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摘  要 

慢性便秘是一类由多种因素引发的消化系统常见疾病，以排便频率减少、粪便干结坚硬、排便费力、排

便不尽感为主要临床表现，病程至少持续6个月。近年来，随着肠道微生态学的快速发展，肠道菌群结构

失衡与慢性便秘发生、发展的密切关联得到广泛证实。慢性便秘患者普遍存在肠道菌群多样性降低、有

益菌丰度减少、有害菌过度增殖、短链脂肪酸生成不足、5‑羟色胺代谢紊乱、肠黏膜屏障受损、低度炎

症激活及胆汁酸代谢异常等特征，通过调控胃肠动力、肠道水分分泌、肠神经传导及肠‑脑轴信号通路，

直接参与便秘病理生理过程。以益生菌、益生元、粪菌移植、中医药干预为代表的微生态调节策略，可

有效重建肠道菌群稳态、改善肠道蠕动与分泌功能，为慢性便秘提供了超越传统泻药的长效、安全、标

本兼顾的治疗新路径。本文系统梳理肠道菌群与慢性便秘的相关性、关键致病机制及各类微生态干预手

段的最新研究进展，总结当前研究存在的问题与不足，并对未来精准化、标准化、个体化诊疗方向进行

展望，以期为慢性便秘的微生态靶向治疗提供坚实理论依据与临床参考。 
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Abstract 
Chronic constipation is a common digestive system disorder caused by multiple factors, character-
ized primarily by decreased frequency of bowel movements, dry and hard stools, difficulty in defe-
cation, and a feeling of incomplete evacuation, with a course lasting at least six months. In recent 
years, with the rapid development of gut microbiology, the close association between imbalances in 
gut microbiota structure and the occurrence and progression of chronic constipation has been 
widely confirmed. Patients with chronic constipation generally exhibit characteristics such as re-
duced gut microbiota diversity, decreased abundance of beneficial bacteria, excessive proliferation 
of harmful bacteria, insufficient production of short-chain fatty acids, disordered serotonin metab-
olism, impaired intestinal mucosal barrier, low-grade inflammation activation, and abnormal bile 
acid metabolism. These factors directly participate in the pathophysiological process of constipa-
tion by regulating gastrointestinal motility, intestinal water secretion, enteric nervous conduction, 
and gut-brain axis signaling pathways. Microecological regulation strategies, represented by probi-
otics, prebiotics, fecal microbiota transplantation, and traditional Chinese medicine interventions, 
can effectively restore gut microbiota homeostasis and improve intestinal motility and secretory 
function, providing a long-lasting, safe, and comprehensive treatment approach for chronic consti-
pation that goes beyond traditional laxatives. This article systematically reviews the relationship 
between gut microbiota and chronic constipation, key pathogenic mechanisms, and the latest re-
search progress on various microecological interventions, summarizes existing issues and deficien-
cies in current research, and explores future directions for precise, standardized, and individual-
ized diagnosis and treatment, aiming to provide a solid theoretical basis and clinical reference for 
microecological targeted therapy of chronic constipation. 

 
Keywords 
Chronic Constipation, Gut Microbiota, Microecological Imbalance, Gut-Brain Axis, Intestinal 
Motility, Fecal Microbiota Transplantation 

 
 

Copyright © 2026 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. 引言 

慢性便秘是全球范围内高发的慢性消化系统疾病，流行病学数据显示，其总体发病率约为 10%~18%，

在老年人群、女性、长期卧床者、精神心理应激人群中发病率可超过 25% [1]。慢性便秘不仅显著降低患

者生活质量，还可诱发痔疮、肛裂、直肠脱垂、焦虑抑郁障碍，甚至在老年人群中诱发心脑血管意外，给

家庭与社会医疗体系带来持续负担[2]。传统观点将慢性便秘的病因归结为结肠传输减慢、盆底肌功能障

碍、饮食结构不合理、药物影响及神经精神异常等[3]。随着高通量测序、代谢组学及分子生物学技术的

不断突破，肠道菌群紊乱已被确认为慢性便秘的核心致病机制之一，成为胃肠病学领域研究热点[4]。 
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健康人体肠道内寄生着约 1014 个微生物，包括细菌、真菌、病毒等，构成复杂而稳定的微生态系统，

