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摘要 动物和人体实验研究结果均显示宿主竞技运动表现与肠道菌群相关，但研究仅仅是提示肠道

菌群对宿主竞技运动表现影响的效果，肠道菌群影响宿主运动表现的机制研究不足。肠道菌群影响竞技

运动表现的可能机制：通过调节宿主能量代谢、免疫反应、氧化还原稳态、肠道黏膜屏障和脑-肠轴等影响

宿主竞技运动表现。关于各竞技运动项目肠道菌群特征及其对宿主运动表现的影响、机制等研究的成果

将为基于肠道菌群的运动员个性化营养、运动员机能监控与评定等提供科学依据。
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竞技运动员机体长期暴露在极端生理环境中，致

使各器官系统通过急性期反应蛋白合成、激素释放、体

液和代谢平衡改变等产生反应；通过肌肉代谢和神经

肌肉调节及收缩功能改善、电解质再平衡、糖原储存和

肌肉线粒体生物发生增加等产生适应[1]。此外，竞技运

动对氧化应激、肠道渗透性、骨骼肌损伤、全身炎症和

免疫反应等均有深远影响，且运动中体温升高使血液

流动改变，机体脱水加剧，肾上腺素和糖皮质激素等分

泌增加，致使体内平衡重建[2]。

随着肠道菌群与人体健康关系研究的深入，肠道

菌群在宿主营养[3]、物质能量代谢[4]、肠道发育[3]、免疫系

统成熟 [5]、炎症反应 [5]、氧化应激 [6-7]及水合状态 [8]等方面

的作用已被证实。同时，运动与肠道菌群相互作用的

研究亦备受关注。依赖于宿主不同代谢状态：正常个

体[9-11]、糖尿病[12]、肥胖[13-14]、高血压[13]、焦虑和认知障碍[15]

