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摘要：肠道微生物影响着人体的营养、代谢、免疫等多种生理活动，对人体健康有非常重要的影响。目

前的研究表明，肠道微生物在病毒感染性疾病的感染及预后过程中发挥着重要的作用。本文分别总结了

肠道病毒感染、非肠道病毒感染与肠道微生物的相互作用关系以及微生态调节干预病毒感染等内容，以

期为相关研究的进一步深入和病毒感染性疾病的防治提供新思路。 
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人体肠道中存在与人体自身细胞等量的共

生菌，其种类多达数千种，同时还有多种多样的

病毒、真菌和古细菌[1]，这些与人体共生的微生

物共同组成了肠道微生物(gut microbiota)，这些

微生物的群落及其组学的集合就是肠道微生物

组(gut microbiome)。目前的研究表明肠道微生物

与人体是一种互利共生关系，对人体健康有非常

重要的作用[2–3]，其对宿主的作用主要可以概括为

3 个方面：(1) 物质的分解与转化；(2) 免疫系统

的成熟与功能发挥；(3) 保护宿主免受病原微生

物的侵袭与感染。 

病毒感染性疾病是一类对人类健康产生巨

大威胁的全球性公共卫生问题，其病原体多种多

样，包括诺如病毒、脊髓灰质炎病毒、艾滋病毒、

流感病毒和新型冠状病毒等，这些病毒的感染和

传播对人类健康以及经济社会发展造成了巨大

的损失。 

人体健康状态变化反映了宿主-共生菌群-病

原体之间复杂的平衡关系。同种病毒在不同人群

中感染的结果有很大差异，以往的研究表明这与
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肠道微生物的结构差异有密切的关系。主要体现

在以下 3 个方面：(1) 肠道微生物能与病原物发

生直接的相互作用，直接抑制或促进病毒的侵入

或复制等过程；(2) 肠道微生物对维持肠壁结构

的完整性有重要作用；(3) 肠道微生物对机体免

疫系统的分化、训练、成熟及功能行使等方面都

发挥着基础性作用。 

本文主要对近年来肠道微生物与病毒感染

相关的研究进行了梳理，以期理清病毒感染与肠

道微生物之间的相互作用关系，为相关研究的进

一步深入和病毒感染性疾病的防治提供新思路。 

1  肠道内病毒感染与肠道微生物 

脊髓灰质炎病毒(Poliovirus，PV)、诺如病毒

(Norovirus，NV)和轮状病毒(Rotavirus，RV)等多

种肠道病毒都能够引起胃肠道疾病，一般通过粪

口途径传播，在全世界每年都能造成大量感染和

死亡。目前的研究发现肠道微生物在这类病毒感

染及宿主抗病毒过程中扮演着多种角色，其作用

可能是正向的也可能是负向的，目前已报道的机

制主要包括以下几种(表 1)[4]：(1) 直接促进病毒

感染，部分细菌可以增加病毒颗粒的稳定性，促

进病毒对靶细胞的附着；(2) 肠道微生物抑制人

体免疫系统的抗病毒免疫反应，从而促进病毒的

感染；(3) 菌体成分能够激活机体的抗病毒免疫

反应，帮助机体抵御病毒的感染。 

1.1  脊髓灰质炎病毒 

脊髓灰质炎病毒是一种常见的肠道感染病

毒，属于小 RNA 病毒科，该病毒通过粪-口途径

传播，主要易感人群是 5 岁以下儿童，尚无针对

该病毒的特效药物，可通过多次接种脊髓灰质炎

疫苗进行预防[5]。该病毒在感染人体后会在肠道

中进行复制，也会扩散至中枢神经系统，在感染

后数天内出现麻痹性脊髓灰质炎。 

 
表 1.  肠道内病毒感染与肠道菌群相互作用关系 

Table 1.  The relationship between enterovirus infection and gut microbiome 

Virus 
Intestinal flora changes 
caused by infection 

Interaction mechanism with intestinal microbiome References 

PV Not reported ① LPS or peptidoglycan can enhance virus activity; 

② LPS can enhance the binding ability of viruses and cell surface receptors; 

③ LPS or other polysaccharide components can enhance virus stability. 

