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膳食结构对人体肠道微生物代谢的影响
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摘要!选择
"'&

位志愿者参加试验"任意将其划分成高脂

膳食结构组&高糖膳食结构组和高纤维膳食结构组
$

组"

针对每种膳食结构受试者"随机将其划分成对照组和试

验组$分析肠道微生物菌群变化"提取
D=N

"并进行

XFU

扩增与产物纯化处理"测试生物学指标$研究结果

表明"高脂膳食结构能够使人体体重增加"促进肠道有害

微生物的代谢"试验组受试者肠道微生物多样性比对照

组高)试验组受试者体重明显高于对照组"高糖膳食结构

能够令血糖值升高"对照组受试者肠道微生物多样性高

于试验组"试验组样本厚壁菌门含量明显高于对照组"而

拟杆菌门含量明显低于对照组)高纤维对照组与试验组

丰富度&

(2.3383

指数与均匀性无显著性差异"随着高纤

维膳食结构处理时间的增加"拟杆菌门以及后壁菌门数

量在一定程度上有所升高"而变形菌门细菌数量无显著

改变$高脂&高糖膳食结构会促进有害微生物代谢"高纤

维膳食结构会促进有益微生物代谢$

关键词!膳食结构)人体)肠道微生物)代谢
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肠道对人们的健康非常关键'随着分子生物技术

的逐渐发展&发现了越来越多无法培养的微生物&肠道

微生物的构成与功能一般会随宿主的基因+饮食以及环

境等的改变而改变)

"W'

*

'现阶段认为影响人体肠道微

生物变化的原因有很多方面&尽管遗传因素能够决定个

体肠道微生物的定殖&然而环境与生活方式&特别是膳

食结构的变化成为影响人体肠道微生态的主要因

素)

$W9

*

'人体肠道微生物利用形成的酶消化营养物质&

以及形成的代谢产物影响着人们的身体健康&而身体提

供的营养物质+类型以及数量也会对肠道微生物代谢产

生很大的影响)

%W6

*

'

近年来由于中国人群膳食结构的变化出现部分慢性

非传染性疾病)

#

*

'尽管膳食仅为生活方式中的一种因

素&但对人们的身体健康起到非常关键的作用'相关研

究学者对不同膳食结构对肠道微生物代谢影响进行了研

究&谢佳琦等)

!

*对膳食脂肪对肠道微生物的影响进行研

)%

PRRDS:NFTO=+UV

第
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"



究&分析了膳食中脂肪对微生物代谢的影响&但是未对人

体血糖变化及具体微生物变化情况进行具体研究&研究

的全面性不足'张烽等)

*

*对膳食营养与人体肠道微生物

组之间关系进行研究&只考虑了营养成分对人体肠道微

生物的数量的变化&但未对微生物代谢状况进行研究'

本试验拟研究不同膳食结构对人体肠道微生物代谢影

响&分析人体血糖+体重及相关微生物的变化情况&并分

析具体原因'

"

!

材料与方法
"7"

!

试剂与仪器

琼脂糖凝胶"

"&&

5

&上海翊圣生物科技有限公司$

超微量分光光度计"

=.38D@8

B

'&&&

(

'&&&F

型&北京

金业德祥科技有限公司$

N_OY;3;N-

B

XFU

仪"

*#&&

型&上海艾研生物科技

有限公司$

Nc

C

X@;

B

D=N

凝胶回收试剂盒"

Nc

C5

;3,NX,Yi,%&

型&上海玉博生物科技有限公司'

"7'

!

方法

"7'7"

!

试验分组

!

"

#人员分组"选择
"'&

位志愿者参加试验&任意将

其划分成高脂膳食结构组+高糖膳食结构组和高纤维膳

食结构组
$

组&针对每种膳食结构受试者&随机将其划分

成对照组和试验组&每组
'&

人'所有受试者均自愿参加

试验'

!

'

#试验时间"

#

周'

!

$

#试验食品"高脂膳食结构试验组将披萨+汉堡+牛

奶巧克力+蛋糕+冰淇淋+油炸食品+糖果作为主要食

物)

!

*

$高糖膳食结构试验组将米饭+马铃薯+南瓜+西瓜+

膨化零食+蜂蜜制品等作为主要食物$高纤维膳食结构试

验组将谷物及制品+麦片+豆类及制品+蔬菜+菌类+坚果+

水果及肉类作为主要食物'

对照组在试验期间均衡饮食'

"7'7'

!

