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科技浪潮奔涌不息，人类探索未知的脚步从未停歇。科学早已穿

透学术的壁垒，以万千姿态融入日常、照亮生活。普及科学知识、掌

握科学方法、传递科学思想、弘扬科学精神，不仅是拉近公众与科学

距离的美好期许，更是点亮全民好奇心、培育社会创新活力的必经之路。

让高深的科学变得平易近人，让严谨的理性之光温暖人心，正是中国

科学院学部科学普及与教育工作委员会深耕科普出版的初心所在。

为以思想照亮科学道路、以智慧服务科学决策、以前瞻引领发展

方向、以文化塑造价值坐标，中国科学院精心策划打造了国家科学技

术思想库“决策咨询”“学术引领”“科学文化”和“科学普及”四

大系列品牌图书。“科学普及系列”丛书作为其中兼具专业性与普及

性的核心分支，旗下囊括“科学与中国”与“科学大院”两大丛书，

旨在以专业为骨、以通俗为翼，用有温度、有深度、有新意的内容，

让科学传播更具感染力，让科学精神浸润人心。

“科学与中国”丛书，源自底蕴深厚的院士科普品牌，凝聚了无

数科学大家的毕生所学与科普热忱。丛书紧跟科技前沿脉搏，紧扣公

众关切的科学议题，将院士们深耕领域的真知灼见、严谨求索的科研

态度、历经沉淀的实践智慧，化作深入浅出、耐人寻味的文字。在持
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续的内容深耕与迭代升级中，丛书将始终坚守科普本心，用专业且易

懂的表达，拆解科学难题、传递核心知识，为大众推开一扇通往科学

殿堂的窗，点燃公众对未知的探索热情。

“科学大院”丛书，则是贴近大众、点亮童心的科普佳作。它着

眼于普通读者与青少年群体，全力打破专业知识与公众认知的隔阂，

摒弃晦涩枯燥的专业术语，用生动鲜活、灵动有趣的语言，拆解复杂

的科学原理，讲述妙趣横生的科学故事。由科研工作者与专业科普团

队携手打磨，既守住了科学内容的严谨精准，又赋予文字满满的烟火

气与吸引力，让青少年在轻松阅读中感受科学魅力，在好奇心的驱使

下走近科学、爱上科学。

科学的进步，从不是少数人的独行；创新的土壤，需要千万人的

滋养。我们期待，“科学普及系列”丛书，能成为一把轻盈的钥匙，

为每一位读者解锁浩瀚的科学世界；能化作一座温暖的桥梁，让科学

的光芒照亮更多人的心灵。

愿每一位翻开书页的读者，都能在字里行间邂逅科学之美，习得

科学思维，涵养科学素养，让崇尚科学、勇于探索的种子悄然生根。

也愿“科学普及系列”丛书，能为全民科学素养提升添砖加瓦，让科

普之花恣意绽放，让科学的力量成为推动社会前行、点亮美好生活的

长久动力。

2026 年 5 月

中国科学院学部第三届科学

普及与教育工作委员会主任
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1.你能跑多久，肠道菌群
说了算？

肠道菌群和人们的生活特别是健康息息相关，减肥、阿尔茨海默病、癌症

治疗等都和它有关系。就连你能跑多久，肠道菌群也有很大的“话语权”。

《自然 – 医学》在线发表了一项研究成果①：优秀马拉松运动员肠道中有

一类特殊的菌，该类菌可以帮助运动员提高运动成绩。

优秀的运动员有优秀的肠道菌群

来自哈佛大学的研究人员招募了 15 名参加马拉松赛的运动员，以及 10 名

久坐的人员作对照研究。在马拉松比赛之前和之后的一周时间里，研究人员收

集这两组人员的粪便样本，并进行了 16S 核糖体 DNA（16S rDNA）基因测序。

结果发现，在运动前和运动后，马拉松运动员肠道菌群中差异最大的微生

物是韦荣氏球菌（Veillonella），比赛后肠道中韦荣氏球菌相对丰度明显增加。

这是为什么？这个菌会不会与运动员的运动能力或运动后的恢复有关呢？

① 文章名是“Meta-Omics Analysis of Elite Athletes Identifies a Performance-Enhancing 

Microbe that Functions via Lactate Metabolism”（《从精英运动员中鉴定出一种通过

乳酸代谢提升运动能力的微生物：一项宏组学研究》）。
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为了回答上面的问题，研究人员从所研究运动员的粪便样本中分离出一株