[6–8] 

NV Bacteriodetes  
was reduced 
Proteobacteria  
was enriched 

 HBGA can bind to viral capsid protein and enhance its①  ability to infect cells; 
 IgA induced by intestinal microbes can promote Norovirus infection;②  
 Bile acid can change the structure of intestinal flora and promote the ③

replication of Norovirus; 

[10,13,15–16,18]

RV Not reported  The bacterial flagellar c① omponent activates dendritic cell TLR-5, induces 
the production of IL-22, and triggers the expression of protective genes of 
intestinal epithelial cells. Besides, it can induce IL-8 production through the 
receptor NLRC-4, thereby mediating the immune system to kill infected cells; 

 Some intestinal bacteria can inhibit the production of IgA and IgG;②  
 Segmented filamentous bacteria (SFB) can directly reduce the rotavirus ③

infectivity, change the gene expression pattern of intestinal epithelial cells, 
accelerate the renewal of infected epithelial cells to help mice resist viral 
infections. 

[22,24–25] 
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有动物研究表明，使用抗生素清除小鼠肠道

菌群可以显著降低小鼠对脊髓灰质炎病毒的敏

感性，将病毒在肠道中的复制能力降到最低，如

果 将 病 毒 与 细 菌 或 脂 多 糖 (lipopolysaccharide，

LPS)或肽聚糖共培养，病毒的活力则显著升高[6]；

在 体 外 试 验 中 ， 该 病 毒 对 粪 便 中 分 离 的

Lactobacillus johnsonii 等多种细菌均表现出很强

的吸附作用，这些细菌也可以显著提高脊髓灰质

炎病毒的感染能力和核酸重组功能[7]。该病毒通

过细胞表面的受体(poliovirus receptor，PVR 或

CD155)介导进入真核生物细胞，将该病毒与 LPS

共培养可以显著增强其与 PVR 的结合能力，导致

病毒感染细胞的能力显著增强[8]。此外，细菌的

LPS 或其他多糖分子与脊髓灰质炎病毒颗粒结合

在增强病毒热稳定性的同时，还能够延长病毒颗

粒在含氯漂白剂中的存活时间，这更有利于其在

人群中的传播[8]。 

1.2  诺如病毒 

诺如病毒是一种在全世界广泛传播的能够引

起急性胃肠炎的主要病原体之一，全人群普遍易

感，尤其是对儿童和免疫力低下的成人有较大威

胁[9]。由于该病毒的抗原存在快速变异能力，机体

免疫系统很难形成长期有效的免疫保护作用。 

诺如病毒衣壳蛋白能够与多种共生菌表达

的组织血型抗原(histo-blood group antigen，HBGA)

