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肠道菌群与特殊环境关系的研究进展
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（海军勤务学院，天津 300450）

摘　要：肠道菌群的动态平衡是维持人体健康的重要标志之一，许多疾病证实与肠道菌群失调有关。环境是影响肠

道菌群的重要因素，进一步可分为常规环境和特殊环境，其中关于特殊环境与肠道菌群之间相互联系的研究少之

又少，而两者之间的相互作用对在特殊环境下工作的特殊人群健康具有十分重要的意义。因此，本文从特殊环境

入手，重点探讨高原、航空航天、航海等几类特殊环境下人体肠道菌群的变化以及通过饮食干预调节肠道菌群，

以期为适应特殊环境，改善特殊人群健康提供参考。
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Research Progress on the Relationship between Intestinal Flora and
Extreme Environment
WAN Feng，LI Qingzhou *，XIE Bo

（Naval Logistics Academy, Tianjin 300450, China）

Abstract： The  dynamic  balance  of  intestinal  flora  is  one  of  the  important  signs  of  maintaining  human  health,  and  the
development of many human diseases have been confirmed to be closely related to intestinal flora disorders. Environment is
a  crucial  factor  affecting  intestinal  flora,  which  can  be  further  divided  into  conventional  environment  and  extreme
environment,  however  there  are  few  studies  on  the  interrelationship  between  the  extreme  environment  and  the  intestinal
flora,  which  is  of  great  significance  for  the  special  crowds  who  work  under  special  environment.  Therefore,  this  article
focuses on extreme environment, exploring the changes of human intestinal flora in the plateau, aerospace, navigation and
other environments, as well as the regulation of intestinal flora through dietary intervention, in order to provide references
for adapting to extreme environments and improving the health of special populations.
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肠道菌群的稳态是维持人体健康的重要标志之

一，其与人体健康之间的联系一直都是研究的热点问

题。近年来随着对肠道微生物研究的深入，人们发现

肠道菌群与多种疾病的发生有着密切的联系，但肠道

菌群与这些疾病相互之间的关系以及相关机制尚未

完全清楚，而环境因素作为联系两者之间的桥梁在其

中发挥着重要作用。越来越多的研究表明，环境因素

是影响肠道菌群组成和结构的关键因素[1]。近年来，

研究者们已经对一些普通环境因素有了较为成熟的

研究，从而将目光转向了特殊环境特殊人群肠道菌群

的变化，旨在探究特殊环境对人体健康和肠道菌群的

影响以及三者之间的相互作用机理。

一般来说，特殊环境包括高温、低温、缺氧环

境、有毒物质、噪声、辐射和微重力等非常规环境[2]。

在此环境下长期工作的人被称为特殊环境人群，如运

动员、战士、航海员、宇航员等等。与处于一般生活

和工作环境的健康成人比较，他们长期处于物理或化

学因素的刺激下以及高强度的体力或脑力应激状态  
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中，在生理或机体代谢方面往往会发生不正常的变

