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高原训练中运动员腹泻发生状况及肠道菌群的变化 *

韩天雨 胡 扬△ 张玮佳 李燕春 于加倍
（北京体育大学 北京 100084）

摘要 目的：通过实地调研考察高原训练中运动员腹泻发生率，并采集运动员粪便样品，研究高原训练过程中运动员肠道菌群变

化。方法：赴多巴国家高原训练基地调研在训运动员胃肠道反应，统计腹泻发生率及发生的时间特点。分别在运动员进驻高原前

和高原训练过程中采集粪便样品，进行粪便常规检测、提取全基因组 DNA，质检合格样品采用高通量测序的手段进行微生物多样

性分析。结果：1）高原训练期间运动员腹泻发生率为 46.7%，所有腹泻案例持续时间均＜10天，其中 74.1%持续时间＜5天。2）腹

泻案例发生主要集中在两个时间段，分别是进入高原后的第 1-3天（占总腹泻案例数的 35.7%）及进入高原后的第 7-10天（占总

腹泻案例数的 46.4%），至进入高原后的第 12天不再有新增腹泻案例出现。3）运动员进驻高原前后微生物多样性无显著差异。4）

相较与平原时，运动员肠道菌群拟杆菌门先上升后恢复，厚壁菌门先下降后恢复。结论：1）高原训练中运动员多发腹泻，腹泻案例

呈现出两个爆发高峰。2）运动员进驻高原后肠道菌群结构发生改变，表现为拟杆菌门占比上升、厚壁菌门占比下降。随着微生物

多样性分析技术的普及，针对性补充有益菌保障运动员平稳度过高原习服期，有助于降低高原训练期间腹泻发生率。

关键词：高原训练；腹泻；肠道菌群；微生物多样性分析

中图分类号：G804.7；R594.3 文献标识码：A 文章编号：1673-6273（2018）10-1909-07

Athletes' Diarrhea Occurrence and Changes of Intestinal Microbial Flora in
High Altitude Training*

The purpose of this study was to investigate the incidence of diarrhea and the change in intestinal microbial

flora during altitude training. To observe the gastrointestinal reaction and to statistically analyze the incidence rate and the tim-

ing characteristics of diarrhea in 64 long distance runners during Douba national altitude training camp. Meanwhile, feces samples of 15

middle/long distance runners from Liaoning Province team were taken before they arrived at altitude training camp and at the 5

time-point (immediately, 3rd, 6th , 9th and 12th day) after their arrival. Every sample was routinely examined within 1 hour after sam-

pling and whole genome DNA were extracted, and microbiological diversity in available DNA samples was analyzed by high throughput

sequencing. 1) In athletes during altitude training, the incidence rate of diarrhea rate was 46.7% and its duration time was less

than 10 days, most of them (74.1%) less than 5 days. 2) A high incidence of diarrhea cases are mainly concentrated in two periods, re-

spectively in 1-3 days (35.7% of total diarrhea cases) and in 7-10 days (46.4% to total diarrhea cases) after arrived at altitude, there was

no diarrhea case after 12 days. 3) There is no significant difference in microbial diversity of before and after arrived at altitude. 4) Bac-

teroidetes' proportion of the intestinal microflora first increased and then recovered, and its Firmicutes' proportion first decreased and then

recovered during altitude training. 1) Diarrhea cases often occured in athletes during altitude training camp, showing two

peak periods. 2) After arrived at altitude, there was no significant change in intestinal microbial flora diversity. In phylum level, however,

Bacteroidetes' proportion showed a trend from increase to regain its original level and Firmicutes' proportion showed a trend from de-

crease to recovery.

Altitude training; Diarrhea; Intestinal Floraa; Microbial Diversity Analysis

*基金项目：中央高校基本科研业务费专项资助课题（2015ZD006）；北京体育大学校自主重大课题资助

作者简介：韩天雨（1989-），博士研究生，主要研究方向：运动生物化学，E-mail: htydwy@163.com，电话：13699287431

△ 通讯作者：胡扬（1958-），博士生导师，教授，主要研究方向：运动生物化学，E-mail: hyyr1@163.com

（收稿日期：2017-12-20 接受日期：2018-01-21）

前言

久居或世居平原的人急性进入海拔大于 3000 m 小于

5000 m的高原地区后，多发各种消化系统症状，其中腹泻发生

率为 56.6%，而腹泻症状往往经过 7至 10天的高原习服后逐

渐减轻或消失[1]。高原训练中运动员腹泻的原因较普通人更复
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杂，一方面高原环境造成的低氧应激导致运动员血液中氧浓度

