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槟榔籽多酚对肠道微生物体外发酵的影响
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摘要：通过间歇式静态厌氧体外发酵技术研究鲜槟榔籽

中多酚类物质对青年健康男性肠道微生物的影响。采集

２４岁健康男性的粪便为菌源，分别以对照组（Ｃ组）、添加

了纯度为７４．０９％的槟榔籽多酚的试验组（Ｐ组）为底物分

别进行２，６，１２，２４ｈ４个时间段的体外发酵。利用气相

色谱、高通量测序等方法对ｐＨ值、多酚成分、短链脂肪酸

（ＳＣＦＡｓ）和微生物指标进行测定。结果显示，槟榔籽多

酚对青年健康男性肠道微环境中ｐＨ变化趋势影响不大，

但会降低ＳＣＦＡｓ的产量。肠道菌群方面，可以提高其肠

道菌 群 的 物 种 多 样 性 水 平，改 变 变 形 菌 门

（犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪）与厚壁菌门（犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊）相对丰度比值，

其中柔嫩梭菌属（犉犪犲犮犪犾犻犫犪犮狋犲狉犻狌犿）增加幅度最大，拟杆

菌属（犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狊）和双歧杆菌属（犅犻犳犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿）的相

对丰度也有小幅增加。研究表明槟榔籽多酚能改变肠道

菌群结构，但暂未发现与其他植物多酚类似的功效。
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槟榔是一种药食同源的植物，在西汉年间传入中国，

有上百年的药用历史，与益智仁、砂仁、巴戟天并称为中

国四大南药，主要成分为槟榔碱、多酚、脂肪、氨基酸、槟

榔红色素等［１］。但近２０多年来对槟榔的争议越来越大，

尤其是２００３年被认定为一级致癌物后，槟榔被推到了风

口浪尖，现阶段研究中明晰的主要是槟榔碱的生理功效，

对其他成分的研究报道相对较少［２－３］。另外人体中微生

物的数量占人体总细胞数量的９０％左右，其中肠道菌群

数量最多，对人体的影响最为明显［４］。这些数量庞大的

肠道菌群大致可以分为有益菌、中性菌及有害菌三类，它

们通过一定的比例进行组合，相互制约，相互依存［５］。人

体肠道菌群还能编码超过３３０万个基因，并在人体营养

物质代谢、自身发育、免疫及疾病等方面发挥作用［６］，外

肠道微生物已成为人们研究膳食因子营养功效机制普遍

采用的载体。Ｒｙｃｒｏｆｔ等
［７］采用肠道菌群体外发酵模式

对益生菌寡糖的性质进行评价，与肠道内发酵的结果相
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比，两者在细菌丰度、组成和代谢产物等方面都相似。