肠道微生物菌群变化及
D=N

提取
!

对两组受试

者新鲜粪便进行采集&每次采集
&7'

5

左右&放在
"&-\

经杀菌处理后的
+X

管中&通过无菌生理盐水将粪便悬液

"&

倍稀释到合理的稀释度&研究受试者粪便中乳酸杆菌+

双歧杆菌等肠道微生物的变化'对肠道微生物进行培

养&并采用平板菌落计数法对菌落进行计数)

"&

*

&结果用每

克粪便中细菌菌落数的对数值进行描述'

依据试剂盒说明书对人体粪便细菌基因组总
D=N

进行提取&同时完成对其的质控检测'通过
"Q

琼脂糖凝

胶电泳对
D=N

的完整性进行检测&通过
=.38D@8

B

对

,$

'6&

(

'!&

与
,$

'6&

(

'$&

进行检测&同时求出
D=N

纯度&

,$

'6&

(

'!&

需处于
"7!

"

'7&

范围内&

D=N

浓度需超过

%&3

5

(

&

\

'将
D=N

样本在冰上融化&充分混匀同时进行

离心处理)

""

*

'

"7'7$

!

XFU

扩增与产物纯化
!

采用的
XFU

扩增部分是

细菌
"6(@D=N

的
[$

"

[9

区&选用通用引物
$$!P

与

!&6U

&

'&

&

\

反应体系)

"'

*

'

XFU

反应在
*#&&

型
N_OY;,

3;N-

B

XFU

仪上完成&为了提高测序结果的精确度与可

靠度&需保证所有样本
XFU

循环数相同&尽量选择低循

环数增加合理浓度'所有样本做
$

个
XFU

重复后混合产

物&通过
'Q

琼脂糖凝胶电泳对条带尺寸及浓度是否合理

进行检测'通过
Nc

C5

;3,NX,Yi,%&

型的
Nc

C

X@;

B

D=N

凝胶回收试剂盒切胶回收目的
XFU

条带'

"7'79

!

生物学指标测试

!

"

#体重"通过体重秤进行测量'

!

'

#血糖"通过血糖试纸检测'

!

$

#

XFU

产物"通过
O00>-/3.:/4;

b

高通量测序平台

完成高通量测序)

"$

*

&采集高质量序列&对其生物学指标进

行测试&主要包括操作单元聚类测试+肠道微生物多样性

测试'

!

9

#操作单元聚类测试"对非重复序列进行采集&通

过
]OO:+

研究系统完成对序列的生物信息学分析&和

(/0I.

数据库中已有的
"6(@D=N

序列相比&将相似性高

于
*#Q

的序列合并在一起&产生分类操作单元
RGA

'

!

%

#微生物多样性测试"按照
RGA

聚类结果&完成

.0

B

2.

与
E;?.

多样性求解&通过
N1;

+

F2.8"

+

(/-

B

483

+

(2.3383

等指数进行评估&其中
N1;

+

F2.8"

用于实现微

生物丰度评估&

(/-

B

483

+

(2.3383

用于描述多样性评估'

"7$

!

统计学处理

试验数据均通过
(X((""7%

统计软件完成分析&处理

结果均以!平均值
n

标准差#的形式描述'

'

!

结果与分析
'7"

!

高脂膳食结构对人体及肠道微生物代谢的影响

'7"7"

!

高脂膳食结构对体重的影响
!

由图
"

可知&在试

验过程中&两组受试者体重均有所升高&与对照组相比&

高脂试验组受试者体重增加情况更加明显'第
9

周两组

受试者间的体重已经存在显著性差异!

X

$

&7&%

#&到试验

*

7

与对照组相比差异显著!

X

$

&7&%

#

!**

7

与对照组相比差异

极显著!

X

$

&7&"

#

图
"

!

试验过程中受试者体重改变情况
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完成的第
6

周&存在差异的膳食结构对两组受试者的体

重产生了很大的影响&二者间体重存在极显著性差异

!

X

$

&7&"

#&说明高脂膳食结构能使人体体重增加'

'7"7'

!

高脂试验后肠道微生物
DYY+

图谱情况
!

