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摘　要：高脂血症（Hyperlipidemia，HP）作为一种临床常见的慢性代谢性疾病，近年来发病率呈快速上升趋势，

然而降脂类西药存在耐受性差且副作用多等问题。研究发现，膳食纤维作为七大营养素之一，可通过调节肠道菌

群及代谢产物、修复肠道屏障等途径干预 HP的发生与发展。本文概述了肠道微生态平衡在 HP发病机制中的作

用，分析了不同种类膳食纤维对肠道菌群组成、结构和功能的影响。同时，深入探讨了膳食纤维如何通过调节肠

菌代谢产物，特别是短链脂肪酸和胆汁酸，进而影响脂质代谢及炎症反应，为其从肠道微生态角度调控脂质代谢

紊乱提供理论依据。
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Abstract：Hyperlipidemia  (HP)  is  a  common  chronic  metabolic  disease  with  a  rapidly  increasing  incidence  reported  in
recent years. However, lipid-lowering medications are often associated with poor tolerance and numerous adverse effects.
Studies have shown that dietary fiber, one of the seven major nutrients, can intervene in the onset and progression of HP
through  mechanisms,  such  as  intestinal  microbiota  and  metabolic  product  regulation  and  intestinal  barrier  repair.  This
review addresses  the role  of  the gut  microbiota  balance in  HP pathogenesis;  analyzes the effects  of  different  types of  di-
etary fiber on the composition, structure, and function of the gut microbiota; and explores how dietary fiber regulates gut
microbiota metabolites, particularly short-chain fatty acids and bile acids, thereby influencing lipid metabolism and inflam-
matory responses.  Collectively,  this  provides a  theoretical  basis  for  the regulation of  lipid metabolism disorders  from the
perspective of gut microbiota balance.
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随着社会经济的发展，脂质代谢异常疾病中尤其

是高脂血症（Hyperlipidemia，HP）的患病率在全球呈

快速上升趋势，对人类健康构成了严峻挑战。据统计，

在全球范围内约有 3.63亿成年人患 HP，而由 HP或

其并发症导致的死亡人数高达 390万，占据了全球总

死亡人数的约 9.3%，且患者群体的年龄分布正趋向

于年轻化[1−3]。血脂异常是指甘油三酯（Triglyceride，
TG）、血清总胆固醇（Totalcholestero，TC）、低密度

脂蛋白胆固醇（Low density  lipoprotein  cholesterol，
LDL-C）和高密度脂蛋白胆固醇（High density lipopro-
tein cholesterol，HDL-C）中任意一项指标发生异常变

