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•肠道微生态 •

肠道微生态与高血压关系的研究进展

吴晶晶 1，马如超 2，闫波 1，3，张金国 3

【摘要】　高血压是临床常见疾病之一，近年来其发病率呈明显升高趋势且发病年龄趋于年轻化，但血压控制达

标率较低，高血压的防控形势十分严峻。随着宏基因组学发展，近年研究发现肠道微生态与高血压密切相关，调节肠

道微生态可能成为除调节生活方式、药物治疗外的防治高血压的新途径。笔者通过检索国内外相关文献，分析了高血

压患者肠道微生态变化、肠道微生态与高血压发病机制的关系、肠道微生态对高血压的诊断及治疗价值，为提高临床

高血压防治效果提供参考。
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【Abstract】　Hypertension is one of common clinical diseases，in recent years，morbidity of hypertension showed a 
significant increasing trend with episode age tends to be young，but the control rate of blood pressure is relatively low，so the 
prevention and control situation is really serious at present. As the progress of metagenomics，recent researches found tha，
intestinal microecology is closely correlated with hypertension，adjustment of intestinal microecology may be a new approach 
for preventing and treating hypertension besides adjusting lifestyle and drug therapy. This paper reviewed literatures published 
in home and abroad to analyze the intestinal microecological changes in hypertension patients，relationship between intestinal 
microecology and pathogenesis of hypertension，diagnostic and therapeutic value of intestinal microecology in hypertension，in 
order to provide a reference for improving the hypertension control effect on clinic. 
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高血压是我国人群心脑血管疾病发生的重要危险因素之

一，以体循环动脉压升高为特征，主要由遗传因素和环境因

素长期交互作用所致。动脉压不仅受应激、情绪、体位、时

间、种族、性别、体力活动等因素影响，还与年龄及饮食密

切相关［1］。因此，高血压是一种由多因素导致的多环节、多

阶段疾病。近年来，随着临床对代谢综合征、消化系统疾病、

心脑血管疾病研究深入，发现肠道微生态及其代谢产物在高

血压的发病过程中扮演着重要角色［2-3］。笔者检索国内外相

关文献，旨在综述肠道微生态与高血压关系的研究进展。

1　高血压患者肠道微生态变化

肠道菌群是人体肠道正常微生物，也是人体的第二基因

组，能合成多种影响机体生长发育的必需维生素，并参与糖

类及蛋白质代谢，促进铁、镁、锌等矿物元素吸收，其与人

体基因组共同在机体新陈代谢过程中发挥重要作用［4］。既

往研究表明，肠道菌群的多样性、丰富度降低及拟杆菌与厚

壁菌比率升高时，机体血压升高，反之血压下降，表明肠道

菌群失调在高血压发生发展过程中具有重要作用［5］。刘金

宝等［6］通过 16S DNA-PCR-DGGE 技术检测出的 Uncultured 
bacterium clonenbw 1009b01c1 与哈萨克族高血压发生及发展

有关。DURGAN 等［7］通过建立睡眠呼吸暂停综合征并高血压

大鼠模型发现，其肠道内产乳酸菌群增多，而能将乳酸转换

成丁酸盐的菌群减少，故推测肠道微生态紊乱可能参与睡眠
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呼吸暂停综合征并高血压。KHALESI 等［8］研究结果显示，高