韦荣氏球菌——非典型韦荣氏球菌。他们把该菌株接种到小鼠肠道中，结果让

人感到吃惊，这些小鼠的运动能力显著提升了，小鼠在特制的“跑步机”（跑

轮）上跑的时间明显延长！

研究人员进一步进行机制分析后发现，韦荣氏球菌将乳酸作为唯一碳源，

而乳酸是引起运动后疼痛的主要物质。运动时，肌肉消耗葡萄糖的代谢过程中

有乳酸产生，长跑运动中，氧气供应不足时会形成无氧代谢，机体内产生的乳

酸不能在短时间内进一步分解为水和二氧化碳，从而导致大量乳酸在体内堆

积。乳酸堆积会引起局部肌肉的酸痛，影响跑步的持续进行。

难道这个菌可以分解运动后的乳酸，从而帮助运动后的恢复？研究人员在

87 名精英运动员中做了宏基因组分析，发现运动后，将乳酸盐代谢为丙酸盐

的代谢基因相对丰度明显增加。此外，他们通过在小鼠中使用同位素标记的乳

酸盐，发现血清中的乳酸盐可以穿过上皮屏障进入肠腔。也就是说运动后血液

中积攒的乳酸可以运输到肠道，肠道中的微生物就可以分解乳酸了。

乳酸可导致酸痛，那么分解乳酸就能提升运动能力吗？运动能力提升是去

除乳酸所起的作用，还是乳酸的分解产物丙酸起的作用呢？研究人员验证了丙

酸所起的作用：研究人员在小鼠直肠内直接滴注丙酸盐，结果发现，仅仅这个

乳酸的代谢产物就足以重现用韦荣氏球菌灌胃观察到的提升跑步能力的结果。

这就表明，肠道非典型韦荣氏球菌通过将运动诱导的乳酸代谢转化为丙酸盐来

延长运动时间，提升运动表现。

运动改善肠道菌群组成

肠道菌群影响运动能力，运动（图 1-1）也反过来影响肠道菌群。

2018 年，芬兰科学院的研究员发现，耐力运动训练改变了肠道菌群的组
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成。经过 6 周的训练后，

