
Advances in Clinical Medicine 临床医学进展, 2025, 15(10), 1119-1125 
Published Online October 2025 in Hans. https://www.hanspub.org/journal/acm 
https://doi.org/10.12677/acm.2025.15102863  

文章引用: 崔婉宁, 郑佳新. 人体不同部位菌群与慢性肾脏病研究现状[J]. 临床医学进展, 2025, 15(10): 1119-1125.  
DOI: 10.12677/acm.2025.15102863 

 
 

人体不同部位菌群与慢性肾脏病研究现状 
崔婉宁1，郑佳新2* 
1黑龙江省中医药科学院，黑龙江 哈尔滨 
2黑龙江中医药大学附属第二医院肾病科，黑龙江 哈尔滨 
 
收稿日期：2025年9月11日；录用日期：2025年10月4日；发布日期：2025年10月13日 

 
 

 
摘  要 

目的：本综述旨在探讨慢性肾脏病(Chronic Kidney Disease, CKD)与人体不同部位菌群(包括肠道菌群和

口腔菌群)之间的关系，总结当前研究现状，并探讨菌群在CKD发生发展中的作用机制、作为诊断生物标

志物的潜力以及基于菌群的治疗策略。方法：通过文献综述，总结了CKD患者肠道菌群和口腔菌群的变

化特征，分析了这些变化与CKD病理生理过程的潜在联系，并探讨了菌群失调对CKD进展的影响。结果：

1) 肠道菌群与CKD：CKD患者肠道菌群多样性增加，但物种丰度降低。特定菌属(如厚壁菌门、拟杆菌

门)的相对丰度显著增加，而有益菌属(如双歧杆菌属、乳杆菌属)的相对丰度减少。透析(尤其是长期血液

透析)加剧菌群失衡，导致尿毒症毒素积累，这些变化与患者的炎症状态和肾功能损害程度相关。2) 口
腔菌群与CKD：CKD患者的口腔菌群也发生显著变化，包括唾液和舌苔菌群的多样性增加。特定菌属(如
链球菌属、放线菌属)的相对丰度增加，而普雷沃菌属和嗜血杆菌属的相对丰度减少。且牙周致病菌(如
牙龈卟啉单胞菌)与肾功能下降相关。这些变化可能与CKD的炎症反应和疾病进展有关。结论：CKD与人

体菌群的分布和数量密切相关。肠道菌群和口腔菌群的失调不仅反映了CKD的病理状态，还可能通过多

种机制影响CKD的进展。未来的研究应进一步探索菌群在CKD中的具体作用机制，并开发基于菌群的诊

断和治疗策略。 
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Abstract 
Objective: This review aims to explore the relationship between chronic kidney disease (CKD) and 
microbiota in different human body sites (including gut microbiota and oral microbiota), summa-
rize current research progress, and investigate the mechanisms by which microbiota influence the 
onset and progression of CKD, their potential as diagnostic biomarkers, and microbiota-based ther-
apeutic strategies. Methods: Through a literature review, we summarized the characteristics of gut 
and oral microbiota changes in CKD patients, analyzed the potential links between these changes 
and CKD pathophysiology, and discussed the impact of dysbiosis on CKD progression. Results: 1) 
Gut microbiota and CKD: CKD patients exhibit increased gut microbiota diversity but reduced spe-
cies abundance. The relative abundance of specific bacterial phyla (e.g., Firmicutes, Bacteroidetes) 
significantly increases, while beneficial genera (e.g., Bifidobacterium, Lactobacillus) decrease. Dial-
ysis (especially long-term hemodialysis) exacerbates microbiota imbalance, leading to uremic toxin 
accumulation, which correlates with patients’ inflammatory status and renal function impairment. 
2) Oral microbiota and CKD: Significant alterations are observed in the oral microbiota of CKD pa-
tients, including increased diversity in salivary and tongue coating microbiota. The relative abun-
dance of specific genera (e.g., Streptococcus, Actinomyces) rises, while Prevotella and Haemophilus 
decrease. Periodontal pathogens (e.g., Porphyromonas gingivalis) are associated with declining re-
nal function. These changes may contribute to CKD-related inflammation and disease progression. 
Conclusion: CKD is closely associated with the composition and abundance of human microbiota. 
Dysbiosis in gut and oral microbiota not only reflects the pathological state of CKD but may also 
influence its progression through various mechanisms. Future research should further elucidate 
the specific roles of microbiota in CKD and develop microbiota-based diagnostic and therapeutic 
strategies. 
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1. 引言 

