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吸烟对肠道菌群影响的研究进展

王聪1，刘富强2，王军奎2

【摘要】　吸烟会导致肠道菌群发生改变。香烟烟雾中的有毒物质可以改变肠道菌群的丰度及多样性，其机制包

括改变肠道菌群赖以生存的内环境、调节宿主病理、引起优势菌比例失衡等，导致肠道酸碱失衡、氧化应激及免疫系

统破坏，从而引起肠道疾病及全身性疾病。本文主要综述了吸烟及香烟烟雾中的有毒物质对肠道菌群的影响，以期为

控烟及相关疾病的防治提供参考依据。
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【Abstract】　Smoking can cause changes in the intestinal flora. The toxic substances in cigarette smoke can change 
the abundance and diversity of intestinal flora, the mechanism including changing the internal environment for the survival of 
intestinal flora, regulating host pathology, causing imbalance of the proportion of dominant bacteria and so on, leading to intestinal 
acid-base imbalance, oxidative stress, immune system damage, thus causing intestinal diseases and systemic diseases. This paper 
mainly summarizes the impact of smoking and toxic substances in cigarette smoke on intestinal flora, in order to provide reference 
for control smoking, prevention and treatment of related diseases.
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吸烟是人类接触有毒化学物质的主要来源之一，也是各

种疾病的主要危险因素之一。肠道菌群通过与宿主动态作用

而在肠道代谢、免疫、炎症和神经信号调节等方面发挥重要

作用，且可参与一系列疾病的发生发展。近年来，吸烟对肠

道菌群的影响已经受到研究人员的关注，并取得一定研究成

果。笔者对相关研究进行整理、归纳，主要综述了吸烟及香

烟烟雾中的有毒物质对肠道菌群的影响，以期为控烟及相关

疾病的防治提供参考依据。

1　肠道菌群的生物学特点及作用

1.1　肠道菌群的生物学特点　肠道菌群指寄生在宿主肠道内

维持微生态平衡的多种微生物群落的总称，人类肠道中寄生

着约10万亿个细菌，大部分属于共生菌［1］，其中拟杆菌门和

厚壁菌门所含细菌总量占肠道细菌总量的90%；其次是放线

菌门和变形菌门［2-3］，其不仅在数量上占据优势，而且在维

持肠道微生物稳态中也发挥着重要作用。

1.2　肠道菌群的作用　肠道菌群是一个复杂群体，其主要生

理功能包括：（1）通过产生有机酸、抑菌物质及营养竞争等

机制而维持肠道菌群平衡及抗感染；（2）通过刺激肠道分

泌型免疫球蛋白A（secretory immunoglobulin A，sIgA）的分

泌、平衡细胞因子的合成和释放等机制而调节肠道免疫，促

进免疫系统成熟；（3）通过对食物残渣等物质的代谢，产生

一些人体必需营养物质如核黄素、叶酸、吡哆醇等，进而对

免疫、神经等系统发育发挥重要作用［4］。肠道菌群在人体不

同组织、器官中的作用不同，包括促进新陈代谢、保护胃肠

道结构和神经系统。同时，肠道菌群还可以活化肠上皮细胞

表面的多种病原体相关分子模式，从而激活下游信号传导通

路，促进上皮细胞分泌抗炎物质。此外，肠道相关淋巴组织

的成熟也依赖肠道菌群的信号刺激（肠道相关淋巴组织成熟

是浆细胞和活化T淋巴细胞聚集于肠黏膜的必要条件，由肠道

菌群形成志贺氏菌属并在肠道内定植）［5］。

综上，肠道菌群在人体新陈代谢中起重要作用，其变化

会对人体健康产生非常大的影响。肠内细菌的种类、组成和

数量发生改变（即肠道菌群失调）不仅会导致肠道疾病，还

与很多慢性代谢性疾病密切相关。
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2　吸烟对肠道菌群的影响

