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肠道菌群与肝纤维化的相关性
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　　摘　要　目前，肠道微生态已成为当今研究热点之一，肠道菌群的变化对机体生理功能的影响至关重要。
肝纤维化是各种慢性肝病向肝纤维化发展过程中的关键步骤和影响慢性肝病预后的重要环节。肠道菌群的微

生态平衡与失调影响肝纤维化过程的发展。同样，在肝纤维化发展过程中，肠道菌群也发生不同程度的改变。

本文主要介绍肠道微生态平衡与失衡、肠道菌群参与肝纤维化的过程、“肠肝轴”与肝纤维化的关系。
关键词　肠道菌群；微生态平衡；肝纤维化；“肠肝轴”；Ｔｏｌｌ样受体
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　　肝纤维化是一个病理生理动态过程，由各类致
病因子引发的肝内结缔组织异常增殖。肝脏与肠

道在疾病发生与发展中有一定的相关性，肝同肠道

间的解剖与功能联系具备一定特殊性———肝中

７５％的血液源自门静脉，内含众多营养成分以及有
益菌，然也有一定量的杂质与有害菌［１］。随着肠

道菌群与肝纤维化的深入研究，在慢性肝病的发展

过程中发现了肠道菌群构比的改变，提示肠道菌群

与肝纤维化进程存在一定的相关性，但具体详细的

影响机制仍在进一步研究中。肠道微生态改变与

肝脏疾病的形成发展显著相关［２］，对肝硬化（ＬＣ）
患者病情发展可能起到促进作用［３］。肠道菌群的

失调使有毒代谢产物增加，导致肝脏的炎症损伤，

加重肝脏病变并促进慢性乙肝向 ＬＣ的发展，严重
影响患者预后［４］。目前，肠道菌群已成为肝纤维

化进程的研究热点之一，而肠道菌群影响肝纤维化

进程的相关机制仍是当今研究的争论焦点。

１　肠道菌群的微生态与失调

１．１　微生态系统
人体胃肠道属于一类复杂、庞大的微生态系

统，构成含细菌、病毒、古生菌以及真菌等，其总量

约１０１４个。此类正常肠道中的微生物群体有“肠
道菌群”之称。健康成人主要的肠道菌群是细菌，
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有５５属，种类量超过了１０００，厌氧菌在其中占绝
对优势，此类菌中主要是双歧杆菌与类杆菌。此

