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淡豆豉体外胃肠模拟体系中围绝经期综合征患者

肠道菌群与类黄酮的互作特征 
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摘  要: 目的  探究淡豆豉类黄酮成分与肠道微生物的交互机制。方法  本研究采用体外胃肠模拟试验, 结

合 16S rDNA 测序技术分析菌群结构变化, 并利用高效液相色谱-串联三重四极杆质谱法检测类黄酮代谢转化

情况, 最后采用 Spearman 相关性分析二者间的关联性。结果  淡豆豉显著改善了肠道菌群结构, 使一些潜在

的益生菌如拟杆菌属的相对丰度从 0.73%上升至 3.61%, 瘤胃梭菌属 9 从 0.20%增加至 0.94%; 同时, 致病菌

埃希氏-志贺氏菌属的相对丰度从 17.59%降至 11.39%。在类黄酮代谢方面, 肠道微生物使糖苷型类黄酮(大豆

苷、黄豆黄苷等)含量降低, 苷元型类黄酮(紫铆素、大豆苷元等)含量下降程度更为明显(P<0.05)。相关性分析

发现, 拟杆菌属与大豆苷呈显著负相关, 副萨特菌属与柚皮素呈正相关(P<0.05)。结论  淡豆豉通过调节特定

菌群(如拟杆菌属、副萨特菌属), 促进类黄酮的代谢转化, 从而增强其生物活性, 为开发基于淡豆豉的微生态

调节剂提供理论依据。 

关键词: 淡豆豉; 类黄酮; 肠道微生物; 16S rDNA 测序; 高效液相色谱-串联三重四极杆质谱法 
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ABSTRACT: Objective  To investigate the interaction mechanism between flavonoids in dietary Dandouchi and 
intestinal microbiota. Methods  This study employed an in vitro whole-biome gastrointestinal simulation system, 
with 16S rDNA sequencing for microbiota profiling, and high performance liquid chromatography-tandem triple 
quadrupole mass spectrometry for flavonoid metabolic transformation analysis. Finally, Spearman correlation 
analysis was used to analyze the correlation between the two. Results  Demonstrated that dietary Dandouchi 
significantly improved intestinal microbiota composition, increasing probiotic Bacteroides from 0.73% to 3.61% and 
Ruminiclostridium_9 from 0.20% to 0.94%, while reducing pathogenic Escherichia-Shigella from 17.59% to 11.39%. 
Regarding flavonoid metabolism, intestinal microbiota mediated an reduction in glycoside-type flavonoids (e.g., daidzin, 
glycitin) and a more pronounced decrease in aglycone-type flavonoids (e.g., butein, daidzein) (P<0.05). Correlation 
analysis revealed significant negative associations between Bacteroides and daidzin, and positive correlations between 
Parasutterella and naringenin (P<0.05). Conclusion  Dietary Dandouchi modulates specific microbiota (e.g., 
Bacteroides, Parasutterella) to enhance flavonoid biotransformation, thereby improving bioactivity, providing a 
theoretical foundation for developing dietary Dandouchi-based microecological regulators. 
KEY WORDS: dietary Dandouchi; flavonoids; intestinal microbiota; 16S rDNA sequencing; high performance 

liquid chromatography-tandem triple quadrupole mass spectrometry 
 
 

0  引  言 

围绝经期综合征(perimenopausal syndrome, PMS)是女

性常见病和多发病, 临床表现常见潮热盗汗、耳鸣失眠、

情绪不稳定和眩晕等, 严重影响患者生活质量[1]。随着“药
食同源”理念的普及, 药食两用资源的开发成为缓解 PMS
的重要研究方向。淡豆豉作为典型代表, 是大豆经青蒿、

