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摘　 要：营养手段对运动员提升运动能力、增强运动表现和促进运动疲劳恢复具有重要作用。 现研究主要集中在饮

食和营养补剂对运动训练的作用效应，但肠道微生物群对运动表现所起的作用却较少研究。 近期研究表明，运动表

现和运动效应均与肠道菌群之间存在关联，肠道菌群的改变可能影响宿主的竞技能力。 研究综述了不同运动专项、
不同竞技水平与肠道菌群之间的作用关系，阐释肠道微生物群和补充益生菌在运动员运动表现中所发挥的作用，以
期为运动员个性化补充益生菌提高竞技能力、促进运动疲劳恢复以及机能监测提供参考依据。
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　 　 人体肠道定植的细菌，是人体真核细胞数量的

１０ 倍左右，主要分为共生菌、益生菌和致病菌三种，
正常情况下这三种细菌之间维持相对的稳定状态。
肠道微生态的平衡与宿主健康关系密切，肠道内不同

的菌群通过肠道内代谢产物影响宿主免疫功能、代谢

健康、消化吸收等［１］。 适量运动对肠道菌群的有利

效应已得到研究证实，运动对高血压［２］、糖尿病［３］、
非酒精性脂肪肝［４］等代谢性疾病患者的肠道菌群能

够产生积极影响，进而促进宿主健康，改善疾病状态。
而肠道菌群与竞技运动个体之间关系的研究亦备受

关注。 因此，本文基于不同运动项目对运动员肠道菌

群的变化进行分析，探索肠道菌群在介导运动表现中

的作用与机制，以期为运动员个性化微生态制剂的开

发与应用提供理论依据。

１　 肠道菌群在介导不同运动员运动表现

中所发挥的作用

　 　 肠道菌群与宿主的健康密切相关，不同的菌群

在功能的表现上有所不同，但肠道微生态的平衡有

助于维持宿主代谢健康与免疫平衡。 肠道菌群在

介导宿主竞技能力表现的研究仍处于起步阶段，目
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前大多数主流研究认为：运动与肠道菌群之间存在

交互作用，运动可改变肠道菌群的丰富度或改变某

些特异菌群的构成，从而影响运动员的运动表现。
１􀆰 １　 长期适量规律的运动导致宿主肠道菌群的

变化

长期适量运动者与久坐者相比，长期适量运动

者肠道菌群的丰富度较高，其肠道菌群的变化较久

坐人群更为显著，因此将肠道微生物多样性的增加

作为健康肠道环境重要标志之一［５］ 。 Ｍａｔｓｕｍｏｔｏ［６］

等人对大鼠进行自愿转轮运动，发现运动可改变肠

道菌群结构，导致促短链脂肪酸合成类的菌门增

多，其中嗜粘蛋白－阿克曼氏菌（ Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ ｍｕｃｉ⁃
ｎｉｐｈｉｌａ，Ａ􀆰 ｍｕｃｉｎｉｐｈｉｌａ）增多较为明显。 Ｐｅｔｅｒｓｅｎ［７］ 等