运动者肠道内的有害微生

物减少，促进新陈代谢相关

的有益微生物 [ 阿克曼氏菌

（Akkermansia），一种肠

道有益菌 ] 增加。

此外，美国伊利诺伊大

学的两项研究发现，与久坐

者相比，运动者的肠道菌群

环境更有利于健康。研究小

组招募了一些习惯久坐的成年参与者，在研究开始时对他们的肠道菌群进行

采样，然后实施运动计划。其间，参与者每周做 3 次监测心率的运动，每次

运动 30 ～ 60 分钟，持续 6 周。研究小组在运动计划结束时再次对参与者的

肠道菌群进行采样，然后，在参与者恢复到久坐生活模式 6 周后再次对其肠

道菌群进行采样。

结果发现，运动期间与久坐期间相比，参与者粪便中的短链脂肪酸，特

别是丁酸浓度明显升高，当参与者恢复到久坐的生活方式后，这些短链脂肪

酸浓度再次下降。此外，运动期间参与者肠道中产生丁酸的微生物的比例也

更高。丁酸是肠道内微生物酵解产生的短链脂肪酸的一种，可以促进肠细胞

保持健康，减少炎症，并可以为肠道提供能量。值得注意的是，这些变化在

瘦人中更为明显。

在整个研究过程中，参与者都保持正常饮食，仅仅改变了运动方式，这

就证明排除饮食和其他因素，运动本身就可以改善肠道菌群。

图 1-1 运动

图片来源：视觉中国
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微生物与人体健康的关系

人们越来越关注人体微生物和健康的关系。

在 2003 年之前，人们只是对肠道细菌有所研究。直到 2003 年，科学家

才首次报道了对人类粪便中非培养的病毒群落的宏基因组学的分析情况，发现

病毒、真菌和古生菌等都是我们肠道菌群的重要成员，对人类健康有潜在影响。

时隔一年，2004 年，两项研究揭示了菌群对黏膜免疫具有调控作用，揭示了

免疫系统如何感知肠道

菌群，以及正常条件下

细菌是如何调节免疫系

统发育的。这些发现为

微生物的免疫应答打开

了一个新视角——宿主

对微生物的免疫应答并

非仅仅是一种防御机制，

而是维持共生关系的生

理过程（图 1-2）。

2005 ～ 2006 年，人们发现饮食变化改变了结肠菌群的降解活性：肠道

菌群组内含有成千上万的基因，它们参与分解食物，从中获取能量，对人体代

谢产生影响。2006 年，人们第一次发现肠道微生物的神奇之处，通过菌群移

植转移居然可以改变宿主的表型。研究人员发现，通过粪菌移植可以在小鼠身

上复现人类表型。这项实验首次使用胖人和瘦人粪便进行研究，为研究菌群与

人类表型之间的联系机制提供了关键实验依据。2010 年，研究发现抗生素会

对菌群组成和宿主健康造成不良影响，抗生素不仅会对引起感染的细菌起作

图 1-2 肠道菌群示意图

图片来源：视觉中国

有益菌 有害菌
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用，还会影响原住菌群。若健康个体使用环丙沙星，该个体粪便样本中大约

1/3 细菌类群的丰度会受到影响。

更神奇的是，2012 年，人类发现了菌群 – 肠道 – 大脑轴的存在，一些实

验发现，缺乏菌群影响了小鼠的行为、脑基因表达及神经系统的发育。而一些

人体研究揭示了菌群与人类神经系统之间的潜在关联。人们后来又发现，人的

肠道菌群情况会对癌症治疗产生应答，从而影响癌症治疗的效果。2018 年的

研究证实肠道菌群组成影响了黑色素瘤患者、晚期肺癌患者及晚期肾癌患者对

免疫检查点抑制剂治疗的应答及肿瘤控制。

2007 年，人体微生物组计划（Human Microbiome Project，HMP）被提 

出，这一项目不只是 2003 年完成的人类基因组计划的延伸，还是第一个真正

意义上的 HMP，全球许多国家和组织也陆续开展了各类微生物组研究计划。

HMP 的目标是以没有明显疾病的健康人群为对象，检测肠道、皮肤和女

性生殖道等微生物群落的组成，描绘人体存在的共同微生物和不同部位的微生

物全景图。此外，HMP 还制定了支持可重复的全身微生物组采样、数据生成

的实验方案，以及微生物组和流行病学分析的计算方法等，并得到了大量数

据。HMP 为我们发现和理解人体内的微生物群体奠定了基础，同时也提出了

一个问题：微生物在健康与疾病中扮演了什么角色？人类微生物组整合计划

（Integrative Human Microbiome Project，iHMP）回答了此问题。

2019 年 5 月 30 日，《自然》（Nature）封面发布了 iHMP 的研究成果。

作为 HMP 的第二阶段，该计划包括了微生物组与早产、微生物组与炎症性肠

病、微生物组与前驱糖尿病三个部分，即三种与微生物组关联性最为紧密的生

理或病理状态。对这三种疾病与人体微生物的研究进一步回答了微生物与人体

健康和疾病的关系：早产、炎症性肠病和糖尿病都与特定的微生物组成有关，

微生物的紊乱可能影响了人的健康，引起上述疾病的发生。
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结语

目前，我们已经知道，肠道菌群组对我们健康的多个方面具有巨大影响，

很多因素也都对肠道菌群组的构成产生影响。如果将来有更多的研究报道出

来，请不要惊讶。

人体微生物在胃肠道和整体健康中起着重要作用，可以被视为我们人体的

一个隐形器官，与身体的其他器官密切联系是理所当然的，任何身体上的疾病

或健康都与人体微生物有关也就不足为奇了。我们也期待有更多的研究出现，

共同揭示人体微生物的奥秘。
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昨夜的你，失眠了吗 ?