桑叶发酵炮制而成的传统中药, 食药兼具, 有解表散热、

除烦安神之效, 可以用于轻度感冒、胸闷、失眠及抗骨质

疏松、减缓妇女更年期综合征等作用[2–4]。2002 年, 淡豆豉

被中华人民共和国国家卫生健康委员会列入《按照传统即

是食品又是中药材的物质目录》后, 使其在日常饮食中的

应用更加广泛, 为通过药膳食疗干预 PMS 提供了可行路

径。淡豆豉缓解围绝经期症状的作用机制, 可能基于淡豆

豉与肠道菌群的相互调节作用。 
首先, 淡豆豉的健康效应发挥, 其核心机制在于对肠

道微生态的显著调控作用[5]。具体而言, 这种传统发酵制

品可通过调节肠道微生物群中与神经递质代谢相关的菌群

组成, 进而改善抑郁症状[6]。值得关注的是, 以黑豆为原料

经发酵工艺制备的淡豆豉, 其在慢性不可预知性温和应激

大鼠模型的实验中得到验证, 通过靶向调节肠道菌群平衡, 
有效缓解了大鼠的抑郁样行为表现[7]。 

其次, 类黄酮作为淡豆豉的重要活性成分, 广泛存在

于大豆、绿茶、葡萄籽等植物中[8], 对肠道微生物群落结

构具有调节作用。研究表明, 富含类黄酮的物质可改变肠

道微生物的多样性及组成[9]; 类黄酮中的异黄酮能够调节

特定菌群, 如双歧杆菌、瘤胃球菌的相对丰度[10]。由此推

测, 淡豆豉中的类黄酮成分很可能是其调控肠道菌群结构

的关键因素之一。 

淡豆豉健康效应的发挥不仅依赖于其多种活性成分

对肠道菌群的显著调控, 同时也离不开肠道菌群对其活性

成分的代谢转化。体外胃肠实验表明, 肠道微生物将低活

性糖苷型类黄酮转化成高活性苷元型类黄酮, 从而提高其生

物利用度[11–12]。另外, 淡豆豉中的黄酮类成分还可经人体代谢

转化为具有类雌激素活性的物质, 通过与体内雌激素受体结合, 
调节激素代谢平衡, 从而缓解 PMS 症状[13–14]。由此可见, 肠道

微生物对类黄酮的代谢转化是其生物活性增强的关键环节。 
肠道微生物与淡豆豉类黄酮成分之间显著的相互作

用对淡豆豉生物活性的发挥至关重要, 然而, 对在这种双

向交互作用中发挥具体作用的肠道微生物菌属和特定的类

黄酮成分还了解甚少。本研究利用包含肠道菌群生物过程的

体外胃肠模拟系统, 利用 16S rDNA 测序技术分析投入淡豆

豉食物对肠道微生物的结构影响, 利用高效液相色谱-串联三

重四极杆质谱法(high performance liquid chromatography- 
tandem triple quadrupole mass spectrometry, HPLC-QQQ-MS)
分析类黄酮化合物在肠道微生物中的代谢转化情况, 并分

析二者的关联性, 有望从肠道微生物菌群结构和黄酮类物

质的胃肠道代谢两个方面, 探究淡豆豉食物与肠道微生物

之间交互作用的机制, 为进一步探究淡豆豉通过肠道菌群

结构与自身活性成分的双向交互作用缓解 PMS 的分子机

制提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 

淡豆豉(北京同仁堂, 批号 20200630)。 
甲酸(色谱纯, 美国 Honeywell 公司); 甲醇、乙腈、异

丙醇(色谱纯, 美国Fisher公司); DNA提取试剂盒、QIAamp 
96 PowerFecal QIAcube HT kit(德国 QIAGEN公司); Ex Taq
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高保真酶(5 U/μL, 日本 Takara 公司); Qubit DNA 检测试剂

盒(美国 Life Technologies 公司); 盐酸(分析纯, 天津市津

南区盐水沽工业园区); 磷酸二氢钾(分析纯, 天津科密欧

化学试剂有限公司); 氢氧化钠(分析纯, 天津光复科技发

展有限公司); 正丁醇(分析纯, 天津市致远化学试剂有限

公司); 胰酶(美国 Hyclone 公司)。 

1.2  仪  器 

GWS-2 型厌氧培养箱(上海容威仪器设备有限公司); 
SHA-AB 双功能水浴恒温摇床(常州市金坛区指前镇旭日

实验仪器厂); 5430R 低温高速离心机(德国 Eppendorf 公司); 
BEH C18 色 谱 柱 (2.1 mm×150 mm, 1.7 µm) 、

ACQUITYUPLCI-Class型超高效液相色谱仪(美国Waters公司); 
SCIEX 5500Q TRAP 质谱仪(美国 AB 公司); Illumina Miseq 高