化，对健康十分不利，极易发生各种疾病。肠道菌群

作为参与机体代谢，维持生理功能的物质，在特殊环

境下势必会发生变化：一方面，肠道菌群的种类和丰

度受环境的影响而发生改变，这种变化可能会导致机

体生理功能受损但也可能适应这些不利环境；另一方

面，通过有效的方式调节肠道菌群同样也可以抵御恶

劣条件所带来的种种问题。因此，探究在这些环境下

肠道菌群如何改变显得尤为关键，研究两者之间的关

联对特殊工作人群健康具有非常重要的意义和价值。

肠道菌群结构受到内外环境的影响，其中饮食

因素发挥着重要作用[3]。研究证实，肠道微生物参与

了碳水化合物和氨基酸等营养物质的代谢过程并且

能够发酵人体不能消化的多糖、蛋白质和脂肪产生

多种代谢物，包括短链脂肪酸（SCFAs）、支链脂肪

酸、胺和多酚类化合物[4]，这些代谢物可以促进肠道

功能成熟、调节免疫以及机体脑部功能，从而进一步

影响人体的健康状况。不论是在一般环境还是在特

殊环境下，饮食因素都是最容易改变和控制的因素且

对人体安全无害。通过科学合理的膳食来调节肠道

菌群结构以避免和改善由肠道菌群紊乱引起的各种

疾病是一种行之有效的手段。同时也为特殊工作人

群科学设计营养膳食以调节其肠道健康提供了新的

思路。

本文总结了肠道与人体健康的关系及影响因

素，重点探讨特殊环境（高原、航海与潜水、航空与航

天）对肠道菌群的影响以及如何通过饮食营养干预调

节肠道菌群以尽量减少或避免环境或职业不利因素

对健康造成的损害，以期为开发特殊人群膳食或微生

态制剂的相关研究提供依据和参考。 

1　肠道菌群与人体健康
随着微生物学科的发展和现代科技手段的进

步，使现阶段人们对肠道菌群与人体健康具有重要联

系的认知越来越高，肠道菌群也一直是科研工作者热

衷研究的问题之一。据报道，婴儿自诞生数小时就有

微生物在肠道定植并相伴终生[5]。人类肠道中有超

过 100 万亿种微生物，包括大量细菌、病毒、真菌和

原生动物，其中既包括对人体有益的益生菌，如乳酸

菌（Lactobacillus）、双歧杆菌（Bifidobacterium）等，也

包括能够引起肠道疾病的有害菌，如大肠杆菌

（Escherichia）、沙门氏菌（Salmonella）等，其基因数

量是整个人类基因组的 150 倍[6]。科学家意识到仅

有人类基因组信息是不够的，不能完全解决人的健康

问题，由此逐渐拉开了了人类肠道元基因组学的序

幕[7]。基因测序手段、生物信息学和宏基因组技术为

研究和阐明微生物在人体中的作用打开了大门并取

得了重要进展，进一步从分子手段揭示肠道菌群与人

体健康的关系。

在人类以往的认知中，肠道菌群与消化系统密

切相关，菌群紊乱可能会导致腹泻腹痛等消化道症

状。但随着研究的不断深入，人们发现肠道微生物参

与许多基本的生物学过程，包括上皮细胞发育，调节

新陈代谢和刺激先天免疫等并且通过改变生理系统

（如免疫系统发育，内分泌，代谢调节，甚至是体内的

基因）而影响宿主的健康[8]（图 1）。肠道菌群被证实

与多种疾病的发生和发展密切相关，甚至与人的情

绪、精神状态和性格也是密不可分的[9]。如与代谢相

关的疾病：糖尿病、肥胖等；神经系统及精神类疾病：

精神分裂症、帕金森症和抑郁症等；与心血管系统相

关的疾病：高血压、心力衰竭和动脉粥样硬化等[10]。

此外，肠道菌群还与肿瘤、癌症及酒精性肝病、非酒

精性脂肪性肝病等肝脏疾病有着千丝万缕的联系[11]。

通过分子手段使肠道菌群对于人体各系统的影响机

理逐渐被挖掘出来并且对不同疾病的干预机制也取

得了重大进展。研究表明，失衡的肠道菌群会从多种

途径如内毒素血症、能量吸收、胆碱、SCFAs、脑肠

轴、胆汁酸代谢等影响宿主的健康[12]。因此研究肠

道菌群对于疾病的预防与治疗，维护人类健康具有重

大意义。
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图 1    肠道菌群与人体健康的关系[8]

Fig.1    Relationship between intestinal flora and human health[8]

  

2　影响肠道菌群的因素
人们日益意识到肠道菌群在人类健康中所发挥

的作用，与此同时也面临着一个挑战：肠道微生物受

到哪些因素的影响以及它们如何随这些因素发生改

变。就现有的研究来看可以总结为两大因素：内因和

外因，都会对微生物群产生影响，具体来说既包括遗

传、民族、内分泌、年龄、性别差异等宿主因素，也包

括饮食、地理、生活方式、卫生条件、手术、抗生素使

用等环境因素[13]（图 2）。2017 年 Nature 上的一篇文

章报道在对肠道菌群影响的因素中环境因素大于宿

主基因。文中提到肠道菌群没有显著的家族遗传倾

向，遗传因素对肠道菌群的影响甚微。而没有血缘的

人群长期居住在一起，肠道菌群结构却表现为高度相

似。在各类影响因素中，饮食、药物和生活方式等相

关因素所占比重最大，影响了超过 20% 人群个体间

菌群差异[14]。尤其是饮食因素，对于肠道菌群的定

植、成熟和稳态发挥着重要的作用。

影响肠道菌群的各因素并不是独立存在的，往
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往是多种因素共同作用的结果。比如研究发现各民

