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益智仁低聚糖的结构特征、体外活性
及其对肠道菌群的调控机制
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2.广东海洋大学食品科学与工程学院，广东阳江 529500；

3.广州万孚健康科技有限公司，中国广州 510640）

摘　要：为研究益智仁低聚糖（Alpinia oxyphylla Miq. Oligosaccharides，MC）的结构及其对人肠道粪便菌群的影

响，本研究通过超声辅助高压脉冲电场对益智仁低聚糖进行提取、纯化，采用傅里叶变换红外光谱仪（Fourier
transform  infrared  spectroscopy， FT-IR）、X射线衍射（X-ray  diffractometer，XRD）与扫描电镜（ Scanning
electron microscope，SEM）分析其结构，并探究其体外抗氧化活性与降糖活性及其对肠道菌群的调控机制。结果

表明，提取获得的MC为分子量为 2461 Da的葡萄糖均聚物（单糖组成 100%为葡萄糖），FT-IR光谱证实MC具

有 β-糖苷键构型（特征峰 1656 cm−1 和 1623 cm−1），XRD与 SEM分析揭示其 β-葡聚糖主链的结晶区与非晶域共

存层级结构，为靶向肠道菌群提供了结构基础。体外活性实验结果表明，MC几乎没有抗氧化活性而具有较好的

降糖活性；体外粪便发酵实验结果表明，MC显著提升芽孢杆菌门丰度，抑制拟杆菌门，并富集联合乳杆菌属

（Ligilactobacillus）和魏斯氏菌属（Weissella），从而调节改善肠道功能。本研究为益智仁低聚糖作为益生元开发

提供了理论依据。
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Abstract：To  investigate  the  structure  of Alpinia  oxyphylla Miq.  oligosaccharides  (MC)  and  their  impact  on  human  gut  
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microbiota,  MC  was  extracted  and  purified  using  ultrasound-assisted  high-voltage  pulsed  electric  fields.  Its  structural
characteristics  were  analyzed  using  Fourier  transform  infrared  spectroscopy  (FT-IR),  X-ray  diffraction  (XRD),  and
scanning  electron  microscopy  (SEM).  Its  in  vitro  antioxidant  and  hypoglycemic  activities,  as  well  as  its  regulatory
mechanism on  the  intestinal  flora  were  investigated.  Results  showed  that  the  extracted  MC was  a  glucose  homopolymer
(100% glucose monosaccharide composition) with a molecular weight of 2461 Da. The β-glycosidic bond configuration of
MC was confirmed by FT-IR spectroscopy, with characteristic peaks observed at 1656 cm−1 and 1623 cm−1. A hierarchical
structure characterized by coexisting crystalline and amorphous domains within the β-glucan backbone was demonstrated
through  XRD and  SEM analyses.  These  structural  features  constituted  a  structural  basis  for  targeting  gut  microbiota.  In
vitro  activity  assays  indicated  that  MC exhibited  negligible  antioxidant  activity,  but  demonstrated  notable  hypoglycemic
activity.  Fecal  fermentation  experiments  demonstrated  that  MC  markedly  increased  the  abundance  of  Bacillota,  reduced
Bacteroidetes,  and  enriched  the  genera  Ligilactobacillus  and  Weissella,  thereby  regulating  and  improving  intestinal
function. This study provides a theoretical foundation for developing Alpinia oxyphylla Miq. oligosaccharides as prebiotics.