降低，另一方面运动训练造成的运动应激导致运动员内脏血液

灌注不足；小肠对缺氧及血液灌注不足非常敏感，小肠黏膜屏

障在强应激下极易受损，黏膜受损后细菌等大分子物质穿过屏

障发生细菌异位，肠道菌群平衡被破坏，然而处于平衡状态的

肠道菌群对人类来说至关重要[2]。

肠道菌群是由多微生物构成的复合环境，微生物定植于人

类肠道中形成了一个复杂的生态系统，每克微生物菌体中大约

有 1014个细菌，种水平上分类达到千种之多[3]。传统方法在实

验室环境中选择性单独培养某一种或几种细菌并不能模拟其

与其他微生物共同生长时的环境，多微生物群落是通过协同合

作的方式共同应对环境变化的，要了解整个菌群结构的变化需

要监控它们在复合环境中的变化。随着 16SrRNA在细菌分类

鉴定中应用的发展，已有许多研究表明[3,4]，低氧和运动作为两

种不同的应激均可使肠道微生物组成发生改变，但尚无研究阐

明低氧和运动复合应激下肠道菌群结构的改变，且以往研究实

验对象多为大鼠等实验动物，低氧干预多为常压低氧，而高原训

练中的运动员处于低压低氧的特殊环境中，同时经受着连续不

断的运动应激，该条件下的肠道微生物组成变化尚无相关研究。

本研究赴青海多巴国家高原训练基地，实地调研了在训运

动员高原训练期间腹泻发生情况，对辽宁省中长跑队运动员进

驻高原前至高原训练开始两周内共计 6次采集粪便样品，在粪

便常规检测后提取样品全基因组 DNA，根据细菌保守区涉及

引物，进行 PCR扩增并对产物进行纯化，质控合格后通过 Illu-

mina Hiseq高通量测序平台测序，并进行微生物多样性分析，

初步阐明高原训练中运动员肠道微生物结构变化。在此之后，

针对性补充高原训练中比例减少的有益菌，保障运动员平稳度

过高原习服期，切实降低高原训练期间腹泻发生率指日可待。

1 对象与方法

1.1 研究对象

1.1.1 调研及采样对象 调研对象为 64名中长距离径赛类运

动员，分别来自辽宁省田径队、山东省田径队、江苏省田径队。

其中男运动员 54名，女运动员 10名；国际健将级运动员 3名，

国家健将级运动员 16名，国家一级运动员 33名，国家二级运

动员 9名，无运动等级运动员 3名；最小年龄 15岁，最大年龄

27岁，平均年龄 20.40± 3.06岁；最小训练年限 1年，最大训练

年限 15年，平均训练年限 6.30± 3.54年。近一年内均未参加高

原训练。

采样对象为辽宁省中长跑队运动员 15名，其中男运动员

10名，女运动员 5名；国家健将级运动员 3名，国家一级运动

员 6名，国家二级运动员 5名，无运动等级运动员 1名；最小年

龄 15岁，最大年龄 29岁，平均年龄 19.80± 3.78岁；最小训练

年限 1年，最大训练年限 10年，平均训练年限 4.40± 3.25年。

近一年内均未参加高原训练。

1.1.2 采样地点及周期 分别于运动员进驻高原（沈阳奥体中

心，海拔 41.6 m）和运动员抵达多巴国家高原训练基地（海拔

2388 m）的首日及第 3、6、9、12天清晨，采集运动员粪便样品。

平原采样后次日运动员乘硬卧火车从沈阳出发经 48小时抵达

西宁并进驻多巴国家高原训练基地。

1.2 研究方法

1.2.1 调查问卷 将调查问卷分法至每名运动员手中，介绍调

研内容并对问卷中涉及的事项和相关知识进行解释和填写指

导。腹泻判定标准为，粪便性状稀薄或呈水样便，含水量≥

80%，可带有黏液或未消化的食物残渣，日排便量≥ 200 g，主要

判别依据为粪便样品质地稀薄。

1.2.2 粪便样品采集 用带勺无菌采样杯取 100 mg新鲜粪便

样品分装两份，一半用于粪便常规检测（取样后 30 min内送

检，排除感染性腹泻），一半用于粪便全基因组 DNA提取（取样

后 2 h内完成提取）。

1.2.3 全基因组 DNA提取 选用MO BIO公司的 Power Soil

DNA Isolation Kit试剂盒（12888-100），按照操作说明每个样品

提取一个重复样，完成后即刻用 NanoDrop2000检测 DNA浓

度，并通过 260/280 nm及 260/230 nm吸光度比值评估 DNA

纯度，合格样品 -20℃保存。

1.2.4 微生物多样性分析 提取样品总 DNA后，根据细菌保

守区设计得到引物，合并引物接头，进行 PCR扩增并对其产物