人对运动员与久坐人群的肠道菌群进行分析，发现

Ａ􀆰 ｍｕｃｉｎｉｐｈｉｌａ 在 运 动 员 中 较 久 坐 人 群 更 常 见。
Ａ􀆰 ｍｕｃｉｎｉｐｈｉｌａ 是一种可降解黏蛋白的革兰氏阴性厌

氧菌，主要分布在肠道管壁的黏液层中，可保护宿

主肠道黏膜、调节宿主免疫功能、调节宿主代谢健

康。 Ａ􀆰 ｍｕｃｉｎｉｐｈｉｌａ 通过分解粘蛋白产生短链脂肪

酸，具有保护消化道黏膜屏障和预防肥胖的重要作

用，从而调节宿主糖脂代谢与增强肠道应激能力；
而运动员长期较大强度的运动训练，机体为适应训

练作出相应有利的调节，Ａ􀆰 ｍｕｃｉｎｉｐｈｉｌａ 菌群是为保

护运动员大强度训练肠道应激所产生的特殊菌群；
但不同专项运动对宿主肠道菌群的变化与作用存

在差异。
１􀆰 ２　 不同运动专项导致运动员肠道菌群的变化

近年 来， 已 被 证 实 马 拉 松［８］ 、 游 泳［９］ 、 自 行

车［７］ 、划船［１０］ 等不同运动项目之间运动员的肠道

菌群组成与功能存在一定的差异性，且肠道菌群对

运动员的竞技能力与运动表现可能存在一定的影

响。 Ｊａｎｇ［１１］等人以久坐男性作为对照组，对健美运

动员与长跑运动员进行粪便微生物群特征比较，结
果发现健美运动员肠道菌群中，普氏栖粪杆菌、梭
状芽胞杆菌、嗜血杆菌和艾森伯格氏菌的丰度较

高，而双歧杆菌和副杆菌丰度最低。 长跑运动员肠

道中产生短链脂肪酸的细菌、双歧杆菌以及乳酸杆

菌等益生菌丰度最高，这种差异的原因可能是健美

运动需进行易疲劳的无氧训练所导致肌肉损伤累

积过多“炎症”，进而使得肠道菌群产生对抗炎症与

修复肌肉组织的相关菌群，且健美运动员为满足肌

肉的生长，需补充较多蛋白质，机体有利于宿主蛋

白质代谢增强的相关菌群丰度增加；而长跑运动需

进行较长时间的有氧运动，致使体内能源物质消耗

较多，因而肠道中分解碳水化合物、调节能量代谢、
产生短链脂肪酸的相关菌群丰度增加，从而提高机

体的疲劳恢复能力。 Ｔａｂｏｎｅ［１２］ 等人对越野耐力运

动员的粪便进行 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序分析发现，运动员

肠道菌群的多样性和丰度均出现显著改变，而瘤胃

球菌科、经黏液真杆菌属等丰度显著增高，这表明

高强度长时间进行有氧运动的运动员肠道菌群在

分解碳水化物、维持葡萄糖代谢、调节能量代谢上

更为优秀。 不同专项运动员与某些菌群的丰度显

著相关，其与专项运动能力的提高密切相关，具体

研究成果见表 １。 从表 １ 可以看出， 不同运动项目

之间运动员的肠道菌群组成与功能存在差异性，例
如橄榄球运动员，其中嗜粘蛋白－阿克曼氏菌丰度

显著上升，其目的是帮助运动员对蛋白的吸收，同
时为提高宿主代谢、参与合成短链脂肪酸和丁酸盐

的菌群丰富度也有所提升；自行车运动员、滑雪运

动员、职业武术运动员等耐力性运动员，为了提升

机体运动能力，其与有氧代谢相关菌群丰度有所增

加，不同运动项目之间运动员的肠道菌群变化是基

于运动员进行体育运动过程中的能量消耗以及自

身代谢，肠道菌群的变化是为了满足运动员自身能

量消耗和代谢的需求。
综上所述，运动员较普通人拥有特异性菌群的

多样性和丰度显著增加，其在微生物组中拥有更多

的代谢通路，这些通路（如碳水化合物降解途径和

次级代谢物途径等）可被宿主利用来提高运动机

能。 因此，不同运动专项导致人体所需代谢要求不

同，为了满足运动中的能量消耗，这些菌群的适应

性变化是为了增强宿主对能源物质的吸收与利用

效果；不同专项运动员肠道菌群的变化具有项目特

异性，但总体趋势都倾向于改善运动员的代谢情况

或促进运动能力的提高。

·１６·



体育科学研究 第 ２９ 卷

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｘｕｅｂａｏｂａｎｇｏｎｇ． ｊｍｕ． ｅｄｕ． ｃｎ ／ ｔｙｂ ／