吸烟可通过影响宿主的生理功能而引起肠道菌群组成改

变。QU等［6］探讨了香烟烟雾与肠道菌群及肺癌的关系，结果

发现，暴露于香烟烟雾有毒物质的小鼠粪便中放线杆菌、双

歧杆菌和肠杆菌水平升高，另枝菌属、嗅杆菌属和醋酸菌水

平降低。有动物实验评估了吸入尼古丁对肠道微生物性别依赖

性的影响，即将不同性别小鼠根据是否吸入尼古丁分为四组，

并进行16S rRNA基因测序，结果显示，四组间有统计学差异的

肠道微生物有拟杆菌门、放线菌门、疣微菌门和TM7［7］。

同样，烟雾暴露对人体肠道微生物的组成也有重要影

响。STEWART等［8］研究发现，与不吸烟者相比，吸烟者肠

道中普雷沃氏菌丰度较高、拟杆菌丰度较低，粪便样本中

Shannon多样性指数明显降低，证实吸烟与人类肠道菌群组成

有关。YOON等［9］探索了吸烟对韩国健康男性士兵微生物群

组成的影响，结果显示，韩国健康男性士兵最丰富的4个细菌

门分别是厚壁菌门、放线菌门、拟杆菌门和变形菌门，双歧

杆菌是放线菌的主要属，低丰度双歧杆菌是区分吸烟者和非

吸烟者肠道菌群的主要因素之一。LEE等［10］调查了吸烟与肠

道菌群组成的关系，结果显示，与从不吸烟者相比，吸烟者

拟杆菌门比例增加、厚壁菌门和变形菌门比例减少，而戒烟

者与从不吸烟者相比肠道菌群无明显差异。

综上，吸烟可使肠道菌群的多样性及丰度发生改变，尤

其是优势菌属的拟杆菌门和厚壁菌门、放线菌门和变形菌门

的比例发生变化，进而导致肠道微生态失衡。

3　香烟烟雾有毒物质对肠道菌群的影响

香烟烟雾是一种复杂的化学混合物，包括尼古丁、醛类

物质、多环芳烃类物质、重金属等，这些有毒化合物在体内

可以减少内源性抗氧化剂，加重氧化应激［11］，并提高宿主血

液中的促炎因子浓度。此外，香烟烟雾的有毒物质还可以通

过降低抗菌活性和调节肠道微环境等不同机制而引起肠道菌

群失调。香烟烟雾中包含的物质种类复杂，其中很多物质对

肠道菌群产生影响，且不同物质的作用机制不尽相同。

3.1　尼古丁对肠道菌群的影响　尼古丁作为烟草的主要活性

物质，可通过皮肤和胃肠道吸收。尼古丁对人体生理功能的

影响包括影响能量代谢、抑制食欲、调节体质量、影响机体

健康等。尼古丁不仅可以改变肠道微生物的丰度，还影响能

量代谢、改变肠道环境。在大鼠模型中，尼古丁可有效降低

有机酸浓度和盲肠双歧杆菌数量，提高肠道pH值，这不仅影

响有机酸的生成，还影响正常菌群生理环境及有机酸作为能

量底物的吸收，进而改变肠道环境［12-15］。

此外，尼古丁还可以通过影响宿主食物摄入量和食欲而

达到调节体质量的作用。RUPPRECHT等［12］研究了自食尼古

丁对雄性大鼠体质量的影响，结果证实，结肠微生物群产生

的代谢物如短链脂肪酸可促进厌食性肠道激素肽YY（peptide 
YY，PYY）和胰高血糖素样肽1（glucagon-like peptide-1，
GLP-1）释放，从而影响食欲、调节摄食行为，控制体质量。

