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摘 要：痰湿内生，随气升降，外达四肢，漫窜全身，形成肥胖。中药治理痰湿可实现肥胖的早防早治。

肠道菌群及其代谢物参与宿主代谢，调节肠道菌群及其代谢物是防治肥胖的新思路。文章以中医痰湿理

论、肠道菌群及其代谢物、肥胖三者的密切关系为切入点，以现有研究成果为基础，探讨肠道菌群及其代谢

物在痰湿形成肥胖中可能发挥的作用，认为痰湿所致肥胖不同个体共性的肠道菌群及其代谢物或可作为特

异指标成为肥胖痰湿人群新的微观辨识依据，提出肠道菌群及其代谢物将成为肥胖痰湿理论研究的关键

点，为肥胖防治研究提供全新阐释，为中医痰湿理论的内涵拓展新的研究领域。
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肥胖是一种非常普遍的慢性复发性疾病，表现为

体重增加、体内脂肪堆积过多，需要长期管理。流行

病学数据表明，全球肥胖患病率为 13%，西方国家成

年人肥胖甚至达到 40%[1-2]。中国成人全身性肥胖的

总体患病率为 8.1%，自 2004 到 2018 年患病人群数量

增加了 3倍[3]。大量证据表明，肥胖不仅直接危害身体

健康，而且还与高血压病、2型糖尿病、心血管疾病、呼

吸系统疾病和生殖障碍等多种慢性疾病密切相关[1-3]。

此外，肥胖还可能引起人群相关病耻感造成抑郁、焦

虑、痛苦、社会隔离等从而对心理健康产生负面影响，

其已成为威胁我国国民健康的一大公害。

传统中医理论将肥胖归为“膏人”“脂人”“肥人”

“肥满”范畴。《说文解字》释义：“肥，多肉也；胖，半體

肉也。”《礼记》记载“肤革充盈。人之肥也”，均指明肥

胖人体肌肉充盈。中医认为痰湿证是肥胖的核心证

型，临床上以健脾化痰祛湿之法治疗肥胖疗效显著，

但作用机制不清。基于此，很多研究表明肠道菌群及

其代谢物在肥胖的发病中具有关键作用[4-5]，同时还发

现痰湿证患者常常存在肠道菌群及其代谢物的失

调[6]。因此，本文试从肠道菌群及其代谢物入手，基于

中医痰湿理论探析其与肥胖的关系，以期为肥胖的防

治和研究提供新的思路。

1 肠道菌群及其代谢物与肥胖的相关性 

1.1　肠道菌群及其代谢物概述　

肠道菌群由超过 100万亿个细菌细胞和 3万个携

带人类胃肠道的基因组成，得益于新的分子技术和先

进的生物信息学平台，近年来，肠道菌群对人类健康

和疾病影响的研究日益深入。人类肠道菌群主要以

厚壁菌门、拟杆菌门为主。研究表明，肠道菌群在消
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化食物、改变药物作用和代谢、调节肠道神经信号和