血压患者摄入益生菌制剂后，收缩压与舒张压不同程度降低，

提示维持肠道微生态平衡可能成为高血压防治的潜在靶点。

2　肠道微生态与高血压发病机制的关系

2.1　肠道微生态与高盐饮食的关系　高盐饮食是一个全球性

问题［9］。众所周知，高盐饮食与高血压密切相关，而高血压

是导致心脑血管疾病的重要危险因素之一，其机制为血钠升

高引起渗透压升高，抑制脑源性神经营养因子（BDNF）依赖

性 TrkB 受体和 KCC2 表达，使大脑中氨基丁酸（GABA）生

成减少，进而降低 GABA 对抗利尿激素（ADH）神经元压力

感受器的抑制作用，导致血管加压素释放增加及液体排出减

少，进而增加心脏和血管负担，最终引发高血压、心脏病及

卒中等［10］。但近期有研究发现，与正常饮食（0.5% 食盐）

小鼠比较，高盐饮食（4.0% 食盐）小鼠肠道内有益细菌如乳

酸杆菌数量下降，辅助性 T 细胞 17（Th-17）数量增加，血

压升高；给高盐饮食小鼠补充乳酸杆菌等益生菌后，Th-17
数量减少，血压下降；之后研究人员又通过在 12 例受试者饮

食中添加 6 mg 食用盐发现，受试者肠道乳酸杆菌等益生菌数

量下降，Th-17 数量增加，血压升高，再次证明高盐饮食会

打破肠道微生态固有平衡，尤其是对盐敏感的乳酸杆菌［11］。

但是否可以通过摄取微生物制剂而减少高盐饮食对高血压的

影响仍待进一步探究。

2.2　肠道微生态与血脂异常的关系　高脂血症尤其是低密度

脂蛋白升高是心血管疾病发生发展的危险因素之一。既往研

究表明，血脂异常会引起厚壁菌门和拟杆菌门等肠道菌群的

丰富度、数量紊乱，导致肠道微生态失调［12］。肠道菌群能将

膳食纤维降解成短链脂肪酸（SCFAs），如丙酸盐和丁酸盐等，

它们通过肠道吸收作用而进入血液循环，作用于肾脏、心脏、

骨骼肌、皮肤等小血管中的嗅觉受体 78（Olfr78），使血压

下降［5］；此外，SCFAs 还可通过刺激脂肪组织中 SCFAs 受体

GPR41、GPR43 等激活，上调过氧化物酶体增殖物激活受体

γ（PPAR-γ）转录，促进脂肪细胞分化，抑制脂质沉积，

降低血脂，进而影响血压［13-14］。血脂在动脉粥样硬化发生发

展中扮演着重要角色，故肠道微生态可通过调节血脂而间接

调控血压。

2.3　肠道微生态与胰岛素抵抗的关系　胰岛素抵抗是指各种

原因导致胰岛素促进葡萄糖摄取和利用效率下降，机体代偿

性分泌过多胰岛素以维持机体血糖稳定。胰岛素抵抗不仅易

导致代谢综合征和 2 型糖尿病，其还是高血压的危险因素［15］。

国外研究发现，SCFAs 可通过激活 SCFAs 受体而促进胰高血

糖素样肽 1（GLP-1）释放，进而保护胰岛 β 细胞，促进胰

岛素分泌及增强胰岛素敏感性，增加葡萄糖摄取和利用效率，

进而缓解机体胰岛素抵抗［15-16］。PERRY 等［17］通过外界因素

干扰肠道菌群平衡，结果发现机体肠道内菌群酸性代谢产物

增多，引起副交感神经系统激活，刺激胰岛素释放，进而引

起一系列代谢紊乱，如胰岛素抵抗、肥胖等。因此，肠道菌

群可能通过参与胰岛素抵抗而间接引发高血压。

2.4　肠道微生态与肾素 - 血管紧张素 - 醛固酮系统（RAAS）
激活的关系　众所周知，机体主要通过 RAAS 调节血压，该

途径的关键酶是血管紧张素转换酶（ACE），其可使血管紧

张素Ⅰ（AT Ⅰ）转变成血管紧张素Ⅱ（AT Ⅱ），使小动脉

平滑肌收缩，刺激肾上腺皮质球状带分泌醛固酮，通过交感

神经末梢突触前膜的正反馈作用而使去甲肾上腺素分泌增加，

进而升高血压，故干扰上述任何 1 个环节均可影响机体血

压。CHEN 等［18］将具有体外 ACE 抑制作用的瑞士乳杆菌

H9 喂养原发性高血压小鼠数周，结果发现小鼠收缩压下降了

12 mm Hg（1 mm Hg=0.133 kPa），舒张压下降了 10 mm Hg。
PLUZNICK 等［14］敲除小鼠肾脏 Olfr78 受体发现，血压较

