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摘  要 

肠道微生物一直被认为是机体的“隐形器官”，在维护人类健康方面发挥着不可替代的功能。近年的研

究发现，肠道微生态与各种疾病之间存在一定的相关性，而肠道微生态与结肠息肉之间的相关性是目前

研究的热点。结肠息肉是一种常见的消化道疾病，其发病率逐年升高。它不仅会对病人的肠道功能造成

损害，而且某些息肉还会发生恶性转化，对人体健康构成极大的危害。而肠道微生物是机体多种生理活

动的关键成分，一旦其失衡，即微生态失衡，将引起一系列肠道甚至整个机体的病理生理改变。 
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Abstract 
Gut microbes have long been considered the “invisible organs” of the body and play an irreplaceable 
function in maintaining human health. Recent studies have found some correlation between intes-
tinal microecology and various diseases, and the correlation between intestinal microecology and 
colon polyps is a current research hotspot. Colonic polyps are a common digestive tract disease, and 
their incidence increases year by year. It will not only cause damage to the patient’s intestinal function, 
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but also cause some polyps to undergo malignant transformation, posing great harm to human 
health. Intestinal microbes are the key components of various physiological activities of the body. 
Once they are unbalanced, that is, the microecological imbalance, it will cause a series of pathophys-
iological changes in the intestinal tract and even the whole body. 

 
Keywords 
Gut Microbe, Colonic Polyp, Obesity 

 
 

Copyright © 2025 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. 肠道菌群的概况 

人类的身体里有数以兆计的微生物，大多数都在肠胃里，他们的数目超过了人全部的细胞。在肠道

内，这些菌群与身体的新陈代谢有着紧密的联系[1]。研究发现，肠道菌群与人体多种疾病如糖尿病、心

血管疾病、代谢性疾病、肠道炎症及肿瘤等的发生发展相关[2]。 

1.1. 肠道菌群的组成 

肠道菌群作为寄生在人体肠道中的“器官”，对机体的健康与行为起着极为重要的调控作用。代谢

产物短链脂肪酸(SCFAs)在糖尿病和肥胖等代谢性疾病中发挥重要作用[3]。通过影响三种物质的代谢，生

成各种代谢产物，如短链脂肪酸，从而影响糖尿病和肥胖等代谢性疾病的发病[4]。成年人的肠道中含有

约 330 万个基因，相当于人体基因组的 150~200 倍[5]。肠道微生物包括 3 大类微生物，包括益生菌，致

病菌和条件致病菌[6]。益生菌是肠道中的优势微生物，对维持肠道稳态具有重要作用[7]。目前被鉴定的

肠道菌群主要包括：硬壁菌、拟杆菌门、变形菌门、放线菌、疣状菌门等，且以硬壁菌和拟杆菌门为主

(>98%) [8]。肠球菌、肠杆菌等条件性病原菌通常是不会致病的。但是，当到达一定的病因时，例如：免

疫功能下降、寄生部位发生变化、菌群失调等，就会引起它的侵袭[9]。 

1.2. 肠道菌群的作用 

肠道菌群对宿主有多方面重要的作用：包括维护宿主正常组织学和解剖学结构，形成菌群屏障，抵

御外来细菌感染；为宿主提供维生素、氨基酸、脂质和碳水化合物等营养物质；直接参与内源蛋白质等

物质代谢，加快肠道蠕动，促进营养消化吸收；预防炎症及癌症发生等，如乳酸菌可激活机体细胞免疫

和体液免疫应答，尤其是细胞免疫激活及产生的细胞因子，发挥抗肿瘤作用[10]。肠道中的细菌可以分为

两类：一类是位于肠腔内的细菌，另一类是位于肠道粘膜层的细菌。粪样细菌在一定程度上能反应肠道

内的菌群结构，而不能反应肠道上皮及隐窝内的微生物[11]。已有研究表明[12]，肠道上皮细胞与肠道上

皮细胞的菌群结构有较大差别，肠道上皮细胞对肠道微生物的敏感性较高，且肠道上皮细胞的结构相对

稳定，故本项目拟从肠道粘膜及肠道微生物两个层面，来探索外源性及内源性因子对息肉发病的作用机

制。肠道微生物对机体代谢具有重要调节作用。它不但可以帮助人体吸收糖类物质，还可以帮助维持稳

定的肠道屏障功能，建立起抵抗病原体侵袭和定殖的免疫应答[13]。肠道长期持续的炎症刺激可导致肠粘

膜屏障的损伤和破坏，从而导致结肠息肉的形成。研究发现，肠道微生物及代谢物与结肠息肉的发生、

发展有密切关系，其中以腺瘤样息肉最为突出[14]。 
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2. 肠道菌群与结肠息肉的相关性 