通量测序仪(美国 Illumina 公司); CNWBOND Florisil 固相萃取

柱(500 mg/6 mL, 上海安谱科学仪器有限公司); LQ-C21001 型

电子天平(精度 0.1 g, 上海瑶新电子科技有限公司)。 

1.3  方  法 

1.3.1  体外胃肠模拟体系添加物的制备 
将 50 g 淡豆豉在 500 mL 纯化水中浸泡 30 min, 煮沸

2 h, 过滤, 药渣粉碎成粗粉, 汤液浓缩至 50 mL 与粗粉药

渣均匀混合, 干燥即成。 
1.3.2  微生物菌悬液的制备 

本研究采用以下纳入标准筛选采样对象 : (1)年龄

45~50 岁、饮食生活习惯符合东方人膳食结构特点(以山西

地区典型膳食模式为参照)的女性; (2)无明确围绝经期综

合征临床表现(如潮热、失眠、情绪波动等症状未达到临床

诊断标准); (3)家族史中母亲围绝经期综合征反应平和(无
严重潮热、骨质疏松等典型症状); (4)近半年内无特殊饮食

嗜好(如长期素食、生酮饮食等), 且未使用抗生素、抗病毒

及抗真菌药物; (5)自愿参与研究并提供粪便样本, 签署书

面知情同意书。经上述标准严格筛选后, 最终纳入 5 例符

合条件的受试者。参照 GB/T 41908—2022《人类粪便样本

采集与处理》, 采用无菌采样管收集每位受试者的新鲜粪

便样本(采集时间控制在排便后 2 h 内), 每份样本量约 5 g。
所有样本于 4 ℃条件下密封保存并立即运送至实验室, 将
5 份粪样分别与 10 mL 消毒的生理盐水混合生成粪浆, 
3500 r/min 离心 10 min。然后将上清液转移到试管中, 将 5
份样本等比例混合, 在–80 ℃下保存。 
1.3.3  淡豆豉食物的体外胃肠模拟体系构建 

体外胃肠模拟体系是课题组前期建立的一种人体胃肠

道仿生系统, 现用于淡豆豉体外胃肠模拟研究[15]。在厌氧培

养箱中, 向 50 mL 离心管中加入 20 mL 人工胃液、1.8 g 方法

1.3.1 项下得到的淡豆豉食物样品混匀, 盐酸(0.1 mol/L)溶液

调 pH 至 1.5, 立即封口转移至恒温摇床, 于 37 ℃, 60 r/min 孵

育 4 h。胃消化完成后, 将离心管转移至厌氧培养箱中, 加入

7 mL 人工肠液(人工肠液制备方法: 取磷酸二氢钾 6.8 g, 加
水 500 mL 使溶解, 用 0.1 mol/L 氢氧化钠溶液调节 pH 至 6.8; 
另取胰酶 10 g, 加水适量使溶解, 将两液混合后, 加水稀释至

1000 mL, 即得)和 10 mL 吉阜厌氧培养基(Gifu anaerobic 
medium, GAM), 氢氧化钠(0.1 mol/L)调 pH 至 7.5, 立即封口

转移至恒温摇床于 37 ℃, 60 r/min 孵育 12 h, 完成肠消化。 
1.3.4  实验设计分组与样品处理 

为了考察淡豆豉食物对肠道微生物的影响, 设含淡

豆豉(SMS)和不含淡豆豉的体外胃肠模拟(SM)两组实验, 
每组 3 个重复。体外胃肠模拟完成后, 分别取样品 2 mL, 
置于–80 ℃冰箱中保存, 待微生物组学分析。 