内分泌功能、培养宿主免疫力、清除毒素等方面发挥

着重要作用。肠道菌群代谢物（Short chain fatty acids，
SCFAs）、胆 汁 酸（Bile acids，BAs）、脂 多 糖

（Lipopolysaccharide，LPS）等在维持机体代谢稳态、促

进营养物质的吸收等方面具有关键作用。

1.2　肥胖患者肠道菌群及其代谢物的改变　

研究发现肥胖人群肠道菌群多样性降低，在门水

平上，被称为“肥胖微生物”的厚壁菌门增加，被称为

“瘦微生物”的拟杆菌门降低，厚壁菌门/拟杆菌门比率

随着体重指数的增加而增加，且肥胖人群具有炎症表

型、血脂异常和胰岛素抵抗[7-9]。然而，最近的研究显

示出相互矛盾的发现，观察到厚壁菌门/拟杆菌门比率

呈现出相反变化或者肥胖和瘦型个体之间没有显著

差异[10-11]。厚壁菌门在多糖分解和 SCFAs 如乙酸、丙

酸和丁酸的产生中起着重要作用。但也有研究发现，

厚壁菌门与较低的甘油三酯和尿酸，以及较高的高密

度脂蛋白胆固醇相关，即厚壁菌门也可能发挥益生菌

的作用[12]。拟杆菌门参与多糖的发酵、含氮物质的利

用、丙酸的产生，故经常被认为是有益细菌。但也参

与蛋白水解过程中有毒物质的释放，从而促进炎症。

目前，肥胖与厚壁菌门/拟杆菌门比率之间的关系趋势

仍然缺乏共识。在属水平上也揭示了肥胖和瘦型个

体肠道菌群及代谢物的组成差异。肥胖人群富含乳

杆菌属、另枝菌属、厌氧球菌属、粪球菌属、梭杆菌属、

微小单胞菌属、真杆菌属、罗氏菌属、粪杆菌属、毛螺

菌属、韦荣氏球菌、帕拉普氏菌和芽胞梭菌属。相比

之下，拟杆菌属、脱硫孤菌属、拉赫诺气杆菌属、欧陆

森氏菌属、史密斯甲烷短杆菌属、阿克曼氏菌属、普拉

梭菌、梭状芽孢杆菌 IV、双歧杆菌、伊格尔兹氏菌属、

脱盐杆菌属、食物谷菌属和颤螺菌属的丰度在肥胖人

群中降低[13-17]。在肥胖患者中观察到乙酸显著降低，

并且乙酸与体重增加和胰岛素抵抗相关[18]，LPS 水平

升高[19-20]，BAs浓度和组成发生变化[21-22]。将肥胖患者

的肠道菌群移植到无菌小鼠肠道内能够诱导无菌小

鼠出现肥胖、胰岛素抵抗和炎症性疾病[23-24]。由此可

见，肥胖会导致肠道菌群及其代谢物发生改变

（见图1）。

1.3　肠道菌群及其代谢物参与肥胖发生发展的机制

肠道菌群及其代谢物影响肥胖的机制之一是诱

导全身性低度炎症。肠道菌群增加肥胖小鼠的黏膜

通透性，从而促进肠道菌群代谢物（例如 LPS）的易位

并刺激肥胖特有的低度炎症[25]。粪杆菌属，尤其是普

拉梭菌种已被认为能够通过丁酸的产生和调节T细胞

的诱导产生很强的抗炎特性，其与肥胖人群的炎症标

志物呈负相关[26]。肠道菌群及其代谢物调控肥胖的另

一个机制可能是特定菌群代谢物影响能量收集：肠道

菌群发酵难消化的碳水化合物导致肠道对 SCFAs 的
吸收增加。SCFAs主要包括乙酸、丙酸、丁酸，在能量

稳态、葡萄糖调节和免疫反应中发挥多种生理作用。

然而，SCFAs 在肥胖中的作用尚不完全清楚。SCFAs
可能通过释放胃肠激素例如胰高血糖素样肽 -1

图1　肥胖人群的肠道菌群及其代谢物变化
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（Glucagon-like peptide-1，GLP-1）、肽YY（Peptide YY，

PYY）来间接影响代谢，这些激素会影响大脑中的食欲

神经元并引起饱腹感。SCFAs还可通过过氧化物酶体

增殖物激活受体 γ（Peroxisome proliferators-activated 
receptor γ，PPARγ）和 G 蛋白偶联受体（G protein-
coupled receptors，GPCRs）影响胰岛素敏感和周围代谢

组织的能量消耗，从而调控肥胖[27]。另外，各类 SCFAs
的功能也不尽相同，如乙酸既可促进脂肪酸氧化、抑

制白色脂肪中的脂积累、抑制食欲，也可诱导食欲亢

进；丙酸可增加机体能量消耗、刺激脂肪酶活性、降低

食欲；丁酸可减少脂肪分解、抑制脂肪生成、增加脂肪

酸氧化、降低胰岛素敏感性、抑制食欲[28-31]。其他代谢

物如BAs，作为脂质代谢的重要调节因子，可通过激活

法尼醇 X 受体（Farnesoid X receptor，FXR）和胆汁酸 G
蛋白偶联受体 5（Takeda G protein-couplereceptor-5，
TGR5），抑制脂肪合成和促进脂质水解；也可能通过调

