间具有重要意义。 
综上所述，缺血性心肌病作为一个病程不可逆的疾病，其发生发展与肠道菌群有千丝万缕的联系，

树立中医“治未病”意识，重视调节肠道菌群在此病中发挥的作用，并将调节肠道菌群落实到缺血性心

肌病的全过程，贯彻“防治并重”的理念才能有效的控制此病的发病率，减少患病后病人的再入院率，

提高病人的生存质量，延长病人的生存时间，减轻患者的经济负担。 
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