等，运动可通过对肠道菌群产生不同积极影响促进宿

主健康。肠道菌群与竞技运动员宿主个体间关系的研

究备受关注。橄榄球[9]、自行车[11]、中长跑[16]、马拉松[17]、

游泳[18]、划船[19]等项目运动员的肠道菌群特征已得到阐

释，且菌群特征与运动员个体的运动表现呈现一定相

关性。基于竞技运动员机体反应和适应、肠道菌群功

能、肠道菌群运动健康促进及与运动表现的相关性推

测，以肠道菌群为靶点的竞技运动表现干预研究有望

成为运动员竞技运动水平提高研究的新方向。

1 肠道菌群与竞技运动表现相关性研究

目前，肠道菌群与竞技运动表现的研究尚处于起

步阶段。Evans等 [20]研究发现低脂和高脂饮食大鼠拟

杆菌门:厚壁菌门比例与自主转轮运动总距离负相关；

Petriz等[13]发现肥胖和高血压大鼠最大乳酸阈强度跑台

运动干预后，梭菌科、拟杆菌科和瘤胃球菌属丰度与血

乳酸浓度负相关，颤螺旋菌属丰度与血乳酸浓度正相

关，两研究提示宿主运动训练状态与肠道菌群结构有

关。Liu等[21]研究认为大鼠有氧适能水平与肠道菌群结

构有关，克里斯滕森菌科和紫单胞菌科与自主转轮运

动距离正相关，梭菌科和脱硫弧菌科与自主转轮运动

距离负相关，进一步提示了宿主竞技运动表现与肠道

菌群的相关性，而Hsu等和德国Valenzano团队的研究

则提供了更为直接的肠道菌群影响宿主运动表现的证

据。Hsu等研究发现正常大鼠、只含脆弱拟杆菌大鼠、

无菌大鼠力竭游泳时间依次变短，力竭时间与大鼠肠

道菌群丰度正相关 [4]；Valenzano团队发现接受年轻鳉

鱼粪菌移植的中年鳉鱼肠道菌群结构类似于年轻鳉

鱼，运动能力提高，活跃程度与年轻鳉鱼相似[22]。

人体研究获得了更强有力的相关性实验证据。

Estaki等研究证实健康成年人心肺适能与肠道菌群α多
样性、菌群趋化性和动力性、代谢功能（脂肪酸合成、丁

酸和内毒素产生）等相关[23]；优秀橄榄球运动员肠道菌

群在门、科、属水平多样性显著高于普通对照者，菌群

多样性与运动强度敏感指标血清肌酸激酶正相关，进

一步研究发现，优秀橄榄球运动员肠道菌群中与短链

脂肪酸（short-chain fatty acid，SCFAs）和氨基酸生物

合成、碳水化合物代谢等代谢通路相关的宏基因及代

谢产物较多，肌肉适能和身体健康水平较高 [9-10]；优秀

自行车运动员肠道菌群呈现三个明显分类丛：高丰度

收稿日期：2020.02.18
基金项目：山东省重点研发计划项目（2019GSF108155）；2020年度山东体育学院教学科研训练创新团队资助项目

第1作者：孙红梅，Email：511633810@qq.com；通信作者：孙强，Email：741142357@qq.com

·· 967

DOI:10.16038/j.1000-6710.2020.12.009



中国运动医学杂志2020年12月第39卷第12期 Chin J Sports Med，Dec. 2020，Vol.39，No.12
普雷沃氏菌属丛、高丰度拟杆菌属丛和普雷沃氏菌属、

优杆菌属、瘤胃球菌属和阿克曼氏菌属混合丛，其中普

雷沃氏菌属丰度与运动员每周平均运动时间正相关
[11]。国内研究发现，游泳运动员肠道菌群结构及其对

运动强度响应程度具有明显个体差异，不同个体肠道

中响应运动强度的关键菌群不同，但多属厚壁菌门，在

高强度运动阶段，肠道富集丁酸产生菌布劳特氏菌属、

罗斯拜瑞氏菌属、丁酸弧菌属及丁酸菌属[18]；马拉松运

动员可通过跑步特异性菌群红蝽菌科、消化链球菌科、

粪球菌属_2、Romboutsia代谢功能的快速反应以适应

运动中的肠道代谢改变 [17]，提示运动员肠道菌群能快

速适应运动刺激并迅速响应运动强度变化，通过富集

有益菌保护机体免受长时间高强度运动引起的损伤。

值得关注的是哈佛大学 Scheiman团队在《Nature Medi⁃
cine》上发表的研究结果：87名优秀马拉松运动员赛后

粪便韦荣氏球菌属丰度飙升，将从其中分离的非典型

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%；进一步研究发

现，运动后血乳酸可通过肠道上皮细胞进入肠腔，被韦

荣氏球菌酵解为丙酸，丙酸随即由肠腔返回循环系统，

通过加速乳酸清除和增加能源物质储备，帮助运动员

尽快消除疲劳；此外，该团队通过对比优秀马拉松和划

船运动员肠道菌群，发现马拉松运动员肠道菌群中还

存在帮助宿主降解碳水化合物和纤维素的菌种，该菌

种可能与改善耐力运动员能量供应有关 [19]，该团队的

研究提示肠道菌群与宿主运动表现存在直接关系。

肠道菌群对宿主运动表现产生积极影响的同时也

存在消极影响。雄性大鼠 4周过度游泳训练后，肠道

菌群在门、科、属水平多样性降低，丰度明显改变，其中

拟杆菌和幽门螺杆菌丰度显著增加，该变化提示危险

信号：拟杆菌逃逸到胃肠道以外部位会引发脓肿或其

他感染；幽门螺杆菌与宿主持续相互作用会显著增加

胃溃疡、远端胃腺癌和非霍奇金淋巴瘤发病风险[24]。

综上所述，动物和人体实验结果均显示宿主竞技

运动表现与肠道菌群相关，但研究仅仅是提示肠道菌

群对宿主竞技运动表现影响的效果，肠道菌群影响宿

主运动表现的机制研究不足，主要处于理论推测阶段。

2 肠道菌群影响竞技运动表现的可能机制

2.1 肠道菌群影响宿主能量代谢肠道菌群影响宿主能量代谢

肠道菌群酵解植物多糖产生乙酸、丙酸和丁酸等

SCFAs是肠道菌群核心功能之一。运动中因能量消

耗，ATP/ADP降低，可激活骨骼肌“能量感受器”5’-磷
酸腺苷激活的蛋白激酶（5’-AMP activated protein ki⁃
nase，AMPK），AMPK可通过过氧化物酶体增殖物激活