化，影响血管内皮功能，降低其促纤溶和抗血栓调节

特性，并促进动脉粥样硬化的发生发展[4]。HP是心

血管疾病发生的重要因素，TC、TG、LDL-C等指标

升高均会影响甚至导致心血管疾病的发生。目前，临

床上常用的降脂药物主要包括他汀类药物与贝特类

药物，然而，这些药物可能引发诸如恶心、腹泻及肝

脏毒性等副作用，长期应用不仅费用高昂，且伴随着

显著的副作用[5]。一些具有降血脂效用的食品及其

功能成分，因其安全、毒副作用小，逐渐成为防治

HP领域的研究热点，开发更加安全且高效的功能性

食品，对于预防和治疗 HP而言，具有极其重大的现

实意义。

肠道菌群在 HP的发生和发展中扮演着重要角

色。HP可通过造成肠道内营养来源减少、改变氧化

还原状态、破坏微生物赖以生存的微环境来影响肠

道菌群的构成[6]。肠道菌群可能通过合成胆固醇氧

化酶、抑制肝脏脂肪合成酶活性、调节胆固醇在血液

与肝脏之间的分配以及干预胆盐的肝肠循环等机制，

在血脂调节方面发挥着重要作用[7]。脂质代谢的调

控中，肠道菌群扮演着关键角色，主要通过两条分子

机制：一是直接调控宿主脂肪蓄积相关基因的表达；

二是通过调节脂多糖（Lipopolysaccharide，LPS）活
性，进而影响机体持续的轻微炎症状态，最终作用于

脂质代谢。具体而言，高脂饮食习惯会导致肠道微生

态失衡，表现为有益菌种如双歧杆菌（Bifidobacteri-
um）和乳酸菌（Lactobacillus）的比例下降，而有害菌

种如肠杆菌的比例上升，这种微生态失衡会进一步加

剧 HP的病理表现。另外，肠道菌群能够生成短链脂

肪酸（Short-chain fatty acids，SCFAs）等代谢产物，这

些产物对提升宿主代谢能力、降低血脂浓度具有积

极作用。因此，通过调节肠道菌群来干预 HP的形

成，抑或调节饮食、降低血脂来改变肠道菌群的结

构、组成及功能以预防和治疗 HP将成为研究的重点。

膳食纤维是一类重要的营养素，广泛存在于植

物性食品中。膳食纤维不仅能够促进肠道健康，还对

改善代谢状态具有积极作用。研究表明，膳食纤维的

摄入与降低心血管疾病、糖尿病和某些癌症的风险

密切相关[8]。此外，膳食纤维能够通过调节肠道菌群

的结构、组成及功能，促进有益菌的生长，从而产生

SCFAs，进一步改善宿主的代谢状况和炎症反应。研

究发现，增加膳食纤维的摄入可以有效改善血脂水

平，降低 HP的风险[9]。然而，仍需进一步研究不同

类型的膳食纤维对肠道菌群的影响，以及其在改善

HP中的具体作用机制。因此，通过深入探讨膳食纤

维与肠道微生态之间的相互作用，可以为临床 HP的

防治提供新的思路和方法。

 1　膳食纤维的分类及其对肠道微生态影响
膳食纤维作为七大营养素的重要组成部分，是

人体消化系统无法消化吸收的植物性碳水化合物，其

主要来源于全谷物、水果、蔬菜和豆类，具有增加肠

蠕动促消化、降低胆固醇及血糖、调节肠道菌群和缓

解炎症反应等功效（图 1）。膳食纤维的发酵不仅影

响肠道菌群的组成，还通过多种机制改善宿主的代谢

状况，降低慢性疾病的风险[10]。膳食纤维的发酵对肠

道环境的影响是一个复杂的过程：膳食纤维被肠道菌

群发酵后，产生的 SCFAs能够降低肠道内的 pH，抑

制病原菌的生长，同时增强肠道屏障功能，减少肠道

通透性 [11]。此外，SCFAs还能够通过与肠道内的

G蛋白偶联受体结合，调节食欲、代谢和炎症反应，

从而对宿主的代谢健康产生积极影响。

 
 

全谷物
增加肠道蠕动

促消化 水果
降低胆固醇

及血糖
蔬菜

调节肠道菌群

来源
豆类

预防心血 功能
管疾病

膳食纤维

缓解 坚果
机体炎症

分类

不可溶性 可溶性
不溶于水，主要成分包括 可溶于水，形成胶状物质，
纤维素和半纤维素。 主要成分包括果胶、β-葡聚

糖和某些半纤维素。

图 1    膳食纤维的来源、功效与组成
Fig.1    Sources, efficacy and composition of dietary fibre

注：创建于 https://BioRender.com。
 

膳食纤维主要分为可溶性膳食纤维（Soluble di-
etary fibre，SDF）和不可溶性膳食纤维（Insoluble di-
etary fibre，IDF）两大类，对肠道菌群的结构和功能都

有显著影响，能够促进有益菌的生长，抑制条件致病

菌的增殖，从而调节肠道微生态平衡[12]。而不同类型

的膳食纤维对肠道菌群组成的影响方式有所不同。

SDF可溶于水，形成胶状物质，能够被肠道菌群发酵

产生 SCFAs，如乙酸、丙酸和丁酸等，具有调节血

糖、降低胆固醇和改善肠道功能等多种生理功能[13]。
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IDF不溶于水，通过增加肠道蠕动，改善肠道健康和