多糖分子发生直接的相互作用[10]，这类多糖分子

可以辅助诺如病毒附着并侵染人体细胞，增强其

感染能力[11–12]。动物实验发现，肠道菌群结构的

变化能够显著改变诺如病毒的侵染能力，利用抗

生素去除小鼠的肠道菌群能够对多型诺如病毒

的感染产生抑制作用[13–14]，而利用正常小鼠的粪

便做粪菌移植则能够恢复诺如病毒对机体的感

染能力；缺乏肠道菌群引起的抗诺如病毒感染能

力增强现象与小鼠固有免疫系统的 IFN-γ 途径密

切相关[14]。此外，肠道中的分泌型 IgA 也能够促

进诺如病毒对小鼠的感染，而肠道微生物对于

IgA 分泌细胞的分化及表达分泌作用都有非常重

要的影响[15]。 

肠道菌群一方面通过调节机体免疫系统来

影响诺如病毒感染，还可以利用其代谢产物对病

毒的复制进行干预。胆汁酸能够与诺如病毒衣壳

蛋白结合，这种结合能够使诺如病毒颗粒的复制

量显著增加，同时还能够增强诺如病毒衣壳蛋白

与 HBGA 的结合能力[16]。 

在无菌小鼠体内，诺如病毒感染有利于其肠

道结构的正常发育及淋巴细胞的分化成熟，而不

会引起炎症反应或导致疾病发生[17]，这表明真核

细胞的病毒对于维持肠道稳态及粘膜免疫功能

的发育成熟有一定的积极作用。 

有报道称诺如病毒感染也能影响肠道菌群

的组成，感染者肠道菌群结构发生显著变化，厚

壁 菌 门 与 拟 杆 菌 门 细 菌 比 例 显 著 升 高 [18] ；

C57BL/6 小鼠在 MNV-1 感染后也表现出同样的

肠道菌群比例变化[19]，然而也有研究在诺如病毒

感染后的小鼠肠道中并未观察到类似的结果[20]。

因此，诺如病毒感染对哺乳动物肠道微生物结构

和功能的影响仍需要进一步深入探究。 

1.3  轮状病毒 

轮状病毒是一种无包膜、分节段双链 RNA

病毒，是引起婴幼儿腹泻的主要病原体之一。尽

管有疫苗能够对其进行预防，但每年仍能造成全

球超过 20 万人死亡，尤其是在低收入国家更易

发生流行[21]。 

抗生素处理的小鼠在感染轮状病毒后，粪便
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中病毒抗体含量降低，肠组织中病毒载量降低，

