
2012 第十四卷 第一期 ★Vol.14 No.1

〔World Science and Technology/Modernization of Traditional Chinese Medicine and Materia Medica〕

收稿日期：2011-10-24
修回日期：2012-02-13

＊ 国家自然科学基金项目（81173156）：溃疡性结肠炎虚实标本证候与肠道微生差异的相关性研究，负责人：刘力；国家中医药管理局陕西中

医学院附属医院脾胃病重点学科，学科带头人，沈舒文。
＊＊ 通讯作者：刘力，教授，主任医师，硕士生导师，主要研究方向：溃疡性结肠炎的发病机制与中医药治疗研究、脾胃病诊疗技术的标准化与

临床疗效评价方法研究，E-mail：liuyan791@163.com。

摘 要：本文从溃疡性结肠炎与肠道微生态之间的关系为切入点，进而探讨溃疡性结肠炎的中

医证候与肠道微生态之间的相关性，为最终证实“溃疡性结肠炎的中医辨证分型与肠道微生态存在

相关性”的理论假设提供依据。
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溃疡性结肠炎（Ulcerative colitis，UC）是一种病

因 不 明 的 炎 症 性 肠 病 （Inflammatory bowel disease,
IBD），发病率约为 5~12/10 万，且流行病学文献资

料分析提示，UC 的发病率和癌变率均有逐年增高

的趋势 [1~2]。目前研究发现 UC 的发病机制主要与肠

道微生态中肠道菌群、宿主遗传易感性和机体免疫

因素三者间的相互作用有关 [3~4]。同时，中医学将 UC
的病因病机概括为：脾气亏虚为发病之本，湿热邪

毒为致病之标，瘀血阻络贯穿疾病始终，内疡形成

为局部病理变化。根据以上 UC 的病机特点，中国中

西医结合学会消化系统疾病专业委员会制定了 UC
的中医证候分型标准 [5]，主要包括湿热内蕴、脾胃虚

弱、脾肾阳虚、肝郁脾虚、阴血亏虚、气滞血瘀等 6
个证型。鉴于中西医对于 UC 发病机制的论述基于

不同的理论体系，故探求上述不同中医证候与肠道

微生态变化的相关性，对于 UC 的“证”本质研究有

重要意义。

一、UC 发病的肠道微生态学机制研究

目前肠道微生态学关于 UC 发病机制的研究主

要从肠道菌群的差异性、致病性和与宿主免疫功能

的关系等 3 个方面开展, 首先，UC 患者在肠道菌群

结构上与健康人群存在显著差异。Swidsinski[6]对 UC
发作期与健康对照组粪便菌群进行比较，发现肠杆

菌和肠球菌明显增加；主要原籍菌双歧杆菌、真杆

菌、类杆菌和消化链球菌都明显减少,双歧杆菌检出

溃疡性结肠炎的中医证候
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率尤其低。崔海宏等 [7]采用梯度稀释法行肠黏膜菌

群分析，结果发现发作期 UC 患者菌群中肠杆菌、肠

球菌及小梭菌的数量显著增加，而双歧杆菌和乳杆

菌的数量明显下降，而缓解期与对照组比较无明显

差异。这些结果初步证实了 UC 患者与健康人群的

肠道菌群结构在个别菌种上表现出显著差异。然

而，实际人类肠道中的 1000 余种细菌只有 10％～
20％可用培养的方法进行鉴别 [8]，仅观察可培养菌

群的差异性距离反映肠道菌群结构的整体差异性

还相差较远。其次，肠道细菌结构的变化是 UC 发病

的始动和持续因素 [9]。Watanabe K[10]和 Rowan FE[11]

