
四川精神卫生 2022年第 35卷第 3期http：////www. psychjm. net. cn

精神分裂症患者肠道菌群失调
对认知功能受损的影响
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【摘要】 本文目的是综述精神分裂症患者肠道菌群失调对认知功能受损的影响，为改善精神分裂症患者认知功能受损情

况的新方法提供参考。精神分裂症患者的认知功能受损普遍存在，是阻碍其重返社会的重要原因之一。随着肠道菌群-肠-
脑轴概念的提出，许多研究者发现精神分裂症患者肠道菌群失调与认知功能受损存在一定联系，本文阐述并总结既往研究中

发现的此种联系，以期为改善精神分裂症患者认知功能受损情况提供参考。
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Effects of gut microbiome imbalance on impaired cognitive function

in patients with schizophrenia
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【Abstract】 The objective of this study is to elucidate the effects of gut microbiome imbalance on impaired cognitive function in
schizophrenia patients，and to propose a new approach to improve cognitive impairment in schizophrenia patients. The cognitive
impairment of schizophrenic patients is one of the major barriers that hinder patient social reintegration. With the emergence of
microbiome-gut-brain axis，many researchers have found that there is a certain relationship between gut microbiome imbalance and
impaired cognitive function in schizophrenia patients，so this paper reviews and summarizes such relationship found in previous
studies，with a view to informing the exploration of new ways to improve cognitive impairment in schizophrenia patients.
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精神分裂症是一种重型精神疾病，对患者及其

家庭造成了严重的心理和经济负担。全球精神分

裂症的终身患病率为 3. 8‰~8. 4‰［1］。精神分裂症

是一种在遗传及环境因素的共同作用下大脑发育

障碍所引起的复杂疾病，其确切病因尚不清楚［2］。

研究表明，肠道微生物对人体的免疫系统、大脑发

育和行为具有重要作用，可能影响精神分裂症的发

生发展过程［3］。研究显示，大多数精神分裂症患者

存在认知功能受损，严重影响其社会功能和生活质

量，阻碍了患者回归社会［4］。目前，对精神分裂症

的治疗主要采用抗精神病药物，尤其是第二代抗精

神病药物（Second generation antipsychotics，SGA），

但尚无足够的证据支持 SGA对认知功能改善有效。

近年来，随着高通量测序技术的发展以及肠道菌

群-肠-脑轴概念的提出，肠道菌群在人体中发挥的

作用逐渐被发现并进一步研究，肠道菌群与神经精

神疾病的关系也成为研究的热点［5］。Wang等［3］和

Rosenblat等［6］研究表明，肠道微生物菌群群落的紊

乱会影响机体的中枢神经系统和免疫系统，从而对

认知和行为等方面产生影响。当前，对一些神经精

神疾病的探索热点，已逐步从靶向中枢神经系统转

移到靶向肠道微生物的变化、肠道菌群-肠-脑轴的

研究上，但相关文献较少，故本研究对精神分裂症

患者肠道菌群失调对认知功能受损影响的相关文

献进行综述，为改善其认知功能受损情况提供参考。

1 资料与方法

1. 1 资料来源与检索策略

于 2021年 9月 1日在 PubMed、中国知网和万方

微信扫描二维码

听独家语音释文

与作者在线交流

·定性系统综述·

292



2022年第 35卷第 3期四川精神卫生 http：////www. psychjm. net. cn
数据知识服务平台进行检索，检索时限为建库至

2021年 9月 1日。检索关键词：精神分裂症（Schizo⁃
phrenia）、肠道菌群（Gut microbiome/Intestinal flora）、

认知功能受损（Impaired cognitive function）、菌群失

调（Dysbacterias）；中文检索式：（精神分裂症）AND
（肠道菌群），（精神分裂症）AND（认知功能受损），

（精神分裂症）AND（菌群失调），（认知功能受损）

AND（肠道菌群）。英文检索式：（（Gut microbiome）
OR（Intestinal flora））AND（Schizophrenia），（（Impaired
cognitive function）AND（Schizophrenia））AND（Gut
microbiome），（Schizophrenia）AND（Dysbacterias），

（（Gut microbiome） OR（Intestinal flora）） AND
（Impaired cognitive function）。

1. 2 文献纳入与排除标准

纳入标准：①研究对象为符合《精神障碍诊断

与统计手册（第 4 版）》（Diagnostic and Statistical
Manual of Mental Disorders，fourth edition，DSM-IV）
精神分裂症诊断标准的患者；②研究内容涉及精神