本试验拟以肠道微生物为载体，采用间歇式静态厌

氧体外发酵技术，探究槟榔籽多酚对肠道菌群的作用效

果。将健康青年男性粪便作为体外发酵菌源，以对照组

（Ｃ组）、添加了纯度为７４．０９％的槟榔籽多酚的试验组（Ｐ

组）分别在体外发酵２，６，１２，２４ｈ，分析多酚物质的成分

变化，发酵环境的ｐＨ值，肠道微生物多样性、菌群相对组

成和生态关系等。旨在为探讨鲜槟榔籽中多酚物质调控

肠道微生物提供基础研究，为槟榔药用研究提供理论

依据。

１　材料与方法
１．１　材料与试剂

槟榔籽多酚：通过有机溶剂提取和大孔树脂分离，以

没食子酸为标品测得纯度为７４．０９％的多酚提取粉末；

粪便样品：选择年龄均在２４岁且饮食习惯相近的健

康男性３名，要求志愿者２个月内未服用抗生素，且无肠

道病史，于早饭前采集３名志愿者的粪便样品；

没食子酸（ＧＡ）标准品：纯度≥９８．５％，上海瑞永生物

科技有限公司；

表没食子儿茶素没食子酸酯（ＥＧＣＧ）、表没食子儿茶

素（ＥＧＣ）、表儿茶素没食子酸酯（ＥＣＧ）、表儿茶素（ＥＣ）、

儿茶素（ＤＬＣ）、没食子儿茶素没食子酸酯（ＧＣＧ）：标准

品，美国Ｓｉｇｍａ公司；

短链脂肪酸标准溶液：乙酸、丙酸、丁酸、异丁酸、戊

酸和异戊酸，美国Ｓｉｇｍａ公司；

试验用水均为超纯水。

１．２　仪器与设备

紫外—可见分光光度计：ＷＦＪ７２００型，北京莱伯泰科

仪器有限公司；

厌氧操作台：ＹＱＸＩＩ型，上海跃进医疗器械厂；

厌氧培养箱：ＢＡＳＩＣＩ型，重庆江雪科技有限公司

高效液相色谱仪：１２００型，安捷伦科技有限公司；

气相色谱仪：７８９０Ａ型，安捷伦科技有限公司；

ＰＣＲ热循环仪：ＧｅｎｅＡｍｐ? ＰＣＲＳｙｓｔｅｍ９７００系列，

美国爱普拜斯公司；

台式冷冻离心机：ＴＧＬ２０型，长沙英泰仪器有限

公司。

１．３　方法

１．３．１　粪便处理　收集志愿者新鲜全便，各称取４ｇ加入

３６ｍＬ经脱氧处理的磷酸盐缓冲液（ＰＢＳ，ｐＨ７．４）进行混

合，旋涡振荡３ｍｉｎ，配成粪便悬液，用纱布过滤，备用。

１．３．２　槟榔籽多酚体外发酵　参考并改进吴根梁等
［８］体

外发酵的方法，研究槟榔籽多酚对人体肠道微生物的影

响。３７℃ 条件下，模拟人体肠道厌氧环境，在发酵液中

加入菌源进行静态培养，监测各发酵阶段（２，６，１２，２４ｈ）

短链脂肪酸、ｐＨ值和微生物指标的变化。

基础发酵液１Ｌ配方（ｐＨ值７．０）：蛋白胨２ｇ，酵母

提取粉２ｇ，ＮａＣｌ０．１ｇ，Ｋ２ＨＰＯ４０．０４ｇ，ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ

０．０１ｇ，ＣａＣｌ２·２Ｈ２Ｏ０．０１ｇ，ＮａＨＣＯ３２ｇ，氯化血红素

０．０５ｇ，犔半胱氨酸０．５ｇ，猪胆汁酸盐０．５ｇ，Ｔｗｅｅｎ８０

２ｍＬ，维生素Ｋ１１０μＬ。将多酚提取粉末溶于培养基中，

添加１０％的菌悬液，此时多酚浓度为１ｇ／１００ｍＬ，摇匀

后置于３７℃厌氧培养箱发酵，所有试验进行３次重复。

１．３．３　主要儿茶素单体含量测定　高效液相色谱检测条

件：规格为４．６ｍｍ×２５０ｍｍ×５μｍ 的 ＣａｌｅｓｉｌＣ１８液相

色谱柱；柱温为３５ ℃；检测波长为２７８ｎｍ；进样量为

１０μＬ；流速为１．０ｍＬ／ｍｉｎ。试验采用梯度洗脱，流动相

Ａ为超纯水，流动相Ｂ为体积比为４０２１．５的犖，犖２

甲基甲酰胺：甲醇：冰醋酸的混合液，洗脱时间及流动相

变化情况为：０．０１ｍｉｎ，８０％ Ａ＋２０％ Ｂ；１５ｍｉｎ，７２％

Ａ＋２８％Ｂ；２８ｍｉｎ，６０％ Ａ＋４０％ Ｂ；３２ｍｉｎ，６０％ Ａ＋

４０％Ｂ；３５ｍｉｎ，８０％ Ａ＋２０％ Ｂ；４０ｍｉｎ，８０％ Ａ＋２０％