2.1. 结肠息肉中肠道菌群的作用 

研究显示，肠道微生物与 CAP 发病密切相关。前期研究发现，肠息肉病人大便标本中拟杆菌及双歧

杆菌属(双歧杆菌)丰度与大肠息肉发病风险呈正相关，而乳杆菌及真菌会对肠道起保护作用[15]。大量研

究显示，结直肠癌患者的肠道微生态存在着显著的差异，提示结直肠癌中存在着显著的肠道菌群失调，

影响了与其相关的代谢物质的含量，进而影响了肠道的正常功能[16]。菌群紊乱主要表现为：益生菌数量

减少，病原菌增多，以及肠道微生物的多样性下降[17]。肥胖时，肠道微生态失衡，胰岛素抵抗，微炎症

等异常[18]。按主要菌群类型可将大肠划分为 3 个“肠型”[19]：肠型 1 以拟杆菌为主；肠型 2 以普氏菌

为主；肠道 3 型以厚壁菌所占的比例来划分，以瘤胃球菌为主。CAP 及 CRC 病人以类杆菌占优势的肠道

类型为主，而正常人则以普氏菌属及瘤胃球菌为主[20]。我们前期通过宏基因组关联分析发现，梭杆菌

(Fusobacterium)是 CAP 的主要致病菌，且其丰度较无病理变化的正常组织显著增高[21]。当前有关研究显

示，粪便中存在具核梭杆菌，可能是由腺瘤向癌转化的一个潜在风险因子[22]。 
近期有研究发现肠道菌群紊乱与大肠腺瘤易感性相关，但仍需进一步研究以探讨菌群与酸性磷酸酶