为了考察投入淡豆豉食物后肠道微生物对类黄酮含量

变化的影响, 在淡豆豉进入肠模拟环境时分别添加 10 %微

生物菌悬液 1 mL 和生理盐水 1 mL, 即设立含微生物和不含

微生物的淡豆豉体外胃肠模拟两组实验, 每组 3 个重复。体

外胃肠模拟完成后, 分别取样品 2 mL, 立即用饱和正丁醇停

止反应[16], 置于–80 ℃冰箱保存, 待 HPLC-QQQ-MS 分析。 
1.3.5  微生物组学分析 

取保存的微生物组样品, 8000 r/min离心5 min, 将上清

液进一步 12000 r/min 离心 10 min, 沉淀用于微生物 DNA 提

取。16S rDNA 测序程序由上海欧易生物技术仪器有限公司

进行。经过数据预处理后, 使用 RDP classifier、PyNAST 和

FastTree 这 3 个核糖体数据库工具 , 对操作分类单元

(operational taxonomic units, OTUs)的代表序列进行了分类

和等级划分。针对每个样本的 OTU, 进行了多样性和物种组

成差异的分析, 多样性进行 Kruskal-Wallis 秩和检验比较。 
1.3.6  HPLC-QQQ-MS 分析 

取饱和正丁醇停止反应的体外胃肠模拟产物 100 µL, 
取提取液 0.9 mL(甲醇:水=7:3, V:V), 涡旋混匀后, 8000 r/min
离心 10 min, 收集上清液并将其通过预活化的 CNWBOND 
Florisil固相萃取柱(5 mL甲醇、5 mL水进行预活化)。取5 mL
水淋洗柱体, 并以 25 MPa 压力抽干 5 min。用 6 mL 甲醇洗

脱柱体, 再以 40 ℃氮气吹干残留物, 溶解于 1 mL 70%甲

醇溶液中, 经过 0.22 μm 滤膜过滤, 取样 2 µL 进样, 使用

HPLC-QQQ-MS 进行分析。 
高效液相色谱的条件为: BEH C18色谱柱(2.1 mm×150 mm, 

1.7 μm), 流动相 A 为 0.1%甲酸水溶液, B 为乙腈; 梯度洗脱

条件如下: 0~3.0 min (5%~20% B); 3.0~4.3 min (20% B); 
4.3~9.0 min (20%~45% B); 9.0~11.0 min (45%~98% B); 
11.0~13.0 min (98% B); 13.0~13.1 min (98%~5% B); 
13.1~15.0 min (5% B)。流速设为 400 µL/min, 柱温设为

30 ℃, 进样量为 2 µL。 
质谱条件为: 电喷雾(electrospray ionization, ESI)离子

源, 采用正负离子分别扫描, 离子源温度为 550 ℃, 雾化

气体流量为 55 L/min, 辅助气体流量为 50 L/min, 喷雾电

压设置为±5500 V(正负模式)。 
通过质谱的一级和二级谱, 结合代谢物数据库做定
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性分析。使用三重四级杆的质谱多反应监测(multi-reaction 
monitoring, MRM)模式对质谱分析数据做相对定量分析, 
筛选目标物质母离子, 将形成的碎片离子用三重四级杆过

滤出特征碎片离子, 获得不同样本的代谢物质谱峰, 将同一

代谢物存在于不同样本中的质谱峰做峰面积积分校正[17]。 
1.3.7  Spearman 相关性分析 

将肠道微生物菌属的相对丰度与类黄酮含量导入

Origin 2021 软件中进行 Spearman 相关性分析, 并将分析

结果绘制成热图。根据相关系数|r|的大小将相关对划分无

相关、弱相关和显著相关, P<0.05 为显著相关, 用*表示。 

1.4  数据处理 
运用 SPSS 23.0 进行数据统计分析。符合正态性和方

差齐者采用独立样本 T 检验分析数据显著性, P<0.05 为差

异显著, 用*表示。采用GraphPad Prism 10.4.1和Origin 2021
软件对实验数据进行绘图。 

2  结果与分析 

2.1  淡豆豉食物对肠道微生物的影响 
Chao1 是计算微生物群落丰度的指数 , 指数越大 , 

OTU 数目越多; Simpson、Shannon 则用于评价物种多样性, 
3 种方法共同表征肠道微生物的 α 多样性。结果表明, 在
投入淡豆豉食物后, 肠道微生物群落的丰富度、多样性均显

著提高(P<0.05), 见图 1。提示淡豆豉中的某些成分可作为

“益生元”, 通过提供营养底物或改善微环境促进微生物群

落的丰富度与多样性, 有研究发现大豆发酵制品如纳豆、味

噌等通过生成多糖、寡糖等成分促进肠道菌群增殖[18–19]。 
在门水平上, 淡豆豉食物显著改变了肠道菌群结构, 

其中厚壁菌门(Firmicutes)的相对丰度显著增加(P<0.05)。
在 科 水 平 上 , 淡 豆 豉 食 物 使 瘤 胃 球 菌 科

(Ruminococcaceae)、拟杆菌科(Bacteroidaceae)、理研菌科

(Rikenellaceae)和克里斯滕内尔科(Christensenellaceae)的相

对丰度均显著增加, 而使伯克氏菌科(Burkholderiaceae)的
相对丰度均下降(P<0.05)。在属水平上, 投入淡豆豉食物后

拟杆菌属(Bacteroides)、瘤胃梭菌属 9 (Ruminiclostridium_9)
的相对丰度显著升高, 分别由 0.73%升高至 3.61%, 0.20%
升 高 至 0.94% (P<0.05) 。 而 埃 希 氏 - 志 贺 氏 菌 属