但排毒时间增长[22]。对于哺乳期的小鼠在抗生素

处理并感染轮状病毒后，其腹泻发生率与严重程

度均显著降低 [22]。通过抗体水平检测发现，在

9–11 周时间段内，粪便 IgA、血清 IgA、血清 IgG

在抗生素处理组中水平更高[22]，这也表明肠道菌

可能会抑制抗病毒抗体长时间保持较高水平。轮

状病毒减毒疫苗是预防轮状病毒感染最经济有

效的手段，但在低收入地区其保护力却相对较

低，Harris 等通过巣式病例对照匹配研究发现，

轮 状 病 毒 疫 苗 响 应 组 Proteobacteria 以 及

Clostridium cluster XI 的丰度显著较高[23]。以上研

究表明肠道菌群在轮状病毒疫苗刺激抗体产生

过程中扮演着重要的角色，对其机制的阐明将对

轮状病毒高效疫苗的研发提供重要的理论基础。 

分节丝状菌 Segmented filamentous bacteria 

(SFB)能够直接降低轮状病毒感染力，还能够改变

肠上皮细胞基因表达模式，加快受感染上皮细胞

的更新以帮助小鼠抵御病毒感染[24]。研究表明，

直接给予 LPS、鞭毛和 CpG 等菌体成分能够帮助

个体抵抗病毒感染[25–26]。进一步研究发现，细菌

鞭毛可激活小鼠树突细胞(Toll-like receptor 5，

TLR5)，诱导 IL-22 的产生，进一步引发肠上皮

细胞保护型基因表达，抑制轮状病毒侵入；此外，

鞭毛还能通过 NOD-like receptor C4 (NLRC4)诱导

IL-8 产生，从而介导免疫系统对轮状病毒感染细

胞的清除[25]。因此，直接或间接利用菌体成分激

活机体抗病毒免疫，从而预防或治疗病毒感染性

疾病也是值得进一步探索的方向。 

1.4  其他肠道病毒 

Enterovirus 71 (EV71)是引起手足口病的病

原体之一，婴幼儿是发病率和死亡率最高的人

群。该病毒感染人体后，多为自限性，严重者可

出现神经系统疾病，该病主要是通过粪-口途径进

行传播[27]。研究表明，预先使用益生菌干预可以

显著降低 EV71 对哺乳动物细胞的侵染作用，例

如，Lactobacillus reuteri Protectis[28]；在动物实验

中，给小鼠预防性地使用热灭活的 Enterococcus 

faecalis 可以显著增强小鼠体内的抗病毒反应，降

低脊髓、脑干、运动皮层等部位中的病毒载量，

显著降低小鼠感染 EV71 后血清中的 IL-1 和

MCP-1 水平，减弱病毒感染造成的临床症状[29]。

说明使用益生菌预防 EV71 感染方面存在较大潜

力，但其安全性和有效性仍需动物实验及临床研

究提供更多的参考数据。 

2  非肠道病毒感染与肠道微生物 

流感病毒(influenza virus，IFV)、人类免疫缺

陷病毒(human Immunodeficiency Virus，HIV)、

乙肝病毒(hepatitis B virus，HBV)等非肠道病毒在

感染过程中可能与肠道微生物并没有直接的接

触，但可通过间接的方式影响病毒感染力、感染

后症状及转归等过程。二者相互作用机制主要包

括(表 2)：(1) 病毒在靶器官诱导产生的免疫细胞

或免疫因子转移到肠道改变肠道菌群结构，并引

起免疫损伤或并发感染；(2) 肠道微生物自身成

分或其代谢产物刺激肠内粘膜免疫细胞分化和

诱导产生免疫因子，并通过循环系统到达不同靶

器官，发挥抗病毒作用；(3) 肠道微生物自身成

分或其代谢产物通过循环系统到达靶器官，影响

其生理或免疫状态，从而对病毒感染产生影响。 

2.1  流感病毒 

流感病毒是一种能引起人出现急性呼吸道

疾病的病原体，还能够广泛感染鸟类以及哺乳 
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表 2.  肠道外病毒感染与肠道菌群相互作用关系 

Table 2.  The relationship between extra-intestinal viral infection and gut microbiome 

Virus 
Intestinal flora changes 
caused by infection 

Interaction mechanism with intestinal microbiome References 

IFV α-diversity was reduced. 
Clostridium sp. 7243FAA,  
Escherichia coli,  
Enterococcus faecium etc. 
were enriched. 

 CD4① + T cell expressing IFN-γinduced by influenza virus infection can 
be recruited to the small intestine to change the structure of intestinal flora, 
which can induce the differentiation of intestinal Th17 cells, thereby 
induce pathological immunoreaction; 

 Type I interferon produced by the lungs induced b② y influenza virus can 
cause intestinal flora disorder; 

 The adjustment of intestinal flora structure can enhance the host's ③

antiviral immune response; 

[31–33] 

HIV α-diversity was reduced. 
Prevotella was enriched; 
Bacteroides was reduced. 

 Changes in the①  abundance of Prevotella and Bacteroides bacteria can 
enhance the inflammatory response of intestinal mucosa; 

 Disorders of intestinal flora and chronic inflammatory reaction destroy ②

the integrity of intestinal mucosa, which is related to the replication of 
HIV virus in intestinal lymphoid tissue. 

[40–42,55] 

HBV Bifidobacteria, 
Lactobacillus, Bacteroides, 
Alistipes, Asaccharobacter, 
Butyricimonas, 
Ruminococcus etc. were 
reduced; 
Enterococcus, Actinomyces, 
Megamonas, 
Enterobacteriaceae etc. 
were enriched. 

 LPS and other intestinal flora enter the liver through the portal vein and ①

induce the production of various inflammatory factors such as TNF-α, 
IL-1, IL-6, causing acute liver injury. 

 The bacteria component (such as LPS) enters the liver, which can ②

induce Kupffer cells to produce IL-10, inhibiting the specific immune 
response against HBV; 

 Unmethylated CpG DNA can be recognized by TLR9 on the surface of ③

liver cells, activate DCs cells, promote the proliferation of B cells and T 
cells, increase the production of interferon, which would have an 
protection effect on liver cells. 

[48–50,52–53] 

RSV Not reported.  The short① -chain fatty acids can induce the differentiation of  Th1 cells 
and enhance the body’s ability to resist RSV infection; 

 Acetic acid ca② n activate IFN-β by regulating GPR43 and interferon 
receptor to exert antiviral activity. 