外，肠道菌群有“第二基因组”之称，负责对３３０万
个左右的基因进行编码，同时内含众多关键性遗传

信息［５］。这些菌门中，丰度最高的为拟杆菌门，厚

壁菌门次之，丰度较低的为变形菌门与放线菌

门［６］。其多样性、构成同诸多因素显著相关，包括

个体差异、年龄、饮食等［７８］。庞大的菌群生态系统

也在维持着肠道的结构。肠道菌群为微生物群的

关键构成之一，对肠黏膜的通透性与完整性起维持

作用，肠道菌群的相对丰度改变能够使生理平衡发

生变化，引发肠内外病变。肠道微生物在早期肝病

肝损伤方面起到一定诱导与促进作用［９］。

近年来，人们对益生菌功能的研究日益深入，

有关益生菌对宿主的作用、益生菌调节肠道生理功

能、益生菌与肠道黏膜免疫关系、益生菌在调节肠

道微生态菌群平衡中的作用等方面的研究已有大

量相关报道。肠道微生态系统在机体中占有重要

地位，关系到人类体内正常代谢、自身免疫、血压调

控、过敏反应、对抗癌症的生理功能，该微生态系统

一旦失调，就会直接或间接地引起相应生理功能的

改变，进而引发疾病。

１．２　肠道菌群平衡的失调
基于细菌于肠道内的数量占比，存在优势菌

群、次要菌群之分。前者系肠道菌群内占多数或为

较大种群密集度表现的细菌，含类杆菌属、梭菌属、

优杆菌属、瘤胃球菌属以及双歧杆菌属等专性厌氧

菌。此类肠道菌群对于宿主表现出一定生理活性，

同整个菌群机能存在显著联系，关系到菌群对宿主

的生理病理影响。后者以需氧菌（或兼性厌氧菌）

为主，包括链球菌、大肠杆菌等，存在高流动性表

现，具备潜在致病性。正常状态下，两种菌群保持

平衡状态，共同参与人体的生理反应。当各类因素

引发机体环境失衡时，会破坏肠道微生物所有菌群

的生态平衡，改变上述两类肠道菌群在细菌数量、

占比、种类、存活部位与生物机能。影响菌群失调

的因素复杂多样，主要包括年龄、疾病、压力、饮食、

生活作息。若人的精神压力长时间呈高强度状态，

会降低肠道中有益菌乳酸杆菌量，反之上调大肠埃

希菌此潜在优势菌量［１０］。乙肝感染可改变人体肠

道菌群结构，减少慢性乙肝患者肠道菌群的多样

性，使双歧杆菌、罗氏菌属及类杆菌等益生菌数量

显著降低，而肠球菌、肠杆科细菌及酵母菌等条件

致病菌显著增多［１１］。

２　肠道菌群与肝纤维化

２．１　肠道菌群失调与肝纤维化的相关性
在肝脏修复愈合期间，肝脏损伤大多并发肝纤

维化，若未及时消除损伤因素，纤维化长时间存在，

可演变为ＬＣ。其病因众多，临床领域以病毒性肝
炎、自身免疫性疾病、脂肪肝与酒精肝等为主。近

年研究结果显示，在慢性肝病变方面，肠道菌群的

构成、活性与丰度见某种程度的变化［１２１５］。肝纤

维化为各类病因所致肝损伤后细胞外基质（ＥＣＭ）
沉积（或瘢痕产生）的过程，若未获得有效控制，会

演变成ＬＣ，严重的会恶化为肝癌。临床试验发现，
进展期肝纤维化患者大多合并大肠杆菌和变形杆

菌量的提高表现，还有厚壁菌门的下降［１６］。

肠道菌群失调与肝纤维化的发生密切相关。

肝纤维化的发生可导致肠道菌群的失调，同样，肠

道菌群的失调也会加剧肝纤维化进程［１７］。随着肝

脏疾病的不断增长及对慢性肝病的不断深入研究，

肝纤维化的发展和肠道菌群间存在密切关系。王

杏雨等［１８］研究发现益生菌治疗可提高慢性乙肝患

者肠道有益菌的含量，并使条件致病菌含量下降，

与此同时，患者肝功能指标（ＡＳＴ、ＡＬＴ、ＴＢＩＬ）及肝
纤维指标（ＨＡ、ＬＮ、ＰＣＩＩＩ、ＩＶＣ）均显著下降，肝功
能得到了不同程度的改善。郑婷婷等［１９］研究发现

慢性乙肝患者中拟杆菌门丰度显著高于健康人，

ＬＣ患者变形菌门丰度显著高于健康人，而普氏菌
属、噬胆菌属、Ｂｌａｕｔｉａ属丰度相比健康人减少。
Ｚｈｅｎｇ等［２０］研究发现对肝纤维化小鼠行叶绿素干

预可对失衡菌群进行纠正，由此影响相关炎症途

径，达成逆转肝纤维化目的。可见，肠道菌群与肝

纤维化的发展显著相关［２１］。目前研究认为，肠道

菌群紊乱引发肝纤维化方面，主要机制为肠道屏障

机能受损，肠壁通透性上升、内毒素生成增

多［２２２３］。因此，肠道菌群失调对于慢性肝病的早

期诊断和预防，提供了相关指标的诊断依据，有着

不可忽视的地位。

２．２　肠道菌群参与肝纤维化的过程
肝纤维化为各类病因造成慢性肝损伤而引发

的一类进展性病变，表现为肝组织 ＥＣＭ的生成同
降解间的平衡丧失，使得肝组织积聚众多 ＥＣＭ。
ＥＣＭ大多产生自激活态肝星状细胞（ＨＳＣ），ＨＳＣ
活化为肝纤维化的关键步骤［２４］。肝脏中诸多不同

细胞信号转导途径搭建起复杂的细胞间沟通网络，

共同影响肝纤维化形成与发展［２５］。肝脏是机体最
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大免疫器官，其内分布着众多吞噬细胞，诸如巨噬

细胞等，吞噬血液所含异物（诸如细菌等），在保护

机体健康方面价值突出［２６］。不同病因的肝脏疾病

对于肠道微生物环境的影响各不相同。由胆管结

扎术引起的肝纤维化，早期肠道内细菌的过度生

长，但肠道菌群的组成尚未受到影响。而由慢性

ＣＣｌ４诱导的肝纤维化仅在纤维化进展后期才影响
肠细菌的组成［２７］。相关研究已证实肠道菌群参与

Ｔｏｌｌ样受体（ＴＬＲｓ）相关途径调控肝纤维化，并把
ＴＬＲｓ因子当作为肠道菌群调控肝纤维化的一个重
要因子。

作为模式识别受体，ＴＬＲｓ同样发挥着关键作
用，包含 １０种类型，可对病原相关分子模式
（ＤＡＭＰｓ）加以识别，促发若干炎性活动。作为免
疫系统内的关键因子，ＴＬＲｓ在肠道菌群调控肝病
变方面扮演着重要“媒介”角色［２８３０］。