受体 γ共激活剂 1α（peroxisome proliferator- activated

receptor-γ co-activator 1α，PGC-1a）的信号级联，促进

骨骼肌线粒体生物发生，而肠道菌群产生的丁酸可起

到与运动中骨骼肌适应性变化相同的作用，激活

AMPK/PGC-1a通路，诱导 PGC-1a mRNA及蛋白表达

增加，促进线粒体生物合成，增强骨骼肌葡萄糖摄取和

利用及脂肪酸氧化 [15]。SCFAs入血可激活脂酰辅酶A
生成，参与甘油三酯代谢，为肝脏和骨骼肌等提供能

量。研究显示，静坐少动成年肥胖者和瘦者 6周有氧

耐力运动后粪便肠道菌群丁酰辅酶A:乙酰辅酶A转移

酶和甲基丙二酰辅酶A基因表达均不同程度增加，前

者可利用辅酶A和乙酸生成丁酸和乙酰辅酶A，后者可

异构甲基丙二酰辅酶A为琥珀酰辅酶A，从不同环节增

强宿主三羧酸循环[14]。

非靶向代谢组学和高通量测序分析显示半程马拉

松运动员运动后粪便 19个肠道菌群代谢产物显著改

变：3-马来基丙酮酸、莽草酸、景天庚酮糖-7-磷酸、醛

固酮-18-葡萄糖醛酸酸苷、L-酪氨酸、3-磷酸鸟苷等

增加，五磷酸二腺苷、四磷酸二胍等降低；假单胞菌可

氧化酪氨酸代谢中间产物龙胆酸产生 3-马来基丙酮

酸，继而被其它菌群最终转化为延胡索酸和丙酮酸；肠

球菌属和双歧杆菌属特有人类缺乏的莽草酸代谢途

径，可产生苯丙氨酸、酪氨酸和色氨酸等人体必需氨基

酸，改善宿主健康，促进运动能力；景天庚酮糖-7-磷酸

增加提示肠道菌群的磷酸戊糖途径代谢能力增强，可

为半程马拉松运动，尤其是在“撞墙期”糖原消耗严重、

碳水化合物严重不足的情况下募集更多能量；红蝽菌

科代谢类固醇产生的醛固酮-18-葡萄糖醛酸酸苷可参

与细胞信号传导、能源物质储存及维持肠上皮细胞完

整性和稳定性等[17]。动物研究亦发现，6周高强度间歇

训练后大鼠粪便中参与碳水化合物代谢、碳固定、三羧

酸循环的肠道菌群基因丰度上升[25]。

2.2 肠道菌群影响宿主免疫反应肠道菌群影响宿主免疫反应

肠道菌群促进宿主免疫系统成熟和对抗感染可视

为其核心功能之二。肠道菌群可直接或间接调节肠道

黏膜免疫系统各组分发育[26-27]：肠道菌群及代谢产物可

通过肠道菌群驱动的表观遗传机制干预肠道上皮细胞

影响树突状细胞和巨噬细胞；肠道菌群代谢产物可诱

导 T调节细胞产生，参与黏膜耐受；肠道菌群还可诱导

B细胞成熟，改变其免疫球蛋白亚型，通过免疫球蛋白

E而不是免疫球蛋白A促进嗜碱性细胞和肥大细胞活

化，产生优化的肠道菌群。肠道菌群与免疫系统相互

作用促进肠道黏膜免疫系统发育，是防止外来病原体

入侵的机制之一，其可通过菌群相关分子模式调控Toll
样受体表达，触发包括核因子-kappa B通路在内的分

子级联反应，识别出潜在病原体，产生细胞因子和激活

T细胞增加，调控肠道免疫应答。
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此外，肠道菌群酵解产生的 SCFAs可与小肠远端、