(Escherichia-Shigella)、副萨特菌属(Parasutterella)菌属的

相对丰度均有下降, 分别由 17.59%下降至 11.39%, 0.65%
显著下降至 0.14% (P<0.05), 见图 2。 

 

 
 

注: *表示差异显著, P<0.05。 
图 1  投入淡豆豉食物后胃肠模拟体系中肠道微生物 α多样性(n=3) 

Fig.1  α-diversity of gut microbiota in the gastrointestinal simulation system after supplementation with dietary Dandouchi (n=3) 
 

 
 

注: *表示投入淡豆豉食物前后胃肠模拟体系中肠道微生物相对丰度的差异显著, P<0.05。 
图 2  投入淡豆豉食物后胃肠模拟体系中肠道微生物在门(A)、科(B)、属(C)水平上的变化 

Fig.2  Changes in gut microbiota composition at the phylum (A), family (B), and genus (C) in the gastrointestinal simulation system after 
supplementation with dietary Dandouchi 
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综上可见, 淡豆豉食物对肠道微生物菌群结构有显

著改善作用, 拟杆菌属、瘤胃梭菌属 9 等菌属的相对丰

度增加, 提示其潜在的益生作用。SUN 等 [20]发现黑米与

黑豆壳花青素提取物通过增加产短链脂肪酸(short chain 
fatty acid, SCFA)细菌如拟杆菌属的丰度, 进而改变肠道

微生物群结构。XIAO 等[21]发现黄芩和黄连协同可以升

高产 SCFAs 菌属如瘤胃梭菌属 9 的丰度, 进而通过改善

肠道菌群结构发挥其治疗 2 型糖尿病的作用。本研究还

发现埃希氏 -志贺氏菌的相对丰度显著降低 , 提示淡豆

豉降低该有害菌的积极作用。埃希氏-志贺氏菌属与绝经

后女性骨健康密切相关, LIANG 等[22]发现, 该致病菌在

绝经后骨量减少或骨质疏松症患者肠道中显著富集, 而
杨浩等 [23]进一步证实, 降低该菌丰度可减轻肠道氧化应 

激和炎症反应 , 增强黏膜免疫屏障功能 , 从而改善肠道

健康。 

2.2  投入淡豆豉食物后肠道微生物对模拟体系中类

黄酮含量的影响 

大豆苷、黄豆黄苷、染料木苷等类黄酮是淡豆豉发挥

生物学功效的主要物质基础, 也是其核心的质量标准标志

成分[24]。在本研究中, 经 HPLC-QQQ-MS 法检测到 18 种

类黄酮成分, 包括大豆苷、黄豆黄苷、染料木苷、大豆苷

元、黄豆素、染料木素、芒柄花黄素、葛根素和鹰嘴豆芽

素 A 等 6 种异黄酮, 紫铆素、甘草素、柚皮素、白杨素等

4 种二氢黄酮, 牡荆素和芹菜素 2 种黄酮, 槲皮素和山柰酚

2 种黄酮醇, 异甘草素为查尔酮, 见表 1。 

 
表 1  投入淡豆豉食物后肠道微生物模拟体系中的类黄酮成分 

Table 1  Flavonoid components in the gut microbiota simulation system after supplementation with dietary Dandouchi 

物质 质荷比(m/z) 保留时间/min 类别 结构式 

大豆苷 417.0/255.0 4.45 异黄酮 

 

黄豆黄苷 447.0/285.0 4.63 异黄酮 

牡荆素 431.0/311.0 5.18 黄酮 

染料木苷 433.0/271.0 5.85 异黄酮 

紫铆素 271.0/135.0 6.75 二氢黄酮 

 

大豆苷元 255.0/199.0 7.68 异黄酮 

 

甘草素 255.0/135.0 7.80 二氢黄酮 

 

黄豆素 283.0/268.0 7.99 异黄酮 

 