当发生肝纤维化时，肠道菌群过度增生紊乱，

同时存在肠道高渗透性与脂多糖 （ＬＰＳ）量提高。
通过门静脉，菌群向肝内转移，被 ＴＬＲ４（处于枯否
细胞）识别，由此使固有免疫系统活化，诱发炎性

活动，提高肝纤维化发展速度［３１］。

ＮＦκＢ基因转录调控因子同机体炎症、免疫活
动相关，并对细胞机能具有维持作用，在各类细胞

浆内大量分布。其对诸多物质的表达具调节作用，

包括细胞因子、转录因子、生长因子与趋化因子等，

与免疫应激、细胞周期、细胞增殖、细胞凋亡、生长

分化显著相关，阻止 ＨＳＣ凋亡，促进 ＨＳＣ存活和
增殖［２５］。在缺失 ＴＬＲ４的肝纤维化小鼠体内，会
降低ＭｙＤ８８与ＮＦκＢ相关途径表达，缓解菌群所
致炎症，逆转肝纤维化，且肝功能有所恢复。表明

肠道菌群经由途径 ＴＬＲ４／ＭｙＤ８８／ＮＦκＢ使得肝
纤维化加剧［３２］。

Ｈａｃｋｓｔｅｉｎ等［３３］提出，李斯特菌感染肝纤维化

小鼠后，肝内干扰素（ＩＦＮ）β含量增加，ＩＬ１０生成
增多，而ＩＬ１β、ＩＬ１２及ＩＦＮγ生成受抑，延缓肝纤
维化。Ｐａｎｔ等［３４］提出，肠道菌群代谢物丁盐酸对

肝癌细胞系ｈｕｈ７细胞系中 ｍｉＲ２２高表达具诱导
作用，后者可使ＳＩＲＴ１表达下调。ＳＩＲＴ１低表达，
经由干扰 ｐＡＫＴ途径，对肝癌细胞增生进行有效
抑制，并生成 ＲＯＳ，加速胱天蛋白酶（ＣＡＳＰ）９、
ＣＡＳＰ３的激活，由此加快肝癌细胞凋亡，抑制肝癌
发展。

庞大的肠道菌群系统可通过 ＴＬＲｓ因子、
ＴＬＲ４／ＭｙＤ８８／ＮＦκＢ通路、肠道菌群代谢物参与

并加重肝纤维化进程，提示可通过抑制 ＴＬＲｓ因
子、ＴＬＲ４／ＭｙＤ８８／ＮＦκＢ通路及肠道菌群代谢物
丁盐酸的表达对慢性肝脏疾病进行治疗和干预。

２．３　“肠肝轴”与肝纤维化
随着“肠肝轴”理论日益被广泛地接受和肯

定，在肝脏疾病发生机制中，人们越来越重视肠道

的重要性。Ｍａｒｓｈａｌｌ于 １９９８年建立“肠肝轴”概
念，系肠道受伤害后，除了可伤及肠屏障机能，门静

脉系统内侵入众多细菌与内毒素；同时此类内毒素

可活化肝脏所含巨噬细胞等，进而产生若干炎性介

质，各类细胞因子炎症介质间摄像头作用、互相影

响，搭建起复杂的网络结构，由此伤及肠道黏膜与

远隔器官［３５］。

基于生理学层面分析，“肠肝轴”在肠道微生
物群同肝脏联系方面发挥着关键作用［３６］。生理上

肝脏同肠道间的双向互动，一方面，经由胆管，肝脏

进行胆汁与其它生物活性介质的排泄，此为同肠道

互动；另一方面，经由门静脉，代谢营养物向肝脏输

送，此为肠道细菌与其产物、炎性因子、内毒素也经

由门静脉转运，由此导致肝脏同肠道微环境的紧密

联系，由此引发病变［３７］。在肠道受损方面，肝细胞

因子的主要作用机制为胆汁的肠肝循环［３８３９］，其

它致因还包括经由全身血液循环移至肠道内［３９］。

因此，在生理层面，肝脏同肠道连接密切，且互相作

用，当发生病变时，可对诸多疾病的形成与转归产

生影响。

肠道遭受打击后，肠屏障功能受损及肝脏内的

巨噬细胞 （Ｋｕｐｆｆｅｒ细胞）等被内毒素激活，并释放
炎症因子，构成一个复杂的网状结构，从而形成恶

性循环，进一步加剧对肝脏的损伤。在干预肝纤维

化的同时，也要随时关注其肠道功能，尽可能地延

缓对肝纤维化的进一步加剧。

３　小结与展望

肠道菌群作为当今的研究热点，通过对有益菌

的数量、菌群微生态系统的平衡、粪便肠道菌群

ＤＮＡ、ＴＬＲｓ因子、ＮＦκＢ相关通路、肠道菌群代谢
物、肠肝轴理论等的研究，均已证实与肝纤维化的
发生和发展过程中有着重要的联系，并对慢性肝病

的防治提供了新的思路和方法。但是，人体的肠道

菌群如此庞大，至于肠道菌群影响肝纤维化进程的

相关机制仍是当今研究的争论焦点，以及对某些具

体的肠道菌群和相关分子通路处于进一步的研究

状态中，相关研究人员可以对如何通过靶向调节肠

·７·
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道菌群、分子通路对肝纤维进行干预进行更深入的

探讨和研究。

参考文献：

［１］　ＨｅｎａｏＭｅｊｉａＪ，ＥｌｉｎａｖＥ，ＴｈａｉｓｓＣＡ，ｅｔａｌ．Ｒｏｌｅｏｆｔｈｅ
ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｉｎｌｉｖｅｒｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．ＪＡｕｔｏｉｍｍｕｎ，
２０１３，４６：６６７３．ＤＯＩ：１０．１０１６／ｊ．ｊａｕｔ．２０１３．０７．００１．