族间肠道菌群存有一定差异，但藏族与蒙族、壮族与

汉族、白族与哈萨克族和维族肠道菌群具有相似

性[15]。一方面是由于不同民族间的遗传因素，如长期

生活在低氧低压高辐射环境致使藏族人民形成适应

了这种恶劣的生活环境的基因；另一方面不同民族生

活的地域不同，有各自地方性的特征，包括生活方

式、饮食习惯、文化传统等。正是这些因素的相互作

用导致了肠道菌群的相似或不同。此外，年龄、运动

等都会影响肠道菌群的组成和功能，而药物、食品添

加剂、抗生素和杀虫剂则可能对肠道菌群产生不良

影响[16]。由于肠道菌群影响因素的复杂性和多样性，

所以在研究时不能只考虑单一因素，更要考虑各因素

间的交互作用，以此能够更加透彻地研究并加以利用

肠道菌群，从而调节机体生理功能促进人体健康。 

3　特殊环境对肠道菌群的影响
特殊环境通常包括高温、严寒、低氧、强辐射等

非常规理化环境。研究证实在一些极端特殊环境下，

肠道菌群平衡会被打破，其组成与在正常条件下有很

大差异，严重影响特殊人群的身心健康，而肠道菌群

又具有适应特殊环境的潜力。因此，可以说特殊环境

影响着肠道菌群的变化但同时它的改变又可以帮助

人类适应这些特殊条件。由此可见，研究两者之间的

相互作用和关系对于维持人体健康和适应特殊环境

至关重要。 

3.1　高原环境对肠道菌群的影响 

3.1.1   高原环境特点及对机体的影响　高原环境主

要有以下特点：低压缺氧是最显著的特征，大气压随

着海拔的升高而降低，海拔越高，空气越稀薄；气候寒

冷干燥，高原气温低，昼夜温差大；太阳辐射强，日照

时间长。另外，强紫外线、风沙、气流快及自然灾害

多等多种环境因素对高原环境人群的日常生活和健

康状况有十分显著的影响。已有研究显示，人初入高

原身体会出现一系列的变化，如心率增加、血压升

高、头痛、厌食、失眠和脑水肿等，而当地人则不受

这些高原环境因素的影响。研究表明高原民族（如藏

族人、安第斯人和埃塞俄比亚人等）对高原环境的适

应能力是经过长期进化而来的[17]。虽然随着生活时

间的延长，人体能够依靠机体自身的调节适应能力慢

慢适应高原环境，但大部分人由于不能立即适应，会

出现一些高原反应或高原疾病，以胃肠道反应最为强

烈，如呕吐、腹泻等[18]。同时，肠粘膜屏障功能下降，

肠道菌群也出现结构性变化进而引发相关肠道疾

病。韩天雨等[19] 通过实地调研考察高原训练中运动

员腹泻发生率，研究高原训练过程中运动员肠道菌群

变化，证实了肠道菌群的改变与高原腹泻具有高度相

关性。 

3.1.2   高原环境人群肠道菌群特点　关于在不同海

拔高度下肠道菌群组成不同，最早是通过研究高原动

物如高原鼠兔、高原牦牛[20−21] 的肠道菌群结构发现

的。相似地，研究报道居住在平原的汉族和居住在高

原的藏族婴人肠道菌群组成大不相同。Zhang 等[22]