分裂症患者肠道菌群的变化、认知功能受损与肠道

菌群关系的文献；③公开发表的中英文文献；④文

献观点准确详实，具有前瞻性、创新性、科学性。排

除标准：①证据等级较低的文献；②重复发表或重

复检出的文献；③无法获得全文的文献。

1. 3 文献筛选与质量评估

第一作者严格按照文献纳入和排除标准进行

文献筛选。排除重复文献后，通过阅读文献题目和

摘要进行初步筛选，再阅读全文进行二次筛选，由

第二作者对筛选获得的文献进行主题相关性复核。

纳入文献整体质量较好，目的明确，方法与结论清

楚，但同质性较差，不适合用于Meta分析，故作定性

描述。

2 结 果

2. 1 文献纳入的基本情况

初步检索共获取文献 762篇。其中最早的文

献发表于 2008年，最新文献发表于 2021年。发表

于 2011年-2021年的文献共 545篇。通过对标题、

摘要及全文进行阅读，最终选出符合纳入标准且不

符合排除标准的文献共 36篇。文献筛选流程

见图 1。

2. 2 肠道菌群及肠道菌群-肠-脑轴

肠道菌群是肠道微生物组的主要组成部分，约

重 2 kg［7］，包含 200万至 2 000万个独特基因［8-9］。肠

道菌群是一种动态的生态系统，可以与机体进行物

质交换与信息交流，互惠共生，通过营养竞争并产

生抗微生物物质来抵御病原体的定植，增强肠上皮

屏障以限制细菌进入组织以及代谢不消化的膳食

化合物以促进营养吸收。研究表明，肠道菌群可以

促进宿主免疫系统的成熟和发挥作用［10］。肠道菌

群-肠-脑轴是由中枢神经系统、神经内分泌系统、

神经免疫系统、自主神经系统、肠神经系统和肠道

菌群组成的一种双向信息调节通路［11］。中枢神经

系统可以通过对食物摄入量的控制和饮食模式的

变化来影响肠道微生物的营养供应，从而影响它们

的组成，也可直接或间接地通过神经和内分泌途径

影响肠道菌群，例如联络中枢神经系统和内脏的自

主神经系统及下丘脑-垂体-肾上腺（HPA）轴，调节

胃肠运动、肠上皮细胞活性物质的分泌、肠上皮通

透性以及全身激素水平，继而影响微生物的生态环

境以及黏膜的宿主-微生物相互作用［11］。另外，中

枢神经系统通过直接或间接命令神经元、肠内分泌

细胞、免疫细胞和 Paneth细胞，向肠腔释放信号分

子、细胞因子和抗微生物肽，可能会立即对肠道微

生物产生影响［10］。肠道生态失调和认知功能障碍

相关的可能机制有四种：①神经通路，对小鼠化学

结肠炎诱导的焦虑样行为的观察显示，迷走神经参

与了焦虑样行为和认知功能障碍相关行为（如注意

力下降）的发病机制，其作用似乎独立于炎症和脑

源性神经营养因子的产生［12］；②炎症途径，Saiyasit

图1 文献筛选流程图

Figure 1 Flow chart of literatures screening
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等［13］研究表明，肠道生态失调是两周高脂饮食后小