分析

图
'

可以看出&高脂试验组第
9

"

6

条带及第
*

条带信号

在变弱&表明高脂膳食结构造成上述肠道细菌个数逐渐

降低'第
#

与第
!

号条带在高脂对照组试验后变浅&然

而在高脂试验组中变深&说明高脂膳食结构可促进相应

微生物在肠道中的代谢'剩余条带只在高脂试验组中出

现&说明高脂膳食结构可促进相应肠道微生物的代谢'

分析表
"

可知&完成试验后&试验组与对照组间肠道

微生物
DYY+

图谱中条带个数+

(2.3383

指数+均匀度和

丰富度都明显比对照组更高&差异具有统计学意义!

X

$

&7&%

#&即试验组受试者肠道微生物多样性比对照组高'

'7'

!

高糖膳食结构对人体肠道微生物代谢的影响

'7'7"

!

对体重的影响
!

分析表
'

可知&在试验过程中&前

9

周&试验组与对照组体重无显著性差异!

X

'

&7&%

#&后

$

周&试验组受试者体重明显高于对照组&差异具有统计

学意义!

X

$

&7&%

#'第
9

周&试验组受试者体重明显高于

对照组!

X

$

&7&%

#&到试验完成的第
6

周&二者间体重存在

极显著性差异!

X

$

&7&"

#&说明高脂膳食结构能使人体体

重增加'

'7'7'

!

对血糖的影响
!

分析表
$

可知&对照组在试验不

同阶段&除了初始血糖与第
'

周外&其余阶段血糖值都比

试验组低&其中第
#

周试验组血糖值显著高于对照组

!

X

$

&7&%

#&说明高糖膳食结构能够令血糖值升高'在研

"

"

""

号条带代表的肠道微生物依次是"缓慢葡萄球菌+小牛葡萄

球菌+阴沟肠杆菌+费格森埃希菌+大肠杆菌+艾伯氏大肠杆菌+福

氏志贺氏菌+杨氏柠檬酸杆菌+大肠杆菌+人口梭菌+扭动反刍球菌

图
'

!

对照组与高脂试验组受试者肠道微生物

DYY+

图谱

P/

5

>@;'

!

O3?;4?/3.0-/1@8E/.0DYY+-.

B

8H183?@80

5

@8>

B

.3<2/

5

2H.??;4?

5

@8>

B

究高糖膳食结构对人体肠道微生物代谢的影响的过程

中&发现试验组受试者体重与血糖均较对照组显著增加&

说明高糖膳食结构能够使人体血糖增加&同时存在引起

肥胖的危险'

'7'7$

!

对肠道微生物多样性的影响
!

对粪便细菌基因进

行
XFU

扩增&完成高通量测序&得到的对照组与试验组

肠道微生物多样性统计结果见表
9

'

表
"

!

高脂对照组与高脂试验组受试者肠道总微生物
DYY+

图谱多样性指数分析l

A.E0;"

!

N3.0

C

4/48H</I;@4/?

C

/3<;c8H/3?;4?/3.0?8?.0-/1@88@

5

.3/4-DYY+.?0.4/32/

5

2,H.?

183?@80

5

@8>

B

.3<2/

5

2,H.??;4?

5

@8>

B

组别 条带数
(2.3383

指数 均匀度 丰富度

对照组
'%7'n&79 '7!%n&7'' &76#n&7&$ %7%"n&7&*

试验组
$&76n$7"

*

$7&%n&7&!

*

&7#6n&7&'

*

#79"n&7#%

*

!!!!!!!!

l

!*

代表与对照组相比差异显著!

X

$

&7&%

#'

表
'

!

试验组和对照组试验后体重比较l

A.E0;'

!

F8-

B

.@/4838HE8<

C

M;/

5

2?E;?M;;3?;4?

5

@8>

B

.3<183?@80

5

@8>

B

J

5

组别 试验前
"

周
'

周
$

周
9

周
%

周
6

周
#

周

对照组
6'76!n$7'" 6$7&*n%7'* 6'7$"n67"" 6%7*"n97$% 6%7&6n%7"$ 667"$n'7*! 6%7!6n$7%% 6#7$*n$7*'

试验组
6$7"%n'76' 697'$n97*' 667'"n67&$ 6#7$%n%7'# 6*7'6n97"% #'7'6n%7'6

*

#$7!$n$7'*

**

#%7"%n'76!

**

!

l

!*

代表与对照组相比差异显著!