表 １　 肠道菌群在不同运动专项中介导的作用效应

作者 ／年份 实验对象 研究结果 研究应用

Ｃｌａｒｋｅ［１３］２０１４ 橄榄球运动员
肠道微生物群的 α 多样性显著提高，其中嗜粘蛋

白－阿克曼氏菌丰度显著上升

该菌群与蛋白质消耗呈正相关，有
助于运动员吸收蛋白质

Ｏ􀆳Ｄｏｎｏｖａｎ［１４］２０２０ 自行车运动员
肠道内直肠真杆菌、多核杆菌、粗乳杆菌和马西

里多杆菌的比例显著上升

该菌群与有氧代谢有关，有助于提

高运动员的代谢能力

Ｂｒｅｓｓａ［１５］２０１７ 女性耐力运动员 肠道内双歧杆菌、巴氏杆菌科的丰度显著提高
该菌群与宿主代谢、消化吸收密切

相关

Ｐｅｔｅｒｓｅｎ［７］２０１７ 自行车运动员
肠道内普雷沃氏菌属、拟杆菌的丰度显著提高，
其普雷波氏菌增加最为显著

普雷波氏菌与氨基酸、碳水化合物

代谢途径相关

Ｍｏｒｅｎｏ［１６］２０１８ 耐力性运动员

厚壁菌、拟杆菌、放线菌和变形杆菌的丰度显著

增加，而毛螺菌科、罗斯氏菌属、经黏液真杆菌属

以及粪球菌属的多样性显著降低

拟杆菌门与碳水化合物的发酵密

切相关，而毛螺菌科、罗斯氏菌属、
经黏液真杆菌属以及粪球菌属与

短链脂肪酸产生密切关联

Ｌｉａｎｇ［１７］２０１７ 职业武术运动员 肠道内副杆菌属、双歧杆菌的丰度显著增高 该变化菌群与有氧代谢相关

Ｂｉｅｌｉｋ［９］２０２２ 自行车运动员
肠道内乳酸杆菌、厚壁杆菌、产短链脂肪酸的相

关菌群丰富度增加

该变化菌群可能与宿主有氧代谢

调节相关

Ｈｉｎｔｉｋｋａ［１８］２０２２ 滑雪运动员

肠道内考拉杆菌属、毛螺菌科、拟杆菌、乳酸杆菌

和瘤胃球菌科的相对丰度降低，经黏液真杆菌属

的相对丰度增高

瘤胃球菌科运动员组的丰富度较

少，这可能与运动专项的供能有

关，而经黏液真杆菌属的增加可增

强运动员的糖代谢能力

Ｋｕｌｅｃｋａ［８］２０２０ 马拉松运动员
普雷沃氏菌的丰度增高，而拟杆菌的丰度降低，
运动员较对照组的丰富度显著增加

普雷沃氏菌的增加可以促进葡萄

糖调节和糖原储存

Ｂａｒｔｏｎ［１９］２０１８ 橄榄球运动员
运动员肠道内产生短链脂肪酸和丁酸盐的细菌

丰富度增加

该菌群丰富度的增加有助于提高

运动员代谢能力

Ｍｏｒｉｓｈｉｍａ［２０］２０２０ 女性耐力运动员
运动员肠道内的菌群丰富度显著提高，普氏栖粪

杆菌的丰度显著增加

普氏栖粪杆菌的增加可显著提高

宿主对短链脂肪酸的产生，提高宿

主代谢能力

１􀆰 ３　 竞技水平高低导致运动员肠道菌群的变化

肠道菌群在介导宿主运动表现中有积极的作用，
但运动竞技水平的高低可能也会制约肠道内菌群的

变化。 哈佛大学 Ｓｃｈｅｉｍａｎ 团队在《Ｎａｔｕｒｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ》
上发表研究结果：对 ８７ 名优秀马拉松运动员赛后粪