Key words：Alpinia oxyphylla oligosaccharides；structural characterization；in vitro activity；human gut microbiota

传统南药是我国中医药体系的重要组成部分，

其中益智仁（Alpinia oxyphylla Miq.）作为“四大南

药”之一，已有千年药用历史。作为“药食同源”物

质，可用于保健食品的中药材，益智仁在食品工业中

的应用潜力日益受到关注，其活性成分涵盖挥发油、

黄酮类化合物及多糖等多类物质，在降血糖、神经保

护及胃肠道调节等领域展现出显著药理活性[1]。近

年来，随着肠道菌群与宿主健康关联研究的深入，低

聚糖组分因在改善肠道健康方面的独特优势成为研

究新热点[2]。相较于多糖（由 10个以上单糖通过

α/β-糖苷键连接的高分子聚合物，主要通过免疫调

节、抗肿瘤等途径发挥作用），低聚糖（2~10个单糖构

成的寡聚体）因分子量小、耐酶解及良好的水溶性等

结构特性，可直接穿透黏液层作用于结肠，并通过选

择性发酵调控肠道菌群代谢[3]。其生物活性与结构

参数高度相关（如低聚果糖选择性增殖双歧杆菌、低

聚半乳糖通过耐酸性增强定植能力）[4]，且通过“益生

元底物-短链脂肪酸（SCFAs）生成-微环境抑菌”“糖

残基-肠上皮受体结合-屏障功能强化”“树突状细胞

摄取-TLR2/MyD88通路-Th17/Treg平衡调节”三级

机制实现肠道菌群调控[5]。然而，当前益智仁研究多

聚焦于挥发油与黄酮成分，其低聚糖的系统分离鉴

定、精细结构解析及肠道菌群动态调控机制仍未深

入，成为传统中药现代化研究的重点缺口。

肠道菌群作为“第二基因组”，其失衡与代谢性

疾病、炎症性肠病等密切相关，而益生元通过选择性

增殖益生菌、调节菌群代谢发挥健康促进作用，已成

为功能性食品与中药研发的热点方向[6]。益智仁低

聚糖因天然来源、低毒副作用等优势，被视为潜在的

中药源性益生元候选物。目前，关于益智仁低聚糖的

研究主要集中于初步活性验证，其单糖组成、糖苷键

构型、空间构象尚未明确，限制了作用机制的深度解

析，其对肠道菌群的调控规律多停留在表观层面，系

统开展益智仁低聚糖的分离鉴定、结构解析及肠道

菌群调控机制研究，对拓展其药用价值、推动中药益

生元开发具有重要意义。

基于此，本研究首先针对益智仁低聚糖研究的

关键问题建立适用于其特性的高效分离纯化方法；其

次，综合运用液相色谱、红外光谱、X射线衍射及扫

描电镜等技术，系统解析其单糖组成、分子构象等精

细结构参数；最后，通过宏基因组学分析，阐明低聚糖

对肠道菌群组成的影响，并结合体外菌群发酵实验验

证其益生特性。本研究不仅可为益智仁低聚糖的药

用机制提供理论支撑，更有望为中药源性益生元的开

发提供新的物质基础与技术路径。

 1　材料与方法

 1.1　材料与仪器

益智仁药材　渭源渭岷源生物科技有限公司

（批号：20241001）；纤维素 DEAE-52、葡聚糖凝胶

G-100、甘露糖（色谱纯）、鼠李糖（色谱纯）、葡萄糖

醛酸（色谱纯）、半乳糖醛酸（色谱纯）、葡萄糖（色谱

纯）、半乳糖（色谱纯）、木糖（色谱纯）、阿拉伯糖（色

谱纯）、岩藻糖（色谱纯）、阿卡波糖（生物技术级）、菊

粉（生物技术级）、α-淀粉酶（50 U/mg）、α-葡萄糖苷

酶（100 U /mg）、厌氧袋　上海源叶生物公司；抗坏

血酸（分析纯）、淀粉（分析纯）　比克曼生物股份有

限公司；正己烷、浓硫酸、苯酚　分析纯，麦克林生化

科技股份有限公司。

TU-1901双光束紫外可见分光光度计　北京普

