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亮点

✓ 太空的极端条件对宇航员的健康构成直接挑战，对人类福祉产生长期影响。

✓ 太空飞行影响人体免疫系统。

✓ 微生物群在调节免疫反应和自然衰老进程中发挥重要作用。

✓ 太空飞行引起的微生物群组成及功能的变化可能会影响宇航员的衰老。



图形摘要



结果：衰老和太空飞行对免疫系统的影响
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单细胞测序揭示了太空环境对宇航员免疫功能的影响。



结果：微生物与不同身体部位的衰老有关
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孟德尔随机化分析揭示了多个衰老相关的菌群。



结果：衰老过程中肠道、口腔和皮肤组织的微生物变化
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结果：太空飞行改变了宇航员身体多个部位的微生物群
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结果：太空飞行改变了与年龄相关的微生物群
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联合分析揭示了多个太空飞行和衰老中共同变化的菌群。



结果：太空飞行改变了微生物群的功能动力学
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宏转录组分析揭示了太空飞行对菌群基因表达及生物学功能的影响。



总结

❑航天飞行以一种类似于自然衰老的方式改变宇航员的免疫功能。

❑衰老会改变人体多个部位的微生物群，进而影响宿主自身的衰老进程。

❑在太空飞行后，口腔和皮肤中与衰老相关的微生物群表现出显著的变化。

❑太空飞行可能通过改变微生物群的生物学功能而潜在地影响人类健康。
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