分别通过实验研究发现结肠共生的硫酸盐还原菌

（Sulfate-reducing bacteria，SRB）与 UC 的发病有关，

并认为这是结肠黏膜炎性反应和损伤的主要原因；

Wang M[12]也利用 16S rRNA 为引物的定量 PCR 在

UC 患者的结肠切除的样本检测中发现了高于正常

人的肠杆菌科、脆弱拟杆菌、肠道产丁酸细菌等优

势菌群，并认为这应该是影响疾病症状的主要原

因。Bamias G[13]利用 IL-10 基因敲除小鼠和 HLAB27
转基因大鼠的动物模型在无菌条件下喂养不会形

成肠道炎症，但置于有菌条件下可诱发肠道炎症反

应。以上研究结果证实了肠道细菌结构的变化是导

致 UC 发病的始动和持续因素的可能性。同时，肠道

细菌结构的变化（菌群失调）可能诱导肠黏膜免疫

功能失衡，使肠黏膜免疫系统对肠腔内抗原失去耐

受，从而引发 UC 的发生。Duchmann[14~15]研究发现，

正常人肠黏膜局部免疫系统对自身的肠菌存在耐

受，而 UC 患者的这种耐受被打破。Obermeier [16]发
现，DSS 动物结肠炎发生后，用细菌 CpGs 处理动物

会加重动物急慢性结肠炎的病情；而在诱导结肠炎

开始前，用细菌 CpGs 处理动物可能会诱导免疫耐

受，并明显减轻结肠炎病情。以上研究结论证实，肠

道细菌及其产物能刺激肠黏膜免疫系统，诱发这些

具有 UC 遗传 易感性人 群肠黏膜免 疫系统功能 紊

乱，产生异常的免疫反应，导致 UC 发病。病原微生

物抗原经抗原递呈细胞的作用进而激活 T 淋巴细

胞，再经 T 细胞产生的具有不同激活效应的细胞因

子而激发不同特征的免疫病理损伤 [17]。

二、UC 中医证型与肠道微生态

相关性的研究近况

关于中医学与微生态学相关性的探讨较多，如

蔡子微 [18]对中医学与微生态学原理的统一性以及各

自系统的研究特征做了比较，结果显示了极大的统

一性；杨景云 [19]从中医学的整体观与微生态学的生

物与内外环境统一论、阴阳学说与生态平衡与失调

论、脏象学说与微生态系统论、调整阴阳扶正祛邪

理论与微生态调节论等方面阐述中医药学与现代

微生态学理论的相通之处。这些研究为开展 UC 与

肠道微生态的相关性研究奠定了理论基础并提供

了思路和方向。
同时，国内外学者开展了 UC 中医证型与肠道

微生态部分因素间相关性的研究工作，如：贾育新

等 [20~21]针对脾虚证和肝郁脾虚证开展了肠黏膜组织

Toll 样受体 2 及相关粘附分子表达的研究；常廷民、
周秀丽等 [22~23]分别开展的 6 类中医证型与 T 细胞亚

群、免疫球蛋白水平的相关性研究；郑学宝 [24]开展

的黄芩汤治疗实验性湿热型溃疡性结肠炎免疫机

制研究。这些研究为中医证型与机体免疫因素的相

关性提供了佐证。陈韵如 [25]对肠道菌群最重要代表

菌-双歧杆菌和大肠杆菌的 DNA 进行了荧光定量

分析，研究溃疡性结肠炎的脾胃湿热证与肠道菌群

关系，证实了脾胃湿热证粪便中的双歧杆菌含量低

于脾气虚证及正常人组, 而脾气虚组与正常人组无

异。以上研究结论初步证实了 UC 中医证型与肠道

微生态学的个别指标间存在相关性，但忽略了肠道

菌群及其与宿主免疫协同效应构成的整个肠道微

生态环境与 UC 中医证型是否相关这一根本问题。

三、讨论和展望

最 近 欧 洲 分 子 生 物 实 验 室 （Teh European
Molecular Brology Laboratory, EMBL） 以及国际有体

肠道元基因组研究计划（Metagenomics of the Human
Intestinal Tract, MetaHIT） 联合会的一项研究发现，

人类肠道菌群可以分成 3 种不同的类型，并且推测

这种差异可能与宿主的免疫系统对细菌抗原的识

别或者与细胞释放废物的不同方式有关 [26]，此种分

类方法与中医证候的分型较为相似。同时基于肠道

微生态与 UC 的发病机制密切相关，并结合 UC 中

医证型与肠道微生态学的个别指标间存在相关性

的研究结论，笔者认为在以后的研究中，应当以 UC
患者不同中医证型与肠道菌群结构差异性和全身

及局部免疫功能特异性的关系为切入点，从肠道菌

群结构的宏观差异度分析着手，逐步深入到具体菌
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属、菌种的差异，并将肠道菌群结构紊乱与临床症

状联系起来，最终证实“UC 的中医辨证分型与肠道

微生态存在相关性”的理论假设，为阐明 UC 中医证

侯的本质提供微生态学依据。
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Abstract: In this paper, the relationship between ulcerative colitis(UC) and intestinal microflora was discussed as
the starting point. And then the relation between syndrome of traditional Chinese medicine (TCM) of UC and
intestinal microflora was explored. This article finally provides evidences for the confirmation of theoretical
assumption of "syndrome differentiation of UC correlated with the intestinal microflora."
Keywords: Ulcerative colitis, syndrome of traditional Chinese medicine, intestinal microflora
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