鼠发生的初始病理生理过程，解剖可见神经元细胞

凋亡和脑线粒体功能障碍增加，海马氧化应激水平

升高，海马突触可塑性降低，海马 CA1区树突棘密

度减小，海马小胶质细胞过度激活，淀粉样蛋白沉

积增加，而恢复肠道微生物群组成的治疗方法能够

减轻炎症状态，对认知功能产生有益的影响；③神

经内分泌途径，肠内分泌细胞即散布在肠上皮中的

肠嗜铬细胞，可以分泌神经递质，也可以作为感受

细胞感知信号肽对管腔的刺激，故肠内分泌细胞可

充当中枢神经系统的内脏感受器［10，14］；④机体代谢，

由肠道菌群产生的代谢物（如短链脂肪酸等）和促

炎细胞因子（如 IL-6、IL-10、TNF-α）可以通过循环

系统血脑屏障影响中枢神经系统［10，14］。肠道菌群失

调可能影响脑部功能，使认知功能受损。与健康人

群相比，精神分裂症患者的肠道菌群的细菌种类、

丰度发生了改变［15-16，18］，提示研究者，对肠道菌群的

干预可能有助于改善认知功能受损情况，因此，未

来可通过对肠道菌群失调的干预，探讨其对改善精

神分裂症患者认知功能受损情况的效果。

2. 3 精神分裂症患者肠道菌群改变

精神分裂症患者的肠道菌群与健康人群存在

差异。Nguyen等［15］研究显示，在门的水平上，与健

康对照组相比，慢性精神分裂症患者的变形菌的丰

度更低；在属的水平上，慢性精神分裂症患者的厌

氧菌的丰度更高，而嗜血杆菌、萨特氏菌和梭状芽

孢杆菌的丰度更低。这一结果为慢性精神分裂症

患者肠道菌群组成的改变提供了证据。然而，Shen
等［16］研究表明，在门的水平上，精神分裂症患者较

健康人群的变形菌的丰度更高。变形菌门的富集

被认为是一种肠道菌群紊乱的标志［17］。Zheng等［18］

的研究显示，与健康人群相比，精神分裂症患者微

生物群落 α多样性指数更低，肠道微生物组成明显

紊乱；研究者将精神分裂症患者和健康人群的粪便

微生物群移植到无菌小鼠体内，结果显示，接受精

神分裂症患者粪便微生物群移植的无菌小鼠海马

谷氨酸含量更低，而谷氨酰胺和γ-氨基丁酸含量较

高，表现出与精神分裂症相关的行为，谷氨酸能功

能低下。张言武等［19］比较了发作期与缓解期精神

分裂症患者肠道菌群的差异，结果显示，发作期患

者较缓解期患者的菌群丰富度更低，拟杆菌属的丰

度高于缓解期患者，普氏菌属的丰度低于缓解期患

者。一项对未用药的老年首发精神分裂症患者与

健康人群肠道菌群差异进行比较的研究表明，与健

康人群相比，首发精神分裂症患者的拟杆菌属的丰

度更高，双歧杆菌属的丰度更低［20］。上述研究表

明，精神分裂症患者与健康人群的肠道菌群种类和

丰度存在差异，提示精神分裂症患者可能存在肠道

菌群失调。

2. 4 精神分裂症患者肠道菌群失调对认知功能受损

的影响

2. 4. 1 犬尿氨酸途径异常导致认知功能受损

Gao等［21］研究显示，拟杆菌属的丰度与大脑皮

质中 IL-6水平呈正相关，与认知功能水平呈负相

关。师永齐等［22］研究显示，精神分裂症患者的血清

IL-6、IL-10及 TNF-α水平升高与肠道菌群失调密

切相关。有研究表明，IL-6水平升高激活犬尿氨酸

通路，导致N-甲基-D-天冬氨酸（NMDA）受体拮抗

剂犬尿烯酸（Kyna）合成增加，影响脑内谷氨酸能/多
巴胺能神经传递。Kyna是由犬尿氨酸氨基转移酶

对犬尿氨酸进行氨基转移产生的色氨酸代谢产物，

主要在神经胶质细胞中合成［23］。精神分裂症患者

大脑中 Kyna水平更高［24］。研究显示，Kyna在神经

可塑性和认知功能的调节中起着重要作用［25］。Zhu
等［26］研究显示，将精神分裂症患者的粪便微生物群

移植到服用抗生素的小鼠体内，会导致小鼠出现行

为异常，如精神运动过度活跃、学习和记忆受损等，

与接受健康对照组粪便微生物群移植的小鼠相比，

这些小鼠的外周和大脑中色氨酸降解的犬尿氨酸-
犬尿喹啉酸（kynurenine-kynurenic acid）通路升高，

Kyna合成增加。提示精神分裂症样行为与认知能

力受损可能与色氨酸降解的犬尿氨酸通路有关。

NMDA受体是一类谷氨酸受体，可调节记忆相关的

突触形成。NMDA受体激动剂可以减轻动物模型中

的阳性和阴性症状并改善认知功能受损情况［27］。

故Kyna作为NMDA受体的拮抗剂可能与认知功能

受损有关，基于此，可假设精神分裂症患者可以通

过调整饮食结构来改善认知功能受损情况，如减少

色氨酸摄入等，未来需要进一步的研究证实。

2. 4. 2 短链脂肪酸减少导致认知功能受损

肠道菌群中的拟杆菌属、双歧杆菌属等能够利

用肠道中难以消化的碳水化合物进行无氧发酵，产

生短链脂肪酸（Short-chain fatty acids，SCFAs）［28-29］。

SCFAs主要包括乙酸、丙酸和丁酸，能够通过血脑屏

障，影响中枢神经系统功能。一项关于轻度认知功
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能障碍患者肠道菌群特征分析的研究显示，肠道内