［２］　ＨｏｕＪ，ＬｕＹ，ＺｈａｎｇＤＫ．Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ
ｄｙｓｂａｃｔｅｒｉｏｓｉｓａｎｄｌｉｖｅｒｄｉｓｅａｓｅｓ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＨｅｐａｔｏｌ，
２０１８，３４（５）：１１２８１１３２．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）．ＤＯＩ：１０．
３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００１５２５６．２０１８．０５．０４４．

［３］　唐源淋，陈烨．肠道菌群失衡与肝硬化分级及预后的
关系［Ｊ］．现代消化及介入诊疗，２０１９，２４（１）：１１１５．
ＤＯＩ：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７２２１５９．２０１９．０１．００４．

［４］　ＸｕＤ，ＨｕａｎｇＹ，ＷａｎｇＪ．Ｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｍｏｄｕｌａｔｅｔｈｅ
ｉｍｍｕｎｅｅｆｆｅｃｔａｇａｉｎｓｔｈｅｐａｔｉｔｉｓｖｉｒｕｓｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＥｕｒＪ
ＣｌｉｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌＩｎｆｅｃｔＤｉｓ，２０１５，３４（１１）：２１３９２１４７．

［５］　ＨｕｍａｎＭｉｃｒｏｂｉｏｍｅＰｒｏｊｅｃｔＣｏｎｓｏｒｔｉｕｍ．Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ，ｆｕｎｃ
ｔｉｏｎａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｔｈｅｈｅａｌｔｈｙｈｕｍａｎｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ［Ｊ］．
Ｎａｔｕｒｅ，２０１２，４８６（７４０２）：２０７２１４．ＤＯＩ：１０．１０３８／ｎａ
ｔｕｒｅ１１２３４．

［６］　ＬｏｚｕｐｏｎｅＣＡ，ＳｔｏｍｂａｕｇｈＪＩ，ＧｏｒｄｏｎＪＩ，ｅｔａｌ．Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，
ｓｔａｂｉｌｉｔｙａｎｄｒｅｓｉｌｉｅｎｃｅｏｆｔｈｅｈｕｍａｎｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ［Ｊ］．
Ｎａｔｕｒｅ，２０１２，４８９（７４１５）：２２０２３０．

［７］　ＢｏｌｎｉｃｋＤＩ，ＳｎｏｗｂｅｒｇＬＫ，ＨｉｒｓｃｈＰＥ，ｅｔａｌ．Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ
ｄｉｅｔｈａｓｓｅｘｄｅｐｅｎｄｅｎｔｅｆｆｅｃｔｓｏｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉ
ｏｔａ［Ｊ］．ＮａｔＣｏｍｍｕｎ，２０１４，５：４５００．ＤＯＩ：１０．１０３８／
ｎｃｏｍｍｓ５５００．

［８］　ＴｉｔｏＲＹ，ＣｈａｆｆｒｏｎＳ，ＣａｅｎｅｐｅｅｌＣ，ｅｔａｌ．Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｌｅｖｅｌ
ａｎａｌｙｓｉｓｏｆＢｌａｓｔｏｃｙｓｔｉｓｓｕｂｔｙｐｅｐｒｅｖａｌｅｎｃｅａｎｄｖａｒｉａｔｉｏｎ
ｉｎｔｈｅｈｕｍａｎｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ［Ｊ］．Ｇｕｔ，２０１８．ｐｉｉ：ｇｕｔｊｎｌ
２０１８３１６１０６．

［９］　ＹａｎＡＷ，ＦｏｕｔｓＤＥ，ＢｒａｎｄｌＪ，ｅｔａｌ．Ｅｎｔｅｒｉｃｄｙｓｂｉｏｓｉｓａｓ
ｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈａｍｏｕｓｅｍｏｄｅｌｏｆａｌｃｏｈｏｌｉｃｌｉｖｅｒｄｉｓｅａｓｅ
［Ｊ］．Ｈｅｐａｔｏｌｏｇｙ，２０１１，５３（１）：９６１０５．ＤＯＩ：１０．１００２／
ｈｅｐ．２４０１８．

［１０］ＬｕｔｇｅｎｄｏｒｆｆＦ，ＡｋｋｅｒｍａｎｓＬＭ，ＳｏｄｅｒｈｏｌｍＪＤ．Ｔｈｅｒｏｌｅｏｆ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａａｎｄｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓｉｎｓｔｒｅｓｓｉｎｄｕｃｅｄｇａｓｔｒｏｉｎｔｅｓ
ｔｉｎａｌｄａｍａｇｅ［Ｊ］．ＣｕｒｔＭｏｌＭｅｄ，２００８，８（４）：２８２２９８．
ＤＯＩ：１０．２１７４／１５６６５２４０８７８４５３３７７９．