人的一生大约有 1/3 的时间是在睡眠中度过的，但是全球有 10% ～ 49%

的人患有不同程度的失眠症，睡眠问题已成为全球性的课题。睡不好不仅仅表

现为失眠，还包括睡着后又频繁地醒来的情况。这种“碎成渣”的睡眠被一种

物质深深影响着……

睡得好不好比睡了多久更重要

很多人会在夜晚频繁醒来（这种情况专业上称为“睡眠片段化”）。例

如，照顾新生儿的父母；特护条件下受到睡眠干扰的病重患者；神经系统疾

病，如帕金森病、阿尔茨海默病的患者等。对于这类情况，人们的直观感受是 

“没睡好”。

相比睡眠（图 2-1）总量，人们逐渐意识到睡眠结构（睡眠质量）比睡眠

长度更为重要。即使睡眠总时长相对稳定，如果睡眠结构异常（也就是睡眠片

段化），也会严重影响生理机能。因此，对调控睡眠结构的神经环路之精准结

2.脑子里的这个东西
会影响睡眠质量
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构和功能连接的探究，有助于在神经环路层面上找到影响睡眠质量的“病因”，

以便改善睡眠片段化的情况。

中国科学院深圳先进技术研究院脑认知与脑疾病研究所刘畅研究员与美

国布兰迪斯大学莱斯莉·格里菲斯（Leslie C. Griffith）教授团队合作，利用

果蝇发现了大脑调控睡眠质量的神经机制。他们首次发现果蝇中调节睡眠结构

而不影响睡眠总量的神经环路。这一发现有助于研究人员进一步了解调控睡

眠的神经机制，推动探索新的治疗干预靶点及治疗策略，从而帮助人们改善

睡眠质量。该研究后来发表于《细胞》（Cell）子刊《现代生物学》（Current 

Biology）杂志。

研究人类睡眠为何要从果蝇入手？

从果蝇入手研究人类睡眠主要有以下两个原因。

（1）人脑结构过于复杂，无法对其开展直接有效的研究。人脑包含了大

约 1000 亿个神经元，其分子机制和细胞连接处于动态变化的状态。由于研究

图 2-1 睡眠

图片来源：视觉中国
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方法和技术的局限以及伦理的束缚，我们几乎无法一步到位地研究清楚脑结构

及其功能。

（2）从果蝇入手开展研究是因为其先天优势明显。果蝇脑内神经细胞数量

相对较少（约 10 万个），约是人类大脑神经细胞数量的百万分之一，但其脑结

构的复杂度和脑功能的复杂度达到了研究神经生物学的一个理想临界点，同时

它具备多种感知能力及对复杂行为的调控能力；果蝇的许多关键基因在进化中

变化很小，从昆虫到哺乳动物（包括人类）功能基本相同。因此，在果蝇身上

做的许多研究结论，对于我们理解自身也很有帮助。

科研人员怎么判断果蝇是否已经入睡了？如果果蝇周期性地进入一种静

息的状态，并且符合下列标准，我们就可以说果蝇睡着了。

（1）果蝇在静息状态下对较弱刺激无反应，刺激强度升高时会快速觉醒；

（2）果蝇的睡眠时间受昼夜节律调控；

（3）果蝇神经元的电位发放情况在“睡眠”和“清醒”时存在差异。

人类睡着的时候也是如此。果蝇

的睡眠状态符合哺乳动物（含人类）

的睡眠判断标准，所以人们从果蝇入

手研究人类睡眠。

调节情绪与食欲的物质，也

调节睡眠质量 

在探索睡眠质量的“秘密”时，

研究人员关注到大脑中一种重要的神

经递质——5-羟色胺（5-HT）。5-羟

色胺又称血清素，它参与情绪、食欲、

图 2-2 昼夜循环

图片来源：视觉中国

白天
黑夜