Ｂ。用外标法计算各种成分的含量

１．３．４　ｐＨ值的测定　用ｐＨ计直接测定。

１．３．５　短链脂肪酸的含量测定　参考耿梅梅等
［９］的方

法，用 ＤＢＦＦＡＰ 气 相 色 谱 柱 （６０ ｍ×０．２５ ｍｍ×

０．２５μｍ），流速０．８ｍＬ／ｍｉｎ；进样量１μＬ，分流比５０１，

程序升温：初始温度６０℃，维持２ｍｉｎ，以２０℃／ｍｉｎ升至

２２０℃，保持３．５ｍｉｎ；氢火焰离子化检测器，温度２５０℃，

１．３．６　ＩｏｎＳ５ＸＬ平台扩增子测序分析

（１）样本ＤＮＡ提取及ＰＣＲ扩增：采用ＳＤＳ方法提

取样本的基因组 ＤＮＡ，然后用琼脂糖凝胶电泳检测

ＤＮＡ 的纯度和浓度。以检测达标的基因组 ＤＮＡ为模

板，对样品的１６ＳｒＤＮＡＶ３＋Ｖ４区域进行扩增：３４１Ｆ（５′

ＣＣＴＡＹＧＧＧＲＢＧＣＡＳＣＡＧ３′），８０６Ｒ（５′ＧＧＡＣＴＡＣＨ

ＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ３′），使用带 Ｂａｒｃｏｄｅ的特异引物扩

增得到相应的产物

（２）ＰＣＲ产物的混样和纯化：根据 ＰＣＲ产物浓度进

行等质量混样，待充分混匀后用１×ＴＡＥ浓度２％的琼

脂糖胶电泳纯化，剪切回收目标条带。

（３） 文 库 构 建 与 测 序：文 库 构 建 使 用 美 国

Ｔｈｅｒｍｏｆｉｓｈｅｒ公司的ＩｏｎＰｌｕｓＦｒａｇｍｅｎｔＬｉｂｒａｒｙＫｉｔ４８

ｒｘｎｓ建库试剂盒，然后用 Ｑｕｂｉｔ定量仪进行定量和文库

合格检测，最后用Ｔｈｅｒｍｏｆｉｓｈｅｒ公司的ＩｏｎＳ５ＴＭＸＬ测序

仪进行测序。

１．４　数据分析

１．４．１　理化指标数据分析　试验均进行３次独立样品的

测定，结果以珚狓±狊表示。运用ＳＰＳＳ２５．０软件的单因素

分析方法（ＡＮＯＶＡ）进行显著性分析，当Ｐ＜０．０５表示差

异显著。数据图通过Ｅｘｃｅｌ２０１０软件完成。

１．４．２　ＩｏｎＳ５ＸＬ平台扩增子测序数据分析　对单端测

２４
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序得到的原始数据进行质控、过滤、去嵌合体，得到有效

数据［１０］，然后利用Ｕｐａｒｓｅ软件对序列进行聚类和物种注

释［１１］，运用Ｑｉｉｍｅ
［１２］和 Ｕｓｅａｒｃｈ

［１３］软件进行样品复杂度

分析，运用Ｒ
［１３］软件进行统计和作图。

２　结果与分析
２．１　槟榔籽多酚利用情况

由图１可以看出，２组中的多酚含量具有显著差异，

变化趋势也不相同，Ｃ组中多酚含量为上升趋势，在２４ｈ

时达到最高，与２ｈ相比增加了４７７．０７μｇ／ｍＬ；Ｐ组则为

下降趋势，２～６ｈ为多酚的主要利用阶段，期间减少

５４９．４７μｇ／ｍＬ，利用率为１８．２６％。组间对比可知，不同

时间段Ｐ组中多酚含量均比Ｃ组高出１个数量级以上。

由数据分析可知，２组的多酚含量具有显著性差异，在酚

类物质充足的条件下，肠道微生物会在前期就利用酚类

物质；在酚类物质缺乏的条件下，肠道微生物可利用环境

中的营养物质转化生成酚类物质。

　　试验还测定了生理功能比较丰富的一类酚类物

质———儿茶素类。在本样品中儿茶素类占总酚含量的

不同小写字母表示不同时间点同组内 Ｄｕｎｃａｎ检验差异显著，

Ｐ＜０．０５；不同大写字母表示同一时间点不同组中Ｄｕｎｃａｎ检验差

异显著，Ｐ＜０．０５

图１　槟榔籽多酚的含量变化

Ｆｉｇｕｒｅ１　Ｃｈａｎｇｅｓｏｆｔｈｅｃｏｎｔｅｎｔｏｆａｒｅｃａｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌｓ

１０％左右。由表１可知，在６ｈ时Ｃ组检测到少量的各类

主要的儿茶素，说明肠道微生物在体外可将非其他物质

转化成小分子酚类物质，供自身利用，但在１２ｈ时却无法

检出，可知ＧＡ、ＥＧＣ、ＤＬＣ、ＥＣ和ＥＧＣＧ被全部利用。Ｐ

组中儿茶素的总体变化趋势是先增多后减少，２４ｈ发酵

液中多酚浓度较２ｈ增加了８４μｇ／ｍＬ，与Ｃ组一致。比

较单体的变化趋势可发现，ＧＡ和ＥＧＣ的变化趋势相似，

ＤＬＣ、ＥＣ和ＥＧＣＧ的变化趋势相似；且前两者均在６ｈ

陡增，后三者含量在６ｈ处大幅减少，推测肠道微生物中

的一种或多种菌在它们的相互转化过程中起到了关键作

用，与Ｓｃｈａｎｔｚ等
［１４］研究的绿茶中的ＥＧＣＧ在小肠中可

分解为ＧＡ和ＥＧＣ的结果相符。分析图１可知，在酚类

物质充足的条件下，肠道微生物会在前期利用酚类物质，

本试验中槟榔籽多酚添加量为１０ｍｇ／ｍＬ时，培养６ｈ后

的利用率为１８．２６％，茶多酚的吸收在小肠部位不受其质

量浓度的影响［１５］，但在大肠处是否受其质量浓度的影响

还有待研究。

２．２　发酵液中ｐＨ值的变化

Ｃ、Ｐ组的起始ｐＨ值相近都在９左右，但微生物的生

长会影响ｐＨ 值，检测发酵过程各阶段各发酵液的ｐＨ

值，如图２所示。

由图２可知，在２４ｈ内Ｃ、Ｐ组的ｐＨ值均持续下降，

变化趋势相似。在２ｈ时２组的ｐＨ差别最大，Ｃ组比Ｐ

组高０．４３；２～６ｈ时减幅最大，Ｃ组由９．１７下降到７．７８，Ｐ

组由８．７４下降到７．８８；１２ｈ时２组又回到同一水平；继续

发酵到２４ｈ，ｐＨ均小幅下降，Ｃ组减幅大于Ｐ组。数据

表明槟榔籽多酚可以使ｐＨ在短时间内快速降低，但不影

响２４ｈ内的变化趋势。

２．３　短链脂肪酸含量的变化

短链脂肪酸是人体肠道菌群的发酵产物，即可以作

为肠道黏膜细胞的主要能量来源，还能减少促炎症因子

的产生，降低肠道炎症［１６］、癌症［１７］的发生。如表２所示，

粪菌中微生物在２４ｈ的体外培养中，２组变化趋势基本

表１　槟榔籽多酚中儿茶素类物质的含量变化


Ｔａｂｌｅ１　Ｃｈａｎｇｅｓｏｆｔｈｅｃｏｎｔｅｎｔｏｆａｒｅｃａｓｅｅｄｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌｓａｎｄｉｔｓｍａｉｎｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ μｇ／ｍＬ

编号 ＧＡ ＥＧＣ ＤＬＣ ＥＣ ＥＧＣＧ ＧＣＧ 儿茶素类

Ｃ２ ０ａ　　　　　 ０ｂ　　　　 ０Ｂｂ　　　　 ０Ｂｂ　　　　 ０Ｂｂ　　　　 １．０４±０．１０ａ １．０４±０．１０Ｂｂ

Ｃ６ ２．５１±３．７８Ｂａ １．０５±０．４０Ｂａ ０．２４±０．０９Ｂａ ０．４８±０．１９Ｂａ ０．１６±０．２７Ｂａ ０．３１±０．５４Ｂｂ ２．２３±０．６６Ｂａ

Ｃ１２ ０ａ ０ｂ ０Ｂｂ ０Ｂｂ ０Ｂｂ １．１０±０．４９Ｂａ １．１０±０．４９Ｂｂ

Ｃ２４ ０Ｂａ ０ｂ ０Ｂｂ ０Ｂｂ ０Ｂｂ ０．７９±０．０８Ｂａｂ ０．７９±０．０８Ｂｂ

Ｐ２ ０ｂ ０ｂ ２２４．２３±２４．２７Ａｃ １９．４５±０．２８Ａｂ ５．３１±０．８３Ａａ ２．１５±１．６０ｂ ２５１．１４±２６．２８Ａｃ

Ｐ６ ９．８７±０．５９Ａａ ２９９．７８±１４．８５Ａａ ３７．７４±２．６１Ａｄ ５．３０±０．８９Ａｃ １．９４±０．４１Ａｂ ４．５２±０．７１Ａａ ３４９．４９±１９．００Ａａｂ