析公司；SpectraMax 190酶标仪　上海美谷分子仪

器公司；LDZF-50L立式高压蒸汽灭菌器　上海申安

公司；JY96-IIN超声波细胞粉碎仪　宁波新芝生物

科技公司；HC-3018R高速冷冻离心机　安徽中科中

佳科学仪器公司；PEF-SY-12K高压脉冲电场设备　

广州派虎科技有限公司；XRD-7000 X射线衍射仪　

日本岛津公司；Apreo2S高分辨率发射扫描电镜　美

国赛默飞世尔科技公司。

 1.2　实验方法

 1.2.1   超声辅助高压脉冲电场提取益智仁低聚糖　

基于预实验结果，将益智仁药材于 50 ℃ 烘箱干燥

48 h至恒重，经中草药粉碎机粉碎至粒径 150 μm以

内（60目筛），备用。取 5.0 g粉末，按 1:20（w/v）加蒸

馏水混匀，采用超声波细胞破碎仪在功率为 240 W
条件下作用 30 min后，通过高压脉冲电场设备对
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提取液进行处理，条件为电压 2.0 kV，电流 262 A，

脉冲宽度 10.0 μs，脉冲频率 30 Hz，时间 120 s。经

4000 r/min离心（15 min）取上清液，旋蒸浓缩。浓缩

液加无水乙醇（v/v）至终浓度为 80%，4 ℃ 静置 12 h。
再次 4000  r/min离心去除上清液，沉淀乙醇洗涤

3次后挥干，得粗多糖。将粗多糖溶解于纯水，按

Sevag试剂[7]（氯仿:正丁醇=4:1，v/v）振荡处理 2 h，
10000 r/min离心（15 min）去蛋白，此过程重复 2~3
次。脱蛋白液经透析袋（1000 Da截留分子量）透析

48 h后，冷冻干燥得粗提物。

 1.2.2   益智仁低聚糖的纯化　首先将 DEAE-52纤

维素填料置于 3倍体积的超纯水中充分溶胀 24 h，
随后通过超声处理 20 min去除填料中的气泡。层析

柱装填前，先在柱底预加 5 mL超纯水，再缓慢注入

预处理后的 DEAE-52纤维素，待其自然沉降至距柱

口约 5 cm且液面稳定后，采用恒流泵以 1 mL/min
流速连续冲洗填料 24 h以实现固定与平衡。平衡完

成后，将浓度为 50 mg/mL的益智仁低聚糖溶液沿柱

壁缓慢上样，继而以超纯水为流动相进行梯度洗脱，

使用自动部分收集器按每管 10 mL分管收集洗脱组

分，收集完的多糖溶液进行冻干收集[8]。之后用同样

的方法装填 Sephadex G-100层析柱，以 0.5 mL/min
流速纯水洗脱，将收集完的溶液进行冻干处理，最终

得到纯化后的益智仁低聚糖样品（MC）。

 1.2.3   益智仁低聚糖的结构表征

 1.2.3.1   分子量和单糖组成的测定　采用 DAWN
HELEOS II（RID-20A）示差检测器与 Shodex OHpak
SB-806M  HQ和 SB-804M  HQ色谱柱 （ 300  mm×
7.8 mm）串联系统检测分子量[9]。色谱柱温度控制

在 40 ℃，流动相为 0.1 mol/L硝酸钠溶液（pH5.5），
流速 0.5 mL/min；

样品在 121 ℃ 下用三氟乙酸（TFA）水解 2 h，氮
气吹干后用甲醇洗涤 3次。水解产物经 0.22 μm滤

膜过滤后用于单糖组成分析[10]。样品注入 Dionex
ICS5000+，配备 Carbopac  PA-20色谱柱 （ 4  mm×
250  mm）。流动相为 97.5%超纯水（0.25  mmol/L
NaOH）与 2.5% 100 mmol/L NaOH溶液，流速 1.0 mL/
min，柱温 30 ℃。采用甘露糖、鼠李糖、葡萄糖醛