便进行肠道菌群测序，其中韦荣氏球菌属丰度显著提

高，而将从粪便中分离的非典型韦荣氏球菌移植到正

常小鼠，移植后小鼠跑台运动至力竭时间明显延长，
运动成绩提高 １３％ ；进一步深入研究发现，运动过程

中产生的大量游离乳酸可进入肠道内，其被韦荣氏球

菌属快速分解，转化为无毒且可利用的丙酸，随后丙

酸以主动转运的方式由肠腔进入循环系统中，增加能

源物质且快速消除乳酸堆积，减少运动过程中疲劳的

发生［１０］。 Ｌｉａｎｇ［１７］等对 １２ 名高水平运动员和 １６ 名

低级别运动员的粪便进行分析，结果发现高水平运动

员的肠道微生物丰富度和多样性明显高于低水平运

动员；其中副杆菌属和双歧杆菌属在高水平运动员中

更加丰富，而巨单胞菌属在低级别运动员中更加丰

富，这种差异产生的原因可能是高水平运动员因长期

科学的运动训练导致其在分解利用能源物质方面更

为优秀，肠道内微生态也转向有利于专项技术的发

挥，而低水平运动员在体能水平上与高水平运动员存
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在显著差异，因而肠道中未能产生提高运动表现相关

的菌群。
如图 １ 所示，高水平运动员身体素质较高，通过

肠道菌群在宿主中的调控作用提高中枢神经系统灵

活度、氧运输系统效率、骨骼肌系统利用率、葡萄糖的

转化率，对宿主产生积极影响；另外特异的肠道微生

物群可能存在于精英运动员中，特异的肠道菌群可以

从膳食纤维发酵中提供相应的代谢物，从而调控宿主

代谢、增强宿主线粒体代谢，从而影响宿主运动表现。
综上所述，该机制阐释了高水平运动员通过提高肠道

菌群从中枢神经系统、氧运输过程、骨骼肌系统以及

能量代谢等方面对运动员机体的正向调控，其目的是

为了满足运动员运动过程中能量代谢需求，激发运动

员机体的耐受能力，以达到增强运动员运动能力、激
发运动潜力的目的。

图 １　 肠道菌群介导高水平运动员运动表现的作用机制

２　 补充益生菌对宿主肠道菌群及其运动
能力的影响

　 　 近年来，相关研究报道了微生物菌群对运动成

绩、疲劳恢复和疾病模式的各项指标有积极的影响效

应，运动相关的肠道微生物群可能具有修复组织的功

能和从食物中获取更多能量的潜力，运动员体内有益

的微生物可以被有效地移植到其他运动员身上，用以

提高成绩［２１ － ２３］，因此，基于肠道菌群对运动员进行个

性化营养干预，有望提高运动员的运动水平。 研究表

明，有氧耐力运动员和力量型运动员主要以高蛋白、
高碳水化合物、低脂肪的饮食结构为主，而肠道菌群

起着酵解蛋白质和分解碳水化合物产生短链脂肪酸

等重要作用［２４］。 Ｈｓｕ［２５］等研究比较了正常无病原体

（ＳＰＦ）、无菌（ＧＦ）和含有脆弱拟杆菌（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ ｆｒａ⁃
ｇｉｌｉｓ ｇｎｏｔｏｂｉｏｉｓ）小鼠的游泳能力，发现 ＧＦ 小鼠的游

泳力竭时间最短，ＳＰＦ 小鼠最长，表明在肠道微生物

缺乏的情况下，运动机能下降。 另有研究表明，补充

益生菌可以改善啮齿类动物的肠道屏障特性［２６］ 和抗

氧化状态［２７］，从而提高运动后的恢复能力及增强运

动员运动表现，国际运动营养学会（ ＩＳＳＮ）也认为益

生菌对运动员具有菌株特异性作用［２８］，部分研究成

果见表 ２。
因此，补充益生菌有助于改善肠道微生态，调节

能量代谢，加速疲劳恢复，从而帮助运动员提高竞赛

能力。 目前益生菌补充的类型中最多的是乳酸杆菌

属或双歧杆菌属，而对其他运动相关的特异性菌株的

补充效应研究，仍有待深入挖掘。
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表 ２　 益生菌对宿主运动能力的影响

研究对象 实验设计 补充菌株类型 实验结果 参考文献

小鼠 强制游泳至力竭 补充植物乳杆菌 ＴＷＫ１０，持续 ６ 周

与对照小鼠相比，补充益生菌组的小鼠
提高了前肢握力和游泳时间。 组织学
上发现Ⅰ型肌肉的含量增加，相对肌肉
含量增加

［２９］

小鼠 强制游泳至力竭

补充发酵乳杆菌 ＤＳＭ ３２７、瑞士乳
杆菌 ＤＳＭ ３２７８７、副干酪乳杆菌
ＤＳＭ３２７８５、鼠 李 糖 乳 杆 菌 ＤＳＭ
３２７８６ 和嗜热链球菌 ＤＳＭ ３２７８８，
持续 ４ 周