预防便秘。因此，膳食纤维的种类和摄入量在调节肠

道微生态方面具有重要意义。

 1.1　可溶性膳食纤维

SDF是一种可溶于水的纤维，包括胶质、树脂、

菊粉、低聚糖等成分，主要存在于蔬菜、水果、海带、

紫菜及豆类中。SDF由高分子量的抗性低聚糖和粘

性膳食纤维构成，抗性低聚糖具有高分子量和高溶解

度特点，容易在肠道中发酵；粘性纤维包括 β-葡聚

糖、果胶和树胶，在一定条件下可溶于水并形成胶状

结构，具有保水能力，从而抑制肠道对葡萄糖和脂质

的吸收，为肠道菌群提供主要的碳和能量的来源[14]。

SDF对肠道微生态的影响不仅限于菌群的结

构、SCFAs的产生，还可能影响其他重要代谢产物的

生成。研究发现，部分 SDF可以促进抗菌肽和短肽

的产生，这些物质在调节肠道内环境、抑制病原微生

物生长方面发挥着重要的作用，进而对宿主健康产生

深远影响。富含 SDF的饮食能够显著增加 Lacto-
bacillus 和 Bifidobacterium 丰度，嗜纤维菌中如 Bifi-
dobacterium 和 Lactobacillus 能够发酵 SDF，并生成

乙酸、丙酸和丁酸等，在维持肠道健康和全身代谢中

发挥着重要作用[15]。在特定的饮食背景下，不同类型

的 SDF对肠道微生态的影响也有所不同。例如，β-
葡聚糖和果聚糖在促进 Bifidobacterium 和 Lacto-
bacillus 增殖方面表现出优越性，这些益生菌的增