[56–57] 

 

类动物[30]。无并发症的患者一般在 5–10 d 内可自

愈，但少数并发症或重症感染者也可因呼吸或多

脏器衰竭而死亡。目前世界范围内的主要流行株

为甲(A)型和乙(B)型流感病毒，由于流感病毒表

面抗原能够迅速发生变异，目前并没有长效流感

疫苗用于预防接种。 

临床观察发现，人体在感染流感病毒后常常

会同时伴随胃肠炎症状，而这种胃肠炎症状并非

流感病毒与肠道直接作用引起的，肺部在受到流

感病毒感染后分化出表达 IFN-γ 的 CD4+ T 细胞，

该细胞在被招募至小肠后可以改变肠道菌群的结

构，而肠道菌群结构的改变则刺激了肠上皮细胞

分泌 IL-15，进而诱导 Th17 细胞的分化，最终导

致肠道出现病理性损伤[31]。有研究表明 H7N9 感

染会导致肠道菌群多样性降低，Escherichia coli

和 Enterococcus faecium 丰度显著升高[32]。也有研

究发现流感病毒诱导肺部产生的 I 型干扰素能够导

致肠道菌群紊乱，主要表现在严格厌氧共生菌的减

少和变形菌门细菌的增加，这种肠道微生态的紊乱

可能会进一步增加沙门氏菌感染的风险[33]。肠道

菌群的改变能够对流感的恢复产生多方面的影

响[34]。在使用抗生素清除肠道菌群的情况下，小鼠
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肺部无法产生足够水平的 CD4+和 CD8+ T 细胞用