酸、半乳糖醛酸、葡萄糖、半乳糖、木糖、阿拉伯糖、

岩藻糖标准品进行定性定量。

 1.2.3.2   傅里叶变换红外光谱和紫外可见-吸收光谱

　取纯化后的 MC粉末，与光谱级溴化钾（KBr）按质

量比 1:100混合研磨均匀，压制成透明薄片。采用

傅里叶变换红外光谱（FT-IR）仪在 4000~400 cm−1 范

围内扫描，设置分辨率为 4 cm−1，扫描次数 32次，获

取红外光谱图，压片后需检查透光率以确保样品均匀

性[11]；配制 1 mg/mL的样品溶液，用紫外可见-吸收

光谱（UV-visible  spectroscopy，UV）进行全波长扫

描[12]。设置仪器参数后，以空白基材作为参比进行基

线校正，随后将样品置于光路中，在 200~500 nm波

长范围内进行全谱扫描，记录吸收强度随波长的变化

曲线。

 1.2.3.3   X射线衍射　使用 X射线衍射仪（XRD）分

析 MC的结构[13]，测量在 5°和 80°（2θ）之间进行，计

数时间和步长分别设置为 2  min/步和 0.02°。取

MC粉末样品置于玻璃样品架中，样品需均匀分布且

表面平整，避免空隙或堆积。

 1.2.3.4   扫描电镜　将冻干样品粘贴在在贴有导电

胶的金属平台上并喷涂金粉，然后使用扫描电镜

（SEM）在合适的电流电压和放大倍率下观察图像[14]。

 1.2.4   体外活性

 1.2.4.1   抗氧化活性　参照张芳铭[15] 的方法稍作修

改，分别配制 2、4、6、8、10 mg/mL的 MC溶液和阳

性对照 VC 溶液，对 MC的 ABTS+·清除率、DPPH·
清除率、羟基自由基清除率、铁离子还原能力进行

测定。

 1.2.4.2   α-淀粉酶活力抑制率测定　DNS试剂按标

准方法配制后避光保存于棕色瓶，7 d后使用；PBS

缓冲液（pH6.8，0.1 mol/L）用于配制 5%淀粉溶液、

20 U/mL淀粉酶溶液及多糖样品溶液（2~10 mg/mL）

和阳性对照阿卡波糖溶液。反应体系：A1 组（300 μL

MC溶液+400 μL酶液）、A0 组（300 μL水+400 μL

酶液）、A2 组（300 μL MC溶液+400 μL PBS）于 37 ℃

预孵育 10 min；底物反应：各管加入 300 μL可溶性淀

粉溶液，37 ℃ 孵育 15 min；终止显色：加入 2 mL DNS

试剂终止反应，沸水浴灭酶 10 min，冷却后定容至

10 mL；测定：540 nm测吸光度，按公式计算抑制率：

α-淀粉酶抑制率(%) =
(
1− A1 −A2

A0

)
×100 式（1）

式中：A0 为酶活性对照；A1 为样品组；A2 为空

白对照。

 1.2.4.3   α-葡萄糖苷酶活力抑制率测定　配制

2.5 mmol/L PNPG底物溶液、0.25 U/mL α-葡萄糖苷

酶溶液、MC样品溶液（2~10 mg/mL）及阳性对照阿

卡波糖溶液。A1 组（50 μL MC溶液+50 μL酶液）、

A0 组（50 μL PBS+50 μL酶液）、A2 组（50 μL MC溶

液+50 μL PBS）37 ℃ 预孵育 10 min后，各孔加入

50 μL PNPG底物，37 ℃ 反应 30 min。终止显色：加

入 100 μL 0.2 mol/L Na2CO3 溶液终止反应，405 nm
测定吸光度，每组设 3次平行。按以下公式计算 α-葡
萄糖苷酶活力抑制率。

α-葡萄糖苷酶抑制率(%) =
(
1− A1 −A2

A0

)
×100

式（2）
式中：A0 为酶活性对照；A1 为样品组；A2 为空

白对照。

 1.2.5   体外发酵

 1.2.5.1   样本采集　粪便样本分别取自 3名男性和
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3名女性健康志愿者，年龄在 18~25岁之间，近三个

