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　 　 【摘　 要】 　 肠道菌群是人体最大细菌库，也是重要的微生物屏障，对维持机体内环境稳态及宿主健康发挥重要

作用。 人类生存环境对肠道菌群结构组成影响显著，当机体暴露于高原地区低压低氧环境时，一方面因环境变化导

致肠道菌群失衡；另一方面机体适应也可促进菌群趋同进化。 特定益生菌或益生元、粪菌移植通过干预调控肠道菌

群均能在一定程度上促进机体对高原环境的适应，改善高原缺氧诱导的组织损伤。 文章对高原环境肠道菌群变化及

其与机体损伤与适应相关的国内外文献作一综述，为高原损伤防治与机体适应调控研究提供新的思路和策略。
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【Ａｂｓｔｒａｃｔ】　 Intestinal flora, as the largest bacterial reservoir in the human body, serves as a critical microbial barrier

and plays a vital role in maintaining internal homeostasis and host health. The living environment significantly influences the

structural composition of the intestinal flora. When the body is exposed to the hypobaric hypoxic (HH) environments in the

plateau region, the intestinal flora may become imbalanced due to high⁃altitude⁃related damage, while the body' s adaptation

can also drive convergent evolution of the microbiota. Specific interventions such as probiotics, prebiotics, or fecal microbiota

transplantation can modulate the intestinal flora to some extent, thereby enhancing the body' s adaptation to high⁃altitude envi⁃
ronments and mitigating HH⁃induced tissue damage. This review summarizes domestic and international literature on the chan⁃
ges in intestinal flora under plateau environments and their association with the body' s damage and adaptation, aiming to provide

new insights and strategies for the prevention and treatment of plateau injury and the regulation of physiological adaptation.

【Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ】　 Intestinal flora; Plateau environment; Plateau injury; Plateau adaptation

　 　 海拔在 ３ ０００ ｍ 以上的地区被称为高原，我国是世界上高

原面积最广的国家之一，高原地区约占 １ ／ ４ 的国土面积，长期

居住人口约 １ ０００ 万［１］ 。 高原地区气压随海拔升高而下降，氧
含量也明显低于平原地区，同时还具有昼夜温差大、紫外线强

等独特地理特征［２］ 。 平原人群快速进入高原地区时，机体若不

能适应环境可能出现神经、心血管、消化及呼吸等系统损伤，诱
发急性高原病（ａｃｕｔｅ ｈｉｇｈ⁃ａｌｔｉｔｕｄｅ ｉｌｌｎｅｓｓ， ＡＨＡＩ），主要包括急性

高原反应（ａｃｕｔｅ ｍｏｕｎｔａｉｎ ｓｉｃｋｎｅｓｓ， ＡＭＳ）、高原肺水肿（ｈｉｇｈ ａｌ⁃
ｔｉｔｕｄｅ ｐｕｌｍｏｎａｒｙ ｅｄｅｍａ， ＨＡＰＥ）和高原脑水肿（ｈｉｇｈ⁃ａｌｔｉｔｕｄｅ ｃｅｒ⁃

ｅｂｒａｌ ｅｄｅｍａ， ＨＡＣＥ）等［３］ 。 ＡＭＳ 发病率与海拔高度密切相关。
当海拔达到 ４ ０００ ｍ 时，ＡＭＳ 发病率超过 ４０． ００％，ＨＡＰＥ 和

ＨＡＣＥ 发病率约为 １％ ［４］ 。 长期居住在高原地区的人群也会出

现慢性高原病（ｃｈｒｏｎｉｃ ｍｏｕｎｔａｉｎ ｓｉｃｋｎｅｓｓ， ＣＭＳ），如高原红细胞

增多症、低氧血症、高原心脏病等。 因此，高原损伤的预防与治

疗已成为高原医学研究中的重要方向。
　 　 近年来研究发现，高原环境可导致肠道微生态、菌群结构

发生变化，破坏肠黏膜完整性引起病理损伤、细菌侵入，肠道毒

素入血，降低肠道免疫功能进而诱发多器官功能障碍综合征。
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诱发心、脑、肺、肠等组织器官的损伤与肠道菌群的变化密切相

