
Advances in Clinical Medicine 临床医学进展, 2026, 16(3), 1770-1777 
Published Online March 2026 in Hans. https://www.hanspub.org/journal/acm 
https://doi.org/10.12677/acm.2026.163963  

文章引用: 佘秋蕊, 刘瑞. 肠道菌群在前列腺癌中的研究进展[J]. 临床医学进展, 2026, 16(3): 1770-1777.  
DOI: 10.12677/acm.2026.163963 

 
 

肠道菌群在前列腺癌中的研究进展 
佘秋蕊*，刘  瑞# 

重庆医科大学附属第二医院肿瘤科，重庆 
 
收稿日期：2026年2月6日；录用日期：2026年2月28日；发布日期：2026年3月11日   

 
 

 
摘  要 

近年来，肠道菌群在癌症发生、发展及治疗中的作用逐渐成为研究的前沿领域。本文系统地探讨了肠道

菌群与前列腺癌之间的复杂关系，重点分析其在免疫调控、代谢途径及雄激素代谢中的多重机制。肠道

菌群失调与慢性炎症的加剧及肿瘤微环境的恶化密切相关，这种失衡可能削弱抗雄激素治疗及免疫检查

点抑制剂的疗效。此外，肠道菌群代谢产物(如短链脂肪酸和胆汁酸)通过多条信号通路影响癌细胞的增

殖和存活。益生菌、益生元及膳食干预等策略在癌症治疗中的潜在价值逐步显现，为精准医学的发展提

供了新的方向。最后，本文呼吁未来研究整合多组学数据，以进一步推动肠道菌群在前列腺癌防治中的

应用。 
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Abstract 
In recent years, the role of gut microbiota in the occurrence, development, and treatment of cancer 
has gradually become a cutting-edge research area. This article systematically explores the complex 
relationship between gut microbiota and prostate cancer, focusing on its multiple mechanisms in 
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immune regulation, metabolic pathways, and androgen metabolism. Gut microbiota dysbiosis is 
closely related to the exacerbation of chronic inflammation and the deterioration of the tumor mi-
croenvironment; this imbalance may weaken the efficacy of anti-androgen therapy and immune 
checkpoint inhibitors. Furthermore, gut microbiota metabolites (such as short-chain fatty acids and 
bile acids) affect the proliferation and survival of cancer cells through multiple signaling pathways. 
The potential value of strategies such as probiotics, prebiotics, and dietary interventions in cancer 
treatment is gradually emerging, providing new directions for the development of precision medi-
cine. Finally, this article calls for future research to integrate multi-omics data to further promote 
the application of gut microbiota in the prevention and treatment of prostate cancer. 
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1. 引言 

前列腺癌是男性中最常见的癌症之一，也是导致癌症相关死亡的主要原因之一[1]。根据全球癌症统

计数据，前列腺癌是男性中第二大常见癌症，仅次于肺癌，同时也是癌症相关死亡的第五大原因[2]。随

着全球老龄化和预期寿命的延长，前列腺癌的发病率持续上升，其疾病负担不仅体现在高发病率上，还

涉及长期治疗所需的医疗资源消耗及患者生活质量的显著下降[2]。 
前列腺癌的发生受到多种因素的影响，包括遗传易感性、激素水平波动以及环境和生活方式因素(如

饮食、肥胖和缺乏运动)。此外，代谢失衡和慢性炎症在前列腺癌的病理过程中也发挥了重要作用[3]。 
近年来，肠道菌群作为人体健康调控关键因素，在癌症研究中备受关注。研究表明，肠道菌群不仅

参与宿主的代谢与免疫调节，还与远端器官(包括前列腺)的健康密切相关[4]。通过“肠道–免疫系统–靶

器官轴”这一概念，科学家们揭示了肠道菌群在维持全身健康与疾病进展中的重要作用[5]。 
本综述旨在系统性回顾肠道菌群与前列腺癌之间的关系，重点探讨肠道菌群如何通过代谢和免疫途