补充益生菌组的小鼠疲劳时间延长，前
肢握力增强。 与对照小鼠相比，益生菌
喂养的小鼠运动后的血液乳酸、血氨、
血尿素氮和肌酸激酶水平较低，补充益
生菌的小鼠肝脏和肌肉中的糖原含量
较高

［３０］

大鼠
密闭跑台至力竭，并
测试最大摄氧量

补充布拉氏酵母菌，持续 １０ 天

补充益生菌组的大鼠，有氧工作能力显
著提高。 与对照组比较，补充益生菌组
的大鼠速度素质也明显提升，最大摄氧
量也有所提升

［３１］

大鼠
肌肉减少症混合虚
弱模型

补充干酪乳杆菌 ＣＮＣＭＩ⁃５６６３，
持续 ４ 周

补充益生菌组的小鼠较对照组在骨骼
肌质量、蛋白质代谢、短链脂肪酸的生
成起到了显著的改善作用。 动物实验
模型验证了益生菌具有提高宿主运动
能力以及改善骨骼肌微环境的作用

［３２］

女性游泳
运动员

随机双盲对照，所有
组进行游泳训练

补充含有嗜酸乳杆菌、保加利亚乳
杆菌、双歧杆菌和嗜热杆菌的酸
奶，持续 ８ 周

补充益生菌的运动员，与对照组相比
较，最大摄氧量有所提高，上消化道感
染发生率降低，４００ 米游泳时间缩短

［３３］

耐力训练
运动员

随机双盲对照，所有
组进行跑步训练

补充益生菌胶囊：含有嗜酸乳杆
菌、鼠李糖乳杆菌、干酪乳杆菌、植
物乳杆菌、发酵乳杆菌、乳双歧杆
菌、短双歧杆菌、双歧杆菌和嗜热
链球菌，持续 ４ 周

补充益生菌的运动员机体的抗疲劳能
力增加，从而加强耐力训练的效果

［３４］

训练有素
的运动员

随机双盲对照与安
慰剂组，所有组常规
训练

补充益生菌粉：含有双歧杆菌 Ｗ２３、
乳双歧杆菌 Ｗ５１、屎肠球菌 Ｗ５４、
嗜酸乳杆菌 Ｗ２２、短乳杆菌 Ｗ６３ 和
乳酸乳球菌 Ｗ５８ ，持续 １２ 周

补充益生菌的运动员，与对照组相比，
运动表现有所提升，可能间接提高了运
动员的技能

［３５］

健康男性
随机双盲对照与安
慰剂组，所有组常规
训练

补充益生菌胶囊：含有植物乳杆菌
ＴＷＫ１０，持续 ６ 周

补充益生菌的男性参与者，其运动耐
力、右手和左手的握力、肌肉重量显著
增加，提示益生菌在一定程度上可起到
增强宿主运动表现的作用

［３６］

３　 肠道菌群在介导运动表现中的作用

机制

３􀆰 １　 肠道菌群调节肠道黏膜屏障功能影响运动表现

运动员长时间的剧烈运动会破坏肠道微生物群

和免疫系统之间的平衡，改变肠道通透性，产生不同

程度的内毒素血症和胃肠道损伤，诱发包括腹胀、恶
心、痉挛和腹泻等胃肠道疾病症状；剧烈运动引起的

应激会增加肠道炎症，瘤胃球菌、丁酸球菌和螺旋体

菌门的丰富度增加，而乳酸杆菌属的丰富度减少［３７］；
运动员在长期高强度的运动训练中，肠道微生态的紊
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乱可导致运动能力的下降，甚至出现胃肠道的损伤