的关系[23]。我们前期研究发现，CAP 病人与正常人群粪便中细菌群落结构没有明显差别，而细菌群落

结构(beta 多样性)却有很大差别，主要集中于变形杆菌(Proteobacteria)，并不受病人性别的影响，主要包

括：假单胞菌科、军团菌科、嗜盐菌科、肠杆菌科、沙雷菌属、沙门菌、泛菌属、大肠埃希菌属、大肠埃

希菌属、曲霉菌属、志贺菌属等[24]。近期研究发现，肠道微生物与大肠癌发生发展密切相关[25]。肠息

肉病人与健康人比较，其肠道菌群特点存在差异[26]。通过对粪菌进行分析，研究者们发现，不同种类的

大肠息肉病人的肠道菌群存在明显差异[27]。Watson 等人在上述研究中发现，与健康体检者相比，在腺

瘤病人的肠道粘膜中，细菌 alpha 的多样性呈降低的趋势，但并无统计上的差别[28]。Peters 等的研究还

表明，增殖性和非增殖性的锯齿状瘤没有明显的区别，而进展期的结肠腺瘤的肠道微生物群落则有很大

的不同[29]。而 α多样性差异在进展期腺瘤病例中表现明显[30]。最新研究表明，肠道微生态不仅可以调

节机体的能量代谢，还可以诱导炎性介质的高表达、胰岛素抵抗，进而诱发肠道微生态失衡[31]。研究显

示，大肠息肉，特别是腺瘤样息肉，其发病与肠道微生态失衡及代谢物关系密切[32]。结肠息肉以腺瘤性

息肉为主，而结肠腺瘤性息肉(CAP)与大肠癌的发病关系密切，被视为癌前病变[33]。息肉越多、越大，

越有可能发生癌症。随着绒毛数量的增加，息肉的癌变几率也会越来越高，主要有管状腺瘤、绒毛管状

腺瘤和绒毛状腺瘤[34]。结直肠腺瘤患者常伴有肠道微生态紊乱，我们前期研究发现，结直肠腺瘤中克雷

伯杆菌属、梭杆菌属丰度高于正常人，而乳杆菌、双歧杆菌含量却明显下降[35]。 

2.2. 结肠息肉患者肠道菌群特点 

研究发现，结直肠癌病人的肠道微生物群落结构与正常人群存在显著差异，且结肠癌病人之间也存

在显著差异。不同部位和病理类型的大肠息肉病人肠道微生物的丰度和多样性存在差异[36]。特异性菌群

数量的改变可以作为一种新的生物学标记，用于筛选包括 ACP、CRC、IBD、肠易激综合症等消化道疾

病[37]。目前的理论研究表明，结直肠癌的发生与发展是无法避免的，对其进行积极的治疗是防止结直肠

癌发生的一个重要措施[38]。研究表明，结直肠癌及癌前病变病人的肠道微生物群落结构出现了变化，双

歧杆菌属、乳杆菌数量下降，肠球菌、肠杆菌和酵母菌增多[39]，在肠道菌群失调的情况下，会发生条件

性病原的作用，因为肠道的黏液通透性增加，导致了细菌的移动，免疫系统被激活，从而使炎症细胞释

放出了大量的炎症因子，并与细菌的毒性代谢物共同组成了一个肠道炎性微环境[40]。目前研究发现，肠

道微生物代谢物(SCFAs，包括丁酸、丙酸、甲酸、乙酸、戊酸等)的变化也与结肠息肉的发生有关[41]。
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丁酸盐(Butyrate)作为被研究最为广泛的短链脂肪酸之一，有着诸多重要功效。它能够减少肠道上皮细胞

的 DNA 氧化损伤，引导那些遭受 DNA 损伤的细胞走向分化凋亡，还能抑制肿瘤细胞的生长与增殖，降

低具有促癌作用酶的活性。凭借这些作用，丁酸盐得以保护肠壁，抑制肠道炎性反应，对预防和对抗如

CRC (结直肠癌)等疾病发挥着积极作用[42]。我们前期研究发现，肠道微生态失调可导致 SCFAs 生成减

少，抑制炎症反应，进而导致结直肠息肉乃至大肠癌的发生发展[43]。丁酸可通过抑制 NF-κB，来减少前

炎症因子如白介素-6、12 等的表达，从而影响炎症反应。也可以通过调节肠上皮细胞间紧密连接的基因

来保持肠粘膜通透性[44]。我们前期研究发现，醋酸能与肠上皮细胞表面 GPR43 结合，引起 Ca2+升高，

进而介导 K+依赖的胞膜超极化，活化 NLRP3 炎症小体，进而活化半胱氨酸蛋白酶-1，促进白介素-18 的

分泌，保护肠上皮结构完整[45]。文献报道 SCFAs 也能调控结肠粘膜上皮细胞的增殖与分化，上调黏液

蛋白 2 的表达，调控免疫及氧化应激，对大肠上皮起到保护作用[46]。SCFAs 水平下降可能与肠道微生

态不良相关，提示 SCFAs 可通过其代谢物作用于机体，进而促进结肠息肉乃至结肠癌的发生[47]。 

3. 结语 

研究肠道微生态与息肉发生发展的相关性，将为进一步揭示其致病机理提供新思路。从目前的研究

结果来看，在息肉的发生发展过程中，肠道微生态的失调，无论是在种类，还是数量上的变化，都与息

肉的发生发展有着密切的关系。这些微生物的改变，不仅是对肠道微生物的局部调节，还可能通过免疫

调节、代谢物的变化，影响肠上皮细胞的增殖和分化，从而促进了息肉的发生。结直肠息肉与肠道菌群

的相关性研究显示，结直肠息肉的肠道菌群结构与结直肠息肉发病机制存在较大差异，而肠道菌群在结

肠息肉发病机制中发挥着重要作用。通过对肠道菌群的检测，可以作为一种生物标志物，监测宿主的健

康状况，预测和评估宿主的疾病风险，指导临床治疗。微生物制剂对预防和治疗结直肠息肉的效果已经

获得了一定的证实，但其确切的机理、长期使用益生菌对结直肠癌的预防和治疗效果如何、益生元制剂

的安全性如何均需深入研究。 
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