通过高通量测序对藏族和汉族的婴儿肠道菌群的组

成及丰度进行分析发现藏族和汉族纯母乳喂养婴儿

的肠道菌群存在显著差异，前者菌群多样性高于后

者，而且前者主要以厚壁菌门（Firmicutes）为主，后者

以放线菌门（Actinobacteria）为主。相似地，在成人的

研究中，Li 等[23] 也发现藏汉两个民族人群的肠道菌

群存在着明显的不同。具体而言，门水平上，生活在

青藏高原不同地区的藏族人肠道优势菌为拟杆菌门

（Bacteroidetes），Firmicutes，变形菌门（Proteobac-
teria）和 Actinobacteria，同时兼性厌氧菌在肠道内也

普遍存在；属水平上，藏民的肠道菌群普氏杆菌

（Prevolla）较为丰富，汉族人群则是拟杆菌属（Bacter-
oides）。在 Jia 等[24] 的研究中，系统地分析了 393 例

健康成人（包括在高原生活不同时间的汉族人和长期

在高原生活的藏族人）的肠道菌群和 73 项血液临床

指标。结果发现随着高原生活时间的延长，汉族人群

的肠道菌群的特征和血液临床指标与藏族人群越来

越相似，即使在几个月后从高原地区返回平原地区，

其肠道微生物群和血液临床指标也没有恢复到非高

原状态时，这表明高原缺氧环境可以迅速而持久地影

响人体肠道菌群和血液临床指标。 

3.1.3   高原环境对肠道菌群影响机制的研究进展　

为了解释肠道菌群的差异，阐明高原环境的影响，探

究肠道菌群与高原环境的相互作用关系，以及肠道菌

群变化在高原适应中的作用。研究者们又进一步做

了大量的试验。基于海拔梯度肠道微生物的研究表

明越来越多的节能细菌富集在高海拔组，厌氧菌数量

增加，高原中的低氧可能是造成这种原因的主要因

素[25]。肠道菌群中生成 SCFAs 如 Prevolla 等相关

菌群种类和丰度显著增加，这些菌属能够促进 SCFAs
生成，也能更好的利用 SCFAs 生成乙酸、丙酸等小

分子代谢物为机体提供能量，同时可能也参与了维生

素 B6 和酮体的代谢，有利于在缺氧条件下人体能够

高效利用能量而适应高原环境[26]。高原的地理环境
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图 2    肠道菌群的影响因素[13]

Fig.2    Affect factors of intestinal flora[13]
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特点造就了高原人群与平原人群生活方式的差异。

Li 等[27] 通过膳食结构分析发现当地藏人通常会消耗

更多的肉和乳制品，而汉族则消耗更多的小麦、大米

和蔬菜，也就是说在饮食方面藏族人通常以富含蛋白

质的食物为主，而汉族人则更喜欢摄入碳水化合物含

量高的食物，在对能源利用的过程中涉及的菌属差异

逐渐显现出来，饮食习惯的不同可能是导致肠道菌群

种类和丰度差异的重要原因。此外，还有学者认为城

市化或工业化水平的不同，可能也会影响高原居民肠

道菌群的多样性和组成[28]。

由于受外部环境影响较大，人们关于高原等极

端环境对肠道菌群影响的认知还远远不够。近年来，

越来越多的研究证实肠道菌群受高原环境的影响较

大，海拔高度可以塑造肠道微生物群落，改变肠道菌

群的组成和结构。同时低气压、低温和高辐射条件

是影响生物体生存和繁殖的生理应激源，会导致体内

发生多种生理变化而引发高原反应或高原疾病，同样

也会引发机体肠道菌群失衡。现阶段的研究表明，肠

道菌群与高原红细胞增多症、高原血压异常等慢性

高原疾病的发生密切相关[29]，可以说高原环境和肠道

菌群共同影响着人类的生理和心理健康。但肠道菌

群如何变化，有什么变化趋势，与各类高原疾病是否

存在关联及其机制有待于进一步探索。因此，如何调

节肠道菌群结构以提高对环境的适应性对于维护初

入高原甚至是长期生活或驻守在高原的非土著特殊

人群的健康具有重要的意义。虽然目前对其作用机

制尚不清楚，但是我们对高原环境改变人体肠道菌群

组成和结构的信息已有了较为深入的了解并且掌握

了一定的信息，这将对未来更好地研究高原环境适应

性打下了坚实的基础，提供了新的思路。 

3.2　航空与航天环境对肠道菌群的影响 

3.2.1   航空与航天环境特点及对机体的影响　航空

航天事业的蓬勃发展使得人类在太空中生存和生活

成为了现实，但空间环境较高原和海洋环境要更加复

杂。缺氧、低气压、加速度、噪声和振动等飞行因素

对人体的影响是同时发生的综合作用，可对机体多个

系统造成不良影响，产生健康风险。另有研究结果表

明，航空作业环境还可影响认知功能。微重力是航天

所特有的特殊环境，已有大量资料表明失重对人体的

功能和代谢有显著影响[30]。在失重条件下，人体胃肠

道的功能发生变化，影响机体营养素的需要量和机体

的营养状态。多项研究表明，航天对人类和动物都有

短期和长期的生理影响，这些影响包括骨质流失、心

脏萎缩和心律改变、肌肉流失和免疫功能障碍等[31]。

航空肮天环境的复杂性使得肠道菌群受到影响的因

素也更多，这些不利因素联合作用导致宇航员或飞行

员肠道微生态发生显著变化，肠道菌群失调，对机体

健康构成潜在威胁。 

3.2.2   航空航天环境下人群肠道菌群特点　早就有

研究报道，空间环境对微生物生长有显著的影响，进

一步可导致肠道菌群失调，益生菌数量减少，有害菌

占比增加[32]。Liu 等[33] 对 2 次执行航天任务（分别

为 15 和 35 d）的 5 名宇航员在执行飞行任务前后肠

道菌群进行对比分析，研究表明：航天飞行对肠道菌

群的组成及功能具有显著影响，飞行后 Bacteroidetes
菌属的丰度增加，而 Lactobacillus 和 Bifidobacterium
丰度下降，且肠道菌群的毒力基因总数增加，有害细