月内未使用过抗生素。在其知情同意后分别采集等

量粪便混合，共取 10 g新鲜粪便样品加入 100 mL
的无菌 PBS缓冲液（pH7.4）中混匀，得 10%（w/v）的
粪便悬浊液，用灭菌纱布过滤得到粪便接种液。为尽

量减少微生物种群的改变，在室温条件下从粪便样本

采集到完成接种全程操作在 2 h内完成[16]。

 1.2.5.2   培养基制备　参照张芳铭[15] 的方法制备培

养基，配方为：树脂天青 1 mg/L，蛋白胨水 2 g/L，酵母

抽提物 2 g/L，胆汁盐 0.5 g/L，氧化血红素 5 mg/L，L-
半胱氨酸 0.5 g/L，维生素 K1 74.1 μL/L，NaCl 0.1 g/L，
KH2PO4  40  mg/L，K2HPO4  40  mg/L，MgSO4·7H2O
0.01 g/L，NaHCO3 2 g/L，CaCl2·6H2O 0.01 g/L，吐温-
80 14.8 mg/L，Na2S·9H2O 0.8 mmol/L，培养基配制

完成之后高压灭菌后待用。

 1.2.5.3   混合发酵　体外发酵实验共设 3组，分别

为 MC组、阳性对照组（菊粉组即 JF组）和空白对照

组（粪菌组即 FJ组），每组进行 3次平行。准确称取

200 mg MC样品和菊粉与 9 mL培养基置于厌氧管，

混匀后在 121 ℃ 下灭菌 20 min，冷却后加入 1 mL
1.2.5.1制备的粪便接种液，FJ组取 9 mL无菌培养

基加入 1mL粪菌悬浊液，接种结束后置于厌氧袋中

37 ℃ 发酵 48 h[16]，发酵结束后于−80 ℃ 保存。

 1.2.5.4   微生物群落扩增子测序　微生物群落扩增

子测序分析，委托广州基迪奥科技服务有限公司完

成。具体步骤如下：微生物 DNA的提取使用 HiPure
Soil DNA提取试剂盒（或 HiPure Stool DNA提取试

剂盒）按照操作指南进行。16S rRNA 基因的目标区

域 V3~V4区 PCR扩增条件：初始变性 95 ℃ 5 min，
然后变性 95 ℃ 1 min，退火 60 ℃ 1 min，延伸 72 ℃
1 min进行 30个循环，最后终延伸 72 ℃ 7 min使

用引物。扩增体系：50 μL混合物，包含 10 μL 5×Q5
@ Reaction Buffer，10 μL 5×Q5@ High GC Enhancer，
1.5  μL  2.5  mmol/L  dNTPs， 1.5  μL上 下 游 引 物

（10 μmol/L），0.2 μL Q5@ High-Fidelity DNA Poly-
merase，50 ng 模板 DNA。使用 2%琼脂糖凝胶评估

扩增产物质量，利用 AMPure XP Beads进行 PCR产

物纯化，并使用 Qubit 3.0进行定量，Illumina DNA
Prep  Kit构建测序文库。使用 ABI  StepOnePlus
Real-Time PCR System进行文库质量检测，合格的