加能够显著提高 SCFAs的生成，这表明不同类型

的 SDF的摄入在改善肠道微生态方面具有潜在益

处[16]。因此，SDF摄入的增加被认为是改善肠道微

生态和预防相关代谢疾病的有效策略。

 1.2　不可溶性膳食纤维

IDF是一种不溶于水的纤维，主要存在于全谷

物、坚果、种子和某些果蔬中。虽然 IDF不会直接

被肠道菌群发酵，但其对肠道菌群及代谢产物具有重

要调节作用。近年来的研究表明，IDF通过促进肠道

蠕动、增强肠道内环境的稳定性和多样性，进而影响

肠道菌群的组成及其代谢产物活性[17]。

在肠道中，IDF的存在能够提高肠道内容物的体

积，从而促进肠道的规律性收缩，使食物更有效地通

过消化道，这一过程不仅有助于预防便秘，而且对维

持肠道菌群结构的稳定性至关重要。研究发现，

IDF摄入量与有益菌和厌氧菌丰度的增加有关，这些

有益菌能够产生多种代谢产物，如乙酸、丁酸，进而

间接影响 SCFAs的含量[18]。此外，IDF还能影响食

物经过肠道的速度和调节肠道内的 pH，促进特定细

菌的生长，为肠道菌群提供了合适的生存环境[19]。部

分研究表明，摄入高量 IDF，其肠道菌群多样性显著

提高，有益菌如 Bifidobacterium 增加，有助于改善肠

道功能，降低代谢性疾病的风险。研究表明，IDF对

肠道微生态的影响也可能因个体差异而异[20]。例如，

肠道菌群的组成、饮食习惯及基因背景等因素均可

能影响其对不溶性膳食纤维的响应。因此，IDF通过

促进肠道蠕动、改善肠道环境以及影响肠道菌群的

组成，间接推动有益代谢产物如 SCFAs的生成，为维

持肠道健康、预防疾病提供了重要机制。未来的研

究还应进一步探讨 IDF的具体作用机制，以及个体

差异对这种影响的调节作用，以便为健康饮食的制定

提供更为精准的指导。

 2　膳食纤维调节肠道微生态缓解高脂血症
肠道微生态失调是 HP的主要发病机制之一，肠

道微生态系统是人体最复杂、最主要的微生态系统，

包括肠道菌群、微生物代谢产物和肠道屏障。目前，

膳食纤维调节肠道微生态缓解 HP的作用机制主要

有以下几个方面：调节肠道菌群结构、调节肠菌代谢

产物、修复肠黏膜屏障和缓解炎症（图 2）。在 HP的

治疗中，膳食纤维与降脂药物的联合应用逐渐成为研

究热点，膳食纤维的干预不仅改善了机体脂质代谢，

还减轻了由高脂饮食引起的炎症和氧化应激[21]。多

项临床研究表明，膳食纤维增强降脂药物的疗效的同

时，可以降低药物的副作用[22]。例如，膳食纤维与他

汀类药物联合使用时，能够进一步降低 LDL-C水

平，并改善患者的整体代谢状态。此外，膳食纤维在

与降脂药物联用时，能够通过增加肠道内 SCFAs的
产生，改善肠道菌群的组成，进一步增强降脂效果。

这种联合疗法不仅提高了治疗效果，还可能降低患者

对药物的依赖性，为 HP的管理提供了新的思路[23]。

因此，未来的临床研究应关注膳食纤维与降脂药物的

最佳联合使用方案，以期实现更好的治疗效果。

  

TNF-α

图 2    膳食纤维调节肠道微生态缓解高脂血症
Fig.2    Alleviation of hyperlipidemia through gut microbiota

modulation by dietary fiber
注：创建于 https://BioRender.com。

 

 2.1　膳食纤维调节肠道菌群结构

 2.1.1   降低肠道厚壁菌门/拟杆菌门比例　人体肠道

微生物系统菌群主要归属于 4类，即拟杆菌门、厚壁

菌门、变形菌门、放线菌门，而拟杆菌门和厚壁菌门

的占比高达 95%，对机体的免疫和能量代谢等起着

关键作用[24]。研究表明，血脂异常与肠道菌群结
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构失调存在相关性，其特征表现为厚壁菌门/拟杆