关［４⁃５］ ，通过补充益生菌、益生元或进行粪便菌群移植对于高原

缺氧造成的损伤具有一定的保护作用。 此外高原缺氧能够刺

激机体氧感应机制，通过重塑肠道菌群，促进机体对环境的适

应［６］ 。 本文对高原低氧环境下机体肠道菌群的变化特征及其

与高原损伤、高原适应的关联机制进行综述，通过整合国内外

最新研究成果，旨在为高原相关疾病的预防干预和机体适应能

力的调控提供新的理论依据和转化策略。
１　 肠道菌群概述

　 　 肠道菌群（ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｆｌｏｒａ）是胃肠道中多种共生菌群和其他

微生物的统称，包含专性厌氧菌、兼性需氧菌和病原菌，种类达

５００～１ ０００ 种［７⁃８］ ，也是人、动物的“共生体”。 肠道菌群编码的

基因约为人类基因组的 １５０ 倍［９］ ，被认为是“人体第二基因

库”。 肠道菌群在机体生理稳态中发挥多重关键作用，包括参

与底物分解、辅助宿主消化营养物质、参与能量代谢和维持肠

道内环境稳态；控制上皮细胞的增殖和分化，维持黏膜完整性，
通过竞争性抑制和免疫耐受机制抵御病原微生物的入侵、调控

机体免疫能力［１０］ 。 同时肠道菌群也易受外界环境、饮食、运动、
生活习惯和年龄等因素的影响［１１］ 。 Ｗｕ 等［１２］研究发现，正常环

境和高温高湿环境下小鼠体内拟杆菌门分别占序列总数的

４６．４０％、６１．２０％，厚壁菌属占 ３９．９０％、３２． ７０％，具有明显的区

别。 此外，高脂饮食饲养小鼠，肠道菌群总体丰富度由 ２０２．４０±
５．３０ 下降至 １６１．３０±３．５０，表明饮食能够改变肠道菌群结构［１３］ 。
当宿主或环境因素的改变影响肠道菌群稳态时，会使肠道屏障

通透性增加，加速有害菌群、抗原和毒性代谢物穿过肠道屏障

进入肠系膜淋巴结， 引发细菌易位 （ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ，
ＢＴ） ［１４］ ，同时还会导致有害物质通过体循环进入心、肺或脑等

重要组织和器官。 正常条件下人类中的细菌易位率为 ５％ ～
１０％，然而在一些疾病如多器官功能障碍综合征（ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｏｒｇａｎ
ｄｙｓｆｕｎｃｔｉｏｎ ｓｙｎｄｒｏｍｅ， ＭＯＤＳ）和肠缺血中，其发生率高达 １６％ ～
４０％ ［１５］ 。 以上研究表明肠道菌群容易受到环境条件影响，其变

化可能与机体损伤与适应存在相关性。
２　 高原环境影响肠道菌群变化

　 　 高原地区氧气体积分数仅为平原的 ６０％，易造成机体缺

氧［１６］ 。 多项研究揭示了高海拔低氧环境能够强烈地影响肠道

菌群，导致菌群结构和多样性发生显著变化，肠道菌群原生态

平衡受损。 Ｌａｎ 等［１７］ 检测了 ２０８ 例处在青藏高原 ６ 个不同地

点的藏族人体内肠道菌群，研究发现其主要由拟杆菌门、厚壁

菌门、变形菌门和放线菌门组成；随着海拔的升高，肠道细菌多

样性从 ２．８０ 增加到 ４．２７，肠道细菌丰富度从 ２１２ 增加到 ３０１。
另外，不同地区样品中相同细菌的比例在门水平上存在差异，
其中拟杆菌相对丰度以海拔较低的甘肃省甘南藏族自治州最

高，约为 ８２． ２７％，海拔最高的西藏自治区那曲市最低，约为

５１．１０％。Ｗａｎｇ 等［１８］研究高、低海拔地区有蹄目类动物的肠道

菌群，发现在门水平上，疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）和广古菌门

（Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ）在高海拔偶蹄目动物显著富集，而变形菌门在

低海拔奇、偶蹄目动物明显富集；在科水平上，瘤胃菌科（Ｒｕｍｉ⁃
ｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）、克里斯藤森菌科（Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ）在高海拔