X

$

&7&%

#$

**

代表与对照组相比差异极显著!

X

$

&7&"

#'

表
$

!

试验组与对照组血糖比较结果l

A.E0;$

!

F8-

B

.@/4838HE088<

5

0>184;E;?M;;3?;4?

5

@8>

B

.3<183?@80

5

@8>

B

--80

)

\

组别 试验前
"

周
'

周
$

周
9

周
%

周
6

周
#

周

对照组
9796n&7$* $7*!n&7'* 976!n&7"6 97"'n&7$$ 97%6n&7"! 97*$n&7'* 97%'n&7$" 97""n&7'*

试验组
97&%n&7'' 97"6n&7$* 97'$n&7'* 97%6n&7%" %7'"n&7$6 67&"n&7&! %76'n&7%! 67&%n&7&%

*

!

l

!*

代表与对照组相比差异显著!

X

$

&7&%

#'

!&

"

[807$%

$

=876
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表
9

!

对照组与试验组肠道微生物多样性比较l

A.E0;9

!

F8-

B

.@/4838H/3?;4?/3.0-/1@8E/.0</I;@4/?

C

E;?M;;3183?@80

5

@8>

B

.3<;c

B

;@/-;3?.0

5

@8>

B

组别 分类单元 覆盖范围 气旋能量指数 菌种丰富度指数 香农%威纳指数 辛普森多样性指数

对照组
"#' &7**6' "*% "*" '7%' &7$"'

试验组
*"

*

&7**6% "$6

*

"'!

*

'7"6 &7"*$

!!!!!

l

!*

代表与对照组相比差异显著!

X

$

&7&%

#'

!!

分析表
9

可以看出&对照组分类单元比试验组多且

差异显著!

X

$

&7&%

#&说明对照组多样性高&测序深度覆

盖范围指数均高于
&7**

&说明样本中序列基本全部被检

测到'气旋能量指数与菌种丰富度指数是微生物丰度的

体现&试验组气旋能量指数与菌种丰富度指数均明显低

于试验组!

X

$

&7&%

#&说明试验组肠道微生物丰富性低于

对照组'对照组辛普森多样性指数与香农%威纳指数比

试验组高&表明对照组受试者肠道微生物多样性高于试

验组'

分析图
$

可知&试验组与对照组样本肠道微生物均

包含后壁菌门与拟杆菌门&并且包含变形菌门与脱铁杆

菌门&但含量低'比较两组微生物组成可以看出&试验组

样本厚壁菌门含量明显高于对照组&而拟杆菌门含量明

显低于对照组'分析其原因&拟杆菌属于不产生孢子+存

在胆汁抗性的厌氧革兰阴性杆菌&

"

5

健康人体粪便中拟

杆菌规模可达到
$7'k"&

"&个&占整个肠道微生物总量的

'%Q

左右)

"9

*

'拟杆菌主要负责吸收及降解多糖&主要为

人体自身很难利用的植物多糖&增强人体营养利用率'

图
$

!

试验组与对照组微生物分布情况

P/

5

>@;$

!

:/1@8E/.0</4?@/E>?/83/3?2;;c

B

;@/-;3?.0

5

@8>

B

.3<?2;183?@80

5

@8>

B

除此之外&拟杆菌还可提高肠黏膜血管产生率的功能'

后壁菌门的伪荣球菌属为革兰阴性厌氧球菌&大部分存

在于人体自然腔道中&糖类酵解能力差'变形菌门的脱

氮硫杆菌为专性无机化能自养型微生物&利用卡尔文循

环对二氧化碳进行固定&在氧化时得到能量&同时将硝酸

盐当成电子受体产生氮气'

从人体粪便微生物群落丰度与结构的角度分析&对

照组受试者与试验组受试者粪便菌群存在显著不同&对

照组受试者粪便中微生物丰度及多样性高于试验组&说

明高糖膳食结构不利于人体肠道微生物代谢'

'7$

!

高纤维膳食结构对人体肠道微生物代谢的影响

研究)

"%

*表明&遗传+体力活动+环境和膳食均对人体

肥胖产生很大的影响&高脂膳食结构为引起肥胖的关键

原因&而肠道微生物代谢在肥胖发展中起决定性作用'

肠道微生物结构和数量对人体健康有很大的影响&但因

为肠道中大部分微生物当前仍无法在实验室中分离及培

养&所以通过分子生态学方法对其进行研究非常关键'

'7$7"

!