进行纯化、定量和均一化形成测序文库，建好的文库先进行文

库质检，质检合格的文库用 Illumina HiSeq 2500进行测序。上

机测序部分由北京百迈客生物科技有限公司完成。

1.3 统计学分析

实验数据以平均值± 标准差表示，数据符合正态分布、方

差齐性时，用 SPSS19.0统计软件进行单因素方差分析。P＜

0.05时认为差异具有统计学意义。

2 研究结果

2.1 腹泻发生率及发生时间

问卷调研了在多巴国家高原训练基地备战全国田径锦标

赛的 64名运动员高原训练周期中前 15天的腹泻及其他消化

系统不适发生情况，筛查后发现有 4名运动员在近 1年内参加

过高原训练，排除出本次研究统计范围，有效调研运动员案例

数为 60，具体情况如表 1所示。

表 1 腹泻发生案例数及发生率

Table 1 The number of diarrhea and the incidence of diarrhea

如图 1所示，28名腹泻运动员中，有 25名腹泻持续时间

小于一周，半数以上在腹泻持续时间都在 4天以内，只有 4名

运动员腹泻持续时间超过 1周，且没有出现超过 10天的长期

腹泻案例出现。

Symptom Cases Incidence rate

Diarrhea 28 46.7%

Stomachache, abdominal distension, emesis 27 45%

Diarrhea with stomachache, abdominal distension and emesis 16 26.7%
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如表 2所示，腹泻新增案例出现集中在两个时间段，其一

是第 1至 3天，其二是第 7至 10天。推测第一波新增案例高发

的原因是运动员初到高原受到低氧应激所导致的；第二波新增

案例高发的原因各队教练员的训练安排大多是第一周进行低

强度小运动量的高原适应性训练，第二周开始加强度上量，导

致胃肠道突然受到应激。

2.2 运动员肠道菌群变化

2.2.1 测序概况及肠道微生物多样性 根据序列间不同的相

似度水平，将相似度高于 97%的定义为一个 OTU，即每个 OTU

对应一种代表系列，在划分 OTU完成物种注释后进行 Alpha

多样性分析。Alpha多样性反映的是单个样品内部的物种多样

性，而不考虑群落中每个物种的丰度情况。Shannon和 Simpson

指数用于衡量群落多样性，受样品群落中物种丰度和物种均匀

度的影响，Chao1和 Ace指数用于衡量群落丰度。相同物种丰

度的情况下，群落中各物种具有越大的均匀度，则认为群落具

有越大的多样性；Chao1、Ace、Shannon指数值越大，Simpson指

数值越小，说明样品的物种多样性越高[8]。样本文库的覆盖率

Coverage数值越高，则样本中序列被测出的概率越高，而没有

被测出的概率越低。该指数反映本次测序结果是否代表了样本

中微生物的真实情况，样品 Alpha多样性指数进行评估结果如

表 3所示。结果显示，运动员进驻高原后微生物多样性及群落

丰度有所减少，但相较于进驻高原前并未出现显著性差异，各

组样品均具有较高的群落丰度，及较高的样品文库覆盖率，测

序真实反应了样品的微生物状况。

图 1 腹泻持续时间

Fig.1 The duration of diarrhea

表 2 腹泻案例发生的时间特征

Table 2 Time characteristics of diarrhea cases

Days Total diarrhea cases New diarrhea cases Recovery cases

1 4 4 0

2 6 2 0

3 9 4 1

4 8 1 2

5 7 1 2

6 6 1 2

7 6 3 3

8 9 4 1

9 10 2 1

10 7 4 7

11 5 1 3

12 4 1 2

13 2 0 2

14 1 0 1

15 0 0 1

表 3 Alpha多样性指数统计

Table 3 The statistics of alpha diversity index statistics

Time point OTU Number ACE Chao1 Simpson Shannon index Coverage(%)