于对抗流感病毒的感染，而这种免疫失调能够通

过肺部或肠道补充 Toll 样受体(Toll-like receptors，

TLR)的配体恢复正常[35]。 

双 歧 杆 菌 (Bifidobacterium spp.) 或 乳 酸 菌

(Lactobacillus spp.)类的细菌能够激活 Th1 介导的

抗病毒免疫反应，同时抑制 Th2 相关免疫细胞的

活 性 [36–37] 。 Steed 等 研 究 发 现 Clostridium 

orbiscindens 可以将食物中的黄酮类化合物降解

后转化为脱氨基酪氨酸(desaminotyrosine)，该物

质可以增强机体的 I 型干扰素信号，减少流感病

毒感染对肺部造成的免疫损伤[38]。这表明肠道菌

群对于宿主产生免疫反应、抵抗流感病毒的感染

有非常重要的作用，使用益生菌或益生元调节宿

主免疫功能，可能会显著缓解流感病毒导致的生

理损伤。 

2.2  人类免疫缺陷病毒 

人类免疫缺陷病毒是引起艾滋病的病原体，

是一种逆转录病毒，其通过感染人类免疫细胞，

引起人类免疫缺陷疾病。肠道是免疫细胞的重要

集聚地之一，HIV 感染会损害 CD4+ T 细胞，进

而引起严重的免疫系统功能障碍，并导致多种固

有免疫和适应性免疫功能细胞的缺失。此外，HIV

的感染还可以引起肠上皮细胞凋亡和胞间连接

紧密性降低，而肠道粘膜的损伤及免疫力的降低

能造成肠道菌群结构的变化及部分细菌移位，这

也可能是导致艾滋病病人出现慢性炎症反应和

慢性并发症(如心脏病、慢性肾病、慢性肝炎和骨

质疏松等)的重要原因。 

研究表明 HIV 感染能够引起肠道菌群结构

和功能的改变，健康人、HIV 感染者以及接受抗

病毒治疗的人群之间肠道菌群结构存在显著的

差异，HIV 感染者的肠道菌群多样性相对于正常

人显著降低，而抗病毒治疗并不能使肠道菌群恢

复至健康人状态[39–40]。多项研究都显示 HIV 感染

后人体肠道微生物的 α-多样性显著降低[41]，以及

在感染人群中普雷沃氏菌属(Prevotella)细菌丰度

的 增 加 和 拟 杆 菌 属 (Bacteroides) 细 菌 丰 度 的 降 

低 [40–42]。而部分普雷沃氏菌已被证明能够增强

Th-17 介导的炎症反应，拟杆菌属细菌则与肠道

淋巴结中的恒定天然杀伤细胞(invariant natural 

killer T，iNTK)的产生相关，其能够通过产生 IL-4

和 IL-10 弱化炎症反应并减少菌群异位的发生[43]。  

利用益生菌做 HIV 感染辅助治疗的研究表

明，治疗过程中服用双歧杆菌属(Bifidobacterium 

spp.)、乳酸菌属(Lactobacillus spp.)或链球菌属

(Streptococcus spp.) 细 菌 能 够 显 著 地 增 加 病 人

CD4+ T 细胞数量，降低 CD8+、CD38+、HLA-DR+ 

T 细胞数量[44–46]。然而，目前相关的大部分研究

都还停留在相关性分析层面，肠道菌群在 HIV 感

染、持留、药物反应及慢性并发症等方面发挥的

作用仍需要进一步探索，对肠道菌群进行靶向干

预可能为未来 HIV 的预防及治疗提供新的方法

和手段。 

2.3  乙肝病毒 

乙肝病毒是一种 DNA 病毒，属于嗜肝病毒

科，HBV 慢性感染可导致人体出现肝衰竭、肝硬

化甚至肝癌。全球每年大约有 88 万人死于乙肝

病毒感染引起的并发症，慢性乙肝病毒感染已经

成为一个全球性的公共健康问题[47]。 

HBV 感染后引起的肝损伤不仅是由于病毒

进入肝细胞引起的异常细胞免疫反应，同样也可

以由肠道菌群紊乱造成的固有免疫反应引起。肝

脏的固有免疫系统依赖于 TLRs 对 HBV 的识别，
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随后促进 I 型干扰素的释放，激活 NK 细胞，引

发抗病毒反应，抑制 HBV 复制[48]。有研究表明，

HBV 感染的肝衰竭患者肠壁通透性增加，使得肠

道内 LPS 等细菌组分能够通过门静脉转移至肝

脏，被肝脏细胞表面的 TLR4 识别，活化 CD14+ 

枯否氏细胞，进而激活肝脏中的炎症级联反应，

激活 NF-B 相关的信号通路，产生 TNF-α、IL-1

和 IL-6 等多种炎症因子，从而引起急性肝损伤[49]；

同时，活化的枯否氏细胞可以产生免疫抑制因子

IL-10，而 IL-10 可以抑制针对 HBV 的特异性免

疫反应，阻碍了免疫系统对 HBV 的清除[50]。相

反的，未甲基化 CpG DNA 则可以通过被肝脏细

胞表面的 TLR9 识别，活化 DCs 细胞，促进 B 细

胞和 T 细胞的增殖，增加干扰素的产生，进而对

肝细胞产生免疫保护作用。肠道中 Lactobacillus 

casei 、 Lactobacillus plantarum 、 Lactobacillus 

rhamnosus 和 Bifidobacteria 等细菌携带有高丰度

的未甲基化 CpG DNA，而在 HBV 感染者的肠道

中乳酸菌和双歧杆菌属的细菌丰度均显著降低，

削弱了针对 HBV 的免疫反应[51]。 

与健康人相比，携带有 HBV 的慢性肝炎患

者 肠 道 菌 群 发 生 显 著 改 变 ， Bifidobacteria 、

Lactobacillus 、 Bacteroides 、 Alistipes 、

Asaccharobacter、Butyricimonas 和 Ruminococcus

等 细 菌 的 丰 度 显 著 降 低 ， 而 Enterococcus 、

Actinomyces、Megamonas 以及 Enterobacteriaceae

的 细 菌 丰 度 则 显 著 升 高 ， Bifidobacteria/ 

Enterobacteriaceae 比例显著降低，肠道中毒力因

子的多样性显著升高[52–53]。动物研究结果表明，

成熟的肠道菌群可以增强机体对 HBV 的清除能

力，而使用抗生素消除肠道菌群之后，机体对病

毒的清除能力显著降低[54]。 

尽管抗病毒药物在治疗 HBV 感染方面有着

显著疗效，但仍然无法避免 HBV 感染发展成肝

硬化、肝衰竭，最终导致肝癌的发生。因此，深

度解析“肠-肝轴”的作用机理对于理解肠道菌群

在肝脏的免疫保护或病理性变化中的复杂作用

至关重要，肠道菌群也成为了治疗 HBV 感染的

潜在靶点。 

2.4  其他非肠道病毒 

呼吸道合胞病毒(respiratory syncytial virus，

RSV)是一种季节性病原体，能够导致两岁以下儿

童发生严重的病毒性支气管炎，每年会导致 10 万

多名儿童的死亡。研究表明肠道菌群组成的改变

以及短链脂肪酸(short chain fatty acids，SCFAs)