高纤维膳食结构的
DYY+

图谱比较
!

肠道有许多

种微生物&例如"拟杆菌+脱氮硫杆菌+伪荣球菌等'本试

验以人体内普遍存在的条带
N

+

_

+

F

为例进行分析&由

图
9

可知&条带数量以及丰度不但在不同组间存在差异&

而且在同组的同一阶段也存在差异'除此之外&试验组

受试者肠道微生物改变幅度相对较低&

N

+

_

微生物数量

图
9

!

试验组与对照组肠道微生物
DYY+

图谱

P/

5

>@;9

!

O3?;4?/3.0-/1@8E/.0DYY+-.

B

8H;c

B

;@/-;3?.0

5

@8>

B

.3<183?@80

5

@8>

B

"&

基础研究
PG=DN:+=AN\U+(+NUFT

总第
'"'

期
"

'&"*

年
6

月
"



在一定程度上升高&

F

微生物数量无显著改变'分析试

验组和对照组的肠道微生物结构&出现了明显的改变&且

丰富度+条带数量+多样性+均匀性均显著增加!

X

$

&7&%

#&说明高脂试验组受试者肠道微生物类型可能比对

照组多&这是因为高脂试验组肠道内细菌过渡生长&出现

很多有害微生物&说明高脂膳食结构会促进人体肠道有

害微生物的代谢'

'7$7'

!

高纤维膳食结构对肠道微生物多样性比较
!

通过

灰度分析软件对图
9

所示的
DYY+

图像进行分析&依据

统计学理论获取丰富度+多样性和均匀性比较结果&用

表
%

进行描述'

表
%

!

对照组与试验组肠道微生物多样性比较

A.E0;%

!

F8-

B

.@/4838H/3?;4?/3.0-/1@8E/.0</I;@4/?

C

E;,

?M;;3183?@80

5

@8>

B

.3<;c

B

;@/-;3?.0

5

@8>

B

组别 丰富度 香农%威纳指数 均匀性

对照组
'%7"n&796 '79"n&7"% &7!&'n&7""

试验组
'976n&7#& '7'6n&79' &7!""n&7&*

!!

分析表
%

可以看出&高纤维对照组与试验组丰富度+

香农%威纳指数与均匀性无显著性差异'

对
N

+

_

+

F$

条条带进行切胶与测序研究&同时和

(/0I.

数据库!

2??

B

4

"((

MMM7.@E,4/0I.7<;

#相比&发现微生

物
N

属于拟杆菌门&微生物
_

属于后壁菌门&微生物
F

属

于变形菌门'随着高纤维膳食结构处理时间的增加&拟

杆菌门以及后壁菌门数量在一定程度上有所升高&而变

形菌门细菌数量无显著改变'对上述试验进行分析&经

高纤维膳食结构处理后&人体肠道拟杆菌与后壁菌门微

生物数量都出现了显著改变'本研究发现&受试者摄入

高纤维膳食后&可促进肠道有益细菌的繁殖&减少糖血脂

与胆固醇的含量&调整机体代谢'然而如果食用高纤维

膳食量过少&或者不食用&则肠道有害微生物的种类与数

量会有所增加&特别是大肠杆菌+链球菌等'本研究表

明&食用一段时间高纤维结构膳食后&拟杆菌门与后壁菌

门微生物含量有改变&说明高纤维饮食在很大程度上利

用对上述靶细菌的调控发挥生理效应&有助于人体肠道

微生物代谢'

$

!

结论
本试验以肠道中微生物后壁菌门+拟杆菌门为例&研

究高脂膳食结构+高糖膳食结构和高纤维膳食结构对肠

道微生物代谢的影响&从微生物结构的角度分析&高糖膳

食结构会促进肠道有害微生物的代谢$高脂膳食结构会

使人体体重增加&对人体肠道微生物代谢造成影响&引起

肥胖及高血压+高血脂等疾病$而高纤维膳食结构可促进

肠道有益细菌的繁殖&减少糖血脂与胆固醇的含量&调整

机体代谢'

本研究仅分析不同膳食结构对人体肠道微生物代谢

的影响&未明确分析膳食中的哪种成分对应哪些效果&今

后将对此进行深入研究'
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