菌的毒力和感染机会增加。另外发现抗生素的合成

功能发生显著变化，航天飞行对一些抗生素的耐药基

因和可移动遗传元件也有一定影响。Voorhies 等[34]

调查了长期（6~12 个月）在国际空间站执行任务的宇

航员体内微生物群的组成。结果发现宇航员的胃肠

道、皮肤、口腔的微生物结构在太空执行任务期间均

发生了明显的变化。在太空中，宇航员肠道微生物群

的组成变得更加相似，主要是一些细菌类群（Bifido-
bacterium、Pseudobutyrivibrio）的丰度下降。 

3.2.3   航空航天环境对肠道菌群影响机制　肠道菌

群的改变致使肠道免疫功能受损，免疫功能的下降会

导致宇航员出现肠胃不适、呼吸系统疾病、皮肤刺激

和感染等一系列症状。Mccarville 等[35] 证实，太空飞

行通过改变细胞因子的产生和淋巴细胞数量，特别

是 T 细胞来改变免疫系统，而肠道菌群在微重力作

用下的变化会影响免疫系统，具体的机制还有待研

究。此外，还有研究表明肠道菌在航天员之间可相互

传播，增加了空间肠道疾病散播的风险[36]。Garrett-
Bakelman 等[37] 曾研究过一名双胞胎宇航员的肠道

微生物组，并发现了他在国际空间站（ISS）进行为期

一年的飞行任务时所发生的变化，而在同一时期他的

双胞胎弟弟并未观察到这种变化。基于此，该团队继

续分析了在国际空间站常规饲养的小鼠的粪便菌群

组成，进一步探究太空飞行给小鼠肠道菌群带来的变

化，结果表明太空飞行使小鼠肠道菌群 α 多样性升

高、组成结构改变，这些变化与之前报道的太空飞行

小鼠相似，不同于在地球上进行的模拟太空辐射引起

的小鼠肠道菌群变化，揭示了太空飞行队小鼠肠道菌

群的影响具有可重复性，微重力（而非辐射）是影响菌

群的组成和代谢功能的主要因素，而菌群的变化反过

来对宿主代谢产生影响[38]。相似地，Jin 等[39] 用后肢

去负荷大鼠模型模拟分析发现失重是肠道菌群变化

的主要原因。男性和女性在许多方面存有差异，在太

空中对某些条件的适应也是不同的。Urbaniak
等[40] 首次提出了长时间航天飞行对女性宇航员微生

物群以及在太空中患病风险的影响。尿路感染

（UTIs）是在太空飞行中普遍出现的问题，与男性相

比，女性宇航员的发病率更高，可能的原因是在微重

力作用下致病菌的毒力因子增加，粘附性增强。而太

空辐射和航天飞行期间睡眠模式改变导致的昼夜节

律的变化使女性患癌症的风险比男性高 20%。

由此可见，空间环境中的微重力和辐射是引发

肠道菌群结构改变的主要因素，破坏了肠道菌群之间
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的动态平衡，这些变化对宇航员健康的影响不可忽