参与营养吸收、能量代谢、免疫调节、肠黏膜屏障维持及神经信号传导等关键生理过程[5]。当饮食、年

龄、药物、疾病及心理等因素导致菌群结构破坏时，可引发肠道动力下降、水分过度吸收、黏液分泌不

足、炎症激活及神经传导异常，最终导致便秘发生[6]。同时，长期粪便滞留又会进一步加剧菌群失衡，

形成“便秘–菌群紊乱–更严重便秘”的恶性循环[7]。本文围绕肠道菌群与慢性便秘的相关性、分子机

制及干预研究进展进行全面系统综述，为临床诊疗与科研深化提供科学依据。 

2. 肠道菌群与慢性便秘的相关性 

2.1. 慢性便秘患者肠道菌群结构特征 

大量基于 16SrRNA 高通量测序的临床研究证实，慢性便秘患者肠道菌群结构与健康人群存在显著差

异，主要表现为以下特征：菌群多样性与丰度显著下降：多样性降低提示微生态稳定性减弱，对外界刺

激抵抗力下降，更易出现功能紊乱[8]。有益菌数量明显减少：双歧杆菌属、乳酸杆菌属、拟杆菌属、普

雷沃菌属、罗斯氏菌属等产短链脂肪酸的核心菌群显著降低，此类细菌可促进肠道蠕动、维持肠屏障、

抑制炎症[9]。有害菌与条件致病菌过度增殖：大肠埃希菌、变形杆菌、金黄色葡萄球菌、产气荚膜梭菌

及产甲烷菌等显著升高，可产生内毒素、甲烷等有害物质，抑制平滑肌收缩[10]。菌群门水平比例失调：

厚壁菌门/拟杆菌门比值升高，与结肠传输时间延长、粪便干结呈显著正相关[11]。功能菌群异常：胆汁

酸代谢菌群、色氨酸代谢菌群及黏液降解菌群比例失衡，进一步加剧肠道分泌与动力障碍[12]。 
研究表明，菌群紊乱程度与便秘严重程度、病程长短、复发频率呈明显正相关，病程越长、症状越

重，菌群失衡越显著[13]。 

2.2. 肠道菌群与慢性便秘互为因果、相互促进 

肠道菌群紊乱既是慢性便秘的病因，也是便秘持续不愈的结果。一方面，有益菌减少、有害菌增多

导致短链脂肪酸不足、5-羟色胺合成下降、肠动力减弱、水分吸收增加，直接引发排便困难[14]；另一方

面，粪便在结肠内滞留时间延长，导致肠道 pH 升高、氧化应激增强、腐败菌过度增殖，进一步破坏菌群

结构，加重肠屏障损伤与低度炎症，使便秘转为慢性、难治性[15]。此外，临床常见的蒽醌类泻药、抗生

素、质子泵抑制剂等药物，会进一步杀伤有益菌、破坏微生态，导致停药后复发率极高，形成长期药物

依赖[16]。 

3. 肠道菌群介导慢性便秘的核心分子机制 

3.1. 短链脂肪酸代谢异常 

短链脂肪酸(Short-Chain Fatty Acids, SCFAs)是肠道菌群发酵膳食纤维产生的主要代谢产物，包括乙

酸、丙酸、丁酸等，是维持肠道正常功能的关键物质[17]。SCFAs 可为结肠上皮细胞提供能量、促进肠道

黏液分泌、刺激肠平滑肌收缩、加快结肠传输、调节肠道水分与电解质转运[18]。慢性便秘患者肠道中产

SCFAs 菌群显著减少，导致肠腔内 SCFAs 浓度下降，进而引起肠动力不足、粪便干结、肠道润滑能力下

降，是便秘发生的最核心机制之一[19]。 

3.2. 5-羟色胺(5-Hydroxytryptamine, 5‑HT)代谢与肠神经传导紊乱 

人体 90%以上的 5-HT 由肠道肠嗜铬细胞合成，是启动胃肠蠕动反射的关键神经递质，可促进结肠

蠕动与分泌[20]。肠道菌群通过调控色氨酸代谢、激活 G 蛋白偶联受体等通路，直接影响 5-HT 合成与释

放[21]。慢性便秘患者菌群失衡导致 5-HT 生成减少、转运异常，使蠕动反射减弱、结肠传输时间显著延
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长，表现为排便无力、排便间隔延长[22]。 