奇、偶蹄目动物富集较高，而莫拉氏菌科（Ｍｏｒａｘｅｌｌａｃｅａｅ）在低海

拔奇、偶蹄目动物显著富集；在属水平上，克里斯滕森菌和假丝

酵母菌属（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｓ）在高海拔奇、偶蹄目动物

富集显著。 此外，高海拔奇蹄目和偶蹄目动物的厚壁菌门 ／拟
杆菌门（Ｆ ／ Ｂ）值分别为 ２．４０４、２．６１４，而低海拔奇、偶蹄目动物

Ｆ ／ Ｂ 值分别为 ０．９３９、１．３９４，高海拔蹄目动物的 Ｆ ／ Ｂ 值较低海拔

动物显著增加，而克里斯滕森菌组成上调可能是造成这一现象

的主要原因之一。 Ｄａｓ 等［１９］与 Ｊｉａ 等［２０］ 研究发现，与平原人群

相比，高海拔人群肠道菌群中变形菌门和放线菌门丰度降低。
吕金［２１］研究指出，高原藏族人群肠道菌群结构以厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ， ５９．０％）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ， ２５．７％）和放线菌

门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ， ６．８％）为主，高原汉族人群肠道益生菌减少，
而另枝菌属、副沙门氏菌属和粪球菌属等致使人体感染、促肿瘤

增殖的致病菌增加。 同样，Ｂａｉ 等［２２］ 研究表明，高原环境导致大

鼠肠道需氧菌大幅下降，肠道病原体梭状芽孢杆菌和另枝菌属

丰度增加，而益生菌类如双歧杆菌属和奇异菌属种类减少。
３　 高原环境的肠道菌群变化引发机体组织损伤

　 　 肠道菌群与机体各个器官组织之间有较为密切的联系，在
正常情况下会保持着动态平衡；高原环境下，机体肠道菌群发

生改变，从而影响肠道内环境及肠黏膜屏障，进而波及机体多

个重要器官，包括心、脑和肺等，见图 １。

图 １　 肠道菌群变化损伤高原环境机体心、脑、肺组织

３．１　 高原环境肠道菌群变化与脑损伤　 机体中海马体、小脑和

纹状体等脑部区域对缺氧环境表现出高度敏感性。 研究表明，
肠道菌群以“肠－脑轴”这一双向调控系统，借助神经、免疫和内

分泌途径与中枢神经系统进行交互［２３］ 。 然而，高原低压低氧环

境可导致肠道菌群失调，通过激活 ＮＦ⁃κＢ 通路［２４］ ，加速释放促

炎因子，破坏血脑屏障完整性。 这种“肠－脑轴”紊乱可引发脑

代谢功能及神经结构损伤，最终导致学习记忆能力下降等神经

系统功能障碍［２５⁃２６］ 。 Ｚｈａｎｇ 等［２７］团队研究发现，高原低氧环境

导致棒杆菌科（Ｃｏｒｙｎｅｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ，ＡＳＶ７８）和乳酸菌科（Ｌａｃｔｏ⁃

·３３５１·疑难病杂志 ２０２５ 年 １２ 月第 ２４ 卷第 １２ 期　 Ｃｈｉｎ Ｊ Ｄｉｆｆｉｃ ａｎｄ Ｃｏｍｐｌ Ｃａｓ，Ｄｅｃｅｍｂｅｒ ２０２５，Ｖｏｌ．２４，Ｎｏ．１２



ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ，ＡＳＶ１１）丰度显著降低。 棒杆菌科 ＡＳＶ７８ 与炎性因

子 ＩＬ⁃１β 和 ＩＦＮ⁃γ 具有负相关性，其丰度降低可能会加重炎性

反应并损害空间记忆能力。 值得注意的是，乳酸菌丰度下降与

海马区脑源性神经营养因子（ＢＤＮＦ）表达水平降低有关，这可

能是诱发认知记忆损伤的重要机制。 动物实验表明，给予小鼠

补充乳酸菌能够减少上述神经损伤。 李文豪等［２８］研究发现，高
原低压低氧环境导致瘤胃球菌属和阿克曼菌属增加，引起全身

性炎性反应进而损伤认知功能。
３．２　 高原环境肠道菌群变化与肺部损伤　 Ｃａｌｌｅｊｏ 等［２９］ 研究表

明，与平原对照组相比，高原肺动脉高压（ｈｉｇｈ⁃ａｌｔｉｔｕｄｅ ｐｕｌｍｏｎａｒｙ
ｈｙｐｅｒｔｅｎｓｉｏｎ， ＨＡＰＨ）模型 Ｗｉｓｔａｒ 大鼠肠道菌群组成发生显著