菌门（Firmicutes/Bacteroidetes，F/B）失衡 [25]。临床

研究显示，Bacteroidetes在健康人群中的丰度通常

较高，且与正常的脂质代谢相关；Firmicutes则与

健康相对立，Firmicutes过度增生通常与肥胖和代谢

紊乱相关，肥胖个体的 Firmicutes的丰度通常高于

Bacteroidetes[26]。Bacteroidetes在脂质的代谢中可

能扮演着促进的角色，特别是通过刺激食欲和减少脂

质的氧化利用，能够有效减轻机体脂代谢问题。Bac-
teroidetes的某些菌株（如 Bacteroides fragilis）被发

现能够有效降低血清中的 TC和 LDL-C水平，通过

增加体内 SCFAs的合成以及调节致炎性因子的表

达，间接改善宿主的脂质代谢，膳食纤维可通过降低

肠道 F/B比例而影响脂质代谢[27]。基于以上研究表

明，调节肠道菌群 F/B比例是膳食纤维缓解 HP的关

键环节。

 2.1.2   增加肠道菌群多样性和有益菌丰度　肠道微

生物的多样性有助于机体的总体发育和代谢需求，并

为宿主提供许多有益的功能，不同的肠道菌群有其特

定的功能，肠道菌群的种类越多，其能发挥的功效越

多。大量研究证实膳食纤维与肠道菌群的多样性密

切相关。人群实验证明了来自大豆、蔬菜、水果的膳

食纤维能够增加放线菌的丰富度，对胃肠道乃至整个

机体的健康有重要意义[28]，并在研究中发现摄食更多

膳食纤维的组别其体内肠道微生物丰富度更高，肠道

菌群的稳定性更高[29]，上述实验均证实了膳食纤维能

够提高肠道菌群的多样性。

膳食纤维通过促进有益菌的生长和抑制有害菌

的繁殖，能够维持肠道微生态的平衡。研究表明，增

加膳食纤维的摄入可以显著提高肠道菌群的多样性

和有益菌丰度，这与降低血脂水平和改善 HP的症状

密切相关[30]。例如，膳食纤维能够增加双歧杆菌

（Lactobacillus）和乳酸杆菌（Bifidobacterium）等有益

菌的丰度，同时减少肠道内致病性细菌的数量，从而

提高肠道的健康水平[31]。高脂、高糖饮食导致 Firmi-
cutes的增加，而富含膳食纤维的饮食则可促进有

益细菌如 Lactobacillus 和 Bifidobacterium 的生长，

Lactobacillus 具有调节脂质代谢的潜力，Lactobacil-
lus 能够通过增加 SCFAs的产生来改善脂质代谢健

康，降低体内 TC和 TG水平。同时，Lactobacillus
还可通过调节脂肪酸合成和脂肪分解过程，来提高

宿主的胰岛素敏感性，从而有助于预防代谢综合

征。Bifidobacterium 是一类重要的肠道微生物，已被

广泛研究与脂质代谢之间的关系。研究表明，Bifi-
dobacterium longum 能够改善脂质代谢，并通过降低

血清胆固醇水平防治肥胖和心血管疾病的发生[32]。

Bifidobacterium 通过促进 SCFAs的产生，抑制脂肪

酸合成和增强能量消耗，从而展现出改善宿主脂质代

谢的潜力。因此，膳食纤维能够通过提高肠道菌群多

样性和有益菌丰度从而调节脂代谢缓解 HP。

 2.2　膳食纤维调节肠菌代谢产物

肠道菌群的代谢产物，尤其是 SCFAs和胆汁

酸，对肝脏脂质代谢具有重要影响。肠道内的有益菌

能够增强肠道屏障功能，降低肠道通透性，同时通过

发酵不易消化的纤维质产生 SCFAs，这些 SCFAs被
证实可以影响脂质代谢[33]。SCFAs通过增强肝脏脂

肪酸的氧化和抑制脂肪酸的合成，促进肝脏的脂质代

谢。此外，SCFAs还能通过调节肝脏的炎症反应，改

善肝脏的脂质代谢状态。研究表明，SCFAs通过激

活 G蛋白偶联受体（如 GPR41和 GPR43）参与调控

脂质代谢，影响脂肪酸合成和氧化过程[34]。此外，SC-
FAs还可以通过抑制组蛋白去乙酰化酶，调节基因表

达，从而影响脂质的合成与分解。在 HP等代谢综合

征等疾病中，SCFAs的生成和改善脂质代谢紊乱密

切相关，表明其在预防和治疗代谢性疾病中的潜在应

用价值。

 2.2.1   提高肠道 SCFAs水平　膳食纤维经肠道菌群

发酵后生成的丁酸、乙酸及丙酸等 SCFAs，构成了饮

食、宿主与微生物间交互作用的关键媒介。丁酸不

仅是结肠上皮细胞的重要能量来源，还能改善肠道屏

障功能，并具有抗炎和免疫调节作用。研究表明，丁

酸能够通过促进肠道内上皮细胞的增殖和分化，改善

肠上皮完整性，以抵御病原体的入侵[35]。此外，丁酸

通过与肠道内的 GPR41和 GPR43结合，调节炎症

反应，在防治慢性炎症性疾病（如克罗恩病和溃疡性

结肠炎）中发挥作用。研究发现，乙酸通过促进肝脏

对脂肪的氧化和降低肝脏脂肪合成来改善脂质代谢，

在预防 HP和 2型糖尿病中起到重要的作用[36]。丙

酸可通过抑制肝脏的糖原合成，进一步在调节血糖水

平方面发挥作用[37]。

SCFAs通过作用于肠道内分泌细胞，促进胰高

血糖素样肽-1等激素的分泌，增加饱腹感，减少能量

摄入，从而调节脂质代谢的源头。此外，SCFAs还能

促进脂肪组织的瘦素释放，进一步抑制食欲，减少脂

质合成。在脂质氧化方面，丁酸通过激活过氧化物酶

体增殖物激活受体 γ 通路，促进线粒体质子外运，激

活腺苷酸活化蛋白激酶（AMPK）通路，从而降低脂质

合成、增加脂质氧化[38]。这一机制有助于减少体内

脂肪积累，改善脂质代谢。同时，SCFAs还能维持肠

道屏障的完整性，减少有害物质如 LPS的转运，降低

炎症反应，从而间接影响脂质代谢。肠道炎症与脂质

代谢异常密切相关，SCFAs的抗炎作用有助于改善

脂质代谢环境。因此，调节肠道菌群及其代谢产物

SCFAs的生成，可能成为改善 HP脂质代谢和预防

相关代谢性疾病的新策略。

 2.2.2   调节胆汁酸的合成和转化　胆汁酸由肝脏合

成，起着促进脂质消化和吸收的关键作用。胆汁酸通

过多种机制与脂质代谢相互作用，包括激活特定受

体、调节脂质合成途径和影响脂肪组织的功能等。

胆汁酸在调节脂肪细胞的功能方面起着重要作用，能
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够促进脂肪分解并抑制脂肪合成。此外，胆汁酸还可