文库采用 Novaseq 6000的 PE250模式 pooling上机

测序。

 1.3　数据处理

所有试验均进行了 3次平行，数据表示为平均

值±标准差，采用 SPSS 25软件进行数据处理与统

计，使用 Origin 2022绘图。

 2　结果与分析

 2.1　分子量和单糖组成分析

MC分子量通过 HPGPC系统软件计算出为

2461 Da。 如图 1所示，Man、Gal处存在一定的小

峰与高纯度标准品 Man/Gal的尖锐峰形存在明显差

异，考虑是溶剂带出来的杂峰且在总的峰面积中占比

极小，所以单糖组成由葡萄糖构成（出峰时间和标

曲基本保持一致且占比 100%），推测其可能为 10~
12个葡萄糖单体通过 α/β-糖苷键连接形成的低聚

糖[17]，这一特征与其超声辅助高压脉冲电场提取工艺

密切相关，超声和脉冲电场结合通过电穿孔效应破坏

植物细胞膜结构，同时超声空化作用产生的机械剪切

力可进一步降解多糖主链，导致分子量降低[18]；后续

纯化过程中采用纯水洗 DEAE-纤维素对酸性糖醛酸

的静电吸附作用，而中性葡萄糖因缺乏极性基团更易

通过洗脱液竞争性置换被保留[19]，形成单糖均一性

产物。
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图 1    MC的分子量和单糖组成分析
Fig.1    Molecular weight and monosaccharide composition

analysis of MC
注：A：分子量；B：MC及标品单糖组成。

 

 2.2　FT-IR和 UV分析

FT-IR光谱法是解析官能团类型及振动特征的

核心技术，其指纹区特征峰可揭示单糖构型、糖苷键

连接方式等结构信息[20]。如图 2A所示，3400 cm−1

宽峰对应葡萄糖分子间氢键作用的 O-H伸缩振

动，提示其以环状半缩醛结构（α/β-吡喃葡萄糖）存

在；2815 cm−1 附近 C-H不对称伸缩振动源于吡喃

环 C5-C6的 CH2 基团[21]，而在 2900 cm−1 附近 C-H
对称伸缩振动缺失可能与环状结构振动耦合有

关。1656 cm−1 与 1623 cm−1 双峰分别归属为半缩醛

羟基振动及糖苷键 C-O-C不对称伸缩振动，结合

1099 cm−1（C-O-C糖苷键）和 784 cm−1（吡喃环 C-H
面外弯曲振动）特征峰，证实 β-糖苷键构型及六元环
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结构。1380 cm−1 与 1353 cm−1 等强度双峰反映甲基

对称弯曲振动，支持葡萄糖残基的 CH3 基团存在。

分子量计算与单糖均一性表明其为中等长度葡萄糖

均聚物。
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Fig.2    Fourier transform infrared spectrum of and UV

spectroscopy of MC
注：A：傅里叶变换红外光谱图；B：紫外可见-吸收光谱图。

 

图 2B展示了 MC的 UV全波长扫描特征（200~

500 nm）。光谱分析显示，在 260 nm（核酸特征吸收

峰）和 280 nm（蛋白质特征吸收峰）附近均未检测到

显著吸收峰，表明样品中核酸和蛋白质类杂质含量极

低。此外，在 200 nm附近出现特征性吸收峰（A=

3.9），该吸收峰归属于糖类物质的特征性 π→π*跃迁，

其产生主要源于糖环中 C-O与 C-C键共轭体系的

电子跃迁行为，且与 β-型糖苷键的特征吸收峰一致，

结果进一步表明了MC是 β-糖苷键构型。

 2.3　XRD结果

XRD图谱（图 3）显示，在约 30°处出现特征衍射

峰，随后逐渐下降并在约 50°之后趋于平缓。这一特

征峰位置与 β-葡聚糖主链的晶面间距吻合，表明样

品中存在有序排列的葡聚糖结构单元[22]。图谱整体

呈现典型的半峰宽较窄的尖锐峰特征，表明样品中形

成了结晶区域。MC中的葡萄糖低聚合物通过特定

分子间作用力形成了规则的晶体结构，这可能是其具

有稳定理化性质和生物活性的结构基础。图谱中观

察到的单一尖锐峰[23]，表明样品中主要存在一种高度

有序的结晶结构，而非多种晶型的混合。

 2.4　SEM结果分析

基于扫描电镜（SEM）观察（图 4）与实验数据综

合分析，益智仁低聚糖呈现多级自组装结构。10000
倍下观察到 1~5 μm不规则团簇，表面粗糙且有孔

隙，纳米级纤维状结构相互连接，与红外光谱中宽化

的 O-H峰（分子间氢键网络）特征吻合；1000倍下片

层（50~100 nm厚）与块状结构交替出现，片层边缘规

则性对应 XRD β-葡聚糖晶面特征，从大块区域到电

镜下的碎屑，都能看到其疏松的结构，这说明低聚糖

样品是由小颗粒黏聚成团；100倍宏观碎块显示贯穿

性孔洞，与 XRD晶面间距特征共同构建多级孔隙体

系。葡萄糖单元通过 β-1,3-糖苷键形成有序片层[24]