视。因此，迫切需要科研工作者了解和探索空间环境

对肠道菌群的影响机制并急需寻找其防治方法。虽

然近年来相关的研究和文献越来越多，并且上述这些

发现也有助于理解太空生活对宇航员肠道菌群和健

康的作用，对菌群的变化规律和机制有了一定认知，

科学家们也在根据这些研究结果试图寻找一些调节

方式和预防措施。但由于条件限制，目前大部分报道

都存在样本小并且都是基于模拟实验，缺乏长期在空

间真实环境的系统性研究等问题，这也是当前研究面

临的难题和挑战。相信随着航天事业的进步，空间环

境的复杂性不再是制约肠道菌群研究的瓶颈，通过对

肠道菌群的干预可以更好地保障宇航员的肠道健康

和生命安全。 

3.3　航海与潜水环境对肠道菌群的影响 

3.3.1   航海与潜水环境特点及对机体的影响　航海

环境主要有以下特点：由于风浪或浪涌的作用导致舰

船在航行或泊锚时出现摇摆等复杂而不规则的运动

或使船体发生局部振动；舰船舱室的机械、空调通风

系统、局部气流引起的噪声、螺旋桨及水动力产生的

一系列噪声；舰船上的核动力装置会产生一定量的辐

射；潜航时长时间处于密闭环境；潜水员时常面临高

氧和高压的海底作业环境。除此之外，与陆地隔离的

单调环境、昼夜节律的改变、睡眠不足以及新鲜水果

和蔬菜供应不足，会使人体的免疫功能和消化系统受

损，严重威胁船员的生理和心理健康[41]。人体肠道的

微生物菌群是保持人体免疫系统正常、维持人体健

康的基础，由此可见，正常的肠道微生物菌群结构对

于维持长途海上航行船员的健康至关重要。但目前

对于航海与潜水环境与肠道菌群的结构和功能关系

的研究少之又少。 

3.3.2   航海与潜水环境下人群肠道菌群特点　近年

来，肠道菌群与航海或潜水环境相互影响的研究被相

继报道。吕伟[42] 通过高通量测序技术分析了 29 名

官兵执行长远航任务中（出发前，45、90 和 135 d）肠
道菌群结构变化和多样性特征。结果表明长远航过

程中官兵的肠道菌群结构和多样性均发生了显著的

变化，结构差异主要表现为 Bacteroidetes、Firmicutes
门类有益菌低于健康人群，且菌群多样性随着航行时

间的延长不断降低，但在远航任务结束时又逐渐恢

复。同时远航后肠道致病菌的数量多于健康人群且

出现了水生环境中的菌属分布。在最近的研究中，

Zheng 等[43] 研究表明，在长时间的海上航行过程中，

益生菌可通过改善水手肠道健康抑制肠道菌群组成

及功能实现缓解水手的航海压力及焦虑。研究团队

利用深度宏基因组测序技术和相关性分析首先证实

了长途航行前后（0、30 d）不仅扰乱了船员肠道菌群

平衡，而且还减少了肠道菌群功能特征的多样性，增

加了压力和焦虑感。进一步比较益生菌组受试者与

安慰剂组在航行前后肠道菌群结构的变化。研究发

现：与安慰剂组相比，益生菌的干预可以有效维护远

航船员肠道微生态平衡，其中长双歧杆菌（Bifidobac-
terium  longum）、动物双歧杆菌（Bifidobacterium
animalis）和植物乳杆菌（Lactobacillu plantarum）的

丰度持续增加，而肺炎克雷白杆菌（Klebsiella pneu-
moniae）、人体普氏菌（Prevotella）的丰度显著降低。

同时，益生菌的干预可有效缓解由远航造成的船员肠

道微生物碳水化合物-活性酶基因多样性锐减。此

外，柔嫩梭菌（Clostridium leptum）、沙氏别样杆菌

（Alistipes shahii）和 Klebsiella pneumoniae 等有害菌

株和船员焦虑程度呈正相关，Bifidobacterium 等有益

菌株和船员焦虑程度呈负相关，表明益生菌可通过调

节特定肠道菌群缓解船员的焦虑症状。Yuan 等[44]