［１１］ＺｈａｏＸＨ，ＣａｏＺＹ，ＳｈｅｎｇＹ，ｅｔａｌ．ＩｎｆｌｕｅｎｃｅｏｆＣｈｏｎｇｃａｏ
ＹｉｇａｎＣａｐｓｕｌｅｏｎｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｆｌｏｒａａｎｄｃｈｅｍｏ
ｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎｆｏｒｐａｔｉｅｎｔｓｗｉｔｈｃｈｒｏｎｉｃｈｅｐａｔｉｔｉｓＢｉｎｄｕｃｅｄ
ｌｉｖｅｒｆｉｂｒｏｓｉｓ［Ｊ］．ＡｓｉａｎＰａｃＪＣａｎｃｅｒＰｒｅｖ，２０１４，１５
（２１）：９４２３９４２６．ＤＯＩ：１０．７３１４／ＡＰＪＣＰ．２０１４．１５．２１．
９４２３．

［１２］ＡｄｏｌｐｈＴＥ，ＴｉｌｇＨ．Ｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａａｓｇａｔｅｋｅｅｐｅｒｏｆａｎｔｉ
ｔｕｍｏｕｒｒｅｓｐｏｎｓｅｓｉｎｔｈｅｌｉｖｅｒ［Ｊ］．ＮａｔＲｅｖＧａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌ
Ｈｅｐａｔｏｌ，２０１８，１５（１０）：５８４５８６．

［１３］ＹｕＬＸ，ＳｃｈｗａｂｅＲＦ．Ｔｈｅｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅａｎｄｌｉｖｅｒｃａｎｃ

ｅｒ：ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓａｎｄｃｌｉｎｉｃａｌｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＮａｔＲｅｖ
ＧａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌＨｅｐａｔｏｌ，２０１７，１４（９）：５２７５３９．ＤＯＩ：１０．
１０３８／ｎｒｇａｓｔｒｏ．２０１７．７２．

［１４］ＴｈｏｍａｓＨ．Ｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ：Ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｆｕｎｇｉｆｕｅｌｔｈｅｉｎ
ｆｌａｍｍａｔｏｒｙｆｉｒｅｉｎａｌｃｏｈｏｌｉｃｌｉｖｅｒｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．ＮａｔＲｅｖ
ＧａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌＨｅｐａｔｏｌ，２０１７，１４（７）：３８５．ＤＯＩ：１０．
１０３８／ｎｒｇａｓｔｒｏ．２０１７．７８．

［１５］ＧｏｎｇＳ，ＬａｎＴ，ＺｅｎｇＬ，ｅｔａｌ．Ｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｍｅｄｉａｔｅｓ
ｄｉｕｒｎａｌｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆａｃｅｔａｍｉｎｏｐｈｅｎｉｎｄｕｃｅｄａｃｕｔｅｌｉｖｅｒ
ｉｎｊｕｒｙｉｎｍｉｃｅ［Ｊ］．ＪＨｅｐａｔｏｌ，２０１８，６９（１）：５１５９．
ＤＯＩ：１０．１０１６／ｊ．ｊｈｅｐ．２０１８．０２．０２４．

［１６］ＬｏｏｍｂａＲ，ＳｅｇｕｒｉｔａｎＶ，ＬｉＷ，ｅｔａｌ．Ｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ
ｂａｓｅｄｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓｉｇｎａｔｕｒｅｆｏｒｎｏｎｉｎｖａｓｉｖｅｄｅｔｅｃｔｉｏｎ
ｏｆａｄｖａｎｃｅｄｆｉｂｒｏｓｉｓｉｎｈｕｍａｎｎｏｎａｌｃｏｈｏｌｉｃｆａｔｔｙｌｉｖｅｒ
ｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．ＣｅｌｌＭｅｔａｂ，２０１７，２５（５）：１０５４１０６２．ｅ５．
ＤＯＩ１０．１０１６／ｊ．ｃｍｅｔ．２０１７．０４．００１．

［１７］ＺｈａｎｇＤ，ＨａｏＸＸ，ＸｕＬＩ，ｅｔａｌ．Ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｆｌｏｒａｉｍｂａｌ
ａｎｃｅｐｒｏｍｏｔｅｓａｌｃｏｈｏｌｉｎｄｕｃｅｄｌｉｖｅｒｆｉｂｒｏｓｉｓｂｙｔｈｅ
ＴＧＦβ／ｓｍａｄｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙｉｎｍｉｃｅ［Ｊ］．ＯｎｃｏｌＬｅｔｔ，
２０１７，１４（４）：４５１１４５１６．ＤＯＩ：１０．３８９２／ｏｌ．２０１７．
６７６２．