Ｐ１２ ０．１４±０．２４ｂ ０ｂ ３３１．５４±９．００Ａａ ３７．４４±１．２８Ａａ ５．７０±０．１７Ａａ ５．７４±０．３０Ａａ ３８０．４１±１０．５７Ａａ

Ｐ２４ ０．３６±０．０５Ａｂ ０ｂ ２８９．８５±７．０４Ａｂ ３７．２８±０．８４Ａａ ５．４９±０．１５Ａａ ２．６３±０．２６Ａｂ ３３５．２５±８．０８Ａｂ

　　不同小写字母表示不同时间点同组内Ｄｕｎｃａｎ检验差异显著，Ｐ＜０．０５；不同大写字母表示同一时间点不同组中Ｄｕｎｃａｎ检验差异

显著，Ｐ＜０．０５；数值为０表示未检出。
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一致，Ｃ组中的ＳＣＦＡｓ含量显著高于Ｐ组。以上６种短

链脂肪酸的产生情况如下：其中乙酸和丙酸基本为线性

增长，丁酸和异戊酸含量的增加主要在１２～２４ｈ，增量为

乙酸＞丙酸＞丁酸＞异戊酸。在培养２４ｈ后，Ｃ组中乙

酸、丙酸、丁酸和异戊酸分别提高了６．９９，７．７４，１．５９，２．８７

倍；Ｐ组则分别提高４．５１，５．４２，１．７５，１．３５倍；Ｃ组比Ｐ组

明显提高了１．１９，１．２５，０．９１，２．３３倍。异丁酸在Ｃ组中呈

小幅增加，Ｐ组前１２ｈ则呈小幅下降，１２～２４ｈ时回升，

但仍略低于起始量。戊酸在２组中变化均不明显。以上

数据表明，槟榔籽多酚不影响ＳＣＦＡｓ的变化趋势，但会

减弱乙酸、丙酸、丁酸、异戊酸的增幅，抑制其在发酵过程

中的积累。比较菌群和 ＳＣＦＡｓ变化趋势发现，犘犪狉犪

犫犪犮狋犲狉狅犻犱犲狊和异戊酸含量变化趋势一致；犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狊、

犅犻犾狅狆犺犻犾犪与丁酸含量变化趋势相似，这些菌群和特定短

不同小写字母表示不同时间点同组内 Ｄｕｎｃａｎ检验差异显著，

Ｐ＜０．０５；不同大写字母表示同一时间点不同组中Ｄｕｎｃａｎ检验差

异显著，Ｐ＜０．０５

图２　各发酵时间段ｐＨ值变化图

Ｆｉｇｕｒｅ２　ｐＨｖａｌｕｅｓｆｏｒｅａｃｈｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎｐｅｒｉｏｄ

表２　短链脂肪酸（ＳＣＦＡｓ）的含量变化

Ｔａｂｌｅ２　ＣｈａｎｇｅｓｏｆｔｈｅｃｏｎｔｅｎｔｏｆＳＣＦＡｓ μｇ／ｍＬ

编号 乙酸 丙酸 异丁酸 丁酸 异戊酸 戊酸

Ｃ２ ６７．８７±３．９７Ｂｄ ２７．１７±２．２９Ａｄ ５．５２±０．８７ｂ １５．６３±２．４８ｂ ３．２７±０．６３ｃ １．３３±０．２０ａｂ

Ｃ６ ２８９．３４±１．１５Ａｃ １１９．３４±１．１５Ａｃ ５．７２±０．２１ａｂ １６．８０±０．１７Ａｂ ３．８４±０．３３Ａｃ １．７６±０．３９ａ

Ｃ１２ ３３９．６７±１４．８４Ａｂ １６１．６７±２１．２２Ａｂ ６．１４±０．０７ａｂ １７．８３±０．５７Ａｂ ４．７０±０．０３Ａｂ １．１２±０．１４ｂ