慢性肾脏病(Chronic Kidney Disease, CKD)是指由各种原因引起的慢性肾脏结构和功能障碍，病程通

常超过三个月。通常包括肾小球滤过率(GFR)正常和不正常的病理损伤、血液或尿液成分异常，以及影像

学检查异常；或肾小球滤过率(GFR)持续低于正常水平(小于 60 ml/min∙1.73m2)超过三个月[1]。CKD 是一

种缓慢进行、肾功能逐渐恶化的疾病。作为全球性重大公共卫生问题，其发病率不断攀升，对患者的生

活造成了严重的影响[2]。终末期肾病(End Stage Renal Disease, ESRD)是 CKD 持续发展的结果，即 GFR < 
15 ml/min∙1.73m2或透析。当患者进入终末期肾病时，可能会出现左心衰竭、消化道出血、高钾血症等危

及生命的症状。作为全球范围内导致死亡的第二大快速增长病因，CKD 预计将在 2040 年跃居为导致过

早死亡的第五大因素[3]。 
人体菌群在维持健康和疾病发生中扮演着重要角色。人体菌群主要包括以下几类：肠道菌群、口腔

菌群、皮肤菌群和生殖道菌群。如今，研究者可以通过单细胞测序、宏基因组学等技术的应用，精确地
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分析出微生物组的组成和功能。为疾病的预防、诊断和治疗提供更多新的思路和方法。 
近年来，越来越多的研究显示，CKD 的发生与人体中菌群的分布与数量有着密不可分的关系，其中

以肠道菌群、口腔菌群的研究居多，而皮肤菌群和生殖道菌群的研究相对较少。本综述旨在总结目前对

于人体不同部位菌群研究现状，为进一步探索菌群在 CKD 发生发展中的作用机制、寻找新的诊断生物标

志物以及开发基于菌群的治疗策略提供理论依据和参考。 

2. 肠道菌群与 CKD 

一个成年人的胃肠道中栖息着超过 100 万亿的微生物，其中细菌约有 1 × 1014 个，约占自身细胞的

10 倍[4]，主要由以下五大类细菌构成：厚壁菌门、拟杆菌门、放线菌门、疣微菌门和变形菌门[5]。它们

与古菌、酵母和纤维状真菌等，构成了一个复杂的生态系统，被称为肠道菌群。在正常生理状态下，肠

道菌群与人体之间保持着一种共生的关系，对维护人体健康起着重要作用[6]。因遗传或环境因素的影响，

包括疾病、饮食和抗生素的使用等，会改变人体微生物的种类和数量。这种改变，称为菌群失调。人体

内菌群失调会导致个体更容易患病[7]。2011 年，Ritz 在国际透析大会上提出“肠肾综合症”的概念，自

此之后，大量学者开始研究肠道与肾脏之间的联系[8]。近年来，越来越多的证据表明，人体内菌群紊乱

与 CKD 有着密不可分的联系。自“肠肾综合症”衍生出的“肠–肾轴”理论认为肠道与肾脏的联系是双

向。 
一方面，慢性肾脏病可改变肠道菌群的组成，破坏肠道屏障，影响肠道菌群的分布与数量。Vaziri 等

人[9]通过对 24 例 ESRD 患者和 12 例健康人的粪便中分离出的微生物 DNA 进行研究发现，ESRD 患者

与健康人的肠道微生物之间存在显著差异，与健康人相对比，在 ESRD 患者中，以肠杆菌科、盐单胞菌

科、莫拉氏菌科、假单胞菌科和发硫菌属等细菌的比例明显增加。因此可以推断，ESRD 会显著的改变肠

道菌群的组成。王尊松等[10]选择尿毒症非透析患者和透析患者各 60 例，分为非透析组和透析组，另选

择 30 例健康查体志愿者作为对照组，对其粪便进行分析，发现尿毒症透析组和非透析组患者的粪便中长

双歧杆菌和嗜酸乳杆菌的浓度均明显降低，而大肠杆菌和粪肠球菌的浓度均明显升高，说明透析会改变

人体肠道菌群的组成，而上述文章仅阐述了透析患者肠道菌群的改变，并未说明透析方式的不同对于肠

道菌群的影响，Hu 等人[11]通过对广州红十字会医院的 166 例患者，其中 17 例健康人，47 例 CKD 非透

析患者，49 例血液透析(Hemodialysis, HD)患者，53 例腹膜透析(Peritoneal Dialysis, PD)患者，进行肠道菌

群基因组 16S rDNA 测序和进一步的生物信息学分析后发现，产丁酸盐类群，如粪杆菌属、科级双歧杆

菌科和普雷沃氏菌科是 CT、CKD 和 HD 组的优势属，而含有脲酶、吲哚和 p-甲酚形成类群，如埃希氏

菌属和肠杆菌科、肠球菌科在 PD 组中占优势属。PD 组 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、翻译和膜转运方面均存在显著差异。由此得出结论，腹膜透析治疗