变形菌门、乳酸杆菌等细菌富集，且乳酸杆菌高丰

度与轻度认知障碍显著相关，肠道内乳酸杆菌丰度

升高可以导致短链脂肪酸水平降低，这有可能是导

致轻度认知功能损害的潜在机制［30］。另有研究表

明，精神分裂症患者体内脂肪酸代谢和丙酮酸代谢

途径与健康对照组存在差异［31］。自闭症谱系障碍

患者粪便总游离脂肪酸含量高于健康人群［32］，而总

游离脂肪酸含量常与认知功能障碍相关。Hoffman
等［33］研究显示，用益生元治疗阿尔茨海默病基因高

危险因素小鼠（APOE4小鼠模型）后，小鼠主要SCFAs
水平的增加与神经炎症减少有关。Furusawa等［34］和

Smith等［35］的研究也表明，丁酸和丙酸对肠黏膜炎症

过程的有益作用，可预防结肠炎小鼠发展为全身炎

症和认知功能障碍。以上研究表明，短链脂肪酸减

少可能导致认知功能受损；而精神分裂症患者相比

于健康对照组，短链脂肪酸含量更低。但目前相关

研究较少，未来可对精神分裂症患者短链脂肪酸减

少与认知功能受损的关系进行深入研究。

2. 4. 3 肠道免疫紊乱导致认知功能受损

Wang等［36］研究显示，在阿尔茨海默症进程中，

肠道菌群的改变与脑内浸润的免疫细胞具有相关

性，而低分子酸性寡糖化合物甘露特钠可通过重塑

肠道菌群平衡，降低外周组织相关代谢产物苯丙氨

酸与异亮氨酸的积累，减轻脑内神经炎症，进而改

善认知功能受损情况。目前，甘露特钠在我国已经

被批准临床使用，主要用于治疗轻中度阿尔茨海默

症。精神分裂症患者肠道菌群及其代谢产物异常，

并与认知功能受损密切相关，即异常的代谢产物刺

激外周免疫炎症，促使外周炎性免疫细胞向大脑浸

润，使相关神经炎症发生，最终导致认知功能受损。

由此可见，精神分裂症患者同样存在肠道免疫紊

乱。新型药物甘露特钠能够重塑肠道菌群，减少异

常代谢产物，阻止外周炎性免疫细胞向大脑的浸

润，抑制神经炎症，从而改善认知功能受损情况，但

甘露特钠是否可应用于改善精神分裂症患者认知

功能受损情况的治疗中，需进一步研究证实。

3 小结和展望

精神分裂症患者存在肠道菌群失调，且研究表

明，其肠道菌群失调与认知功能受损有关［3］。肠道

菌群失调可能通过犬尿氨酸通路异常、短链脂肪酸

减少以及肠道免疫紊乱三方面使精神分裂症患者

认知功能受损，同时，这也为改善精神分裂症患者

认知功能受损情况提供了思路。精神分裂症患者

认知功能障碍与肠道菌群密切相关。在未来的研

究中，可以借助甘露特钠的作用原理，靶向肠道菌

群治疗，为寻找改善精神分裂症患者认知功能受损

情况的新方法提供参考。

参考文献

［1］ 邵红敏，张玖龙 .肠道菌群与精神分裂症［J］.神经疾病与精

神卫生，2016，16（3）：368-370.
Shao H，Zhang J. Gut microbiota and schizophrenia［J］. Journal
of Neuroscience and Mental Health，2016，16（3）：368-370.

［2］ McCutcheon RA，Reis Marques T，Howes OD. Schizophrenia-
an overview［J］. JAMA Psychiatry，2020，77（2）：201-210.

［3］ Wang Y，Kasper LH. The role of microbiome in central nervous
system disorders［J］. Brain Behav Immun，2014，38：1-12.

［4］ Mihaljević-Peleš A，Bajs Janović M，Šagud M，et al. Cognitive
deficit in schizophrenia： an overview［J］. Psychiatr Danub，
2019，31（Suppl 2）：139-142.

