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运动调节肥胖患者肠道菌群的研究进展
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摘要：  肠道菌群是人体肠道的正常微生物，能合成人体生长发育所必需的多种维生素，并参与碳水化合

物和蛋白质的代谢，对人体健康起着重要作用。肠道疾病患者的肠道菌群中厚壁菌门（Firmicutes）细菌的

相对丰度较高，拟杆菌门（Bacteroidetes）细菌的相对丰度较低，与健康相关的有益菌群相对丰度也较低。

研究发现，运动是改善肥胖患者肠道菌群的有效手段。适宜运动可以增加肠道菌群的数量和丰度，改善

Firmicutes/Bacteroidetes的比值，有助于肥胖患者减肥。本文通过梳理国内外相关文献，就运动、肥胖与肠

道菌群之间关系的研究进展作一综述，以期为运动促进健康、减少肥胖和其他相关疾病提供新的思路。
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Abstract:  Intestinal flora is the normal microorganisms in the human gut, which can synthesize various vitamins neces-

sary for human growth and development, and participate in the metabolisms of carbohydrates and proteins, playing an im-

portant role in human health. In patients with intestinal disorders, there is a higher relative abundance of Firmicutes and a

lower relative abundance of Bacteroidetes in the intestinal flora, as well as lower abundance of bacteria related to health.

Studies have found that exercise is an effective way to improve the intestinal flora in obese patients. Adequate exercise can

increase the quantity and abundance of intestinal flora, improve the Firmicutes/Bacteroidetes ratio, and help obese patients

lose  weight.  This  article  summarizes  the  progress  in  research  on  the  relationship  among  exercise,  obesity  and  intestinal

flora by reviewing relevant literature at home and abroad, aiming to provide new perspectives on promoting health, redu-

cing obesity, and other related diseases.

Keywords:  Exercise; Obesity; Intestinal flora

肥胖的患病率正在增加，大多数关于肥胖的流

行病学数据是基于身体质量指数 （body mass index，
BMI，单位为 kg/m2），当 BMI在 18.5～24.9这个区间

表示正常，在 25～29.9区间表示超重，≥30则表示

肥胖 [ 1]。肥胖是由于机体能量摄入和能量消耗之间

的不平衡产生的，当能量摄入大于消耗，产生营养

过剩的现象则会导致脂肪堆积 [ 2]。脂肪堆积导致的

肥胖会使肠道菌群的比例发生改变，通过对多个肥

胖患者粪便样本进行综合分析后发现，单纯性肥胖

患者 Lachnoclostridium 和 Faecalitalea 的相对丰度较高，

而 Akkermansia、Alistipes和 Butyricimonas 等在内的 23
个属的相对丰度明显较低 [ 3]。研究表明，运动能够

改变肥胖患者肠道菌群的数量和比例，促进脂质代

谢，而肠道有益菌也能影响机体的胰岛素敏感性和

免疫反应 [ 4]。然而，目前对肠道菌群健康促进作用

的认知还不够全面。基于此，本文对以往研究成果

进行总结，讨论运动对肥胖患者肠道菌群的影响，

希望从肠道菌群的角度出发为通过运动来控制体重

和促进健康提供新的思路。
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1　肠道菌群的作用
 

1.1　调节肌肉功能　肠道、肠道菌群及其代谢产物[
如肠肽、脂多糖 （lipopolysaccharide，LPS）和白细胞

介素等]之间相互作用产生的信号建立了肠道菌群活

动和骨骼肌之间的联系，并通过调节全身或组织炎

症以及胰岛素敏感性来影响肌肉功能 [ 5]。研究发现，

调节肌肉减少或促进啮齿动物健康表现的有益菌主

要是乳杆菌和双歧杆菌。10个月大的成年小鼠口服

干酪乳酪杆菌 LC122或长双歧杆菌长亚种 BL986 12
周后进行运动测试，发现使用益生菌大鼠的骨骼肌

质量和力量显著增加 [ 6]。而补充 6周植物乳植杆菌

TWK10还可以增加小鼠腓肠肌的肌肉质量，改善前

肢握力和游泳耐力 [ 7]。在没有任何训练干预的情况

下，补充长双歧杆菌长亚种 OLP-01也能改善年轻小

鼠的肌肉质量和游泳耐力 [ 8]。有研究表明，给小鼠

补充热灭活短双歧杆菌 3～4周后，小鼠的肌肉质量

和握力得到了改善 [9]。 

1.2　减少身体炎症　肠道菌群代谢不易消化的膳食

纤维产生的短链脂肪酸（short chain fatty acids，SCFAs）
能修复肠道黏膜，从而改善结肠炎症 [ 10]。SCFAs参
与机体的代谢功能，通过增加营养物质的可用性来