以通过影响胰岛素的敏感性，进一步调节脂质代谢。

在胰岛素敏感性改善的情况下，肝脏和脂肪组织对脂

质的处理能力增强，导致血液中的游离脂肪酸和

TG水平降低。研究发现，法尼醇 X受体的激活能够

抑制肝脏中的胆固醇合成，并促进胆汁酸的合成，从

而维持胆固醇的稳态[39]，相较于高脂饮食喂养的小

鼠，采用基础饮食喂养的小鼠展现出血脂水平显著降

低以及胆汁酸浓度明显提升的现象[40]。

膳食纤维通过多途径调节胆汁酸代谢，在改善

HP中发挥关键作用。研究发现，改性青稞中的 β-葡
聚糖等膳食纤维成分可显著增加胆汁酸排泄，其机制

与纤维在肠道内形成的网状结构吸附初级胆汁酸有

关，这种物理吸附作用使粪便胆汁酸排泄量增加

15%~20%，迫使肝脏加速将血浆胆固醇转化为胆汁

酸以补充胆酸池，从而降低循环胆固醇水平[41]。因

此，调节胆汁酸的合成和转化，可能成为膳食纤维缓

解 HP的新靶点。

 2.3　膳食纤维修复肠黏膜屏障

HP常伴随肠道屏障功能的损伤，导致肠道通透

性增加，进而引发炎症和代谢紊乱。肠道屏障功能的

完整性对于维持整体健康至关重要，肠道屏障可以分

为以下四个部分：微生物屏障、机械屏障、化学屏障

和免疫屏障。肠道作为人体最大的免疫器官，不仅发

挥着消化和吸收营养的功能，还对维持内环境稳态起

着不可或缺的作用。肠道屏障的完整性对于防止有

害物质进入体内、保护机体免受感染和调节免疫反

应至关重要。当肠道屏障功能受损时，肠道的通透性

增加，有害物质如 LPS可以更容易地进入血液循

环。这种情况不仅导致全身性炎症反应，还会干扰正

常的脂质代谢。研究表明，LPS可以刺激肝脏脂质的

合成，导致脂肪肝和其他代谢性疾病的发生。因此，

维持正常的肠道屏障功能不仅对防治 HP至关重要，

也为代谢疾病的防治提供了新的视角。

肠道微生物屏障是肠道屏障的重要组成部分，

主要由肠道内的共生菌群构成，通过竞争性抑制病原

微生物的定植和过度生长来维持肠道稳态[42]。具体

而言，这些共生菌群通过占据生态位、分泌抗菌物质

以及调节宿主免疫反应等方式形成生物防线，防止病

原体入侵宿主组织[43]。此外，肠道微生物屏障的功能

与其他屏障（如机械屏障、化学屏障和免疫屏障）密

切相关，例如共生菌群代谢产生的丁酸盐等物质可增

强肠道上皮细胞间的紧密连接，从而协同维持肠道屏

障完整性[44]。研究表明，高脂饮食可导致肠上皮细胞

间通透性增加，物理屏障遭到破坏，使 LPS等有害物

质入血[45]，而机械屏障的功能依赖于肠道菌群的调

控，例如共生菌代谢产生的 SCFAs可通过激活

GPR43受体信号通路，增强紧密连接蛋白的表达，从

而修复机械屏障完整性[46]。膳食纤维能够通过促进

有益菌的生长，增强肠道屏障功能，从而减轻高脂饮

食对机体的影响。膳食纤维的发酵产物 SCFAs，在
维持肠道上皮细胞的完整性和功能方面发挥了重要

作用。SCFAs不仅能促进肠道上皮细胞的增殖和分

化，还能通过抑制炎症反应和增强肠道屏障的紧密连

接来改善肠道屏障功能。此外，膳食纤维还能够调节

肠道内的 pH，抑制有害菌的生长，进一步保护肠道屏

障。因此，增加膳食纤维的摄入被认为是改善肠道健

康和预防相关疾病的有效手段。

 2.4　膳食纤维缓解炎症

炎症反应在脂质代谢中扮演着双重角色，既可

以促进脂质的合成和积累，也可以通过调节脂质代谢