同窝出生的野生小鼠下降了 15 mm Hg，血浆肾素水平较

基因敲除前降低了 25%；为了进一步明确血压降低机制，

PLUZNICK 等继续进行化学测试，结果发现肠道菌群通过分

解膳食纤维而产生丙酸盐，丙酸盐通过激活肾脏表面 Olfr78
受体而促进肾素分泌，进而导致血压升高。因此，肾脏表面

Olfr78 受体可通过识别肠道菌群产生的信号分子而维持血压

稳定。此外，益生菌还可通过水解作用释放 ACE 抑制肽，竞

争性地抑制 ACE 活性，使 AT Ⅰ转变为 AT Ⅱ减少，进而发

挥降压作用［18-20］。

3　肠道微生态对高血压诊断及治疗价值 
3.1　诊断价值　近年来临床研究发现，微生物菌群与糖尿

病［21］、多发性硬化症［22］、结肠炎［23］等疾病密切相关。

SURANA 等［24］采用微生物组三角测量法检测结肠炎小鼠肠

道菌群发现，毛螺菌科细菌（即一类通常在人类肠道和其他

哺乳动物中发现的细菌）数量改变导致小鼠病情严重程度发

生改变。目前临床还可以通过检测胃肠道内幽门螺杆菌（HP）
而明确消化性溃疡的诊断。随着微生物组检测技术、二代基

因测序技术等分子诊断技术兴起，可以考虑通过分子诊断技

术明确拟杆菌与厚壁菌比例失调与高血压的关系［5，23］。分子

诊断技术具有高通量、高效率、高灵敏度、性能稳定、临床

应用强、对患者创伤较小等优势，未来可能作为高血压、结

肠炎、糖尿病等疾病的诊断依据。

3.2　治疗价值　尽管目前治疗高血压的方法较多，但不同

个体血压控制效果参差不齐。最新研究表明，维持肠道微生

态平衡对血压调节具有重要作用［2］，这或许为高血压患者

治疗提供新的希望，特别是对血压控制效果不佳的患者。目

前，通过微生态疗法〔即微生物制剂和粪便菌群移植（fecal 
microbiota transplant，FMT）〕调整肠道微生态平衡防治疾病

是临床研究热点，FMT 是指将供者的粪便样本转移到受者的

体内，以改变受者的肠道菌群，其移植方法主要为将粪便样本

注射到肛门中和通过一根管子将粪便样本注入肠道［24］。微生

态制剂主要包括益生菌、益生元和合生元 3 类，相对安全，且

具有促进或直接补充宿主有益微生物生长、维持肠道微生态平

衡，进而发挥防治疾病、增进宿主健康等作用。既往研究表明，

微生态制剂可改善肠炎相关症状，甚至有望延缓衰老［25］。

益生菌制剂的作用机制主要包括以下几个方面［26-28］：（1）
益生菌制剂中的活菌数量较多，其可紧密黏附于肠道黏膜细

胞，占据空间，形成微生物屏障，防止致病菌及其分泌物损伤；

（2）益生菌可产生细菌素类、SCFAs、丁酸等物质，抑制致

病菌生长繁殖及分泌有害物质，调节肠道通透性，增强肠道
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黏膜屏障作用；（3）益生菌还可刺激肠黏膜上皮细胞，诱导

其分泌黏蛋白，抑制致病菌对肠黏膜上皮细胞的黏附和移植，

使致病菌局限；（4）益生菌还可刺激机体内巨噬细胞和淋巴

细胞等免疫细胞，诱导其分泌抗炎性细胞因子类物质，进而

发挥抗炎、杀伤致病菌、促进疾病愈合等作用。但目前有关

微生态疗法防治高血压的研究报道较少，尚处于试验阶段，

微生态疗法是否可以作为高血压的早期预防策略或治疗措施

仍有待高质量、多中心临床研究进一步证实。

4　小结与展望

我国约有 2 亿高血压患者，且每年以 1 000 万的速度不

断激增，其中 50% 以上患者并不知道自己患病，也未接受过

药物治疗［29-30］，故高血压的防治迫在眉睫。虽然目前对肠道

菌群及其代谢产物与高血压关系的研究报道较多，但主要停

留在实验室阶段。人类消化系统中存在 1 000 多种不同类型的

细菌及其他微生物菌落，其中许多细菌以 1 种或多种方式进

行代谢，而人类肠道微生物的组成也会因个体差异而不同；

此外，肠道菌群的结构和组成还受到很多因素影响，如运动、

饮食、睡眠、外界刺激等。目前，肠道菌群及其代谢产物的

检测技术及其对疾病的治疗作用尚处于研究阶段，未来仍需

不断优化肠道菌群检测技术，分析不同地域、人群肠道微生

物组成，以丰富人类第二基因组库，为未来研究肠道微生态

与疾病的关系提供帮助。
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肠道菌群与儿童呼吸系统疾病关系的研究进展

施娟

【摘要】　肠道菌群是寄居在人体肠道内的微生物群落的总称，是维持机体内环境稳定的重要因素。既往研究表

明，肠道菌群失调、黏膜屏障破坏、局部免疫功能失调可能参与多种疾病的发生发展。本文主要综述了肠道菌群与呼

吸道变应性疾病、喘息性支气管炎及新生儿呼吸机相关性肺炎等儿童呼吸系统疾病关系的研究进展，旨在为肠道菌群

治疗儿童呼吸系统疾病提供参考。
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Pediatric Ⅲ Ward，Huangshi Central Hospital of Edong Medical Group，Huangshi 435000，China

【Abstract】　Intestinal flora means generic terms of microbial communities resided in the human gut，which was one 
of principal elements in maintaining body internal environment. Previous studies showed that，alteration of intestinal flora，
destruction of mucosal barrier and local immune dysfunction may play important roles in the occurrence and development dozens 
of diseases. This paper reviewed the genesis and development and respiratory system disease，such as respiratory allergic 
disease，asthmatic bronchitis and ventilator-associated pneumonia，to provide a reference for intestinal flora therapy in treating 
children with respiratory system disease. 
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