可能导致微生物群落的改变和菌群多样性降低，使肠道中产生的益生菌丁酸盐的类群减少，而含有脲酶、

吲哚和 p-甲酚形成的类群增加。为 CKD 患者肠道菌群的研究又提供了新的思路。此外，CKD 不仅会导

致患者肠道菌群种类的改变，使得潜在的致病菌，如肠杆菌科、埃希氏志贺氏菌、克雷伯菌和假单胞菌

在 CKD 患者中增加，还会使阿克曼氏菌、双歧杆菌、布劳蒂菌、粪杆菌、普拉氏菌等具有益生菌特征的

细菌减少[12]-[14]。 
CKD 导致肠道菌群失调的原因是多样的，首先，可能与患者低蛋白饮食或者为了减少钾的摄入，限

制如香蕉、豆类、坚果等水果和蔬菜的摄入，而这些食物能分解产生对机体有益的短链脂肪酸(SCFA)，
SCFA 对细胞提供能量、增加饱腹感、促进 B 细胞发育、上调 Treg 细胞，起到抑制结肠炎症的作用。同

时，蔬菜等纤维素摄入不足会使食物在结肠中停留时间缩短，也会引起肠道菌群的改变[15]。其次，也可

能与透析治疗方式[16]、磷结合剂使用和口服抗生素相关[17]。部分治疗 CKD 的药物不仅会损伤胃肠粘
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膜，改变胃肠道的内环境，还可能改变肠道菌群种类和数量，导致肠道菌群失调。最后，慢性肾脏病的

发生常与肠壁充血、肠壁水肿、代谢性酸中毒等多种因素有关[18]，而这些因素都可能会影响肠道健康，

导致肠道通透性增加。肠道通透性增加使得细菌代谢产物更容易越过肠壁(易位)，进入血液循环，最终导

致肠道菌群失调。 
另一方面，肠道菌群失调又可诱发肾损伤，增加心血管系统等并发症的发病风险[19]。CKD 患者的

肠道菌群失调导致肠源性尿毒症毒素(如 IS、PCS 和 TMAO)的生成增加。肠源性尿毒症毒素的积累会进

一步加剧肠道菌群的失衡，从而为致病菌的增殖创造有利条件[20]。并且肠道菌群失调破坏了肠道上皮的

紧密连接，增加了肠道通透性，导致细菌和毒素的易位，诱发免疫反应，这种免疫反应可能导致全身炎

症[21]-[23]，导致肠肾间的恶性循环，最终加剧肾病的进展。 

3. 口腔菌群与 CKD 

口腔菌群作为人体菌群的重要组成部分对人体生命健康有着重要的影响。口腔内各种微生物之间的

相互作用和协调平衡，共同构成了一个健康的微生物屏障，有助于防止外来病原体的侵袭和维护整体健

康[24]。口腔菌群一旦失衡，不仅会导致牙周病、龋病、牙髓根尖周盐等多种口腔疾病，还可能会引起多

种严重危害人体健康的全身系统性疾病。近年来，众多研究者已经证实，口腔菌群与阿尔茨海默病、炎

症性肠病、动脉粥样硬化和心血管疾病，以及骨相关疾病关系密切[25]。随着人们对口腔菌群与 CKD 相

关标志物之间关联确认的研究，越来越多人认为，口腔菌群与 CKD 之间有强相关性。其中牙周致病菌是

最常见的致病菌之一。BASTOS 等[26]通过对 19 例无全身性疾病的慢性牙周炎患者，25 例透析前阶段的

慢性牙周炎和 CKD 患者，以及 22 例肾脏替代治疗的慢性牙周炎和 CKD 患者的龈下菌斑进行研究，结

果显示白色念珠菌(Candida albicans)、牙龈卟啉单胞菌(Porphyromonas gingivalis)、福赛坦氏菌(Tannerella 
forsythia)、齿状密螺旋体(Treponema denticola)的含量在 CKD 患者中更常见。除了对 CKD 患者龈下菌斑

的研究外，近年来对于口腔内唾液的研究也越来越多。Hu [27]等通过对 77 名参与者(18 名患有 CKD，59
名无 CKD)唾液、左磨牙和右磨牙以及下颌舌前区的口腔菌群进行研究，发现在 CKD 患者中，奈瑟菌明