节肠道内分泌功能、代谢、能量稳态和炎症，进而延缓

肥胖发生[32-33]。总之，肠道菌群及其代谢物参与肥胖

的发生发展。

2 中医“痰湿”理论与肥胖发病的关系探讨 

2.1　脾为生痰之源　

痰湿又称为痰浊、湿痰，是痰和内湿的合称，其作

为病机首次见于《杂病源流犀烛·痰饮源流》。《康熙字

典》记载“痰，病液”，即水液异常为病时成痰。《说文解

字》中湿通“溼”，“从水，土气也”。《周易·乾卦》载“水

流湿”，表明湿与水关系密切。痰湿为阴邪，其性重浊

粘滞，可随气机升降，阻碍气血、经脉运行，是人体津

液代谢异常的表现。《素问·经脉别论》载“饮入于胃，

游溢精气，上输于脾，脾气散精，上归于肺，通调水道，

下输膀胱。水精四布，五经并行”，强调了脾在津液代

谢中的重要作用。《丹台玉案·痰门》载“痰生于脾，多

四肢倦怠，或腹痛肿胀，泄泻，其脉缓，肥人多有之，名

曰湿痰”，《素问·至真要大论》载“诸湿肿满，皆属于

脾”，均说明痰湿的生成与脾密切相关，在《证治汇补·

痰证》中更是明确指出“脾为生痰之源”。

2.2　痰湿困脾是肥胖发生的重要病机　

中医学认为肥胖病因包括先天禀赋异常、饮食不

节、过度安逸、情志失调等。脾主运化水谷精微和水

液，若先天禀赋异常，脾虚运化功能减退，导致水谷精

微吸收异常以及水液在体内的停滞，聚而成痰湿，日

久酿成膏脂，泛溢肌肤则发为肥胖。《脾胃论》载“脾胃

俱旺则能食而肥”，《素问·痹论》载“饮食自倍，肠胃乃

伤”，饮食不节容易损伤脾胃，尤其现代人饮食习惯的

改变增加脾胃的负担，导致脾失运化，痰湿内生，脂浊

蓄积，进而肥胖发生。有研究提出“饮食不节-脾胃虚

弱-痰湿内生-痰湿生变”是肥胖的主要演变规律[34]。

《素问·宣明五气》载“久坐伤肉，久卧伤气”，缺乏锻

炼、过度安逸必然导致人体肌肉松懈，全身气血运行

不畅，脾胃呆滞，运化功能减弱，精微不归正化而为痰

湿，容易引发肥胖。此外，现代人情志问题日益增多，

情志致病越发突出。长期情志失调必然造成脾胃功

能异常，气机紊乱，脾不升清，精微物质布散异常，促

使膏脂、痰湿内生。痰湿不仅可成为疾病发展、恶化、

衍变的致病因素，其本身也可作为病理产物而致病，

痰湿困脾是肥胖发生的重要病机，脾胃是肥胖发生的

主要脏腑。元代朱丹溪之“肥白人多痰湿”，清代《张

聿青医案·中风》之“体丰者多痰多湿”，清代《医学实

在易·实证》之“大抵素禀之盛，从无所苦，惟是痰湿颇

多”，清代《傅青主女科·种子》之“妇人体质肥盛，……

痰湿内生”均肯定了这一理论。临床上很多肥胖患者

有痰湿证，主要表现为身体沉重、四肢困倦、脘痞胸

满、神疲、便溏等[35-37]。

3 中医“痰湿”理论与肠道菌群及其代谢物的关系

探讨

3.1　痰湿困脾与肠道菌群失调　

《黄帝内经》言“大肠、小肠皆属于胃”，肠道菌群

广泛分布于大小肠，属于中医“脾胃”藏象范畴。《中风

论·论治法》载“小肠为受盛之地，变腐水谷，而后脾始

挹其精微，以生气血”。脾胃负责腐熟、受纳、运化饮

食并运输精微，而肠道是脾胃功能发挥的重要场所。

《灵枢·营卫生会》载“人受气于谷，谷入于胃，以传与

肺，五脏六腑，皆以受气。其清者为营，浊者为卫。”

《灵枢·五癃津液别》载“脾为之卫”，脾运化而生精微

物质，再化营卫之气，抵御外邪，这与肠道菌群帮助机

体消化、代谢、免疫防御等功能异曲同工[38-40]。脾胃位

于中焦，需“以平为期”以长养四脏。肠道菌群也需维

持“内稳态”，才能与宿主共生平衡[41]。近来研究证实，

肠道菌群稳态是中医“脾”功能正常的基础，中医“脾”

的功能变化能够通过肠道菌群在消化、免疫、代谢等

方面反映[42]。《脾胃论·脾胃盛衰论》载：“百病皆由脾胃
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衰而生。”脾虚失运，痰湿内生，出现神疲、四肢困倦、