［１８］王杏雨，汪根良，倪凯．益生菌治疗对慢性乙肝患者
肠道菌群、肝功能及肝纤维化指标水平的影响［Ｊ］．
健康研究，２０２０，４０（２）：１１３１１６，１１９．ＤＯＩ：１０．３９６９／
ｊ．ｉｓｓｎ．１６７４６４４９．２０２０．０２．０２８．

［１９］郑婷婷，蒋珊珊，方钟燎，等．慢性乙型肝炎、肝硬化
和肝衰竭患者肠道菌群变化研究［Ｊ］．实用肝脏病杂
志，２０１８，２１（６）：８９９９０２．ＤＯＩ：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７２
５０６９．２０１８．０６．０１８．

［２０］ＺｈｅｎｇＨ，ＹｏｕＹ，ＨｕａＭ，ｅｔａｌ．Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌｉｎｍｏｄｕｌａｔｅｓ
ｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａａｎｄｉｎｈｉｂｉｔｓｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎｔｏａ
ｍｅｌｉｏｒａｔｅｈｅｐａｔｉｃｆｉｂｒｏｓｉｓｉｎｍｉｃｅ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔＰｈｙｓｉｏｌ，
２０１８，９：１６７１．ＤＯＩ：１０．３３８９／ｆｐｈｙｓ．２０１８．０１６７１．

［２１］万思哲，朱萱．慢性肝病发展中肠道菌群参与调控的
分子机制［Ｊ］．中国生物化学与分子生物学报，２０１９，
３５（８）：５９６４．

［２２］ＷｕｎｓｃｈＥ，ＭａｒｌｉｃｚＷ，ＭｉｌｋｉｅｗｉｃｚＰ．Ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓｉｎｃｈｒｏｎ
ｉｃｌｉｖｅｒｄｉｓｅａｓｅｓ［Ｊ］．ＰｏｌＭｅｒｋｕｒＬｅｋａｒｓｋｉ，２０１０，２９
（１７４）：３９０３９４．

［２３］ＺｈａｎｇＬ，ＷｕＹＮ，ＣｈｅｎＴ，ｅｔａｌ．Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎ
ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｄｙｓｂｉｏｓｉｓａｎｄｐｒｉｍａｒｙｌｉｖｅｒｃａｎｃｅｒ
［Ｊ］．ＨｅｐａｔｏｂｉｌｉａｒｙＰａｎｃｒｅａｔＤｉｓＩｎｔ，２０１９，１８（２）：１４９
１５７．

［２４］ＫｏｙａｍａＹ，ＢｒｅｎｎｅｒＤＡ．Ｌｉｖｅｒｉｎｆｌａｍｍａｔｉｏｎａｎｄｆｉｂｒｏｓｉｓ
［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＩｎｖｅｓｔ，２０１７，１２７（１）：５５６４．

［２５］邓羊羊，葛善飞，余燕青，等．肝纤维化相关细胞信号
转导通路及潜在治疗策略［Ｊ］．临床肝胆病杂志．
２０２０，３６（５）：１９０１９４．ＤＯＩ：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００１
５２５６．２０２０．０５．０４３．

［２６］ＳｃｈｗａｂｅＲＦ，ＬｕｅｄｄｅＴ．Ａｐｏｐｔｏｓｉｓａｎｄｎｅｃｒｏｐｔｏｓｉｓｉｎｔｈｅ
ｌｉｖｅｒ：ａｍａｔｔｅｒｏｆｌｉｆｅａｎｄｄｅａｔｈ［Ｊ］．ＮａｔＲｅｖＧａｓｔｒｏｅｎ

·８·



济宁医学院学报２０２１年２月第４４卷第１期　ＪＪｉｎｉｎｇＭｅｄＵｎｉｖ，Ｆｅｂｒｕａｒｙ２０２１，Ｖｏｌ４４，Ｎｏ．１

ｔｅｒｏｌＨｅｐａｔｏｌ，２０１８，１５（１２）：７３８７５２．ＤＯＩ：１０．１０３８／
ｓ４１５７５０１８００６５ｙ．

［２７］ＦｏｕｔｓＤＥ，ＴｏｒｒａｌｂａＭ，ＮｅｌｓｏｎＫＥ，ｅｔａｌ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌｔｒａｎｓ
ｌｏｃａｔｉｏｎａｎｄｃｈａｎｇｅｓｉｎｔｈｅｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｉｎ
ｍｏｕｓｅｍｏｄｅｌｓｏｆｌｉｖｅｒｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．ＪＨｅｐａｔｏｌ，２０１２，５６
（６）：１２８３１２９２．ＤＯＩ：１０．１０１６／ｊ．ｊｈｅｐ．２０１２．０１．０１９．