Plain 223.8± 36.2 242.3± 47.1 252.6± 53.8 0.13± 0.04 3.11± 0.25 ＞99.9

Day1 204.2± 24.1 220.8± 28.1 227.7± 31.2 0.18± 0.08 2.87± 0.43 ＞99.9

Day3 209.3± 33.1 222.8± 38.6 231.7± 39.8 0.14± 0.04 3.09± 0.27 ＞99.9

Day6 207.7± 27.8 218.1± 28.9 222.0± 28.9 0.16± 0.08 2.97± 0.32 ＞99.9

Day9 206.5± 29.5 220.4± 27.1 224.1± 25.9 0.16± 0.05 2.83± 0.23 ＞99.9

Day12 200.5± 26.9 214.1± 24.5 219.1± 28.2 0.16± 0.08 2.84± 0.58 ＞99.9
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稀释性曲线[9]是从样本中随机抽取一定数量的个体，统计

这些个体所代表的物种数目，并以个体数与物种数来构建曲

线，用于验证测序数据量是否足以反映样品中的物种多样性，

并间接反映样品中物种的丰富程度。当曲线趋向平坦时，说明

测序数量渐进合理，反之则不合理，还需要增加测序数据。如图

2所示，随着检测条目数量的增加，各样品所检测出的 OTU数

量已不再呈显著上升趋势，表明本次测序质控较好，足以反映

样品物种多样性。

图 2 样品稀释、香农指数曲线

Fig.2 Multi samples rarefaction and shannon curves

利用Mothur软件和 R语言工具依据各样品的测序量在不

同测序深度时的 Shannon指数（反映样品中微生物多样性的指

数）绘制 Shannon多样性指数稀释曲线[10]，以此反映各样本在

不同测序数量时的微生物多样性。当曲线趋向平坦时，说明测

序数据量足够大，可以反映样品中绝大多数的微生物物种信

息；如果曲线没有趋于平坦，则表明不饱和，增加数据量可以发

现更多 OTU。如图 2所示，所检测序列数量已饱和足以反映样

品中绝大多数微生物物种信息。

2.2.2 运动员进驻高原前后肠道菌群结构组成分析 将 OTU

的代表序列与微生物参考数据库进行比对可得到每个 OTU对

应的物种分类信息，进而在门（Phylum）、纲（Class）、目（Order）、

科（Family）、属（Genus）、种（Species）水平统计各样品群落组

成，图 3为门水平物种分布柱状图。结果表明，本研究中运动员

肠道优势菌群（含量≥ 1%）分别为拟杆菌门、厚壁菌门及变形

菌门，其中变形菌门占比最低，且在整个高原训练期间未出现

明显波动；拟杆菌门占比最高，且在进驻高原后即出现占比显

著上升，在之后的高原习服过程中占比缓慢下降至平原水平，

此外在进驻高原后第 9天出现一次反弹；厚壁菌门是占比第二

高的优势菌群，且在进驻高原后即出现占比显著下降，在之后

的高原习服过程中占比缓慢上升，但直至进驻高原后第 12天

仍未回升至平原水平，此外在进驻高原后第 9天出现下调波

动。值得注意的是拟杆菌门与厚壁菌门变化趋势相互对应，即

拟杆菌门占比增高的同时厚壁菌门占比下降。

图 3 门水平物种分布柱状图

Fig.3 Species distribution histogram in phylum level
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主成分分析 [11]（Principal Component Analysis, PCA），通过