结肠中性粒细胞和嗜酸性粒细胞广泛表达的 SCFAs受
体（G protein-coupled receptor，GPR）43结合，降低炎

症反应，提示 SCFAs/GPR43信号通路是肠道菌群调节

免疫和炎症反应的分子机制之一 [27]。SCFAs还可调节

中性粒细胞内钙水平，提高其趋化性。

2.3 肠道菌群影响宿主氧化还原稳态肠道菌群影响宿主氧化还原稳态

肠道菌群与宿主氧化还原稳态关系的研究虽处于

起步阶段，但有限的数据却证实了肠道菌群在调控宿

主氧化还原稳态中的作用。Xu等[7]研究发现宿主肠道

氧化状态与乳杆菌、双歧杆菌负相关，与大肠杆菌正相

关，提示宿主氧化还原状态与肠道菌群组成有关。大

鼠实验研究显示 [28]，拟杆菌门丰度较高的结肠菌群可

通过诱导促炎和促氧化反应控制病原体负载，并通过

离子转运蛋白基因表达防止致死性脱水，预防肠道感

染；肠道菌群还可通过影响宿主氨基酸代谢，调节非酶

促抗氧化防御系统的谷胱甘肽产生。

Hsu等[4]研究发现不同肠道菌群组合和结构（正常

菌群、无菌或单一菌株）可通过调控氧化还原酶活性影

响大鼠运动表现，有缺陷的肠道菌群结构会下调大鼠

抗氧化水平，影响运动能力。体外培养证实[29]，副干酪

乳杆菌 IMC502、鼠李糖乳杆菌 IMC501能显著抑制亚

油酸过氧化，长时间高强度训练运动员补充两菌株 4
周后，两菌株显著减少运动应激引起的活性氧代谢产

物堆积，抗氧化能力增强，剧烈运动后血清肌酸激酶增

加幅度降低，疲劳消除加快，运动成绩提高。肠道菌群

在运动过程中调控宿主氧化还原稳态的作用机制虽尚

未明确，但可推测肠道菌群在自由基引发的信号事件

中的作用对于研究活性氧等自由基介导的宿主运动表

现起关键作用。

2.4 肠道菌群影响宿主肠道黏膜屏障功能肠道菌群影响宿主肠道黏膜屏障功能

肠道菌群及代谢物是影响肠道黏膜屏障完整性和

肠道渗透性的重要介质。目前肠道菌群介导生理、心

理和环境应激源影响肠黏膜屏障最具说服力的证据是

Karl等[30]对挪威 73名年轻军人 51公里越野滑雪行军训

练应激后肠道菌群及代谢产物和肠道通透性变化的研

究。该研究发现，滑雪行军训练应激后宿主肠道通透

性升高 62% ± 57%，血清白细胞介素-6增加，粪便肠

道菌群丰度及代谢产物显著改变，其中最为值得关注

的变化是以消化链球菌属、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与以

拟杆菌属、粪杆菌属、克里斯滕森菌属和罗斯拜瑞氏菌

属等为代表的有益菌群的比值提高，该比值与肠道通

透性正相关；放线菌门丰度及菌群代谢产物精氨酸和

半胱氨酸浓度降低，且与肠道通透性负相关；变形菌门

和萨特氏菌属丰度上升，且与肠道通透性正相关；多重

统计分析显示，放线菌门和变形菌门丰度、粪便精氨酸