［5］ 张言武 .基于队列人群的肠道菌群失衡与精神分裂症急性发

作的关系［D］.合肥：安徽医科大学，2019.
Zhang Y. The impact of the gut microbiota on acute exacerbation
of schizophrenia：based on cohort population［D］. Hefei：Anhui
Medical University，2019.

［6］ Rosenblat JD，Cha DS，Mansur RB，et al. Inflamed moods：a
review of the interactions between inflammation and mood
disorders［J］. Prog Neuropsychopharmacol Biol Psychiatry，
2014，53：23-34.

［7］ Thomas V，Clark J，Doré J. Fecal microbiota analysis：an
overview of sample collection methods and sequencing strategies
［J］. Future Microbiol，2015，10（9）：1485-1504.

［8］ Qin J，Li R，Raes J，et al. A human gut microbial gene catalogue
established by metagenomic sequencing［J］. Nature，2010，464
（7285）：59-65.

［9］ Human Microbiome Project Consortium. Structure，function and
diversity of the healthy human microbiome［J］. Nature，2012，
486（7402）：207-214.

［10］ Heiss CN，Olofsson LE. The role of the gut microbiota in
development， function and disorders of the central nervous
system and the enteric nervous system［J］. J Neuroendocrinol，
2019，31（5）：e12684.

［11］ 陶伟伟，董宇，刘立，等 .基于“脑-肠”轴的肠道菌群影响抑

郁症研究进展［J］. 南京中医药大学学报，2019，35（2）：

234-240.
Tao W，Dong Y，Liu L，et al. Research progress on the effect of
intestinal flora on depression based on "brain-gut" axis［J］. Journal
of Nanjing University of Traditional Chinese Medicine，2019，35
（2）：234-240.

［12］ Bercik P，Park AJ，Sinclair D，et al. The anxiolytic effect of
bifidobacterium longum NCC3001 involves vagal pathways for
gut-brain communication［J］. Neurogastroenterol Motil，2011，
23（12）：1132-1139.

295



四川精神卫生 2022年第 35卷第 3期http：////www. psychjm. net. cn
［13］ Saiyasit N，Chunchai T，Prus D，et al. Gut dysbiosis develops

before metabolic disturbance and cognitive decline in high-fat
diet-induced obese condition［J］. Nutrition，2020，69：110576.

［14］ 刘荣荣，李丽娟 . 肠道菌群与神经精神疾病的研究进展［J］.
黑龙江医学，2020，44（2）：283-286.
Liu R，Li L. Advance in intestinal flora and neuropsychiatric
diseases［J］. Heilongjiang Medical Journal，2020，44（2）：

283-286.
［15］ Nguyen TT，Kosciolek T，Maldonado Y，et al. Differences in gut

microbiome composition between persons with chronic
schizophrenia and healthy comparison subjects［J］. Schizophr
Res，2019，204：23-29.

［16］ Shen Y，Xu J，Li Z，et al. Analysis of gut microbiota diversity
and auxiliary diagnosis as a biomarker in patients with
schizophrenia： a cross-sectional study［J］. Schizophr Res，
2018，197：470-477.

［17］ Shin NR， Whon TW， Bae JW. Proteobacteria： microbial
signature of dysbiosis in gut microbiota［J］. Trends Biotechnol，
2015，33（9）：496-503.

［18］ Zheng P，Zeng B，Liu M，et al. The gut microbiome from
patients with schizophrenia modulates the glutamate-glutamine-
GABA cycle and schizophrenia-relevant behaviors in mice［J］.
Sci Adv，2019，5（2）：eaau8317.

［19］ 张言武，白丽君，程强，等 .精神分裂症发作期与缓解期肠道

菌群高通量测序分析［J］.中国神经精神疾病杂志，2018，44
（12）：705-709.
Zhang Y，Bai L，Cheng Q，et al. High-throughput sequencing
analysis of gut microbiota in patients with schizophrenia in the
stage of onset and remission［J］. Chinese Journal of Nervous and
Mental Diseases，2018，44（12）：705-709.

［20］ 李永生，卢燕金，陈家强，等 .老年首发未经治疗精神分裂症

患者肠道菌群的变化［J］.国际检验医学杂志，2017，38（6）：

808-809.
Li Y，Lu Y，Chen J，et al. Changes of intestinal floras in elderly
patients with first ⁃ episode untreated schizophrenia［J］. Interna⁃
tional Journal of Laboratory Medicine，2017，38（6）：808-809.