（图 ２ａ）。 一项研究发现，长期耐力跑女性运动员的

粪便中检测到普氏栖粪杆菌丰度增加且促炎因子释

放增多，这可能与长期的高强度运动所致肠道微生态

紊乱有关［２０］。 Ｋａｒｌ［３８］ 等人对挪威 ７３ 名年轻军人５１
公里越野滑雪行军训练应激后肠道菌群和代谢进行

研究，发现训练应激后宿主肠道通透性升高 ６２％ ，血
清中白细胞介素－ ６ 增加，肠道菌群丰富度及代谢产

物显著改变，其中消化链球菌属、葡萄球菌属、嗜胨菌

属、氨基酸球菌属及梭杆菌属等为代表的潜在有害菌

群显著增加，而有利肠道粘膜屏障的菌群丰富度降

低，血清中促炎因子增加，粪便代谢组学中发现精氨

酸和半胱氨酸出现上调，这些结果提示，剧烈运动可

造成肠道屏障功能的减退，可将肠道菌群变化与代谢

变化作为应激条件下的保护干预措施之一。 而运动

员肠道菌群有利的变化可促进肠道上皮细胞的再生

与修复，预防因长期应激状态所导致的肠道功能紊

乱。 充足水合状态对运动员的运动表现至关重要；肠
道菌群通过增强肠道上皮细胞转运作用促进水合状

态，维持肠道水合屏障功能的完整，预防肠道应激，增
加运动员体液需求［３９］。 肠道中厚壁菌门和拟杆菌门

比值增加、乳杆菌属和另枝菌属丰富度增加，可刺激

肠道上皮细胞分泌 Ｃｌ － ，进而改变肠道上皮粘膜层厚

度与改善上皮水合屏障的功能［４０］。 由此推断，运动

员肠道菌群的有利变化，可增强肠道屏障功能，增强

肠道水合屏障的保护作用，对维持体液平衡起到至关

重要的作用。
３􀆰 ２　 肠道菌群介导宿主能量代谢影响运动能力

正常情况下，肠道菌群产生的糖苷酶可酵解植物

多糖或难以消化的多糖，一部分作为肠道菌群自身能

量消耗，另外一部分分解为短链脂肪酸（ ｓｈｏｒｔ⁃ｃｈａｉｎ
ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ， ＳＣＦＡｓ） 影响宿主健康。 而运动过程中

ＡＴＰ ／ ＡＤＰ 的比值下降，能量被骨骼肌大量消耗，可激

活骨骼肌中能量代谢调节“感受器”５’⁃磷酸腺苷激

活的蛋白激酶，可激活 ＡＭＰＫ ／ ＰＧＣ⁃１ａ 通路，刺激骨

骼肌中线粒体的功能增强，增强糖摄取与脂肪酸的氧

化，产生 ＡＴＰ 以维持能量的不足［４１］；而肠道菌群作

为宿主消化吸收的主要场所，其产生丁酸盐与运动过

程中骨骼肌适应性变化的机制相似，肠道菌群产生

ＳＣＦＡｓ 可激活 ＡＭＰＫ ／ ＰＧＣ⁃１ａ 通路， 诱导 ＰＧＣ⁃１ａ

ｍＲＮＡ及蛋白表达增加，促进线粒体合成与功能增

强，增强骨骼肌糖摄取和脂肪酸的氧化，从而在运动

过程中调控宿主能量代谢水平［４２］。 此外，ＳＣＦＡｓ 通

过多种途径促进糖原的合成，但目前的作用机制尚不

明确，可能是 ＳＣＦＡｓ 激活 ＡＭＰＫ（ＡＭＰ⁃ａｃｔｉｖａｔｅｄ ｐｒｏ⁃
ｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ）通路，刺激骨骼肌中 ＧＬＵＴ４ ｍＲＮＡ 和蛋

白的表达，增强葡萄糖的摄取能力，进而增强肌糖原

的合成底物，增加骨骼肌中糖原的储存［４３］；ＳＣＦＡｓ 还

可与 Ｇ 蛋白偶联受体 ＦＦＡＲ２（ ｆｒｅｅ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ
２）和 ＦＦＡＲ３（ｆｒｅｅ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ３）结合，刺激糖原