3.3. 肠黏膜屏障损伤与低度慢性炎症 

健康肠道菌群可维持肠黏膜紧密连接蛋白(ZO-1、occludin、claudin-1)的稳定表达，保护肠屏障完整

性[23]。菌群紊乱时，有害菌增殖并释放脂多糖等炎症物质，导致肠通透性增加、内毒素入血，激活全身

低度炎症反应[24]。炎症因子如肿瘤坏死因子-α、白细胞介素-6、白细胞介素-1β 等可抑制肠神经和平滑

肌功能，进一步降低肠道动力，形成“炎症–动力障碍”恶性循环[1]。 

3.4. 胆汁酸代谢异常 

肠道菌群参与初级胆汁酸向次级胆汁酸的转化过程，调控肠道水分分泌与平滑肌收缩[25]。慢性便秘

患者胆汁酸脱羟基菌群减少，导致疏水性强的次级胆汁酸生成不足，肠道水分分泌减少、粪便干结变硬，

同时对肠壁的刺激减弱，蠕动进一步减慢[26]。 

3.5. 肠‑脑轴调控异常 

肠道菌群通过迷走神经、免疫通路、代谢产物等信号与中枢神经系统双向交流，构成肠–脑轴[22]。
菌群紊乱可导致内脏高敏感性、焦虑抑郁情绪加重、胃肠中枢调节异常，进而抑制胃肠动力、加重便秘

[27]。焦虑、抑郁与便秘高度共存，形成心理–菌群–肠道功能异常的交互病理模式[28]。 

4. 基于肠道菌群的慢性便秘干预策略及研究进展 

4.1. 益生菌干预 

益生菌是一类能够定植于肠道、调节微生态并产生健康效应的活菌制剂，是目前临床应用最广泛的

微生态干预方式[29]。常用菌株包括双歧杆菌三联活菌、乳酸菌、布拉氏酵母菌、丁酸梭菌、酪酸梭菌等

[30]。益生菌可通过补充有益菌、竞争黏附、抑制有害菌、提高 SCFAs 水平、促进 5-HT 分泌、修复肠屏

障、减轻低度炎症等途径改善便秘[31]。大量临床研究证实，益生菌可显著提高每周自发排便次数、软化

粪便、缩短结肠传输时间、减轻腹胀与排便费力感，安全性高、无依赖性，适合老年、孕妇及儿童等特殊

人群，也可用于长期维持治疗以降低复发率[32]。 

4.2. 益生元干预 

益生元是一类不被人体消化吸收、可特异性促进肠道有益菌生长增殖的底物，主要包括低聚果糖、

低聚半乳糖、菊粉、抗性淀粉、果胶等[33]。益生元通过发酵为有益菌提供能量，提升双歧杆菌、乳酸菌

丰度，间接提高 SCFAs 浓度、改善肠动力与肠道分泌功能[34]。其作用温和、持久，可单独使用或与益

生菌联用，适合作为慢性便秘的基础干预手段[35]。 

4.3. 粪菌移植(Fecal Microbiota Transplantation, FMT) 