（结晶域），片层通过氢键堆叠为团簇片（非晶域），最

终表现为宏观片状聚集体。三组 SEM图像揭示了

益智仁低聚糖多级自组装结构：纳米纤维→微米片层

→毫米碎块的层级构筑，其结晶/非晶态域的共存，这

种结构特征为材料在药物递送和肠道菌群调控中的

多功能应用提供了结构基础。

 
 

A: 10000× B: 1000× C: 100×

图 4    MC在 10000、1000和 100倍下的扫描电子
显微镜图像

Fig.4    Scanning electron microscopy (SEM) images of MC
at magnifications of 10000, 1000, and 100
注：A：10000倍；B：1000倍；C：100倍。

 

 2.5　益智仁低聚糖的体外活性结果

实验结果表明（图 5），纯化后均一的 MC未表现

出显著抗氧化活性，其抗氧化能力未达到统计学显著

性阈值。α-淀粉酶抑制活性检测作为抗糖尿病药物

体外筛选的重要模型，其作用机制主要涉及抑制剂通

过竞争性/非竞争性结合方式干扰酶活性位点或柔性

环结构。本研究发现，MC对 α-淀粉酶的抑制活性

呈现浓度依赖性增强趋势，在 10.0 mg/mL浓度时抑

制率突破 95%，该强抑制效应可能源于其分子中 β-
糖苷键形成的刚性空间构象，通过位阻效应有效阻碍

酶-底物复合物的形成[25]。α-葡萄糖苷酶抑制实验显

示 MC的抑制活性在 8~10 mg/mL区间达到峰值（>
90%），呈现非线性剂量效应特征。这种高效抑制特
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图 3    MC的 X射线衍射分析

Fig.3    XRD analysis of MC
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性在于延缓碳水化合物多糖链向单糖的降解进程，从