显增加而韦荣球菌明显减少，同时发现奈瑟菌的高丰度及链球菌及异体卡多维亚属(放线菌门)的低丰度

与较低的肾小球滤过率相关。Liu 等[28]同样对于唾液进行分析，通过对 200 份唾液样本(其中 100 份来自

CKD 患者，100 份来自健康人)进行研究，发现在 CKD 患者中，唾液中的细菌群落发生了显著变化，具

体表现为劳特罗皮亚属和假单胞菌属的数量上升，而放线菌属、普雷沃菌属(包括普雷沃菌属 7)以及毛球

菌属的数量下降。此外，Guo 等[29]通过对 235 份口腔菌群样本(包括 103 份 CKD 患者和 132 份健康对照

组样本)分析发现 CKD 患者的口腔微生物多样性增加。具体包括链球菌属、放线菌属和纤毛菌属在内的

14 个属富集，而普雷沃菌属和嗜血杆菌属在内的 6 个属减少。Guo 等还提及，口腔菌群与肠道菌群的群

体重复率可达到 45% [30]，因为人体产生几乎所有的唾液都会进入胃肠道，此外人类在进食过程中，口

腔中的微生物也可能附着在食物表面，随着食物的吞咽进入肠道。Schmidt 等人[31]的研究也发现，口腔

微生物中有 59%经常迁移并定植于肠道。除了对于口腔菌群种属水平上的变化的研究，透析时间的长短

对于口腔菌群的影响也受到广泛关注。DUAN 等人[32]通过对于 108 名血液透析患者，得出结论随着透

析持续时间的延长，唾液微生物群落的整体结构和组成未发生显著变化，但某些特定物种的丰度与透析

持续时间呈正相关。 
而在口腔微生态系统中，舌部的微生物生态尤为复杂。一方面，舌背表面密布着丝状乳头结构和细

小的沟壑，这些结构极大地增加了细菌附着的表面积。另一方面，口腔本身作为一个温暖、潮湿且富含

营养的环境，为微生物的生长提供了理想的条件[33] [34]。研究显示，舌面上的每一个上皮细胞表面至少

附着有 100 个细菌[35]。在正常生理状态下，舌部的自洁机制能够维持舌苔微生态系统的稳定，这种平衡
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状态是口腔健康的重要标志[36]。然而，当这种稳态被打破时，舌象的变化可能具有病理学意义，提示人

体可能存在健康问题。研究表明，不同的菌群结构与不同的舌象特征相对应[37]。肖池等[38]在研究健康

成人舌苔与微生物关系时，采用 DNA 提取、PCR 扩增及测序分析，发现不同舌苔表象对应不同菌群结

构。腻苔中差异物种包括放线菌纲、乳杆菌目、微球菌目和链球菌科；薄苔中则为紫单胞菌科。肖飞等

[39]研究显示，同类型舌苔样本的菌群结构高度相似，同时进一步表明舌苔菌群结构与舌苔类型密切相关。

因此除了龈下菌斑与唾液中菌群的研究外，舌苔菌群也被证实可作为疾病预警标志。郭诗媛等[40]通过对

慢性肾脏病患者的舌苔菌群进行分析发现，CKD 组的舌苔微生物多样性与健康对照组相比显著增加，包

括链球菌属、放线菌属和柠檬酸杆菌属在内的 28 个细菌属在 CKD 组中优势显著，而包括普雷沃菌属、

嗜血杆菌属和鞘氨醇单胞菌属在内的 7 个细菌属在健康对照组中优势显著。尽管已有研究揭示了舌苔菌

群与 CKD 之间的潜在联系，但目前的研究仍存在一些局限性，舌苔菌群与 CKD 之间的确切因果关系尚

不明确，需要进一步的研究来探索其潜在的机制。 

4. 总结 

本文综述了慢性肾脏病与人体不同部位菌群(包括肠道菌群和口腔菌群)之间的关系，总结了当前研

究进展。研究表明，CKD 患者的肠道菌群和口腔菌群均发生显著变化，这些变化与 CKD 的病理生理过

程密切相关。CKD 患者的肠道菌群多样性增加，但物种丰度降低。这些变化可能通过增加炎症反应、影

响肠道通透性和代谢产物的产生，进一步加剧 CKD 的进展。CKD 患者的口腔菌群多样性增加，包括唾

液和舌苔菌群。口腔菌群的失调同样可能通过影响全身炎症反应和代谢产物的产生，对 CKD 的进展产生

影响。肠道菌群和口腔菌群的变化可能作为 CKD 的潜在生物标志物，用于早期诊断和疾病监测。未来益

生菌、益生元、粪菌移植等可能为 CKD 的治疗提供新的思路。当前知识空白在于菌群与 CKD 的确切因

果关系及特定菌种作用机制不明，争议点为菌群变化是 CKD 的结果还是诱因。未来需扩大样本量，采用

多中心设计，结合宏基因组学技术，深入探索菌群-CKD 相互作用机制，开发精准诊断与治疗策略，并统

一研究方法与诊断标准，以提升研究结果的可靠性与普遍性。 
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