［２８］ＰｏｒｒａｓＤ，ＮｉｓｔａｌＥ，ＭａｒｔｉｎｅｚＦｌｏｒｅｚＳ，ｅｔａｌ．Ｐｒｏｔｅｃｔｉｖｅ
ｅｆｆｅｃｔｏｆｑｕｅｒｃｅｔｉｎｏｎｈｉｇｈｆａｔｄｉｅｔｉｎｄｕｃｅｄｎｏｎａｌｃｏｈｏｌｉｃ
ｆａｔｔｙｌｉｖｅｒｄｉｓｅａｓｅｉｎｍｉｃｅｉｓｍｅｄｉａｔｅｄｂｙｍｏｄｕｌａｔｉｎｇｉｎ
ｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｉｍｂａｌａｎｃｅａｎｄｒｅｌａｔｅｄｇｕｔｌｉｖｅｒａｘｉｓ
ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＦｒｅｅＲａｄｉｃＢｉｏｌＭｅｄ，２０１７，１０２：１８８
２０２．

［２９］ＳａｗａｄａＹ，ＫａｗａｒａｔａｎｉＨ，ＫｕｂｏＴ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｂｉｎｉｎｇｐｒｏ
ｂｉｏｔｉｃｓａｎｄａｎａｎｇｉｏｔｅｎｓｉｎＩＩｔｙｐｅ１ｒｅｃｅｐｔｏｒｂｌｏｃｋｅｒｈａｓ
ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌｅｆｆｅｃｔｓｏｎｈｅｐａｔｉｃｆｉｂｒｏｇｅｎｅｓｉｓｉｎａｒａｔｍｏｄｅｌ
ｏｆｎｏｎａｌｃｏｈｏｌｉｃｓｔｅａｔｏｈｅｐａｔｉｔｉｓ［Ｊ］．ＨｅｐａｔｏｌＲｅｓ，２０１９，
４９（３）：２８４２９５．ＤＯＩ：１０．１１１１／ｈｅｐｒ．１３２８１．

［３０］ＷｕＪＬ，ＺｏｕＪＹ，ＨｕＥＤ，ｅｔａｌ．Ｓｏｄｉｕｍｂｕｔｙｒａｔｅａｍｅｌｉｏ
ｒａｔｅｓＳ１００／ＦＣＡｉｎｄｕｃｅｄａｕｔｏｉｍｍｕｎｅｈｅｐａｔｉｔｉｓｔｈｒｏｕｇｈ
ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｔｉｇｈｔｊｕｎｃｔｉｏｎａｎｄｔｏｌｌｌｉｋｅｒｅｃｅｐ
ｔｏｒ４ｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙ［Ｊ］．ＩｍｍｕｎｏｌＬｅｔｔ，２０１７，１９０：
１６９１７６．ＤＯＩ：１０．１０１６／ｊ．ｉｍｌｅｔ．２０１７．０８．００５．

［３１］ＢｒｅｎｎｅｒＤＡ，ＰａｉｋＹＨ，ＳｃｈｎａｂｌＢ．Ｒｏｌｅｏｆｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ
ｉｎｌｉｖｅｒｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．ＪＣｌｉｎＧａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌ，２０１５，４９Ｓｕｐｐｌ
１：Ｓ２５７．ＤＯＩ：１０．１１１１／ｊ．１８７２０３４Ｘ．２０１２．０１０８８．ｘ．

［３２］ＳｏｎｇＩＪ，ＹａｎｇＹＭ，ＩｎｏｋｕｃｈｉＳｈｉｍｉｚｕＳ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｃｏｎｔｒｉ
ｂｕｔｉｏｎｏｆｔｏｌｌｌｉｋｅｒｅｃｅｐｔｏｒｓｉｇｎａｌｉｎｇｔｏｔｈｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ
ｏｆｌｉｖｅｒｆｉｂｒｏｓｉｓａｎｄｃａｎｃｅｒｉｎｈｅｐａｔｏｃｙｔｅｓｐｅｃｉｆｉｃＴＡＫ
１ｄｅｌｅｔｅｄｍｉｃｅ［Ｊ］．ＩｎｔＪＣａｎｃｅｒ，２０１８，１４２（１）：８１９１．

ＤＯＩ：１０．１００２／ｉｊｃ．３１０２９．
［３３］ＨａｃｋｓｔｅｉｎＣＰ，ＡｓｓｍｕｓＬＭ，ＷｅｌｚＭ，ｅｔａｌ．Ｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎｃｏｒｒｕｐｔｓｍｙｅｌｏｉｄｃｅｌｌｃｅｌｌｆｕｎｃｔｉｏｎｔｏｃｏｎ
ｔｒｏｌｂａｃｔｅｒｉａｌｉｎｆｅｃｔｉｏｎｄｕｒｉｎｇｌｉｖｅｒｃｉｒｒｈｏｓｉｓ［Ｊ］．Ｇｕｔ，
２０１７，６６（３）：５０７５１８．ＤＯＩ：１０．１１３６／ｇｕｔｊｎｌ２０１５
３１１２２４．