脘腹痞满、便溏等症状，机体的平衡状态被破坏会导

致肠道菌群失调；肠道菌群失调可降低机体免疫力，

削弱肠道的屏障功能，影响机体对营养物质的吸收代

谢，进一步加重脾虚痰湿症状[43]。由此可见，痰湿困脾

可导致肠道菌群失调，肠道菌群失调又可进一步加重

脾虚从而造成痰湿之浊在体内的堆积，二者在病理上

紧密联系，故而二者互为因果，作用机制关联匪浅。

3.2　痰湿人群存在肠道菌群及其代谢物失调　

越来越多地研究发现痰湿人群存在肠道菌群及

其代谢物失调。例如，代谢综合征痰湿证患者肠道柔

嫩梭菌、球形梭菌、肠球菌、大肠杆菌丰度升高，乳酸

杆菌、双歧杆菌丰度降低[44]。多囊卵巢综合征痰湿证

患者拟杆菌门/厚壁菌门比例较高，拟杆菌门含量较

多，韦荣球菌科、普雷沃氏菌科丰度升高，乳酸杆菌、

双歧杆菌丰度降低[45]。青少年 2型糖尿病痰湿证患者

柔嫩梭菌丰度升高，乳酸杆菌丰度降低[46]。由此可见，

在多种疾病中，痰湿证的患者往往存在肠道菌群的失

调。其中值得注意的是，一直以来，厚壁菌门都被认

为是“肥胖微生物”，拟杆菌门被认为是“瘦微生物”，

但有研究发现在痰湿型肥胖人群中厚壁菌门和厚壁

菌门/拟杆菌门比例降低，拟杆菌门丰度增加[12,47]，这些

差异结果可能与研究方法、统计方法及分析方法等有

关，提示需要继续深入探索。此外，在痰湿肥胖人群

中还观察到粪栖杆菌属、小类杆菌属、布劳特氏菌属、

罕见小球菌属丰度降低，乳杆菌属、巨单胞菌属、普雷

沃氏菌属丰度升高，LPS 升高，SCFAs 和 BAs 降低[12,47]

（见图 2）。以往的研究或集中于肠道微生态与肥胖关

系的研究，或集中于中医“痰湿”理论与肥胖关系的研

究，而有关痰湿型肥胖微生物组学的研究较少，但上

述结果已能证明，肠道菌群及其代谢物确实参与了痰

湿型肥胖的发病。

4 在中医“痰湿”理论指导下通过调节肠道菌群及其

代谢物防治肥胖 

4.1　痰湿-肠道菌群-肥胖　

痰湿与肠道菌群失调同为肥胖发病之因，通过干

预痰湿和肠道菌群均能防治肥胖，这三者之间存在密

切联系。当脾虚脾失运化，引起水湿内停为痰为湿，

则会造成肠道菌群紊乱，不仅损伤肠黏膜屏障，还能

产生各种有害代谢产物，肠道菌群及其代谢物的失调

进而成为肥胖的病理基础。肠道菌群及其代谢物有

可能是痰湿形成肥胖的重要途径。微生物组具有高

度的个性化性质，其动态性和复杂性导致应用于疾病

治疗的可操作性降低，因此了解微生物组的共性至关

重要。通过寻找痰湿肥胖人群肠道菌群及其代谢物

的共性特征进行干预，对于在临床上发挥肠道菌群及

其代谢物的诊断和治疗价值将大有裨益。通过文献

图2　痰湿型肥胖人群的肠道菌群及其代谢物变化
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的梳理，发现在肥胖人群中，厚壁菌门/拟杆菌门的比