径影响前列腺癌的发病风险。此外，本文还分析了肠道菌群在前列腺癌治疗中的潜在应用，特别是益生

菌、抗生素等干预手段的最新研究进展。通过梳理和总结这些发现，本文为未来的基础研究和临床实践

提供参考，为开发新的个体化治疗策略奠定基础。 

2. 肠道菌群的基本概念及其生理功能 

肠道菌群是由数以万亿计的微生物组成的复杂生态系统，涵盖细菌、病毒、真菌和古细菌。这些微

生物主要定植于结肠，并与宿主建立了共生关系，参与多种重要生理过程，如免疫调节和代谢平衡[6]。
肠道菌群的组成和多样性因个体的饮食习惯、遗传背景、生活环境及抗生素使用而异[7]。保持肠道菌群

的正常多样性是维持人体健康的重要基础。 
肠道菌群通过与先天性免疫系统和适应性免疫系统的相互作用，维持宿主免疫稳态[8]。其中，肠道

内的共生菌通过产生短链脂肪酸(SCFAs)，如乙酸、丙酸和丁酸，促进肠上皮细胞的生长，并调节免疫反

应。研究提示，这些代谢产物可通过影响 T 细胞的分化，抑制慢性炎症的发生[9]。此外，肠道菌群还通

过调控胆汁酸和色氨酸的代谢对多种远端器官的健康产生影响[10]。 
近年来，“肠道–肝脏–前列腺轴”这一假设逐渐受到关注[11]。该模型提出，肠道菌群代谢产物(如
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SCFAs 和胆汁酸)可经由门静脉进入肝脏，参与激素代谢，从而间接影响前列腺健康[12]。此外，研究发

现，肠道菌群失衡可能导致慢性低度炎症，从而通过免疫信号通路增加前列腺癌的风险[13]。 
肠道菌群的组成和功能失调(即菌群失调)与多种疾病密切相关，包括肥胖、糖尿病及癌症[14]。具体

而言，肠道菌群失衡会导致致病菌的增殖，这些致病菌通过产生促炎性因子加剧全身性炎症，最终促进

肿瘤的发生与发展。 

3. 肠道菌群参与前列腺癌发生与进展的生物学机制 

近年来，大量研究[4] [6] [12] [13] [15]揭示了肠道菌群不仅与前列腺癌风险相关，更通过一系列明确

的生物学过程参与肿瘤发生与进展。这些作用主要体现在三个核心层面：免疫调节与慢性炎症、代谢产

物介导的信号传导以及细菌源性雄激素代谢调控。三者相互作用，共同构成“肠道–免疫–前列腺轴”。 

3.1. 免疫调节与慢性炎症 

肠道菌群是宿主免疫系统的重要调节因子，对先天性和适应性免疫反应均具有显著影响[8]。在稳态

条件下，共生菌通过促进调节性 T 细胞(Treg)分化以及诱导抗炎性细胞因子(如 IL-10)分泌，维持免疫平

衡并抑制慢性炎症[8] [16] [17]。 
当肠道菌群失调时，肠道屏障功能受损，通透性增加(“肠漏”现象)，细菌产物如脂多糖(LPS)进入

血液循环，激活系统性炎症反应[18] [19]。持续炎症可通过核因子 κB (nuclear factor kappa-B, NF-κB)、信

号传导及转录激活蛋白 3 (STAT3)及 JAK/STAT 信号通路在前列腺组织中扩展，促进癌细胞增殖并增强

侵袭能力[20] [21]。 
在前列腺癌微环境中，促炎性细胞因子(如 IL-6、IL-17 和 TNF-α)水平显著升高，而抗炎性细胞因子

(如 IL-10)表达下降[22]-[25]。IL-6 通过激活 STAT3 信号增强癌细胞存活能力，并与治疗耐药密切相关

[21] [22]；IL-17 则参与免疫抑制性微环境的形成，削弱抗肿瘤免疫反应[24]。临床研究显示，晚期前列腺

癌患者肠道菌群多样性降低，与炎症水平升高及肿瘤负担增加显著相关[26] [27]。 
此外，肠道菌群状态还可能影响免疫检查点抑制剂(ICI)的疗效，提示其在肿瘤免疫治疗中的重要作

用[28]。 

3.2. 代谢产物介导的信号传导 

除免疫调节外，肠道菌群还通过其代谢产物直接参与前列腺癌相关信号通路的调控。主要代谢物包

括短链脂肪酸(SCFAs)、胆汁酸及色氨酸代谢产物[29]-[31]。 
短链脂肪酸(SCFAs)，如乙酸、丙酸和丁酸，由肠道菌群发酵膳食纤维产生[29]。丁酸具有抗炎和抗