［３４］ＰａｎｔＫ，ＹａｄａｖＡＫ，ＧｕｐｔａＰ，ｅｔａｌ．Ｂｕｔｙｒａｔｅｉｎｄｕｃｅｓ
ＲＯＳｍｅｄｉａｔｅｄａｐｏｐｔｏｓｉｓｂｙｍｏｄｕｌａｔｉｎｇｍｉＲ２２／ＳＩＲＴ１
ｐａｔｈｗａｙｉｎｈｅｐａｔｉｃｃａｎｃｅｒｃｅｌｌｓ［Ｊ］．ＲｅｄｏｘＢｉｏｌ，２０１７，
１２：３４０３４９．ＤＯＩ：１０．１０１６／ｊ．ｒｅｄｏｘ．２０１７．０３．００６．

［３５］张凌云，王全楚．肠肝轴及其在肝损伤发病机制中的
作用［Ｊ］．实用肝脏病杂志，２０１２，１５（４）：９６９７．ＤＯＩ：
１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７２５０６９．２０１２．０４．０３４．

［３６］孙智强，李京涛，魏海梁，等．“肠肝轴”对非酒精性
脂肪性肝病的影响［Ｊ］．胃肠病学和肝病学杂志，
２０１９，２８（１１）：１１８１２１．

［３７］ＴｒｉｐａｔｈｉＡ，ＤｅｂｅｌｉｕｓＪ，ＢｒｅｎｎｅｒＤＡ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｇｕｔｌｉｖｅｒ
ａｘｉｓａｎｄｔｈｅｉｎｔｅｒｓｅｃｔｉｏｎｗｉｔｈｔｈｅｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ［Ｊ］．Ｎａｔ
ＲｅｖＧａｓｔｒｏｅｎｔｅｒｏｌＨｅｐａｔｏｌ，２０１８，１５（７）：３９７４１１．

［３８］许伟红，刘梅，吕志武，等．急性肝衰竭大鼠胃肠运动
改变与肠神经元关系研究［Ｊ］．实用肝脏病杂志，
２０１１，１４（１）：３５．ＤＯＩ：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．１６７２５０６９．
２０１１．０１．００２．

［３９］杨洁，聂青．肝衰竭与肠道屏障功能障碍［Ｊ］．实用肝
脏病杂志，２０１０，１３（１）：６６６７．ＤＯＩ：１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．
１６７２５０６９．２０１０．０１．０２３．

（收稿日期　２０２００８３１）
（本文编辑：石俊强）

檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪檪
（上接第０４页）
［１８］陈文林．胃气的不同概念及相应内涵［Ｊ］．江西中医

药，２０１３，４４（１０）：１０１２．
［１９］邢玉瑞．胃气概念及其理论的发生学研究［Ｊ］．中国

中医基础医学杂志，２００６，１２（６）：４０９４１１．
［２０］薛雨芳，李振波．胃气的实质及临床意义．湖北中医

杂志，１９９６，１８（６）：４．
［２１］董宇，张吉仲．浅论胃气．辽宁中医学院学报，２００２，４

（３）：１８６．ＤＯＩ：１０．１３１９４／ｊ．ｊｌｕｎｉｖｔｃｍ．２００２．０３．１５．
ｄｏｎｇｙ．００７．

［２２］陆明，吾买尔江．胃气理论的源流．新疆中医药，
２０１０，２８（４）：１３．

［２３］宋雅琴．浅谈胃为五脏之本．国医论坛，２００８，２３（２）：
１１１２．

［２４］张再康．《脾胃论》入门导读［Ｍ］．北京：中国医药科
技出版社，２０１８：２１６．

［２５］许勇镇，阮诗玮，丘余良．李东垣“胃气升发”论析疑
［Ｊ］．中国中医基础医学杂志，２０１７，２３（７）：８９８９００．

［２６］周子干．慎斋遗书［Ｍ］．南京：江苏科学技术出版社，
１９８７：１１．

［２７］张年顺．李东垣医学全书［Ｍ］．北京：中国中医药出
版社，２０１５：６．

［２８］王东军，俞屹婷，顾超，等．东垣“风药”钩玄［Ｊ］．中华
中医药杂志，２０１６，３１（８）：３１０６３１０８．

［２９］贾星星，李浩．从李东垣用药思想论风药在肝郁证中
的应用［Ｊ］．中国中医基础医学杂志，２０１５，２１（１２）：
１５９０１５９１．

［３０］喻昌．医门法律［Ｍ］．北京：中医古籍出版社，２００２：
２６８．

［３１］袁班．胃为生化之源记［Ｊ］．中医药通报，２０１５，１４
（５）：２７．ＤＯＩ：１０．１４０４６／ｊ．ｃｎｋｉ．ｚｙｙｔｂ２００２．２０１５．０５．
０１２．

［３２］杨丽，王彩霞．脾主运化的源流及发展［Ｊ］．中华中医
药杂志，２０１６，３１（５）：１７７３１７７７．

（收稿日期　２０２００８３１）
（本文编辑：石俊强）

·９·