将方差进行分解，将多组数据的差异反映在二维坐标图上。两

个样品距离越近，则表示这两个样品的组成越相似。如图 4所

示，各点分别表示各样品，横坐标表示第一主成分，百分比则表

示第一主成分（拟杆菌门）对样品差异的贡献值（56.62%），纵坐

标表示第二主成分，百分比表示第二主成分（厚壁菌门）对样品

差异的贡献值（18.67%）。图中主要分为三个集群，左下、右下、

上方三个区域分别为 6名、3名、1 名运动员高原训练期间样

品；结果表明，采样运动员中 6名在高原训练期间肠道菌群相

对稳定，仅其中 1名在进驻高原后的第 3天及第 12天肠道菌

群组成变化较大；另外 4名运动员高原训练期间肠道菌群结构

波动幅度较大，其中 1名波动主要体现在厚壁菌门，另外 3名

波动主要体现在拟杆菌门。

为了研究两组样品间微生物群落丰度的差异，利用 Metas-

tats软件对组间的物种丰度数据进行 T检验；得到 p值，通过

对 p值的校正，得到 q值；最后根据 p值或 q值筛选出导致两

组样品组成差异的物种，分别在门、纲、目、科、属、种分类学水

平进行组间显著性分析，表 5所示为门水平下的组间差异显著

性分析统计结果。由表 5可知，运动员由平原进入高原后拟杆

菌门、放线菌门显著上升，厚壁菌门显著下降。由表 6可知，相

较于初到高原，经过 12天的高原训练后，运动员放线菌门、疣

微菌门显著下降，无壁菌门显著上升。由表 7可知，相较于平原

状态，经过 12天的高原训练后，运动员放线菌门、疣微菌门显

著下降。结合图 3分析可得出运动员肠道细菌优势门的变化规

律，由平原入驻高原训练的适应周期中，拟杆菌门呈先升高后

逐渐恢复至正常水平的过程，而厚壁菌门则呈先下降后恢复至

正常水平的过程，变形菌门始终无显著波动。在非优势门中，疣

微菌门在运动员入驻高原即显著低于平原状态，且持续保持在

较低水平；放线菌门呈先上升后下降趋势；无壁菌门呈先下降

后上升趋势。

3 讨论

3.1 高原训练中径赛运动员腹泻发生的时间特点

高原地区具有低气压低氧浓度的环境特点，急性高原暴露

往往伴随胃肠道不适症状发生 [30]，运动员出现最大摄氧量下

降，疲劳恢复周期变长[12]，为保证运动强度，往往将高度选择在

中度高原（1500 m~2400 m海拔）。本研究发现久居平原的径赛

类运动员在进入多巴国家高原训练基地（2388 m海拔）后腹泻

发生率为 46.7%，所有运动员腹泻症状均在 10天内消失，半数

以上运动员腹泻症状在 4 天内消失，这与一般人进入 3000

m~5000 m高原后发生腹泻的特点相符。值得注意的是，高原训
图 4 主成分分析

Fig.4 Principal component analysis

表 4 进驻高原期间门水平微生物群落丰度差异

Table 4 The differences in phylum level of microbial community abundance during altitude training

Phylum

Plain Day1 Day12 P value Q value

Mean Std.err Mean Std.err Mean Std.err
Plain vs

Day1

Day1 vs

Day12

Plain vs

Day12

Plain vs

Day1

Actinobacte-

ria

4.08×

10-3

8.03×

10-4

1.53×

10-2

3.46×

10-3

1.46×

10-3

3.64×

10-4
0.005 0.001 0.003 0.013

Verrucomi-

crobia

9.75×

10-4

7.70×

10-4

1.16×

10-5

7.36×

10-6
0 0 0.543 0.002 0.001 0.621

Tenericute
2.23×

10-3

1.03×

10-3

2.83×

10-4

2.71×

10-4

5.07×

10-3

2.87×

10-3
0.351 0.037 0.456 0.468

Cyanobac-

terium

1.37×

10-5

1.37×

10-5

1.52×

10-6

1.52×

10-6

1.46×

10-2

1.46×

10-2
0.027 0.203 0.219 0.054

Bacteroides
5.08×

10-1

3.09×

10-2

7.04×

10-1

2.49×

10-2

6.45×

10-1

4.52×

10-2
0.137 0.265 0.239 0.219

Firmicutes
3.64×

10-1

3.05×

10-2

2.41×

10-1

2.49×

10-2

2.88×

10-1

3.76×

10-2
0.005 0.32 0.13 0.013

Lentisphaer-

ae

4.13×

10-4

3.73×

10-4

1.16×

10-4

1.12×

10-4

8.66×

10-5

8.66×

10-5
0.005 0.44 0.478 0.013

Proteobacte-

ria

4.88×

10-2

2.28×

10-2

3.93×

10-2

6.80×

10-3

4.59×

10-2

1.38×

10-2
0.893 0.674 0.925 0.893

Day1 vs

Day12

Plain vs

Day12

0.008 0.012

0.01 0.008

0.099 0.546

0.406 0.382

0.424 0.382

0.426 0.346

0.502 0.546

0.674 0.925
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练中的运动员有两个腹泻爆发高峰，分别是进入高原后的第