通过采集 47 名潜水员在饱和潜水之前、期间和之后

这三个时间段的粪便样品采用 16S rDNA 和 Illumina
测序技术分析了商业氦氧饱和度潜水对潜水员肠道

菌群的影响，结果显示尽管肠道菌群的 α 和 β 多样

性没有明显改变，但发现在高压的氦氧饱和环境作业

会降低潜水员体内肠道菌群的丰度，Bifidobacterium
的丰度下降最为显著。此外，一些产 SCFAs 的细菌，

如 Fusicatenibacter、费氏细菌（Faecalibacterium）等

在整个过程中丰度也呈下降趋势。相反，诸如艰难梭

菌（Peptoclostridium difficile），变形链球菌（Strepto-
coccus mutans）等大部分病原细菌的丰度提高。 

3.3.3   航海与潜水环境对肠道菌群影响机制　目前

对航海和潜水环境与肠道菌群相互作用的认识还比

较少，但通过上述研究可以发现肠道菌群结构与多样

性的变化是航行过程中多种因素共同作用的结果。

在长航过程中，饮食常以高脂低纤维的食物为主，研

究表明高脂低纤维膳食可以促进肠道促炎性细菌的

生长[45]；昼夜节律的改变、睡眠不足、生活单调，容易

引起焦虑甚至抑郁，而焦虑以及抑郁已被证实与肠道

菌群存在相关性[46]；高温高湿的海洋环境可能会使船

员的肠道菌群中出现水源性微生物的生长繁殖，肠道

菌群的多样性发生改变。另外高压的氦氧饱和度环

境和潜水员摄入的高蛋白饮食是影响肠道菌群丰度

的主要原因。作为陆地生活的人类来说，水面和水下

航行，尤其是长航，机体势必会出现一系列反应，这些

反应是不利于机体健康的。与高原环境不同的是，暂

未有研究证明机体对海上环境具有适应性。微生态

学研究表明航行条件可以引起微生态的改变造成肠

道菌群紊乱甚至影响船员的心理健康。但航行条件

复杂多变，各种因素之间相互影响导致肠道菌群失调

各有特点，需要具体研究，但可以肯定的是这些变化

为寻找应对海上或水下不良环境的措施提供了有效

的依据和方向，有助于预防疾病的发生，改善海上船

员或水下潜水员的生活质量和机体健康。 

3.4　其他特殊环境对肠道菌群的影响

除以上三种特殊环境外，还存在一些其他极端

的环境，如高温、寒冷、低照度、辐射、有毒有害化学
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物等，在这些特殊工作环境中从事作业的人群或多或