［21］ Gao L，Li J，Zhou Y，et al. Effects of baicalein on cortical
proinflammatory cytokines and the intestinal microbiome in
senescence accelerated mouse prone 8［J］. ACS Chem Neurosci，
2018，9（7）：1714-1724.

［22］ 师永齐，邓怀丽，王斌红 .首发未用药精神分裂症患者肠道菌

群构成及其与血清 IL-6、IL-10、TNF-α水平的关系［J］.中国

实用医刊，2020，47（4）：44-47.
Shi Y，Deng H，Wang B. Intestinal flora of patients untreated
first-episode schizophrenia and its relationship with levels of IL-6，
IL-10 and TNF- α in serum［J］. Chinese Journal of Practical
Medicine，2020，47（4）：44-47.

［23］ Schwieler L，Larsson MK，Skogh E，et al. Increased levels of IL-6
in the cerebrospinal fluid of patients with chronic schizophrenia：
significance for activation of the kynurenine pathway［J］. J
Psychiatry Neurosci，2015，40（2）：126-133.

［24］ Stone TW， Darlington LG. The kynurenine pathway as a
therapeutic target in cognitive and neurodegenerative disorders

［J］. Br J Pharmacol，2013，169（6）：1211-1227.
［25］ Schwarcz R，Stone TW. The kynurenine pathway and the brain：

challenges，controversies and promises［J］. Neuropharmacology，
2017，112（Pt B）：237-247.

［26］ Zhu F，Guo R，Wang W，et al. Transplantation of microbiota
from drug-free patients with schizophrenia causes schizophrenia-
like abnormal behaviors and dysregulated kynurenine metabolism
in mice［J］. Mol Psychiatry，2020，25（11）：2905-2918.

［27］ Bubeníková-Valesová V，Horácek J，Vrajová M，et al. Models
of schizophrenia in humans and animals based on inhibition of
NMDA receptors［J］. Neurosci Biobehav Rev，2008，32（5）：

1014-1023.
［28］ Louis P，Flint HJ. Formation of propionate and butyrate by the

human colonic microbiota［J］. Environ Microbiol，2017，19（1）：

29-41.
［29］ Macfarlane GT，Macfarlane S. Bacteria，colonic fermentation，

and gastrointestinal health［J］. J AOAC Int，2012，95（1）：

50-60.
［30］ 曾秀丽，谭楚红，吴齐恒，等 .轻度认知功能障碍患者的肠道

菌 群 特 征［J］. 中 国 神 经 精 神 疾 病 杂 志 ，2019，45（3）：

129-134.
Zeng X，Tan C，Wu Q，et al. Gut microbial characteristics of
people with mild cognitive impairment［J］. Chinese Journal of
Nervous and Mental Diseases，2019，45（3）：129-134.

［31］ 黄侠，卓敏，李时佳，等 .精神分裂症患者肠道菌群结构特征

初步观察与分析［J］.中国神经精神疾病杂志，2019，45（7）：

401-406.
Huang X，Zhuo M，Li S，et al. Preliminary observation and
analysis of the characteristics of gut microbiota in patients with
schizophrenia［J］. Chinese Journal of Nervous and Mental Diseases，
2019，45（7）：401-406.

［32］ Wang L，Christophersen CT，Sorich MJ，et al. Elevated fecal
short chain fatty acid and ammonia concentrations in children
with autism spectrum disorder［J］. Dig Dis Sci，2012，57（8）：

2096-2102.
［33］ Hoffman JD，Yanckello LM，Chlipala G，et al. Dietary inulin

alters the gut microbiome，enhances systemic metabolism and
reduces neuroinflammation in an APOE4 mouse model［J］. PLoS
One，2019，14（8）：e0221828.

［34］ Furusawa Y，Obata Y，Fukuda S，et al. Commensal microbe-
derived butyrate induces the differentiation of colonic regulatory
T cells［J］. Nature，2013，504（7480）：446-450.

［35］ Smith PM，Howitt MR， Panikov N， et al. The microbial
metabolites，short-chain fatty acids，regulate colonic treg cell
homeostasis［J］. Science，2013，341（6145）：569-573.

［36］ Wang X， Sun G， Feng T， et al. Sodium oligomannate
therapeutically remodels gut microbiota and suppresses gut
bacterial amino acids-shaped neuroinflammation to inhibit
Alzheimer's disease progression［J］. Cell Res，2019，29（10）：

787-803.
（收稿日期：2021 -12 -01）

（本文编辑：戴浩然）

296