促进机体的能量平衡。同时，还可能作为信号分子

调节免疫和炎症反应 [ 11]。此外，某些肠道菌群与炎

症有关，肠道菌群与炎症标志物如 LPS、C-反应蛋

白（C-reactive protein，CRP）和 SCFAs等密切相关，如

益生菌副干酪乳酪杆菌可以减少啮齿动物中 LPS的

水平，降低脂肪炎症。而 CRP水平也与 Phascolarcto-
bacterium 的丰度相关，CRP水平较高的人，乳杆菌

和双歧杆菌属细菌的相对丰度明显较低，但 Escheri-
chia 和 Bacteroides 的相对丰度更高[ 12]。这些研究表明，

某些肠道菌群的失调会对机体的炎症产生影响。 

1.3　调节代谢　肠道菌群调节机体内的许多代谢过

程，主要包括能量稳态、葡萄糖代谢和脂质代谢 [ 13]。

除此之外，肠道菌群还能合成聚糖、氨基酸和维生

素（如 K、B12、生物素、叶酸和硫胺素），这些都是

宿主代谢的必需成分 [ 14]。给高脂肪和高胆固醇的小

鼠喂饲益生菌后发现，弯曲广布乳杆菌和植物乳植

杆菌能共同降低血浆和肝脏中胆固醇的水平 [ 15]。高

脂肪饮食诱导的肥胖大鼠服用双歧杆菌后循环甘油

三酯和低密度脂蛋白的水平降低，高密度脂蛋白的

水平升高，调节了脂蛋白的代谢 [16]。

综上所述，通过补充某种有益菌可以增加小鼠

的肌肉力量，从而调节小鼠的肌肉功能。此外，机

体产生炎症反应与肠道菌群的状态密切相关，肠道

菌群代谢产生的 SCFAs可以作为信号分子调节炎症

反应。肠道菌群还能调节糖类、脂肪和蛋白质的代

谢，这些都可能降低机体的肥胖程度。 

2　肥胖状态下肠道菌群的特征

肥胖患者肠道菌群的多样性显著降低，通过

16S rRNA基因测序发现，肥胖可能与两种主要的菌

门有关，即 Firmicutes和 Bacteroidetes，Firmicutes/Bac-

teroidetes（F/B）比值增加是肥胖患者肠道菌群的一个

主要特征 [ 17]。研究发现，与低脂饮食相比，高脂饮

食诱发的肥胖小鼠体重增加，肠道菌群中 Firmicutes

相对丰度更高，Bacteroidetes丰度更低，饮食性肥胖

小鼠结肠中 F/B比值与 SCFAs受体的表达呈正相关，

脂肪酸受体的表达与体重减轻有关 [ 18]。描述肠道菌

群变化的研究表明，体育活动可以增加菌群差异，

并改善 F/B的比值 [ 19]。肥胖患者和健康人的肠道菌

群在不同水平上存在显著差异：在门水平，肥胖患

者和健康人 Firmicutes、Bacteroidetes、Actinobacteria和

Fusobacteria显著不同；在属水平，肥胖患者的 4个

菌属（Prevotella、Megamonas、Fusobacterium 和 Blautia）

显著增加，而其余 12个菌属 （如 Faecalibacterium 和

Gemmiger 等）显著减少；在种水平，肥胖患者和健

康人中包括 Bacteroides uniformis 和 Prevotella copri 在

内的 9个菌种存在显著差异 [20]。 

3　运动对肥胖状态下肠道菌群的影响
 

3.1　高 强 度 间 歇 训 练 （high-intensity  interval  training，
HIIT）　研究发现 HIIT和中等强度持续训练对久坐不