和半胱氨酸及血清白细胞介素-6浓度变化可用以解释

训练应激后肠道通透性变化的 84%，提示肠道菌群及

代谢产物可作为宿主运动训练等应激暴露时保护干预

肠道通透性的新靶点。同时，动物研究显示[31]，肥胖大

鼠自主转轮运动 12周可通过诱导普拉梭菌属、别样棒

菌属、毛螺旋菌属、布劳特氏菌属、梭菌属等丰度变化

改善肠道上皮形态。

黏膜水合和电解质转运是肠道黏膜屏障的重要功

能之一。充足水合状态对于运动员，尤其是耐力运动

员的运动表现至关重要，而研究显示，肠道菌群与通过

肠黏膜溶质的细胞转运促进水合状态有关[2]，探寻肠道

菌群在肠道黏膜水转运中的作用对于满足运动过程中

运动员的体液需求具有重要意义。Musch等[32]和Keely
等 [33]研究发现，肠上皮黏膜Cl-分泌激活可改变上皮黏

液层厚度和肠道菌群结构，厚壁菌门和拟杆菌门、乳杆

菌属和Alistipes属丰度增加。Sollanek等[34]研究显示健

康成年人肠道拟杆菌门可降低血浆钠水平，梭菌属可

降低血浆渗透压水平，提示肠道菌群在降低血浆渗透

压的同时，可影响溶质通过肠黏膜上皮的运输，促进水

合状态。

2.5 肠道菌群影响宿主脑肠道菌群影响宿主脑--肠轴功能肠轴功能

肠道菌群及代谢产物可通过神经（神经递质）、免

疫（细胞因子）、内分泌（激素）及代谢（菌群代谢产物）

等途径与脑-肠轴进行广泛信息交流。肠道菌群可诱

导慢性应激引起的大脑活动失调小鼠的应激激素分泌

增加，改善大脑异常可塑性[35]；肠道菌群可产生儿茶酚

胺、5-羟色胺、5-羟吲哚乙酸、苯乙酸、γ-氨基丁酸、组

胺、多巴胺等，通过影响神经细胞代谢进而影响宿主焦

虑、抑郁、认知等行为[36]；肠道菌群还可通过下丘脑-垂
体-肾上腺应激轴改善脑肠肽、皮质酮等水平 [37]，亦可

影响胃泌素、胰多肽、促胰酶肽、瘦素等分泌[38]。此外，

菌群代谢产物 SCFAs可通过调节血脑屏障通透性 [39]、

参与神经胶质细胞稳态调节[40]、调节脑肠肽[41]和5-羟色

胺分泌 [42]等多种途径调节脑-肠轴活动。目前虽未见

到肠道菌群通过脑-肠轴影响宿主运动表现的直接实

验证据，但基于上述强大功能推测，肠道菌群通过脑-
肠轴影响宿主运动表现具有较高研究价值。

3 基于肠道菌群的竞技运动表现干预策略

3.1 基于肠道菌群的运动员个性化营养基于肠道菌群的运动员个性化营养

基于肠道菌群的运动员个性化营养干预的目标

是，将肠道菌群作为潜在干预靶点，将运动员肠道菌群

有效整合到某种形式的个性化训练和饮食计划中，提

高运动员健康和运动表现。优秀运动员，尤其是耐力、

力量项目运动员，饮食结构主要以高蛋白、高碳水化合
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物、低脂肪等为基础，肠道菌群在酵解蛋白质和碳水化