FMT 是将健康供体的整体肠道菌群移植到患者肠道内，快速重建完整微生态系统的治疗技术，对顽

固性、难治性慢性便秘具有突出疗效[36]。临床研究显示，FMT 可显著提高排便频率、改善粪便性状、

降低泻药依赖，疗效可持续 3~6 个月以上，尤其适用于合并严重菌群失衡、泻药依赖、肠易激综合征便

秘型及老年难治性便秘患者[37]。目前临床常用途径包括结肠镜下灌注、鼻肠管输注及口服粪菌胶囊，需

严格供体筛查与标准化操作，以保证安全性与有效性[38]。 

4.4. 中医药干预 

中医药在调节肠道菌群方面具有独特优势。中药复方、单味中药、针灸、推拿、穴位贴敷等均可通
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过重塑菌群结构、提高 SCFAs 水平、修复肠屏障、调控肠–脑轴改善便秘[39]。黄芪、白术、当归、火

麻仁、大黄、枳实等药物及健脾益气、滋阴润肠、理气通腑类方剂均被证实可显著增加有益菌、降低有

害菌、改善肠动力与分泌功能[40] [41]。以经典方剂麻子仁丸为例，其由麻子仁、大黄、枳实、厚朴、杏

仁、白芍组成，主治脾约型便秘(津亏肠燥)。现代药理学研究揭示，麻子仁丸中的蒽醌类成分(大黄中的

大黄素、大黄酸)可选择性促进双歧杆菌和乳酸杆菌增殖，同时抑制拟杆菌属等条件致病菌；枳实与厚朴

的挥发油及黄酮类成分(如柚皮苷、厚朴酚)能上调产丁酸菌(如罗斯氏菌属)的丰度，增加丁酸生成，进而

刺激肠嗜铬细胞释放 5-羟色胺；白芍中的芍药苷则通过调节肠–脑轴，降低内脏高敏感性。全方多糖组

分可被肠道菌群发酵为短链脂肪酸，发挥润滑肠道与促进蠕动的作用。中医药具有多靶点、整体调节、

安全性高的特点，为慢性便秘的微生态干预提供了中西医结合的新思路与新方法[42]。 

5. 存在的问题与未来展望 

尽管肠道菌群靶向干预慢性便秘已取得显著进展，但现有研究仍存在若干关键问题亟待解决： 

5.1. 因果关系辨析尚不清晰 

多数研究基于横断面或病例对照设计，仅能揭示慢性便秘与菌群紊乱的相关性，难以严格区分“因”

与“果”。菌群紊乱究竟是便秘的原发驱动因素，还是继发于结肠传输减慢后的改变，仍需通过纵向队

列研究结合无菌动物模型进行因果验证。 

5.2. 干预措施的标准化挑战 

益生菌的菌株、剂量、活菌数、辅料及服用周期在不同研究中差异悬殊，粪菌移植的供体筛选、菌

液制备、移植途径与频率尚无统一标准，中医药复方的成分复杂、煎煮工艺不一，导致研究结果难以直

接比较与荟萃分析，阻碍临床指南的制定。 

5.3. 未来研究方向 

基于上述问题，未来研究应着重以下方向：① 应用多组学技术(宏基因组学、代谢组学、培养组学)
系统解析便秘相关关键菌群及其代谢网络，构建“菌群–代谢物–表型”调控图谱；② 开发下一代益生

菌，包括针对产丁酸菌、胆汁酸转化菌及 5-羟色胺调节菌的工程化菌株或混合菌群，提升定植效率与功

能特异性；③ 探索基于菌群的生物标志物，通过机器学习筛选诊断或预测疗效的菌群指标(如厚壁菌门/
拟杆菌门比值、产甲烷菌丰度等)，实现便秘的精准分型与个体化微生态治疗；④ 开展高质量、多中心、

随机对照试验，统一干预方案的标准化参数，并延长随访周期以评估长期安全性与复发率。 

6. 小结 

肠道菌群紊乱是慢性便秘发生、发展的核心驱动因素，通过短链脂肪酸代谢异常、5-羟色胺信号紊

乱、肠屏障损伤、低度炎症、胆汁酸代谢异常、肠–脑轴失调等多重通路，共同导致肠道动力与分泌功

能障碍。基于肠道菌群的微生态干预策略，包括益生菌、益生元、粪菌移植、中医药，可从根源上重建微

生态稳态，突破传统泻药“治标不治本、易复发、易依赖”的局限，为慢性便秘提供长效、安全、可持续

的治疗选择。 
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