在肠道内浓度的变化与 RSV 易感性相关。近期一

项临床研究表明妊娠妇女增加水果和蔬菜(富含

能够被肠道菌群转化为 SCFAs 的膳食纤维)能够

有效预防新生儿出现 RSV 感染。动物实验中也表

明膳食纤维能够促进机体产生 Th1 细胞，增强对

抗 RSV 感染的免疫保护作用。这种保护作用主要

依赖于肠道菌群及其代谢产物乙酸盐。同时补充

毛螺菌属(Lachnospiraceae spp.)细菌与纤维素食

物可以增高血清中乙酸盐水平[57–58]，而乙酸盐可

通 过 调 节 GPR43 和 干 扰 素 受 体 (IFNAR) 激 活

IFN-β 发挥抗病毒活性[56]。 

西尼罗病毒(West Nile Virus)、登革热病毒

(Dengue Virus)以及寨卡病毒(Zika Virus)同属于

黄病毒科黄病毒属，均属于虫媒病毒，这 3 种病

毒每年在全球范围内造成的感染人数超过 4 亿，

超过 10 亿人受到感染威胁，目前尚无特效治疗

药物[59–60]。研究人员利用“鸡尾酒”抗生素对小鼠

的肠道菌群进行消除，随后分别用西尼罗病毒、

登革热病毒和寨卡病毒对小鼠模型进行感染，结
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果发现缺少正常肠道菌群的小鼠模型在接种病

毒后死亡率显著增加，淋巴结、脾脏及大脑中的

病毒特异性 CD8+ T 细胞数量显著减少，肠道和

大脑中的病毒载量显著增加，表现出对病毒更高

的敏感性，说明肠道菌群在保护宿主免受这一类

病毒感染方面发挥着积极作用[61]。 

3  结论和展望  

近年来对肠道微生物与不同类型病毒感染

之间互作机制的认识越来越深入，但还存在许多

问题，目前许多研究结果仍然停留在关联性分析

的层面，其互作机制并不明确，且多数研究结果

主要是通过细胞学实验或动物实验获得，可能与

人体内的互作机制并不一致。 

从先前的研究中我们已经发现肠道微生物

在病毒感染过程中扮演着非常重要的角色，一方

面病毒进化出了多种利用肠道微生物帮助其感

染或复制的策略；另一方面肠道微生物也能通过

直接作用或调节免疫功能的间接方式抑制病毒

感染。病毒感染与肠道微生物之间相互作用机制

的阐明对于制定更加有效的预防和治疗策略至

关重要。比如，在肠道病毒的防治中，是否可以

设计抑制特定病毒与细菌相互作用的靶向抗病

毒药物；在携带乙肝病毒的慢性肝炎患者治疗

中，利用益生菌制剂是否可以辅助人体免疫系统

清除病毒，同时降低炎症反应的病理损害。 

总之，病毒感染与肠道微生物之间的互作关

系是一个非常值得深入探究的领域。未来还需要

开发新的技术和研究方法，对肠道微生物与病毒

感染之间相互作用的具体分子和免疫机制进行

更深入研究，这将进一步加深我们对宿主-共生微

生物-病原体之间复杂关系的认识，帮助我们更好

地防治病毒感染性疾病，并将对我国公共卫生事

业产生深远的积极影响。 
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Abstract: Gut microbiota affects human nutrition, metabolism, immune development and functionality, and other 

physiological activities. Recent findings have revealed the roles of gut microbiota in susceptibility and prognosis in 

virus infection diseases. Here, we summarize the relationship, interaction between gut microbiota and enteric virus 

infection diseases, as well as non-enteric virus infection diseases. In addition, the potential therapies for modulating 

microbiota to prevent or treat virus infection diseases are discussed. This review will provide new ideas for further 

related research on prevention and control of virus infection diseases. 
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