3.2　醛类对肠道菌群的影响　香烟烟雾是醛类物质暴露的

主要来源，部分醛类物质以颗粒形式进入胃肠道。醛类物质

具有极高的毒性，其在人类和动物体中可引发功能紊乱或疾

病，如丙烯醛对革兰阳性菌、革兰阴性菌、酵母、霉菌活性

具有广泛抑制作用［16］。研究表明，与对照组相比，采用丙

烯醛喂养的小鼠肠道厚壁菌门明显增加，拟杆菌门明显减

少［17］。丙烯醛可通过与游离巯基反应而增强细菌氧化应激，

进而影响菌群多样性；同时，丙烯醛还可通过修饰NF-κB的

DNA结合域而调控抗氧化基因表达，从而导致免疫抑制；此

外，丙烯醛还可结合功能蛋白酶活性中心的活性半胱氨酸残

基，抑制其激活，从而中断正常细胞的信号级联，诱导肠道

菌群失调及细胞坏死、凋亡［18］。

乙醛是一种低分子量醛，可诱发不同疾病。许多肠道细

菌通过发酵作用可将乙醛转化成乙酸并获得能量，进而导致

其过度生长［19］。乙醛已被证明可以增加变形杆菌、肠杆菌、

链球菌的相对丰度，并降低拟杆菌、阿克曼氏菌、粪杆菌的

相对丰度；此外，其还可以通过降低黏附连接蛋白表达而增

加肠道通透性，使微生物和内毒素通过肠道黏膜屏障进入

血液，进而诱发内毒素血症，导致肝损伤、肠道炎症和直肠

癌［20］；再者，乙醛和活性氧可诱导库普弗细胞释放活性氧、

促炎细胞因子和趋化因子，导致中性粒细胞浸润，中性粒细

胞到达肠道上皮细胞后可释放破坏组织的化合物，进而导致

肠道炎症反应、促使肠道菌群易位［21-22］。

3.3　多环芳烃类物质对肠道菌群的影响　香烟不完全燃烧过

程中会生成多环芳烃类物质，如苯、芘、萘等，该物质具有

细胞毒性、致突变性和致癌性。有动物实验表明，小鼠过量

摄入苯并芘后，其肠道优势菌群中拟杆菌科、卟啉菌科、副

菌科等细菌科相对丰度明显增加，乳酸菌科、维曲菌科（以

嗜黏蛋白阿克曼菌为代表）相对丰度降低；而数量较少的微

生物中放线菌类（以双歧杆菌属为代表）、绒毛杆菌科、肋

根菌科、脱硫弧菌科的部分成员相对丰度增加，进而引发回

肠和结肠黏膜炎症，并增加了回肠段的穿透性［23］。最近一项

研究报道，肠道微生物可以通过发酵将外来化合物转化为无

毒或低毒物质，这意味着多环芳烃类物质的降解是在多种菌

群协同作用下进行的［24］。

多环芳烃是一种复杂的化合物，多个多环芳烃可能协同

影响肠道菌群的组成。因此，系统研究多环芳烃对肠道菌群

组成的影响非常必要。

3.4　有毒气体对肠道菌群的影响　有毒气体作为香烟烟雾的

组成成分既可影响红细胞的携氧能力，又可影响肠道菌群结

构。香烟烟雾中的主要有毒气体有硫化氢、一氧化碳、氨、

氮氧化物等，其被吸入肺部后通过肺泡交换进入血液，进而

影响氧气运输、降低血液pH值并诱导全身炎症和疾病。

MOTTA等［25］研究报道，在葡聚糖硫酸盐钠诱导的结肠

炎模型中，硫化氢供体（二烯丙基二硫醚）可促进生物膜形

成，并减少浮游细菌生长。CUI等［26］研究结果显示，暴露于

不同浓度硫化氢28 d后，断奶仔猪粪便中厚壁菌门和变形菌门

丰度均增加，拟杆菌门丰度均降低。

3.5　重金属对肠道菌群的影响　香烟烟雾中含有许多重金属

（如镉、砷、铅、铬、铁、汞、镍和钒），其以气溶胶粒子

或气态游离形式被吸入肺部；同时，一些重金属在吞咽过程

中转移到胃肠道后被吸收。BRETON等［27］给小鼠饮用含镉