改变，主要表现为 Ｆ ／ Ｂ 值升高，拟杆菌丰度及产短链脂肪酸菌

群明显减少，而产乳酸菌群比例增加；这种菌群失调会增加肠

道通透性使肠黏膜屏障受损，导致肠道菌群易位，血浆细菌脂

多糖（ＬＰＳ）增加，加重肺血管周围炎性反应，促进肺动脉高压的

病理进程［３０⁃３１］ 。 短链脂肪酸合成减少还会影响调节性 Ｔ 细胞

（Ｔｒｅｇ）分化导致机体免疫稳态失衡［３０］ 。 Ｗｅｄｇｗｏｏｄ 等［３２］ 也指

出高原环境导致肠道菌群紊乱、炎性因子升高，“肠－肺轴”将炎

性信号传导至肺部导致肺部组织炎性反应。
３．３　 高原环境肠道菌群变化与心血管系统损伤　 高原低氧暴

露下会导致肺动脉压升高使心脏后负荷增加，心脏代偿性肥

厚［３３］ 。 杜剑强等［３４］研究发现，高海拔环境会降低乳酸菌（高海

拔模型组 ｖｓ． 正常组， ６．８２±１．２２ ｖｓ． ７．４１±１．１５）、双歧杆菌（高
海拔模型组 ｖｓ． 正常组， ８．１１±１．３２ ｖｓ． ８．８５±１．２８）菌群丰度，减
弱胆固醇代谢排泄，加重动脉粥样硬化（ａｔｈｅｒｏｓｃｌｅｒｏｓｉｓ， ＡＳ）病
情。 此外， Ｐａｎ 等［３５］研究发现，高原性心肌肥厚和高原心脏病

的发展往往伴随着肠道菌群的异常，表现为副拟杆菌属、乳杆

菌属、紫单胞菌科和乳球菌科丰度增加。 林玥等［３６］ 研究表明，
高海拔地区的高血压患者较中海拔地区的高血压患者肠道菌

群在属水平上的潜在致病菌大肠杆菌属、史雷克氏菌属（Ｓｌａｃｋ⁃
ｉａ）、塞内加利马西利亚菌属丰度增加。 这种菌群紊乱可能通过

激活机体炎性反应通路，进而增加高原高血压的发病风险。
４　 肠道菌群在机体高原环境适应中的作用

　 　 不同的物种由于适应相似的环境呈现出的表型或分子水

平的相似性被称为趋同进化［３７］ 。 在特定环境或行为选择下，肠
道菌群其组成和功能也呈现“趋同进化”效应。 长期生活在高

海拔环境下的汉族人群肠道菌群结构会逐渐与高原藏族人群

趋同［２０］ ，如厚壁菌门、雷普沃氏菌和产短链脂肪酸菌等菌群丰

度增加，从而促进机体对高原环境的适应。
４．１　 肠道菌群通过驱动能量利用高效化促进高原环境适应　
在以低氧和极端寒冷环境为特征的高原地区，机体往往需要更

多能量摄入来维持生存。 Ｗａｎｇ 等［１８］ 指出，高海拔有蹄目类动

物特征菌群为厚壁菌门菌属丰度增加，这些菌群能够协助消化

蛋白质、降解纤维和纤维素，帮助宿主更有效获取能量、满足其

在高原缺氧环境下的代谢需求。 同样，吕金［２１］ 研究发现，相较

于汉族人群，高原藏族人群肠道中丁酸弧菌属（Ｂｕｔｙｒｉｖｉｂｒｉｏ）、梭
菌属 ＩＶ（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ＩＶ）、克里斯滕森菌属（Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａ）和