动肥胖受试者的肠道代谢和菌群有一定影响，这两

种训练模式都降低了 F/B的比值，其原因是 Bac-
teroidetes的相对丰度增加，而 Firmicutes的水平没有

发现变化，并且 Blautia 和 Clostridium 的丰度也降低[ 21]。

动物实验也得出相同结论，肥胖小鼠进行 HIIT后，

结肠菌群的 alpha多样性和盲肠菌群的 alpha多样性

增加，F/B比值和 Bacteroidetes在远端肠道中的多样

性都降低。此外，当超重女性经过 HIIT后其体能水

平上升，腹部脂肪和内脏脂肪减少，节段肌肉质量

增加，粪便菌群多样性在干预后发生了显著变化 [ 22]。

研究表明，3周的 HIIT可以改善超重男性的有氧适

应性，增加胰岛素敏感性，促进心血管健康，但这

种锻炼方案并不会影响粪便菌群的整体组成或特定

细菌的分类群 [ 23]。然而，长期 HIIT引起的肠道菌群

改变可能对改善糖尿病患者的葡萄糖稳态和胰岛素

敏感性起作用 [24]。 
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3.2　有氧运动　 

3.2.1　低强度有氧运动　有氧运动是以有氧代谢提

供运动中所需能量的运动方式，其改善肠道菌群的

效果较明显。研究发现，低强度持续的跑步机运动

可以阻止肥胖和高血糖的发生，有效改善肠道菌群

多样性和相对丰度的降低。规律运动还可以逆转肥

胖小鼠肠道的病理改变，增加杯状细胞数量，诱导

与免疫系统相关的有益平衡，促进健康的良性循环[ 25]。

此外，持续训练对久坐不动的肥胖受试者的肠道代

谢和菌群有一定影响，会降低 F/B的比值 [ 21]。Schei-
man等 [ 26]也对马拉松运动员进行了研究，结果发现

马拉松运动员运动后体内韦荣球菌的相对丰度明显

高于运动前，且与乳酸和丙酸代谢相关的基因变得

十分活跃。其他学者的研究也表明，低强度持续的

跑步机运动使肥胖小鼠 Bacteroidetes的百分比和嗜酸

乳杆菌的数量有所增加，使 Firmicutes的百分比降低，

这表明肥胖抑制了 Bacteroidetes和嗜酸乳杆菌的生长，

并增加了 Firmicutes的相对丰度 [ 27]。对 6周大的肥胖

小鼠进行低强度的跑步机运动可以防止小鼠肥胖和

高血糖的发展，并有效地改善了小鼠肠道菌群多样

性和肠道菌群的相对丰度的降低 [25]。 

3.2.2　高强度有氧运动　高强度有氧运动对肠道菌

群的改变与低强度有氧运动相比有所差异，Allen等[ 28]发

现大强度的有氧运动可以诱导久坐肥胖受试者肠道

菌群的组成发生变化，这些变化与饮食摄入无关。

这间接地表明，肠道菌群具有多样性和复杂性，难

以预测不同强度的有氧运动方式对不同菌群种类的

影响。而动物研究发现，高强度的跑步机运动会降

低肥胖小鼠的体重，改善代谢综合征和肝脂肪变性，

运动调整了肠道菌群失衡，有助于肠道屏障功能的

维持，增加了 Parabacteroides、Bacteroides 和 Flavoba-
cterium 的相对丰度 [ 29]。此外，高强度的有氧运动改

变了超重女性肠道菌群的变化，包括 Akkermansia 的

增加和 Proteobacteria细菌的减少 [ 30]。但大强度有氧

运动改变的肥胖患者的肠道菌群会在 6～8周内建立

新的、稳定的组成 [31]。 

3.3　耐力运动联合力量训练　对受试者进行为期 12周

的力量和耐力联合训练后发现，肥胖患者的 Clostridia
和 Actinobacteria的相对丰度显著减少，而 Bacteroidia、
Gammaproteobacteria和 Betaproteobacteria的相对丰度