1~3天及进入高原后的第 7~10天，至进入高原后的第 12天便

不再有新增腹泻案例出现。第一波腹泻爆发高峰案例数占总腹

泻案例数的 35.7%，第二波腹泻爆发高峰案例数占总腹泻案例

数的 46.4%，这种 "双峰 "式的爆发特点推测与高原训练课的

安排有关。绝大部分教练员都会在入驻高原后的第一周安排高

原适应性训练，第一波腹泻爆发高峰正是发生在这个阶段的前

几天，该阶段训练强度和训练量均大大低于平原时的训练课，

故推测第一波腹泻爆发高峰的主要原因是高原低压低氧环境

应激；高原适应性训练一周后便进入提高运动强度和运动量的

阶段，第二波腹泻爆发高峰正式发生在这个阶段的前几天，该

阶段训练强度和训练量均较适应性训练阶段大幅提高（略低于

平原水平），故推测第二波腹泻爆发高峰的主要原因是运动员

同时受到环境低压低氧及内脏低血流灌注的双重应激。

此外，除环境缺氧与运动应激外，世居平原这入驻高原后

还有其他因素导致各种消化系统不适反应出现。研究表明[27,28]，

急性进驻高原后出现急性高山病的登山者中有 81.4%出现了

恶心呕吐症状，消化不良及肠胃胀气也是也是常见症状，厌食

则很大程度上归因于低氧本身导致的激素分泌失调（包括瘦素

和缩胆囊素）。早期研究认为，高原腹泻与到所处地区的环境卫

生及食物水源洁净程度相关性很高，海拔高度的上升并不是导

致腹泻的主要因素，但 Dinmore[29]等人的研究首次指出高原地

区登山者肠道通透性增加，并认为高原腹泻的发生与低氧导致黏

膜状态改变和肠道菌群改变有关，但尚无其他研究证实该结果。

3.2 维持肠道菌群平衡的重要性

本研究发现，虽然进入高原后运动员肠道中微生物多样性

并未发生显著改变，但是从进入高原首日起，在多个门水平上

均出现了显著变化，说明进驻高原后，运动员肠道菌群平衡被

打破，此外，运动应激也可使肠道微生物分布发生改变[31-33]。人

类自出生以来无时无刻不生活在与数十亿细菌共生的状态，在

肠道中这些共生菌（不包括潜在的致病菌）帮助人类合成维生

素、消化日常膳食，这一切的基础是稳定的肠道微生物环境，一

旦菌群平衡被打破，往往伴随而来的是诸多临床症状与疾病[13]。

在已知的所有细菌类别中，只有两个门类在哺乳动物肠道中占

主导地位，分别是拟杆菌门（16.3%）和厚壁菌门（65.7%）[14,15]；人

体肠道内已发现的其他门类菌包括（这里只列举大于 0.5%的

门类）放线菌门（4.7%）、变形菌门（8.8%）、疣微菌门（2.2%）、梭

杆菌门（0.7%）等，事实上人体肠道内的细菌只是已发现所有细

菌总数的一小部分，说明这些细菌是高度进化并特化地生活在

人体的肠道内[16]。研究表明，菌群在多种动物模型中支配肠道

免疫系统的反应，无菌环境下生长果蝇寿命会下降；无菌斑马

鱼遭受严重的肠道恶化并且无法存活到成年；无菌小鼠肠道发

育受到干扰，并且需要更多的食物来维持健康体重[17,18]。我们肠

道中菌群的分布是可以通过饮食或服用其他可被人体吸收的

化合物补剂调节，Staudacher等人[19]也在研究中指出通过益生

菌及短链碳水化合物饮食调节肠道菌群，缓解肠易激综合征，

也就是说随着技术的发展，为运动员高原训练提供个性化的微

生物群调节指日可待。

3.3 高原训练中运动员肠道菌群门水平上优势菌群变化及腹

泻的探讨

运动员进驻高原后微生物多样性略有降低，但无显著性差

异；相较与平原时，拟杆菌门先上升后恢复，厚壁菌门先下降后

恢复，变形菌门占比降低，但无显著性差异。肠道菌群改变与腹