普雷沃氏菌属（Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ）的丰度更高，而这些菌群能够增强机

体的能量代谢和产热能力，驱动机体适应环境。 此外，厚壁菌

门、拟杆菌门及瘤胃球菌属、普雷沃氏菌属等菌群可以通过发

酵碳水化合物为宿主结肠提供快速能量供给［３８］ ，以增强肠道能

量，降低肠黏膜损耗，维持肠道屏障完整。 综上所述，肠道菌群

通过降解纤维素和发酵碳水化合物为宿主提供能量，促进机体

对高原环境的适应性。
４．２　 肠道菌群通过代谢产物促进高原环境适应　 高原低压低

氧环境对于机体能量代谢和氧利用效率有极高要求，而肠道菌

群代谢产物短链脂肪酸（ＳＣＦＡｓ）、胆汁酸代谢物（ＢＡｓ）等在高

原适应中可能发挥重要作用［３９］ 。 ＳＣＦＡｓ 是肠道菌群的主要代

谢产物之一，主要包括乙酸、丙酸和丁酸等，与机体免疫功能和

能量利用密切相关。 邱小晶等［４０］研究表明，ＳＣＦＡｓ 能通过血液

循环系统进入肺组织，激活上皮细胞和免疫细胞受体，产生抗

炎活性，以减缓高原环境造成的肺部损伤。 与此同时，在高原

低压低氧环境中需要极大能量需求，丁酸弧菌属可产生大量丁

酸，丁酸被氧化代谢后可为结肠提供 ７０％能量［２１］ 。 此外，丁酸

还可促进结肠细胞增殖和分化，保持肠道屏障完整性，发挥抗

炎作用［４１］ 。 胆汁酸对于肠道既有局部洗涤作用，又有促进营养

物质消化和吸收的功能。 机体通过调控肠道菌群的丰度分布，
进而影响菌群的能量代谢途径及其代谢产物谱，最终促进宿主

对高原环境的适应性进化。
５　 调控肠道菌群在高原环境损伤与适应中的应用

　 　 鉴于肠道菌群在高原环境损伤与适应中的作用，调节肠道

菌群能够改善高原损伤，促进机体对高原环境的适应，目前的

主要措施包括补充益生菌、益生元以恢复微生态平衡或者通过

粪菌移植重建健康肠道菌群结构等。
５．１　 益生菌　 益生菌是对宿主健康有益的菌群，可改善机体肠

道微生态平衡。 其中双歧杆菌和乳酸杆菌是人体内最具代表

性的益生菌。 补充双歧杆菌和乳酸杆菌等益生菌，可以优化肠

道微生物组成，维持肠道 ｐＨ 稳态，降低肠道炎性反应，抑制病

原体增殖，预防肺部损伤小鼠呼吸道炎性反应［４２⁃４３］ 。 另有研究

表明，在高海拔低氧环境下，罗伊氏乳杆菌属（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ ｒｅｕ⁃
ｔｅｒｉ）与 ＩＬ⁃２２ 协同发挥作用，促进肠道干细胞再生，保护肠黏膜

完整性恢复肠道屏障［４４］ 。
５．２　 益生元　 益生元是一类不可被宿主消化，但能选择性促进

肠道有益菌如双歧杆菌、乳酸杆菌等代谢和增殖，优化胃肠道

菌群的生理功能，抑制潜在致病菌的繁殖，有效调节肠道菌群

平衡，最终维持肠道内环境稳态。 Ｙｕ 等［４５］研究发现，柑橘橘络

提取物（ＣＴＰＥ）可作为改善低氧损伤的益生元，其能够显著增

加间歇低氧条件下益生菌乳酸杆菌丰度，提高紧密连接蛋白

ｍＲＮＡ 和蛋白表达水平，保障肠道屏障完整性。 Ｑｕ 等［４６］ 发现

补充山奈酚（Ｋａｅ）可重塑肠道菌群，降低有害菌变形杆菌丰度

及下调血清 ＬＰＳ 水平，抑制 ＴＬＲ４ ／ ＮＦ⁃κＢ 信号，减少炎性因子的

释放，从而改善低压低氧引起的炎性反应。 潘存瑶等［４７］ 研究发

现，槲皮素干预能够降低低氧小鼠肠道菌群中拟杆菌丰度，升高

厚壁菌和谷氨酸棒状杆菌丰度；重新平衡肠道菌群，间接促进营

养物质的消化吸收。 综上，益生元能够改变肠道菌群丰度与微

环境生态，可作为防治高原缺氧损伤的潜在治疗药物。
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５．３ 　 粪菌移植 　 粪菌移植 （ ｆｅｃａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｔｒａｎｓｐｌａｎｔａｔｉｏｎ，
ＦＭＴ）是一种将健康供体粪便中的功能菌群转移到患者肠道

