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摘  要 

肠道微生物改变与慢性肾脏病的关系密切，尤其是终末期肾脏病腹膜透析患者。本文探讨了肠道微生物

群落的组成和功能变化与腹膜透析患者的关系，包括对腹膜透析腹膜炎、炎症反应、技术失败、营养状

态等方面的影响。同时，也介绍了调节肠道微生物以改善腹膜透析患者预后的潜在策略。 
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Abstract 
Alterations in gut microbiota are closely related to chronic kidney disease, especially in patients 
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with end-stage renal disease undergoing peritoneal dialysis. This article explores the relationship 
between the composition and functional changes of gut microbial communities and patients under-
going peritoneal dialysis, including their impact on peritoneal dialysis-associated peritonitis, in-
flammatory responses, technical failure, nutritional status, and other aspects. Additionally, it intro-
duces potential strategies for modulating gut microbiota to improve the prognosis of peritoneal di-
alysis patients. 
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1. 引言 

人体肠道内存在着超 100 万亿微生物群体，它们对宿主的营养状态、代谢过程、生理机能及免疫功

能产生深远影响[1]。此微生物群落涵盖细菌、真菌、古菌、原生生物及病毒，其中细菌占据主导地位。 
慢性肾脏疾病(CKD)已成为全球范围内威胁人类健康的重大慢性疾病之一，其发病率逐年上升，已成

为全球范围内日益严重的公共卫生问题，尤其在中国，约占全球患者总数的近五分之一。CKD 人群常伴

有肠道微生物改变。多项研究揭示[2]-[4]相较于健康个体，CKD 患者代谢废物在体内积累，改变了肠道

细菌的生长条件，使肠道菌群在数量、结构、分布上均呈现显著变化，具体表现为致病菌数量增加及肠

道代谢产物积累，其特征是细菌过度生长、蛋白水解/糖化发酵增加、肠上皮破坏和细菌移位、肠道失调

与较高的尿毒症毒素产生和炎症有关，以及短链脂肪酸产量的减少。而肠道微生物的这些改变也在一定

程度上影响着 CKD 病情的进展，并可能诱发其他健康问题。 
当 CKD 恶化至终末期肾脏病(ESRD)阶段，腹膜透析作为重要的肾脏替代方式涉及长期的腹膜导管

使用以及持续灌入富含微生物所需营养素的透析液，这些治疗措施均可能对人类肠道菌群的构成及其功

能产生额外的干扰进而对腹膜透析患者产生多方面的影响。本文就肠道微生物与腹膜透析患者腹膜透析

腹膜炎、技术失败、营养状态、认知障碍等方面作一论述。 

2. 肠道微生物的临床关联 

2.1. 肠道微生物与腹膜透析相关腹膜炎(PDRP) 

PDRP 是腹膜透析治疗中的主要并发症之一，也是导致治疗失败的关键因素，它显著影响了腹膜透析

的疗效，并限制了腹膜透析技术的进一步发展。 
腹膜透析在腹膜导管及含有微生物营养素的透析液频繁的日常交换和压力变化等因素作用下可能改

变肠道菌群组成，降低肠道微生物的多样性，引起感染，导致 PDRP [4]。 
ESRD 患者的腹膜并非没有微生物存在而是携带特定的微生物组，而接受腹膜透析治疗的患者表现

出较低的物种丰富度，ESRD 患者的腹膜组织含有以变形菌门和厚壁菌门为主的独特、低丰度微生物组，

其中假单胞菌科和普雷沃氏菌科占主导地位[5]。所有这些门都可在 ESRD 患者的肠道菌群中发现，这可

能与在这些患者中观察到的微生物肠道易位增加有关[3]，也是内源性感染的重要途径，会加重腹膜透析
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患者的炎症甚以及 PDRP 的发生。腹膜微生物组的调节，也许可成为该患者群体的未来治疗靶点。 
腹膜透析患者肠道菌群紊乱与 PDRP 的发生风险密切相关。乳杆菌、双歧杆菌是肠道生理性细菌，

能够影响肠道黏膜功能，能维持肠道黏膜屏障的完整性，避免 PDRP 的发生，而幽门螺杆菌、大肠埃希

菌、链球菌是肠道内重要的条件致病菌，当肠道微生态被破坏时，这些致病菌过度生长，进而发生易位，

造成感染，引发 PDRP [6]。肠道菌群紊乱还可通过降低短链脂肪酸的水平和机体抗炎能力，增加了 PDRP
的易感性。肠道生态失调也在肠道屏障的通透性中发挥作用，增加了病原体的传播，肠道细菌或细菌来