增殖特性，可通过抑制组蛋白去乙酰化酶(HDAC)调节基因表达，从而抑制癌细胞增殖并诱导凋亡[32] 
[33]。此外，SCFAs 还能增强 Treg 功能并促进 IL-10 分泌，从而缓解慢性炎症[32]。当高脂饮食导致菌群

失调时，SCFAs 生成减少，前列腺组织暴露于更高水平的促炎环境[34] [35]。 
肠道菌群还参与初级胆汁酸向次级胆汁酸的转化。某些次级胆汁酸，如脱氧胆酸(DCA)，可诱导 DNA

损伤，并激活磷脂酰肌醇 3-激酶/蛋白激酶 B/哺乳动物雷帕霉素靶蛋白(PI3K/AKT/mTOR)信号通路，促进

癌细胞增殖与存活[30] [36] [37]。此外，胆汁酸代谢改变还可能影响雄激素代谢，从而间接调节前列腺癌

进展[36]。 
色氨酸在肠道菌群作用下可转化为吲哚及其衍生物，这些代谢物通过芳香烃受体(AhR)信号通路调控

免疫反应和肿瘤微环境，其代谢失衡与肿瘤侵袭性增加相关[31]。 
饮食结构在上述代谢过程中发挥重要调控作用。高脂及红肉饮食可增加促癌代谢物生成，而富含膳
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食纤维的饮食有助于促进 SCFAs 生成并改善菌群结构，从而降低癌症风险[38]-[40]。 

3.3. 细菌源性雄激素代谢与治疗耐药 

前列腺癌的发生和进展高度依赖雄激素信号通路[41] [42]。近年来研究发现，部分肠道细菌具备类固

醇代谢能力，可参与睾酮及二氢睾酮(DHT)的转化，从而影响体内雄激素水平[43]。 
在菌群稳态下，肠道微生物有助于维持类固醇代谢平衡。然而，当菌群失调时，雄激素代谢通路可

能受到干扰，促进癌细胞在低雄激素环境下持续生长[43]。 
抗雄激素治疗(ADT)是晚期前列腺癌的标准疗法，但研究表明，ADT 可显著改变肠道菌群组成，增

加某些致病菌丰度，并降低抗炎菌比例[44]。此外，部分细菌可能在去势环境下合成类固醇前体物质，从

而促进 ADT 耐药的发生[45] [46]。 
因此，通过益生元或益生菌调节肠道菌群结构，可能成为增强 ADT 疗效并延缓耐药的新策略[47]。 

4. 肠道菌群对前列腺癌治疗的潜在作用 

肠道菌群不仅与前列腺癌的发生密切相关，还在治疗过程中发挥重要作用。调节肠道菌群可能影响

癌症疗效、副作用以及患者的生活质量[48]。越来越多研究者正逐步探索益生菌、益生元、抗雄激素治疗

和抗生素等干预手段如何与肠道菌群相互作用，以改善前列腺癌的治疗效果。 
益生菌和益生元有望通过调节肠道菌群和改善免疫功能，在前列腺癌治疗中起到辅助作用[49]。某些

益生菌(如双歧杆菌和乳酸菌)能够通过促进抗炎性细胞因子(如 IL-10)的产生，抑制促炎性细胞因子(如 IL-
6、TNF-α)的释放，从而减缓肿瘤进展[50]。此外，益生菌在增强肠道屏障功能方面的作用有助于减少患

者在化疗或放疗期间的肠道副作用，并提高治疗耐受性[51]。 
抗雄激素治疗(ADT)和去势治疗是晚期前列腺癌的标准治疗方法。然而，这些治疗会导致患者体内激

素水平的剧烈波动，从而影响肠道菌群的结构和功能。研究发现，ADT 治疗后肠道中某些有害菌(如拟杆

菌属)的丰度增加，而益生菌的丰度降低，这可能加剧肠道炎症并降低治疗效果[52]。因此，通过益生元

和益生菌调节肠道环境，或可提高 ADT 的疗效，并减轻其副作用[47]。 
抗生素的使用对肠道菌群具有显著影响，这种效应可能干扰癌症免疫疗法的效果。近年来，免疫检