Ｃ２４ ４７４．６７±２３．１６Ａａ ２１０．３３±６．０３Ａａ ６．５０±０．０３ａ ３４．９０±０．７２Ａａ ９．３８±０．３０Ａａ １．４０±０．２２ａｂ

Ｐ２ ８８．２３±１．１０Ａｄ ３０．９０±０．８７Ａｄ ６．７１±０．６２ａ １６．３０±０．６０ｂ ２．９７±０．５１ｃ １．２１±０．０７ｂ

Ｐ６ ２１７．３３±６．６９Ｂｃ １０３．３３±４．１６Ｂｃ ５．９６±０．４２ａｂ １４．１３±０．３２Ｂｃ ２．０３±０．１４Ｂｃ １．００±０．１９ｂ

Ｐ１２ ２８６．３３±４．６９Ｂｂ １１５．００±６．９３Ｂｂ ５．６０±０．３３ｂ １４．５７±０．２５Ｂｂｃ ２．１３±０．２１Ｂｂ １．１９±０．１１ｂ

Ｐ２４ ３９８．３３±２０．５３Ｂａ １６７．３３±５．１３Ｂａ ６．４５±０．４０ａｂ ２８．４７±１．９９Ｂａ ４．０２±０．４８Ｂａ １．４７±０．１５ａ

　　不同小写字母表示不同时间点同组内Ｄｕｎｃａｎ检验差异显著，Ｐ＜０．０５；不同大写字母表示同一时间点不同组中Ｄｕｎｃａｎ检验差异

显著，Ｐ＜０．０５；数值为０表示未检出。

链脂肪酸的代谢是否有关，以及作用机制还需要进一步

研究。

２．４　发酵过程中微生物多样性分析

膳食是影响肠道微生物生长的重要因素，槟榔籽多

酚通过体外发酵会引起人体肠道微生物变化。

２．４．１　门水平上肠道菌群的结构变化　为了确定微生物

的变化是否主要由槟榔籽多酚引起，对样品在门水平上

进行聚类分析（ＵｎｗｅｉｇｈｔｅｄＰａｉｒｇｒｏｕｐＭｅｔｈｏｄｗｉｔｈＡ

ｒｉｔｈｍｅｔｉｃＭｅａｎ，ＵＰＧＭＡ），如图３所示Ｃ组的４个时间

点聚在一起，Ｐ组的４个时间点也聚在一起，说明槟榔籽

多酚的加入使２组产生了差异，并且组间差异大于组内

差异。利用主成分分析进行验证，也得到了相同结果，可

以得出后续微生物变化主要是由槟榔籽多酚加入引

起的。

由图３中还可以看出，放线菌门（犃犮狋犻狀狅犫犪犮狋犲狉犻犪）、厚

壁菌门（犉犻狉犿犻犮狌狋犲狊）、拟杆菌门（犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊）是它们共

同的优势微生物。以时间为序，厚壁菌门在２组内的变

化趋势一致，菌群丰度先增加后减少，Ｐ组变化幅度大于

Ｃ组。

２．４．２　属水平上肠道菌群的结构变化　为找出属水平下

各样本中的优势物种，选取丰度排名前３５的属，根据其

在每个样品中的丰度信息，从物种和样品两个层面进行

聚类。如图４所示，这３５个属的细菌分属于６个优势的

细菌门：１９个厚壁菌门（犉狉犿犻犮狌狋犲狊）类细菌，８个变形菌门

（犘狉狅狋犲狅犫犪犮狋犲狉犻犪）类细菌，３个拟杆菌门（犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狋犲狊）类

细菌，３个放线菌门（犃犮狋犻狀狅犫犪犮狋犲狉犻犪）类细菌，１个拟杆菌

门 （犉狌狊狅犫犪犮狋犲狉犻犪 ） 类 细 菌，１ 个 疣 微 菌 门

（犞犲狉狉狌犮狅犿犻犮狉狅犫犻犪）类细菌。聚类分析结果显示，体外培

养试验中Ｃ、Ｐ组的优势菌存在明显差异。槟榔籽多酚使

肠道菌群中２１个菌属相对丰度变化明显。

　　选取在属水平上相丰度排名前１０的微生物进行比

较，Ｏｔｈｅｒｓ表示图中这１０个属之外的其他所有属的相对

丰度之和。如图５所示，Ｐ组中柔嫩梭菌属（犉犪犲犮犪犾犻犫犪犮

狋犲狉犻狌犿）、拟杆菌属（犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狊）和犅犾犪狌狋犻犪高于Ｃ组，柠