少都有特殊职业性疾病，严重时可危及生命。而关于

这些特殊环境对人体肠道菌群的影响的报道很少且

机理不清甚至是空白。仅有少数研究仅限于动物或

昆虫[47−49]，对于人体的研究试验尚未见报道。其原因

推测如下：一方面人体在极端温度条件下有自我调节

机制；另一方面，在极端环境工作的人群数量较少，取

样困难。最关键的因素是这些环境中常存在一些对

人体健康不利的物理或化学因素，进行人体试验可能

会对机体造成损害，所以导致一些试验研究停留在动

物模型阶段。虽然我们对于这些极端条件如何影响

肠道菌群及机制仍然知之甚少，通过少数动物实验的

报道，可以确定的是肠道菌群在这些环境下势必会发

生变化，相信随着科技的发展，两者之间的关系在不

久后将会取得突破。 

4　营养干预
特殊环境可导致机体生理功能和营养代谢出现

显著变化，进一步发展引发一些疾病。而这些疾病往

往都是在症状出现后采用抗生素来治疗，但长期使用

药物来调节和治疗由特殊环境引发的健康问题不仅

会或多或少带来一些副作用和临床问题，而且会导致

肠道菌群改变，降低菌群的丰富度[50]。目前大量的研

究表明，通过改善饮食结构或服用微生态制剂，进而

调整肠道菌群的结构和数量是提高机体健康状况一

条有效的途径[51]。对于特殊环境人群来说，营养需求

与正常情况下存有极大差异，特殊营养学应运而生，

目前主要的应用领域如军用食品、航天食品，主要是

通过强化部分营养素或添加功能因子及微生态制剂

来调节肠道菌群结构。 

4.1　调整膳食结构

为使特殊人群能够适应特殊环境，改善或调节

机体的不适、亚健康甚至治疗和预防可能出现的疾

病，最直接也是较科学的方式就是平衡膳食和合理营

养。基于各种特殊环境的复杂因素考虑，调整膳食结

构是能够调节肠道菌群又对人体健康无副作用的重

要抓手。饮食对于人体健康的重要性显而易见，而肠

道微生物则是联系二者之间的关键。大量的实验研

究证实饮食的改变可以影响肠道微生物的组成、结

构和功能，而肠道微生物通过调节肠道中营养物质的

代谢来影响宿主的生理状态[52]。从前面的研究来看，

藏族等高原土著人群与汉族等平原地区人群的膳食

结构不同，Xu 等[53] 报道发现谷氨酰胺干预有助于改

善高原环境下机体肠道菌群的失调，可在膳食中补充

这种物质。针对航海过程中新鲜果蔬供应不足，可以

通过保鲜技术或在膳食中增加维生素供给量，从而来

避免因为营养缺乏导致肠道微生态的紊乱。不同于

一般膳食，航天飞行中的航天食品通常会添加低聚

肽、抗氧化植物提取物、活性多糖等功能因子，能够

有效提高人体防疫酶系活性水平，增强机体免疫功

能，降低辐射损伤，同时这些功能因子也能刺激肠道

益生菌的增殖，有效改善菌群结构[54]。但需要注意的

是，膳食对于肠道菌群的影响具有两面性，膳食纤维

有益于肠道菌群，而蛋白质会促进有害副产物的积累

等[55]。因此，通过膳食干预的方法不仅为特殊人群肠

道微生物的调控和重构提供了新的方向和思路，也为

预防和治疗特定的特殊环境疾病提供了可能性。差

异化和个性化的精准营养也是未来关于特殊人群膳

食结构的研究重点。 

4.2　添加益生元或益生菌

研究证实，饮食调节是一个长期的过程，短期的

饮食改变并不能改变肠道菌群结构[56]。最有效的方

式就是摄入益生菌，益生菌同样对人体安全无害，但

相较单纯的膳食能够高效快速地调节肠道微生物，同

时还具有促健康作用。益生菌主要包括乳酸菌和双

歧杆菌，是人体肠道微生物的重要组成部分，且具有

一定的益生作用，摄入外源益生菌可以直接或间接地

对宿主肠道微生物产生影响[57]。研究证实，外源益生

菌的摄入不仅可以改变宿主肠道内原有菌群的种类

和结构，而且会对 SCFA 代谢水平、总胆汁酸代谢水

平、肠道内矿物质的吸收和肠道内酶活力均产生显

著影响，主要是通过抑制有害菌定植，分泌酶、产生

抗菌物质和产酸、激素等多种途径来调控肠道菌群

和人体健康[58]。摄入益生菌的方式有两种，一种是将

益生菌添加到食品中；另一种则是直接口服微生态制

剂。前者虽具有食品的属性，但活性低，后者活性较

高但没有营养物质。所以如何完美地将两者整合、

保持益生菌稳定，并使益生菌达到足够量是发挥其益

生作用的关键。在前面的研究中，科研工作者利用深

度宏基因组测序技术研究了益生菌对航天员[34]、船

员[43]、潜水员[44] 以及在高原环境[24] 居住或工作等的

特殊人群肠道菌群的调控作用，揭示了有助于改善这

些特殊环境下作业适应度的可能机制，为维护特殊环

境下工作的人群中肠道微生态健康和缓解精神焦虑

提供了一种有效解决方案，并为益生菌个性化选择提

供了新的视野。另外，益生元可以促进益生菌对营养

物质的利用，并被代谢成乙酸盐、丁酸盐等短链脂肪

酸，同时还能够抑制有害菌的生长[59]。下一步的工作

就是将益生菌或益生元完美地添加到食品中，以供特

殊人群需要时食用。 

5　结论
极端的恶劣环境条件影响着特殊工作人群的健

康，但我们对太空、航海、高原等特殊环境的认识还

远远不够。不可否认的是，特殊环境同样对肠道菌群

具有显著的影响，这种改变是一个复杂且相互关联的

过程。随着特殊营养学的发展以及肠道菌群与人体

健康关系的深入认知，特殊环境下的特殊人群逐渐成

为研究人员关注的焦点。越来越多的研究证据表明

特殊环境与肠道菌群两者之间相互联系，互相影响，

通过调整肠道菌群来缓解恶劣环境对机体的损伤以

及改善处于不利环境人群的营养状况，增加其在特殊
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环境习服适应中的能力是一条值得深入研究的新途

径和新思路，同时对于肠道微生态健康也提供了一种

有效的解决方案，最好的方式就是膳食调节，如当下

十分热门的益生菌和益生元。就目前来看，虽然关于

特殊环境对肠道菌群结构和组成影响的研究已经取

得了一些进展，但仅仅只是一小部分，由于这些环境

自身的复杂性、研究方法的局限性以及研究技术上

的不足，导致具体的机制还不是十分清楚，并且这类

的研究虽然每年都有报道但总体来说也比较少，导致

研究数据缺乏，加之我们对太空、高原等极端环境的

认知还远远不够，还有许多基础的工作要去做。另

外，相较于正常条件，营养干预在特殊环境下是否仍

继续有效还存在着大量的实验数据要去证明。相信

随着研究的继续深入，未来对于特殊环境下的特殊人

群肠道菌群-营养干预-人体健康三者之间的关系会

愈发明朗，如何通过饮食与营养调节和平衡肠道菌群

是未来特殊营养学研究的重中之重，同时也为精准营

养提供了新的视野。
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