查点抑制剂(如 PD-1 和 CTLA-4 抑制剂)在癌症治疗中取得巨大进展，但其疗效依赖于肠道菌群的状态

[53]。研究表明，抗生素使用会导致肠道菌群多样性下降，削弱免疫检查点抑制剂的抗肿瘤活性[54]。 
未来的研究可进一步探索肠道菌群在药物治疗中的作用，特别是在个性化医疗和精准医学领域。通

过分析患者的肠道菌群组成，制定个性化治疗方案，将有助于优化前列腺癌的治疗效果。此外，益生菌、

益生元及其他微生物干预手段的联合使用或可成为增强癌症治疗的新策略。 

5. 未来研究方向 

当前，肠道菌群与前列腺癌之间的关联已受到广泛关注，但其具体的因果关系仍需进一步探究。纵

向研究和大规模队列研究有助于明确肠道菌群变化与前列腺癌进展之间的时间顺序。此外，基于随机对

照试验的研究设计可以在验证干预措施效果的同时，揭示肠道菌群在癌症治疗中的调控潜力。精准医学

的发展依赖于多组学数据的整合分析。宏基因组学、转录组学和代谢组学等技术已广泛应用于癌症研究，

未来可将这些组学数据与肠道菌群分析相结合，以构建更全面的疾病图谱。 
随着研究的深入，肠道菌群调节已被视为一种潜在的前列腺癌治疗策略[55]。益生菌、益生元和粪菌

移植(FMT)等干预手段的探索，为未来治疗带来了新的希望。研究显示，粪菌移植有助于恢复因抗生素或

化疗破坏的肠道菌群，并可能提高免疫治疗的效果[56]。未来的研究应进一步优化这些干预措施，以减少
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副作用并提升治疗效果。 
大数据分析和机器学习技术为解码肠道菌群与癌症之间复杂关系提供了有力工具。通过深度学习模

型，研究者能从大规模的多组学数据中识别关键生物标志物。这些标志物可用于预测前列腺癌的风险和

进展，并为个性化治疗提供支持。此外，基于人工智能的分析还可帮助识别特定的菌群特征，以优化癌

症治疗方案。 
尽管肠道菌群在前列腺癌治疗中的应用前景广阔，但如何将这些研究成果转化为临床实践仍面临诸

多挑战。例如，不同个体的菌群组成差异较大，这为制定通用的干预策略带来了困难。未来的研究需开

发更精确的诊断工具和个体化干预手段，以应对这些挑战。通过整合多组学数据和肠道菌群分析，精准

医学有望实现更高效的癌症防治。 

6. 结论 

肠道菌群在前列腺癌的发生与治疗中扮演着关键角色。肠道菌群通过免疫调控、雄激素代谢及代谢

产物的生成，影响癌细胞的增殖和对治疗的反应。肠道菌群失调不仅会增加慢性炎症水平，还可能削弱

抗雄激素治疗及免疫疗法的疗效。 
然而，需要指出的是，目前相关研究仍以横断面分析和动物模型实验为主，缺乏大规模、长期随访

的纵向数据支持，因果关系尚未完全明确。小鼠模型与人类免疫系统及肠道菌群组成之间存在显著差异，

使部分机制性发现的临床外推受到限制。此外，不同研究在样本选择、测序方法及数据分析策略方面存

在差异，增加了结果异质性。粪菌移植等干预措施虽显示出潜在应用前景，但其长期安全性、标准化操

作流程及伦理问题仍需进一步验证。 
因此，未来研究应基于多中心前瞻性队列设计，结合宏基因组学、代谢组学及免疫组学等多组学整

合分析，以更精准地揭示肠道菌群在前列腺癌发生与治疗中的因果作用。同时，需在严格安全评估基础

上探索益生菌、益生元及膳食干预等调节策略的临床价值。通过更加严谨的研究设计与跨学科整合，肠

道菌群有望成为前列腺癌精准诊疗体系中的重要组成部分。 
总体而言，肠道菌群的调控为前列腺癌的防治提供了新的研究方向与潜在干预靶点，但其临床转化

仍需在机制明确性与安全性评估方面取得进一步突破。随着研究不断深入，基于微生物组的个体化治疗

策略或将在未来发挥更加重要的作用。 
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