泻具有高度相关性，发达国家中每年有 1亿人会外出旅行，在

旅途中有 40%-60%的旅行者会发生腹泻[20,21]，Bonnie等人[22]研

究发现，在旅行过程中健康旅客发生腹泻的案例中没有检测出

病菌，同时这些腹泻案例的都表现为拟杆菌门和厚壁菌门占比

显著升高，变形菌门占比也有少量升高，而微生物多样性没有

显著变化，推断造成肠道菌群改变和腹泻的主要原因是水土不

服。旅行腹泻和高原训练腹泻的相似性在于都存在环境改变的

应激，只不过高原环境更为特殊，且运动员在进驻高原后第二

周开始受到更为严苛的 "双重应激 "。与高原训练腹泻更为相

似的是登山者腹泻，已有学者指出高原低压低氧环境造成登山

者腹泻的主要原因，并指出中度高原（2700 m~4000 m海拔）和

极限高原（＞4300 m海拔）环境对登山者胃肠道影响程度也不

同，在尼泊尔珠峰大本营集结的登山者中有 81.4%被腹泻等胃

肠道应激反应困扰[23]，高海拔暴露常常伴随着肠胃紊乱及消化

系统炎症的发生，并且增加感染风险，同时这被认为是由高原

低氧暴露所导致的肠道内微生物菌群平衡改变带来的微生物

和免疫反应[24]，遗憾的是并没有对登山者粪便取样进行微生物

多样性分析。此外，在腹泻主导的胃肠道应激综合征中，相较于

对照组，腹泻组患者粪便样品中厚壁菌门和变形菌门占比显著

上升，拟杆菌门和放线菌门占比显著降低[25]。导致肠道菌群发

生改变甚至腹泻的原因很多，综上可以看出，不同刺激导致的

肠道菌群在门水平上的改变并不一致。

肠道中，拟杆菌门中的拟杆菌纲，可以引起阑尾炎或败血

症，是肠道中的主要病原菌；厚壁菌门能够帮助多糖发酵，其中

的芽孢杆菌属是维持肠道健康的重要菌类之一；而变形菌门中

包含大肠杆菌、沙门氏菌、霍乱弧菌、幽门螺旋杆菌等病原菌，

这些细菌均可引起腹泻[26]。本研究中变形菌门始终未见显著变

化，由此可知高原训练中运动员肠道菌群改变以及腹泻症状并

不是由变形菌门的病原菌引起的，此外，拟杆菌门先升后降的

同时对应着厚壁菌门的先降后升，这意味着运动员在高原习服

期出现了有益菌占比被其他细菌挤占而减少；主成分分析的结

果可知，拟杆菌门对样品差异贡献值为 56.62%，厚壁菌门对样

品差异的贡献值为 18.67%，也就是说相较于有益菌的减少，非

有益菌的大量增殖或定植对肠道菌群平衡的影响更多。值得注

意的是，类似于高原训练中运动员腹泻的 "双峰 " 式爆发特

点，肠道菌群在门水平上的变化也呈现出两段式，第 6天至第

9天时（也就是第二波腹泻高发期间），拟杆菌门在持续下降过

程中出现上升、厚壁菌门持续上升过程中出现下降，这说明运

动员肠道菌群的改变与腹泻发生与否关系密切。

4 结论

1).高原训练中径赛类运动员多发腹泻，所有腹泻案例均

在 10天内自愈，半数以上腹泻案例在 4天内自愈；腹泻案例呈

现出两个爆发高峰，即进入高原后第 1~3天和第 7~10天，两个

爆发高峰的主要诱因分别是高原环境低压低氧应激、高原环境

低压低氧及内脏低血流灌注的双重应激。2).运动员进驻高原

后，肠道菌群微生物多样性未出现显著变化，在门水平上改变
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呈现出拟杆菌门占比先上升后恢复、厚壁菌门占比先下降后恢

复，在其他菌的增殖和定植下，有益菌占比减少，肠道菌群平衡

被打破。
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