合酶与乙酰辅酶 Ａ ｍＲＮＡ 和酶的活性，促进葡萄糖

代谢与增强脂肪酸氧化，进而间接影响糖原的合成与

储存［４４］（图 ２ｂ）。 而肠道菌群是 ＳＣＦＡｓ 合成与加工

的主要场所，在维持 ＳＣＦＡｓ 水平的动态平衡中起到

至关重要的作用。 ＳＣＦＡ 主要由肠道厌氧菌糖酵解

抗性碳水化合物生成，拟杆菌属主要生成乙酸盐和丙

酸盐，厚壁菌属主要生成丁酸盐［４５］。 由此可推断，运
动员在肠道菌群的变化中，产生的短链脂肪酸水平增

加，从而影响宿主能量代谢，以此增强运动表现，提高

竞技水平。
３􀆰 ３　 肠道菌群调控乳酸代谢影响运动表现

在运动过程中，因氧气不足或缺氧状态会促进骨

骼肌产生过多的乳酸，乳酸的产生会影响骨骼肌的代

谢失调、神经传导异常、骨骼肌微生态紊乱，进而产生

疲劳影响宿主运动表现。 而肠道菌群产生的 ＳＣＦＡｓ，
可通过多种途径促进乳酸代谢，缓解运动性疲劳。 研

究表明，ＳＣＦＡｓ 可调控乳酸转运体的表达与活性增

强，减轻骨骼肌中乳酸的堆积。 运动过程中，ＳＣＦＡｓ
上调肌细胞表面的乳酸转运体 １ 和乳酸转运体 ４ 的

表达，增强乳酸从肌肉向周围快速转运的能力，有助

于减少乳酸的堆积，减轻或预防运动性疲劳。 此外，
ＳＣＦＡｓ 还可进入线粒体中参与乳酸的代谢，在有氧运

动时，ＳＣＦＡｓ 在乳酸脱氢酶的催化作用下，可将肌肉

中的乳酸转变为乙酸，进入线粒体中参与三羧酸循

环，最终分解成水和二氧化碳排出体外［４６］ （图 ２ｃ）。
这不仅为运动过程中能量的缺少起到补充，而且可减

轻乳酸的堆积，起到缓解疲劳的作用。 运动员肠道菌

群的有利变化，造就了乳酸清除能力的增强，进而缓

解疲劳并提升运动表现。

·５６·
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图 ２　 肠道菌群在介导运动表现中的作用机制

　 　 图注：ＳＣＦＡｓ，短链脂肪酸；ＧＬＵＴ ４，葡萄糖转运体 ４；Ｇｌｙｃｏｇｅｎ，糖原；Ａｃｅｔｙｌ⁃ｃｏＡ，乙酰辅酶 Ａ；ＦＦＡＲ２，Ｇ 蛋白偶联受体 ２；
ＦＦＡＲ３，Ｇ 蛋白偶联受体 ３；Ｌａｃｔｉｃ ａｃｉｄ，乳酸；Ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ，醋酸；ＴＣＡ，三羧酸循环；Ｌａｃｔａｔｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ １，乳酸转运体 １；Ｌａｃｔａｔｅ ｔｒａｎｓ⁃
ｐｏｒｔｅｒ ２，乳酸转运体 ２；Ｇｌｙｃｏｇｅｎ ｓｙｎｔｈａｓｅ，糖原合酶；ＬＤＨ，乳酸脱氢酶

４　 小结与展望

高水平运动员具有显著的生理和代谢适应性特

征，包括人种差异、肌肉力量、有氧耐力、能量消耗等，
而运动疲劳是运动员大负荷训练经常要面对的问题，
目前补充益生菌对运动员肠道菌群影响的研究仍较

少，但部分研究证明了补充益生菌对运动员运动能力

的提高有一定作用。 因此，开发运动相关的特异性微

生态制剂或菌株对运动员提高比赛成绩具有重要的

应用价值。 未来的研究应该采用更先进的高通量测

序和多组学生物信息分析，探索肠道微生物群对运动

员运动表现以及运动干预效应的作用机制，开发微生

态制剂以调节机体的肠道微生物群，从而增强运动员

的运动表现和促进锻炼者的健康水平。

·６６·
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