则相反。此外，与健康儿童相比，肥胖患者肠道中

的梭状芽胞杆菌、双歧杆菌、粪球菌、阿克曼菌和

链球菌的相对丰度显著降低 [ 32]。研究表明，Bacter-
oidetes和 Actinobacteria受到耐力训练的影响比较显

著。此外，耐力训练可以调节与炎症相关的菌群，

如 Desulfovibrio 和 Tyzzerella 等，降低受试者的肥胖

程度，在此过程中还会增加 SCFAs的产生 [33]。

综上所述，HIIT可以降低超重或肥胖受试者 F/B
的比值，促进心血管健康，但该运动方式对肠道中

具体菌的多样性变化的影响尚且未知。低强度持续

的有氧运动对逆转肠道病理学有一定作用，高强度

的有氧运动可以改变机体肠道菌群的具体数量，提

高某些菌群的相对丰度，但并不改变菌群的多样性。

耐力训练可以调节炎症反应相关的肠道菌群，改变

了菌群的组成，但与低强度持续训练相比，其在肠

道病理学上的作用并未体现。因此，未来仍需进一

步研究不同运动方式和运动强度对肠道菌群数量、

多样性改变影响的相关机制。 

4　运动改善肠道菌群代谢的可能机制
 

4.1　产生 SCFAs　肠道菌群能够产生多种代谢产物，

目前对 SCFAs的研究较多。SCFAs主要包括丁酸盐、

丙酸盐和乙酸盐。丁酸盐主要用作结肠上皮细胞的

能量来源，而丙酸盐和乙酸盐主要用作肝脏和外周

组织脂肪生成和糖异生的底物。这些代谢产物可能

成为菌群、肠道和肌肉胰岛素敏感性之间的联系。

丁酸盐通常由大量的肠道细菌合成，包括 Faecaliba-
cterium、Butyricimonas 和 Succinivibrio[34]。SCFAs是细

菌发酵不可消化的碳水化合物的最终产物，可能通

过肠内分泌细胞信号、脂肪生成和胰岛素样生长因

子 -1（IGF-1）的产生来改变能量的储存和代谢 [ 35]。与

非运动员相比，运动员粪便样本的鸟枪宏基因组学

分析显示其具有不同的微生物组组成，其中参与碳水

化合物和氨基酸代谢以及产生 SCFAs的微生物更多[ 36]。

通过对瘦的和肥胖的久坐受试者进行为期 6周的运

动干预后发现，两类受试者的肠道菌群组成均发生

了变化，运动增加了瘦的受试者粪便中的 SCFAs水
平，但未增加肥胖受试者粪便中的 SCFAs水平。运

动引起的菌群代谢输出的变化与能够产生 SCFAs的
细菌基因和类群的变化相关 [ 28]。SCFAs通过增加营

养物质的可用性来促进宿主的能量平衡，调节炎症

反应，从而促进机体健康 [ 18]。运动引起的肠道微生

物组改变可以对整个机体产生有益的影响，改变过

程中的关键介质可能是 SCFAs，特别是其中的丁酸

盐，相关研究证实人体运动后肠道菌群产生的丁酸

盐增加。此外，与患有肌肉减少症和恶病质的个体

相比，运动增加了产生 SCFAs细菌的数量 [ 34]。同时，

肠道菌群可能通过产生和利用 SCFAs来影响机体的

营养状况。 

4.2　降低炎症反应　炎症是许多慢性多系统疾病的
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基础，包括肥胖、动脉粥样硬化和 2型糖尿病，肠

道中某些细菌的存在与炎症分子有关 [ 12]。肠道微生

态系统成分的改变可能与肠道抗炎和促炎反应之间

的不平衡有关，这将导致慢性全身性低度炎症。研

究表明，肠道菌群通过释放炎性因子来诱发全身系

统性低度炎症，LPS少量释放对宿主免疫系统的维

持和发展至关重要。当机体发生炎症性疾病时，

Leuconostocaceae、Faecalibacterium prausnitzii、Odoriba-
cter  planchnius、 Phascolarctobacterium 和 Roseburia  ho-
minis 等的数量会减少 [ 37]。研究表明，小鼠体内产生