源的毒素转移到腹膜腔，称为“共足生态位”，与腹膜炎的发生有关[7] [8]。 
一些肠道菌群指标可以提示 PDRP 的发生情况，而且能为患者的预后监测提供临床依据。Szeto 等[9]

认为肠道为 PDRP 发生的主要感染源。Barraclough 等[10]发现大肠埃希菌是 PDRP 的主要致病菌之一。

Edey 等[11]发现肠球菌的高水平可引发更为严重的 PDRP。Zhou 等[12]发现大肠埃希菌腹膜炎患者厚壁

菌门与拟杆菌门的下降比例，这可能是大肠埃希菌腹膜炎的潜在生物标志物。 
何阶德等[13]研究发现，在门水平上，与对照组相比，PDRP 患者表现出更高的厚壁菌门丰度，以及

更低的变形菌门、疣微菌门、脱铁杆菌门、弯曲杆菌门、放线菌门丰度。在属水平上，PDRP 患者有害菌

群丰度增加，如优杆菌、罗氏菌、阿布塞菌菌、毛螺菌，其中毛螺菌丰度的增加与促炎性细胞因子(如肿

瘤坏死因子 a、白介素 1β和白介素 6 的水平正相关。有益菌群丰度降低，如阿克曼氏菌、普雷沃氏菌、

萨特氏菌丰度。阿克曼氏菌常黏附在回肠末端肠黏膜上[14]，可以维持肠黏膜的完整性，在确保肠道菌群

平衡方面发挥着重要作用[15]。阿克曼氏菌丰度降低伴随较低的短链脂肪酸水平，后者可作为结肠上皮细

胞的主要能量来源，可通过阻断紧密连接蛋白的异常分布以及减少跨上皮电阻和紧密连接蛋白的表达对

维持肠上皮细胞形态与功能以及肠道黏膜屏障的完整性发挥重要作用[17]。短链脂肪酸还可抑制核因子-
κB 活化，抑制促炎细胞因子和趋化因子如白介素(interleukin, IL) 1β-、IL-6、转化生长因子-α和单核细胞

趋化蛋白 1 的产生[16] [17]。对腹膜透析患者肠道中阿克曼氏菌和毛螺菌含量进行检测，可为 PDRP 的预

防和干预提供新的思路。 

2.2. 肠道微生物与炎症反应 

肠道菌群状态可能与腹膜透析患者炎症因子水平存在某种联系。 
临床研究揭示[18]-[21]，腹膜透析治疗的患者常伴随一系列炎症反应，具体表现为 IL-6、IL-8 等炎性

标志物水平呈现不同程度的上升，并伴随营养不良状况，而 IL-13 水平则低于健康对照组。这些指标可能

与患者病情的严重程度相关联，在炎症反应中扮演着重要角色。李玉霞等[22]人的研究指出，腹膜透析患

者血清中的 IL-6、IL-8、IL-18 水平与双歧杆菌、乳杆菌的数量呈负相关，而与肠杆菌和肠球菌的数量呈

正相关；相反，IL-13 水平与双歧杆菌和乳杆菌的数量呈正相关，与肠球菌和肠杆菌的数量呈负相关。 
三甲胺-N-氧化物(TMAO)是一种肠道微生物群产生的代谢物。Zhang [23]研究发现 TMAO 的血清浓

度与腹膜透析患者的 C 反应蛋白水平以及透析液 IL-6 和纤溶酶原活化抑制物 1 的出现率呈正相关，大鼠

模型中，TMAO 显著促进腹膜透析液诱导的炎性细胞浸润，即腹膜炎性细胞因子的产生，如趋化因子配

体 2、肿瘤坏死因子-α、IL-6、和 IL-1β，高水平 TMAO 会加剧腹膜炎，并且可能是腹膜透析患者腹膜炎

发病的危险因素。Smits 研究发现[24]，TMAO 能够促进血管炎症。TMAO 通过激活丝裂原活化蛋白激酶

和 NF-κB 信号通路，增加血管壁的炎症反应。这些发现进一步证实了腹膜透析患者中炎症因子与肠道菌

群之间存在的相互关系。 

2.3. 肠道微生物与腹膜透析技术失败 

在腹膜透析患者中，肠道微生物的多样性与技术失败之间存在独立相关性，具体而言，微生物多样

性较低的腹膜透析患者面临更高的技术失败风险。Guo 等[25]研究结果表明，肠道微生物多样性的减少不
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仅表现为物种丰富度和均匀性的降低，还表明肠道微生物的构成与功能出现了失衡，包括机会性致病菌