檬酸杆菌属（犆犻狋狉狅犫犪犮狋犲狉）和犘犪狉犪犫犪犮狋犲狉狅犻犱犲狊的丰度显著

低于Ｃ组。在Ｐ组中柔嫩梭菌属丰度由０．７２％增加到
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基础研究ＦＵＮＤＡＭＥＮＴＡＬＲＥＳＥＡＲＣＨ 总第２０７期｜２０１９年１月｜



３１．７９％，柔嫩梭菌类群是一种人体肠道菌群的共生菌，其

很多成员具有重要的生理功能，如降解膳食纤维产生丁

酸盐，高脂小鼠口服柔嫩梭菌群可减少脂肪组织炎症，增

加肠道完整性［１８］。拟杆菌属（犅犪犮狋犲狉狅犻犱犲狊）由相对丰度

４．４９％ 增加到１８．９１％，双歧杆菌属（犅犻犳犻犱狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿）也

有小 幅 增 加 犅犾犪狌狋犻犪 中 的 犚狌犿犻狀狅犮狅犮犮狌狊＿狊狆＿５＿１＿

３９犅犉犃犃 丰度由１．９０％增加到８．１９％。属水平上２组中

的优势菌存在差异，Ｃ组中主要优势菌为柠檬酸杆菌属

（犆犻狋狉狅犫犪犮狋犲狉）。对以上数据分析可知，槟榔籽多酚与已经

报道的植物多酚功效并不完全一致，在短期发酵过程中

可以增加物种丰度，但不会促进肠道中ＳＣＦＡｓ的积累。

　　另外在属水平相对丰度排名前３０的菌群中发现萨

图３　基于 ＷｅｉｇｈｔｅｄＵｎｉｆｒａｃ距离的ＵＰＧＭＡ聚类树

Ｆｉｇｕｒｅ３　ＵＰＧＭＡＣｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓｄｉａｇｒａｍｂａｓｅｄｏｎＵｎｉＦｒａｃｄｉｓｔａｎｃｅｍａｔｒｉｘ

图４　属水平上肠道菌群变化图（Ｈｅａｔｍａｐ图）

Ｆｉｇｕｒｅ４　Ｃｈａｎｇｅｓｉｎｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｆｌｏｒａｏｆｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ（Ｈｅａｔｍａｐ）
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图５　属水平上的物种相对丰度柱形图

Ｆｉｇｕｒｅ５　Ｈｉｓｔｏｇｒａｍｏｆｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆｓｐｅｃｉｅｓ

ａｔｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ

特氏菌（犛狌狋狋犲狉犲犾犾犪）属在Ｐ组中相对丰度高于Ｃ组，并在

１２～２４ｈ时呈直线增加，ＬＵ等
［１９］在利用林可霉素建立

致腹泻的小鼠模型时也发现，萨特氏菌在腹泻小鼠中的

丰度明显比正常小鼠高，止泻后体内萨特氏菌属数量明

显下降，萨特氏菌属很可能是槟榔过量食用引起腹泻的

一类微生物。

３　结论
本试验从肠道微生物的角度发现高浓度槟榔籽多酚

对肠道环境和肠道菌群的影响是多面的，槟榔籽多酚的

加入对发酵环境的ｐＨ 变化趋势无影响，但会在发酵的

２～６ｈ时减缓环境中的ｐＨ 降低，这可能是通过减缓短

链脂肪酸的积累实现。同时槟榔籽多酚对肠道菌群的改

变非常明显，尤其是高浓度条件下，肠道中的优势菌群会

迅速发生改变，２４ｈ内保持发酵环境中槟榔籽多酚的高

浓度状态可防止菌群的自我恢复，并使柔嫩梭菌属（犉犪犲

犮犪犾犻犫犪犮狋犲狉犻狌犿）一直处于优势状态。槟榔籽多酚对肠道菌

群的影响与其他植物多酚相比存在差异，后续试验中会

加大样本量，增加浓度变化来协助阐明这种变化产生的

原因。
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（本文系２０１８年湖南省研究生创新论坛一等奖论文）
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