内，通过重建肠道微环境平衡来治疗特定疾病的有效方法［４８］ 。
Ｐａｎ 等［３５］ 团队将正常条件下饲养大鼠粪菌移植给高原低压低

氧环境下大鼠，研究结果表明，在门水平上，ＦＭＴ 处理可降低高

原缺氧大鼠中有害菌变形菌门的丰度；在属水平上，ＦＭＴ 处理

有效恢复了高原缺氧组与对照组间的菌群差异，主要表现为：
显著降低拟杆菌属和另枝菌属的丰度，同时提升血浆丙酸及

ＳＣＦＡｓ 水平。 此外，ＦＭＴ 在一定程度上改善了高原缺氧诱发的

心脏肥厚。 Ｃｈｅｎ 等［４９］ 研究发现，将青藏高原鼢鼠的肠道菌群

移植到饲养在低压舱（海拔 ６ ０００ ｍ）中的 ＳＤ 大鼠体内，能够减

轻大鼠肺动脉高压和右心室肥厚，增强低氧适应性，其机制可能

是 ＦＭＴ 通过重塑大鼠肠道菌群结构，显著增加产短链脂肪酸细

菌拉赫诺螺旋菌科和普雷沃氏菌科的丰度，上调吲哚⁃３ 乳酸等

抗炎物合成，从而加强低氧适应性和改善低氧性肺动脉高压。
６　 小结与展望

　 　 近年来，高原低压低氧环境对人和动物肠道菌群的影响及

肠道菌群在机体高原损伤与适应中的作用是高原医学研究的

热点问题。 一方面，高原环境会改变肠道菌群的组成与结构，
引发肠道菌群紊乱，造成机体各类生物屏障受损，直接或间接

引发高原损伤。 通常导致有益菌（如乳酸杆菌、双歧杆菌）丰度

减少，潜在致病菌（如变形杆菌、肠杆菌、梭菌）丰度增加，甚至

引起肠道菌群紊乱与易位，生物屏障受损和肠道环境失衡，诱
发全身性低度炎性反应和 ＡＭＳ、 ＨＡＰＥ、ＨＡＣＥ 等高原病。 另一

方面，肠道菌群及菌群代谢产物可以促进机体对高原环境的适

应能力。 高原环境下肠道菌群通过趋同进化，自主向高海拔地

区优势菌群靠拢，通过消化、降解化合物等增加产热和供能，另
外，菌群及代谢产物也可增加机体抗炎免疫能力，促进营养物

质消化和吸收。 补充益生菌、益生元可优化机体肠道菌群组

成，恢复肠环境稳态，调节免疫反应减轻高原环境下的系统性

炎性反应；ＦＭＴ 也可重建健康肠道菌群结构，进行靶向干预与

调控，修复肠道屏障功能，促进营养吸收，改善高原环境所致的

肠道损伤及全身性代谢紊乱。
　 　 未来利用人工智能大数据分析结合宏基因组学、代谢组学

及单细胞转录技术，预测高原适应性菌株组合，通过多菌株复

配增强益生菌制剂效应，提高安全可控性，创新益生元开发及

建立精准化与个体化 ＦＭＴ 方案，以实现多靶点干预肠道菌群

（包括调控 ＳＣＦＡｓ 代谢、减轻炎性反应、增强肠道屏障等）；同时

可以进行时空动态监测，掌握高原暴露情况下不同时间（急性

期 ／适应期）菌群的变化，以此开发宿主－肠道菌群时间互作模

型，构建精准预测模型，为高原损伤防治及快速高原适应提供

创新性解决方案，加速推进高原医学的发展。
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