槲皮素 303.0/153.0 8.10 黄酮醇 
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表 1(续) 

物质 质荷比(m/z) 保留时间/min 类别 结构式 

柚皮素 271.0/151.0 8.86 二氢黄酮 

 

染料木素 271.0/153.0 8.96 异黄酮 

 

芹菜素 269.0/117.0 8.98 黄酮 

异甘草素 255.0/119.0 9.77 查尔酮 

芒柄花黄素 267.0/223.0 10.01 异黄酮 

 

白杨素 253.0/143.0 10.59 二氢黄酮 

 

山柰酚 299.0/284.0 10.70 黄酮醇 

葛根素 285.0/242.0 10.72 异黄酮 

鹰嘴豆芽素 A 283.0/268.0 10.73 异黄酮 
 

 
进一步对类黄酮成分的代谢转化研究表明, 肠道微

生物可促进淡豆豉中类黄酮糖苷的生物转化, 摄入淡豆豉

后, 模拟体系中大豆苷、黄豆黄苷、牡荆素和染料木苷这

4 种类黄酮糖苷含量显著降低(P<0.05), 见图 3。异黄酮类

成分生物体肠道中被肠道细菌 β-葡萄糖苷酶水解, 生成有

适当生物活性的苷元(如染料木素和大豆苷元), 进一步代

谢为相对稳定的雌马酚并由胃肠黏膜吸收[25]。多项研究证实, 
特定微生物可通过水解、环裂变、去甲基化和去羟基化等反

应, 将低活性的糖苷型类黄酮转化为高活性的苷元形式, 表
明肠道菌群在类黄酮代谢中具有重要作用[26–27]。 

 

 
 

注: ()中为该化合物所对应的质荷比, 特征峰旁标注其保留时间。图 4 同。 
图 3  胃肠模拟体系中糖苷型类黄酮的含量 

Fig.3  Content of flavonoid glycosides in the gastrointestinal simulation system 
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肠道微生物不仅能将类黄酮糖苷转化为苷元, 还能进

一步代谢苷元, 摄入淡豆豉后, 模拟体系中 12 种苷元型类

黄酮紫铆素、大豆苷元、甘草素、黄豆素、槲皮素、柚皮素、

染料木素、芹菜素、异甘草素、白杨素、山柰酚和葛根素的

含量显著降低(P<0.05), 其降幅甚至超过糖苷型类黄酮, 见
图 4。这表明微生物对苷元的代谢能力可能强于糖苷转化能

力 , 或与模拟体系中缺乏关键底物有关 [28]。具体而言 , 
KERANMU 等[29]发现, 甘草素可被肠道菌群进一步代谢为

根皮酸、间苯二酚等小分子化合物。此外, 双歧杆菌可促进

大豆苷元的释放和吸收, 而其他肠道微生物能将其转化为

具有潜在健康调节作用的 S-雌马酚[30]。这些结果共同表明, 
肠道微生物在类黄酮代谢中具有多层次的转化作用。 

 

 
 

图 4  胃肠模拟体系中苷元型类黄酮的含量 
Fig.4  Content of flavonoid aglycones in the gastrointestinal simulation system 
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2.3  投入淡豆豉食物后肠道微生物丰度与类黄酮含

量变化的相关性 
采用 Spearman 法, 从属水平分析肠道微生物与 18 个

类黄酮含量变化的相关性。在糖苷型类黄酮中, 牡荆素与

拟杆菌属、瘤胃菌属均呈显著负相关 , 与丁酸弧菌

(Anaerostipes)、霍氏真杆菌群 ([Eubacterium]_hallii_group)
呈显著正相关; 染料木苷、黄豆黄苷和大豆苷均与瘤胃球菌

属_UCG-002 (Ruminococcaceae_UCG-002)呈显著负相关, 黄
豆黄苷与多尔氏菌属(Dorea)、丁酸球菌属(Butyricicoccus)呈
显 著 正 相 关 , 染 料 木 苷 与 埃 希 氏 菌 - 志 贺 氏 菌 属