相关基因的表达来抑制脂质的合成。慢性低度炎症

被认为是 HP和代谢综合征的主要驱动因素之一。

肠道机械屏障是通过黏液层、上皮细胞及细胞间连

接形成的物理防线，其功能受菌群代谢产物和宿主免

疫信号的双重调控，是维持肠道稳态和预防全身性炎

症的关键结构[44]。研究表明，肠道菌群失调（如病原

体过度增殖）会破坏黏液层结构或降解黏蛋白，导致

机械屏障功能受损，引发“肠漏”现象，这与炎症性肠

病和代谢性疾病的发生密切相关，并导致微生物屏障

功能受损，进而引发肠道通透性增加和全身性炎症反

应，这与肥胖、糖尿病和心血管疾病的发生相关[47]。

因此，调节炎症反应不仅有助于改善肠道健康，也在

脂质代谢的调控中发挥着重要作用。

膳食纤维被认为是维持正常肠道功能的重要因

素，其通过多种机制调节肠道炎症。研究显示，

LPS等促炎因子通过激活 TLR4信号通路，促进脂

肪细胞的炎症反应，导致脂质代谢紊乱，从而加重

HP的病理状态。通过调整饮食结构，即减少饮食中

的热量摄入、增加膳食纤维摄入，可改变肠道菌群结

构和功能，减少 LPS入血，从而减轻机体炎症反应，

有效改善脂质代谢紊乱[48]。膳食纤维可以通过促进

有益菌的生长，增加 SCFAs的产生，从而改善肠道菌

群的多样性和丰度，进而降低肠道炎症。例如，竹笋

膳食纤维在高脂饮食小鼠中表现出显著的抗炎作用，

能够改善肝脏脂肪代谢，降低血脂水平[49]。菊粉可通

过修复肠道屏障损伤，缓解高脂饮食诱导的大鼠内毒

素血症和血脂异常[50]，增加膳食纤维的摄入可以通过

修复肠黏膜屏障并减轻内毒素血症，缓解高脂饮食导

致的动脉粥样硬化[51]。因此，增加膳食纤维的摄入可

有效降低肠道炎症反应从而缓解 HP。

 3　结语与展望
近年来，膳食纤维在调节肠道微生态及其对代

谢性疾病的影响方面受到了越来越多的关注。研究

表明，膳食纤维不仅可以通过调节肠道菌群的组成、

增加 SCFAs的产生和改善肠道屏障功能来缓解

HP，还能通过降低炎症反应，进一步改善脂质代谢状

态。探讨肠道菌群及代谢产物如何影响宿主的生理

和病理状态，将有助于在临床上应用膳食纤维防治

HP，并可能拓宽其在其他代谢性疾病中的应用。目
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前，关于膳食纤维营养成分与提取工艺的研究较多，

但少有研究其对代谢性疾病的作用机制。因此，膳食

纤维后续研究应重点关注以下几个突破性方向：多维

度作用机制的深入探讨、新型功能性膳食纤维的研

发和个性化膳食纤维干预方案的制定。具体而言，可

以模拟“膳食纤维-菌群-宿主”互作，采用单细胞测序

和空间转录组技术，验证特定菌株在膳食纤维代谢中

的关键作用，研究膳食纤维对肠道微生态的调控机

制。传统膳食纤维存在生物利用度低的问题，可以通

过对天然纤维进行化学结构修饰研发新型功能性膳

食纤维，增强其特定生理功能，设计具有缓释特性的

复合纤维配方。依托多组学技术制定个性化膳食纤

维干预方案，根据个体的肠道菌群特征和代谢状况制

定更为精准的营养方案，针对不同患者推荐特定类型

和剂量的膳食纤维。这些举措将推动膳食纤维从

“广谱健康食品”向“精准代谢调控工具”的转型，也

为 HP的预防和治疗提供了新的视角。
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