率存在异常，乳杆菌属及LPS水平均显著升高，SCFAs
和 BAs 降低，类似的结果也出现在痰湿型肥胖人群

中。这些肠道菌群及其代谢物或可作为特异指标，成

为肥胖痰湿人群新的微观辨识依据。针对这部分人

群进行及早干预，比如控制饮食结构、应用中药调理

脾胃化痰祛湿等调节肠道微生态防治肥胖，这也许是

一种有效的“治未病”实践方式。

4.2　健脾化痰祛湿中药及复方对肠道菌群及其代谢

物的调节　

中医学防治疾病的一个重要原则就是“扶正祛

邪”，这与微生态学整体观强调的“矫正生态失调、间

接排除病原体”相一致。中药及复方与肠道菌群及其

代谢物的相互影响已被证实，一方面中药及复方的多

种有效成分进入消化系统与肠道菌群及其代谢物相

互作用从而防治疾病；另一方面，肠道菌群及其代谢

物也可以促进中药的吸收、转化，从而更大程度地作

用于靶器官发挥效能[48]。脾为生痰之源，脾健运则痰

无以生，“治痰先治脾”，所以化痰祛湿的同时应兼加

健脾的中药。研究发现健脾化痰祛湿中药是治疗肥

胖使用频率最高的中药，核心药物为白术、茯苓、陈皮

等[49-50]。现代药理研究表明白术水煎剂能够增加肠黏

膜对双歧杆菌的黏附性，增加丙酸、丁酸的含量，抑制

耐甲氧西林金黄色葡萄球菌、大肠埃希菌、金黄色葡

萄球菌的增殖[51]。茯苓酸性多糖能够显著降低梭菌属

丰度，升高普雷沃氏菌科-UCG-001属丰度[52]。陈皮提

取物能够增加拟杆菌属、另枝菌属、厌氧菌属、气味杆

菌属丰度，降低螺杆菌属、毛螺菌科 UCG_006 和脱硫

弧菌属的丰度[53]。此外，健脾化痰祛湿中药复方能够

调节肠道菌群及其代谢物防治肥胖，如二陈汤可以调

整肠道菌群的结构并促进丁酸的产生，升高阿克曼菌

属丰度，降低普雷沃氏菌属、粪杆菌属、布劳特氏菌属

等丰度以及丙酸的含量达到减肥、抗炎、降低胰岛素

敏感性和改善糖脂代谢紊乱的目的[28,54]。参苓白术散

能够提高肠道群落物种丰富度和均匀度，降低厚壁菌

门丰度并提高拟杆菌门和疣微菌门丰度，降低嗜冷杆

菌、乳杆菌属和罗氏菌属丰度起到减肥、降糖、降脂、

缓 解 慢 性 炎 症 的 作 用 从 而 防 治 肥 胖 发 展 成 糖

尿病[55-57]。

5 结语 

肠道菌群及其代谢物可以调节新陈代谢、体内平

衡和能量平衡以及中枢食欲和食物奖励信号，在肥胖

发生发展中发挥着至关重要的作用。脾为生痰之源，

脾主运化功能失司，水谷精微输布失常，停聚日久而

生痰湿，日久酿成膏脂，泛溢肌腠而成肥胖。脾胃是

肥胖的主要病变脏腑，痰湿困脾是肥胖发病的重要病

机，痰湿困脾与肠道菌群及其代谢物失调互为因果，

肠道菌群及其代谢物有可能是痰湿导致肥胖发生的

一个重要途径（见图 3）。从中医“痰湿”理论角度探讨

肠道菌群及其代谢物与肥胖的相关性，不仅搭建了肠

道微生态与中医“痰湿”理论联系的桥梁，也丰富了肥

胖痰湿理论的科学内涵。由茯苓、白术、陈皮等组成

的一些健脾祛痰化湿类中药和复方已被证实可调节

肠道菌群及其代谢物失调，恢复肠道微环境稳态从而

防治肥胖。对肠道菌群及其代谢物的进一步研究有

益于深化中医“痰湿”理论的内涵，更好的发挥中西医

结合优势从而指导临床实践提高临床疗效。

图3　痰湿、肠道菌群及其代谢物、肥胖之间的关系
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Abstract: Phlegm and dampness are endogenous, rise and fall with Qi, reach the limbs, diffuse the whole body, and form 
obesity. Regulating phlegm dampness with traditional Chinese medicine can realize the early prevention and treatment of 
obesity. Intestinal microbiota participates in a variety of human metabolic processes. Regulating intestinal microbiota is 
a new way to prevent and treat obesity. Taking the close relationship between intestinal flora and its metabolites, obesity 
and phlegm dampness theory as the breakthrough point, and based on the existing research results, this paper discusses 
the possible role of intestinal microbiota and its metabolites in the formation of phlegm dampness and the prevention and 
treatment of obesity, It is considered that the common intestinal microbiota and its metabolites of different individuals 
with obesity caused by phlegm dampness may be used as specific indicators to become the new micro identification basis 
of obesity phlegm dampness theory. It is proposed that intestinal microbiota and its metabolites will become the key point 
of obesity phlegm dampness theory research, which will provide a new explanation for obesity prevention and control 
research, and expand new research fields for the connotation of TCM phlegm dampness theory.
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