合物产生 SCFAs等的同时，亦会酵解蛋白质产生有潜

在危害的物质：如氨、酚类、对甲酚、胺类和硫化氢等
[3]。动物和体外实验显示，氨、酚类、对甲酚、胺类和硫

化氢等在肠通透性增加和炎症发生发展中起重要作用
[43]。基于此，通过肠道菌群及其酵解能力调控，增强运

动过程中碳水化合物酵解，限制产生有毒物质的蛋白

质降解，可为设计改善运动员竞技运动表现的饮食结

构提供科学依据，同时，改变的运动员饮食结构，亦可

通过肠-肝轴等进行跨界信息交流，积极影响宿主肠道

菌群，进一步改善运动表现。

基于肠道菌群的运动员营养干预研究较多的是益

生菌补充。多数研究虽均未明确指出益生菌对竞技运

动的直接促力作用，但其在增强宿主免疫功能[44]、中和

活性氧 [29]、正常化肠道黏膜通透性 [45]等方面的作用，提

示其可作为间接促力手段改善运动员高强度训练中的

运动表现。目前尚未见到益生元和多酚类功能性食品

的运动员营养干预研究，但其通过增加宿主双歧杆菌、

乳酸菌、丁酸产生菌等丰度 [46]以及改善肠道氧化还原

状态 [47]形成健康肠道菌群的作用，提示该类功能性食

品或可参与宿主肠道菌群调节，改善运动表现。

3.2 基于肠道菌群的运动员机能监控与评定基于肠道菌群的运动员机能监控与评定

漫长进化过程中，物种个体多样性使其在基因水

平形成相对稳定的“核心微生物组”，基于肠道菌群的

强大代谢功能，物种个体微生物组与物种核心微生物

组间的偏差，会导致宿主呈现不同表型 [48]。人体肠道

菌群的三分之一属于人类核心微生物组，三分之二属

于人类个体微生物组，提示肠道菌群可作为人类个体

的“微生物身份证”，其个体微生物组的特征可用于反

映身体健康状况 [1]。已有竞技运动项目肠道菌群特征

的研究显示 [9，11，16-19]，运动员肠道菌群特征具有项目依

赖性，这可能与各项目的运动学特征有关。长期专业

训练使运动员肠道菌群适应运动刺激并快速响应运动

强度、运动量等变化，形成相对稳定的菌群结构[16，18]，即

“项目核心微生物组”。运动员的个体微生物组与项目

核心微生物组的差别，会诱导运动员个体呈现不同生

理和病理状态，影响运动表现，由此推测，未来，运动员

个体肠道菌群结构或可作为一种先于传统诊断方法，

提前预测运动表现和监测潜在功能紊乱的工具或指

标。

目前，对于运动表现更为重要的是肠道菌群整体

代谢功能还是菌群中的关键菌株，尚无法确定。Zhao
等 [17]和Karl等 [30]的研究提示肠道菌群代谢功能改变与

宿主运动表现间关系更密切；Estaki等[23]研究发现响应

高心肺适能的是宿主肠道菌群功能而不是菌群物种丰

度。Allen等研究认为低丰度菌群可视为“微生物种子

库”，其可能含有响应运动应激的关键菌株阿克曼氏

菌、毛螺旋菌和瘤胃球菌等 [49]；Munukka等 [50]首次提出

宿主可能存在运动响应菌群和非运动相应菌群的观

点，且分析发现前者主要是阿克曼氏菌，后者主要包括

肠杆菌科、臭杆菌科、脱硫弧菌科及Dorea等。Petersen
等的研究与Munukka等的观点不谋而合，Petersen等发

现专业自行车运动员史氏甲烷短杆菌丰度较高，该菌

可增加 ATP、SCFAs等，增强碳水化合物代谢，为宿主

提供能量，延缓疲劳发生，加快运动后恢复[11]。

3.3 粪菌移植粪菌移植

“粪菌移植”技术用有效治疗难辨梭状芽孢杆菌感

染性疾病的“极端”证据证明了其临床应用的前景和医

疗价值。目前该技术已成功用于肠易激综合征、腹泻、

顽固性便秘、代谢综合征、神经精神疾病等的治疗，且

疗效显著 [51]。2017年《柳叶刀》[52]和《新英格兰医学杂

志》[53]分别报道了粪菌移植有效治疗溃疡性结肠炎和

难辨梭状芽孢杆菌初次感染的研究成果。急性大强度

运动可诱发运动员出现运动性肠易激综合征：腹痛或

不适、腹泻或便秘、恶心、呕吐等，流行病学调查显示约

四分之一到半数的运动员在训练前或比赛前会受到上

述胃肠道症状袭扰。基于粪菌移植治疗肠易激综合征

的显著疗效，为该技术用于治疗运动性肠易激综合征

干预运动表现提供了借鉴。

动物实验显示 [49]，将 6周自主转轮运动大鼠盲肠、

结肠和粪便菌群混合物移植到无菌大鼠，受体鼠白细

胞介素-1β，吲哚-2，3-加氧酶、白细胞介素-23、转化

生长因子-β等炎症基因表达降低，丁酰辅酶A:乙酰辅

酶A转移酶基因表达增强，肠道上皮炎症细胞浸润减

轻，杯状细胞粘液损耗减少，且能显著对抗右曲坦钠硫

酸盐诱导的大鼠结肠炎反应。然而，动物模型中获取

的信息无法完全代表人体信息，且目前粪菌移植尚处

于探索阶段，诸多问题需要完善：从技术层面的粪便供

体筛选、患者准备、粪便处理、移植介入方式和位置选

择、移植次数、后期护理等，到管理层面的粪菌移植国

家法律法规、标准化、安全性、有效性、伦理性等，均需

从长期系统研究和设计的大数据中加以验证。

4 小结

肠道菌群干预竞技运动表现的研究虽尚处于起步

阶段，但随着高通量测序和代谢组学技术的不断发展，

肠道菌群的强大功能终将被逐步清晰呈现，以肠道菌

群为靶点干预运动表现将获得巨大进展。随着各竞技

运动项目肠道菌群特征及其对宿主运动表现的影响、

机制等研究的不断进行，将形成肠道菌群干预竞技运

动表现的大数据。鉴于肠道菌群对内、外环境的易感

性和多感性，未来研究应在研究对象选取、饮食控制、
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实验方案设计、菌群测序方法等方面进行标准化研究，

加强大数据可比性，为利用肠道菌群为靶点干预运动

员竞技运动表现提供科学依据。
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