炎症反应后，运动训练可以减少小鼠脂肪组织炎症，

这种炎症的减少很有可能是因为小鼠肠道菌群的改

变导致的。肠道菌群的改变主要是 Ruminococcus 和

Prevotella 的减少，进而会导致小鼠的肠道微生态失

调，这种失调特征为菌群相对丰度和多样性降低 [ 38]。 

4.3　维持肠道屏障功能　研究发现，共生真菌和条

件致病菌会刺激局部免疫系统，改变肠道通透性，

从而导致肠漏，但通过长期运动干预的方式可以减

少肠道菌的过度生长、肠漏和全身炎症 [ 39]。此外，

研究表明运动干预能够增加与健康有关细菌的相对

丰度，使微生物多样性增加，进而提高机体的代谢

能力，调节黏膜免疫，改善肠道屏障功能 [ 40]。而肠

道菌群高度参与胃肠道屏障功能的加强，参与正常

的肠蠕动和肠道稳态。运动会减少肠道致病菌，增

加 Akkermansia 等益生菌，使肠−脑屏障的蛋白水平

增加，LPS移位减弱，从而缓解相关的神经炎症 [ 41]。 

4.4　运动是肠道菌群的调节剂　肠道菌群的数量和

丰度与运动密切相关，可以对肠道环境和外周组织

产生保护，进而通过调节新陈代谢和免疫系统来影

响体重 [ 42]。运动干预的方式可以增加有益菌的数量，

升高菌群多样性，改善共生细菌的繁殖，这都有利

于改善机体的健康状况 [ 43]。某些物质可以调节肠道

菌群，从而改善小鼠的运动功能。同时，运动也可

以促进肠道稳态。在小鼠实验中发现，运动恢复了

接触氟化物小鼠的肠道菌群组成和特定细菌相对丰

度的变化，增加了 Epsilonbacteraenta和 Firmicutes的
丰度，减少了 Bacteroteidetes丰度，改善了接触氟化

物小鼠的肠道结构损伤，缓解了小鼠因接触氟化物

而引起的菌群紊乱 [44]。

综上所述，运动可以影响 SCFAs的产生，进而

影响肠道菌群。但运动导致粪便 SCFAs水平升高的

机制尚不清楚，这可能涉及通过内源性代谢输入（如

乳酸）来增加 SCFAs的产生，未来还需进一步研究

来阐明 SCFAs的增加与肠道菌群的确切关系。此外，

运动可以调节肠道菌群的组成，进而减少肥胖诱导

的炎症信号通路，降低炎症反应。运动还可以通过

改变肠道菌群的多样性来改善肠道黏膜的免疫屏障

功能，促进机体的代谢和抗炎作用。同时，肠道菌

群的稳态和运动之间的关系密不可分，菌群稳态将

有助于降低肥胖程度，促进健康，但不同运动方式

调节肠道菌群稳态、促进机体健康的途径在未来还

需进一步研究。 

5　总结与展望

越来越多的研究表明，肠道菌群在机体内具有

重要作用，能影响身体的机能。适当的运动干预能

够影响肠道菌群的数量和稳态，进而影响机体代谢，

长期规律的有氧运动更加有助于肠道菌群的生物多

样性的改变，而剧烈运动可能会导致肠道菌群产生

有害后果。在未来，仍需进一步研究运动强度和时

间对肠道菌群的影响。

目前的研究存在一些局限性，大多数研究是通

过分析粪便样本来了解肠道菌群的变化，但粪便中

含有其他杂质，会影响肠道菌群的检测结果。此外，

粪便的收集也将影响检测结果，未来的研究需优化

粪便的收集标准，如收集粪便的试剂盒、收集后粪

便的储存及运输，提升此类标准将更加有助于对肠

道菌群的研究。目前动物实验会建立高脂肪饮食的

小鼠模型，但相关研究也表明肠道菌群会受到饮食

结构的影响，故未来的研究需在实验过程中严格控

制动物的饮食标准。深入了解运动改善肠道菌群代

谢的可能机制会更加有助于研究其促进健康的作用，

这将为控制机体能量代谢提供新的理论依据。
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