(Escherichia-Shigella)、多尔氏菌属、霍氏真杆菌群呈显著

正相关(P<0.05)。 
在苷元型类黄酮中, 芹菜素、染料木素、柚皮素和槲皮

素均与克雷伯氏菌属(Klebsiella)呈显著负相关, 同时这些活

性成分及大豆苷、牡荆素也分别均与拟杆菌属、瘤胃球菌属

UCG-003 (Ruminococcaceae_UCG-003)呈显著负相关; 染料

木素、芹菜素、柚皮素分别均与埃希氏菌-志贺氏菌属、多

尔氏菌属、小杆菌属(Dialister)呈显著正相关; 槲皮素与普

雷沃氏菌属_9 (Prevotella_9)、丁酸弧菌、毛螺菌科_UCG-004 
(Lachnospiraceae_UCG-004)、乳球菌属(Lactococcus)、阿

里松氏菌属(Allisonella)均呈显著正相关; 大豆苷元与链状

杆菌属(Catenibacterium)、粪球菌属(Coprococcus_1)、罗氏

菌属(Roseburia)、CAG-56 均呈显著负相关, 大豆苷元与副萨

特氏菌属、小杆菌属呈显著正相关; 甘草素与多尔氏菌属呈

显著负相关, 与瘤胃球菌属呈显著正相关(P<0.05), 见图 5。 
本研究通过 Spearman 法揭示了肠道微生物与类黄

酮含量的显著关联。结果发现, 大豆苷和牡荆素多与拟

杆菌呈负相关(P<0.05)。有研究发现, 拟杆菌能够产生 β-
葡萄糖苷酶 , 将大豆苷和牡荆素等糖苷类黄酮分解 , 其
丰度升高可能直接促进了这类糖苷的降解, 从而导致二

者呈负相关[31]。而柚皮素和大豆苷元均与副萨特氏菌属

呈正相关的结论也在武艳芳[32]的研究中得到证实, 给予

脂多糖(lipopolysaccharide, LPS)诱导的急性肺损伤大鼠

(acute lung injury, ALI)大鼠金银花和山银花治疗后, 大
鼠肠道菌群结构和比例发生显著变化 , 副萨特氏菌属细

菌丰度显著增加。陈添晔等[33]发现 2.5%发酵豆粕提高了

盲肠食糜有益菌普雷沃氏菌属_9 的相对丰度。这些发现

共同印证了特定类黄酮成分与副萨特氏菌属、普雷沃氏菌

属_9 等菌群的正相关性, 提示肠道菌群可能在类黄酮代

谢中发挥关键调控作用。 

 

 

 
注: 红色代表正相关, 蓝色代表负相关, 红色或蓝色越深, 相关性越显著, *表示 P<0.05。 

图 5  投入淡豆豉食物后肠道微生物丰度与类黄酮含量变化的相关性 
Fig.5  Correlation between gut microbial abundance and flavonoid content after dietary Dandouchi supplementation 
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3  讨论与结论 

本研究采用体外胃肠模拟系统, 深入探讨了 PMS 肠

道菌群与肠道中类黄酮物质的交互作用, 为揭示淡豆豉缓

解 PMS 的机制提供了科学依据。研究结果表明, 淡豆豉能

明显改善肠道微生态环境, 显著提高微生物群落的丰度和

结构, 促进潜在益生菌如罗氏菌属和瘤胃球菌科的增殖, 
同时抑制致病菌埃希氏-志贺氏菌属等的生长。淡豆豉类黄

酮成分在肠道微生物的作用下发生显著代谢转化, 糖苷型

类黄酮含量明显下降, 提示微生物可能通过 β-葡萄糖苷酶

等将低活性糖苷转化为高活性苷元; 而苷元型类黄酮含量

也显著降低, 表明微生物对苷元型类黄酮也有较强的代谢

能力。Spearman 相关性分析进一步揭示了特定肠道微生物

与类黄酮代谢的关联, 如牡荆素与拟杆菌属、瘤胃菌属均呈

负相关, 与丁酸弧菌、霍氏真杆菌群呈正相关。这些发现

表明, 淡豆豉可能通过调节肠道菌群结构, 促进类黄酮成

分的代谢转化, 从而增强其生物活性。本研究不仅为阐明

淡豆豉通过肠道菌群-类黄酮交互作用缓解 PMS 的分子机

制提供了实验依据, 也为淡豆豉之后作为功能性食品在

PMS 防治中的应用奠定了科学基础。未来可进一步开展体

内实验验证, 并探索特定菌株与类黄酮代谢的因果关系, 
为淡豆豉产品的开发提供新思路。 
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