的相对增多和有益微生物的减少。这些变化共同构成了肠道生态失调，可能进一步促进慢性炎症和代谢

紊乱的发展，进而引发一系列并发症，增加腹膜透析患者的技术失败风险。Simões-Silva [5]发现 PDRP 患

者腹膜菌群的多样性较低，但假单胞菌科和普雷沃氏菌科的丰度较高。假单胞菌科在腹膜透析患者腹膜

微生物组中的优势具有重要的临床意义，因为革兰阴性腹膜炎患者的临床结局较差，假单胞菌属可能是

严重 PDRP 最相关的病原体，患者可能需要更长的住院时间并且可能会出现导管丢失和腹膜透析技术失

败[26]。故某些特定的微生物群落可能作为潜在的治疗目标，有助于降低腹膜透析技术的失败率。 

2.4. 肠道微生物与认知障碍 

近期，日益增多的证据显示，肠道微生物群落的失衡与神经系统疾病的起病及进展之间存在着紧密

的关联，其潜在的机理或许涉及“微生物–肠–脑”轴的相互作用。此类相关性已在多种疾病中得到阐

述，例如阿尔茨海默病、高血压、ESRD。认知功能在接受腹膜透析的患者中尤为重要。在老年患者中对

于认知障碍，执行功能或记忆的丧失可能会导致腹膜透析管理中的错误，增加 PDRP 的风险[27]。 
Martín-Del-Campo 等[28]通过实验，得出以下结论：三分之二的自动化腹膜透析患者存在认知障碍，

与认知功能正常的患者相比，他们的臭杆菌气属更丰富。根据 MoCA 评分，更好的认知功能与产生短链

脂肪酸的细菌(如普雷沃杆菌和双歧杆菌)呈正相关。 

2.5. 肠道微生物与营养状况 

CKD 患者的肠道微生物失调特征通常包括有益微生物数量的减少，以及致病微生物与机会性病原体

的增多。此类微生物群落失衡可能干扰肠道内环境稳定，进而导致腹膜透析患者出现营养吸收障碍，乃

至营养不良的状况。 
Tian 等[29]的研究聚焦于微生物群的可操作分类单元(OTU)层面，他们观察到，在营养不良与营养状况

良好的腹膜透析患者之间，肠道微生物群落的构成存在显著差异。特别是，OTU168 梭菌相关毒素与腹膜

透析患者营养不良状况更为严重，表现出更低的血清白蛋白和前白蛋白水平，且评估营养状态的主观全面

评定法(SGA)得分较高。此研究结果提示，营养不良的腹膜透析患者可能伴有肠道微生物群落失衡的问题。 
腹膜透析患者肠道菌群多样性降低和优势菌发生改变，与血透患者及未透析 CKD 患者的优势菌粪

杆菌属双歧杆菌科和普雷沃氏科不同，埃希氏菌属肠杆菌科、肠球菌科是腹膜透析患者的优势菌，因此

腹膜透析患者优势菌产物脲酶、吲哚和 p-甲酚增加而不饱和脂肪酸尤其是丁酸明显减少。腹膜透析 KEGG
富集途径中差异表达基因的数量在碳水化合物代谢、氨基酸代谢、能量代谢存在显著差异。腹膜透析患

者的肠道菌群紊乱严重影响腹膜透析患者的营养水平[30]。 

3. 调节肠道微生物的策略 

首先，通过饮食调整。合理的饮食结构可以调节肠道微生物群落。增加膳食纤维的摄入、减少高脂

肪和高糖食物等可能有助于改善肠道菌群。其次，补充益生菌和益生元可以调节肠道微生物的组成和功

能，可减少与心血管疾病相关的有毒代谢物和接受透析的个体的死亡率[31]。补充合生元还通过上调短链

脂肪酸相关 G 蛋白偶联受体 43 和紧密连接蛋白的 mRNA 转录水平来改善上皮屏障功能，随后降低细胞

旁肠道通透性[32]。除此以外，可以进行药物干预。某些药物如肠道黏膜保护剂、中草药[33]等可能在调

节肠道微生物方面发挥作用，但需谨慎使用以避免不良影响。 

4. 结论 

肠道微生物在腹膜透析患者的健康中起着重要作用。了解肠道微生物与腹膜透析的关系，采取有效
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的调节策略，有望改善腹膜透析患者的预后，提高生活质量。未来的研究需要进一步深入探讨肠道微生

物的作用机制，并开发更有效的干预方法。 
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