·30· PJCCPVD　September 2022，Vol.30　No.9　http://www.syxnf.net

100 mg/L的饮用水8周后，在盲肠和粪便样本中发现了毛螺杆

菌科、乳酸菌科和丹毒杆菌。JIN等［28］研究发现，低剂量镉

降低了雄性小鼠盲肠和粪便中厚壁菌门和变形菌门的相对丰

度，但增加了拟杆菌门的相对丰度。成年雄性大鼠暴露于铅

40周后，拟杆菌门/厚壁菌门比例降低，脱硫弧菌科、巴尼氏

菌和梭状芽孢杆菌的丰度增加［29］。

总之，重金属暴露可导致肠道菌群失调，而这种改变与

重金属种类和剂量有关。

4　吸烟、肠道菌群与疾病的关系

吸烟与肠道菌群改变、炎症性肠病的发生有关，肠道

优势菌减少及遗传易感性机体因肠道菌群改变而发生异常免

疫应答是炎症性肠病的重要发病原因。研究表明，厚壁菌门

丰度下降、拟杆菌门比例升高是炎症性肠病患者菌群变化的

主要特征，其中拟杆菌门与炎症性肠病的发生发展密切相

关［30］；此外，对于遗传易感性机体，肠道菌群微小变化也

会引发其免疫反应，而与炎症性肠病相关的易感基因NOD2能
识别细菌细胞壁成分，进而启动NF-κB信号通路，介导防御

素释放，从而发挥抗菌活性［31］。正常情况下，优势菌脆弱

拟杆菌属能抑制Th17细胞炎性通路活化，并促进调节性T淋巴

细胞和巨噬细胞分泌抗炎因子IL-10，研究表明，伴有NOD2
基因突变的克罗恩病患者单核细胞被优势菌脆弱拟杆菌属、

卵形拟杆菌和普通拟杆菌刺激，使IL-10释放明显少于未伴有

NOD2基因突变的克罗恩病患者，提示NOD2基因突变可能抑

制了优势菌刺激抗炎因子释放［32］。

吸烟引起微生物群多样性改变不仅与炎症性肠病相关，

还与代谢性疾病、精神系统疾病、自身免疫性疾病等相关。

WANG等［33］探讨了吸烟对高血压患者肠道菌群的影响，该

研究将所有患者分成吸烟的高血压患者和不吸烟的高血压患

者，结果显示，与不吸烟的高血压患者相比，吸烟的高血压

患者普雷沃氏菌分布比例较高，而拟杆菌分布比例较低，表

明吸烟可引起肠道菌群失调。CHEN等［34］分析了粪便微生物

群与广泛性焦虑障碍的关系，结果显示，肠道微生物厚壁菌

门和软壁菌门丰度与焦虑严重程度呈负相关，而拟杆菌和大

肠埃希菌丰度与焦虑严重程度呈正相关。VATANEN等［35］研

究表明，1型糖尿病患者肠道中普雷沃氏菌明显减少，而拟

杆菌属明显增加。一项有关高危HLA基因型儿童的纵向研究

结果显示，拟杆菌扩增在1型糖尿病的发生过程中具有致病作

用，而吸烟可增加拟杆菌丰度［36］，故推测吸烟可通过改变肠

道菌群结构而参与1型糖尿病的发生。肠道菌群可能是“一切

的交集”，涉及绝大部分生理或病理改变，而吸烟又是改变

肠道菌群丰度的重要影响因素，故控烟并保持肠道菌群健康

是阻止疾病发展的重要措施［37］。

5　小结与展望

香烟烟雾中的有毒物质通过不同机制引起肠道菌群失

调，这不仅导致肠道疾病的发生，还与很多慢性代谢性疾病

的发生密切相关。目前研究主要集中在肠道菌群变化及其变

化所产生的影响，但关于吸烟对肠道菌群影响的机制及与疾

病的关系研究报道较少，仍需大规模纵向研究进一步探究。

此外，吸烟引起肠道菌群改变在一些疾病的病理生理学中发

挥作用，这将可能成为疾病的一个潜在治疗靶点。
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