而实现对餐后血糖峰值的调控作用[26]。突出的体外

降糖活性特征为 MC开发新型 α-葡萄糖苷酶靶向降

糖功能产品提供了基础。

 2.6　益智仁低聚糖对人体肠道菌群的影响

 2.6.1   物种组成分析

 2.6.1.1   门分类水平　根据图 6的堆叠图分析，芽孢

杆菌门（Bacillota）、拟杆菌门（Bacteroidota）、变形菌

门（Pseudomonadota）、放线菌门（Actinomyycetota）

和梭杆菌门（Fusobacteriota）是微生物群落中的优势

菌门。本研究发现 MC组的微生物群落结构呈现明

显异常重构：芽孢杆菌门以绝对优势异常高丰度，提

示该处理可能通过特定条件，如厌氧环境或营养选择

来促进其增殖。现有研究表明，芽孢杆菌门具有双重

作用，其益生菌株（如枯草芽孢杆菌）可通过分泌抗菌

物质抑制致病菌、促进双歧杆菌增殖、分解膳食纤维

释放短链脂肪酸（SCFAs）以维持肠道稳态[27]，并增强

黏膜免疫功能。但致病菌株（如蜡样芽孢杆菌）可能

通过如肠毒素等毒素来破坏屏障功能或诱导代谢紊

乱。因此，其应用需严格区分菌株功能并控制干预条

件[28]。

相比之下，拟杆菌门在 MC组中几乎消失，而其

在 FJ组中占比最高，JF组次之。拟杆菌门作为多糖

代谢的核心菌群[29]，通过多糖利用位点（PUL）降解膳

食纤维和宿主黏液糖蛋白，释放 SCFAs以支持结肠

上皮能量供应和宿主代谢调节。然而，MC组中拟杆

菌门被完全抑制可能削弱其代谢功能，甚至引发条件

致病菌（如产肠毒素脆弱拟杆菌 Bf）代偿性扩张[30]，

其分泌的毒素可通过破坏肠道屏障加剧结肠炎症

及癌变风险。此外，Bf中的产肠毒素脆弱拟杆菌

（ETBF）毒素基因在结直肠癌患者中的高丰度进一步

提示该菌门的潜在致病性。

变形菌门的丰度变化呈现组间差异：JF组最高，

MC组次之，FJ组最低。作为肠道菌群的“先锋菌

群”，变形菌门通过消耗氧气为严格厌氧菌定植创造

条件，但其丰度异常升高（如 JF组）常提示菌群失调，

与炎症性肠病、代谢综合征及癌症相关。例如，肠杆

菌科过度增殖可能通过脂多糖（LPS）激活 TLR4/NF-
κB通路加剧炎症，而脱硫弧菌属的硫化氢代谢产物

可能促进 DNA损伤[31]。尽管 MC组变形菌门丰度

未明显高于 FJ组，但其动态平衡仍受处理条件影响，

需警惕低丰度下生态功能抑制可能导致的病原体易

感性增加。
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图 5    MC的抗氧化活性及体外活性

Fig.5    Antioxidant and in vitro hypoglycemic activities of MC
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MC组通过干预重塑了菌群结构，虽强化了芽孢

杆菌门的功能潜力，但拟杆菌门的缺失与变形菌门的

潜在失衡可能破坏菌群-宿主互作网络，增加代谢紊

乱或病理风险[32]（如炎症或感染）。未来研究需优化

干预策略，在利用芽孢杆菌门代谢功能的同时，保护

拟杆菌门的核心作用，并监测变形菌门的动态变化以

规避风险。

 2.6.1.2   属分类水平　图 7在属水平上展示了优势菌

的相对丰度，丰度排名前 10的优势属分别为魏斯氏

菌属（Weissella）、塞加特菌属（Segatella）、克雷伯氏

菌属（Klebsiella）、巨单胞菌属（Megamonas）、埃希氏

菌和志贺氏菌属[33]（Escherichia-Shigella）、联合乳杆

菌属（Ligilactobacillus）、梭菌属（Clostridium）、粪杆

菌属（Faecalibacterium）、梭杆菌属（Fusobacterium）、

双栖乳杆菌菌属 （Bifidobacterium）。分析显示，

MC组在属水平上的优势菌群中，魏斯氏菌属

（Weissella）和联合乳杆菌属（Ligilactobacillus）的丰

度显著（P<0.05）高于 JF组和 FJ组。魏斯氏菌属作

为兼具益生与潜在风险的乳酸菌，通过分泌抗菌肽抑

制病原菌[34]（如金黄色葡萄球菌）、合成葡聚糖促进

双歧杆菌增殖，并分解膳食纤维释放 SCFAs以维持

肠道屏障功能。联合乳杆菌属则通过分泌细菌素抑

制致病菌、修复肠道屏障、刺激调节性 T细胞分化

降低 IgE抗体水平，改善肠道免疫稳态。MC组的菌

群变化提示，其干预可能通过强化魏斯氏菌属的代谢

功能（如 SCFAs生成）与联合乳杆菌属的免疫调节作

用，重塑肠道微生态平衡。
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 2.6.1.3   标志物种分析　微生物数目或种类的变化，

往往会引起样本性质变化。根据图 8A物种组成热

图分析，MC组微生物群落结构呈现特异性，其菌群

分布模式与 FJ、JF组形成明显分化。热图色谱显

示，MC组以魏斯氏菌属（Weissella）和联合乳杆菌属

（Ligilactobacillus）为绝对优势菌群，这两个菌属在

MC样本中呈现高度聚集的深红色区块，明显高于其

他菌属的检测水平。组间比较分析表明：FJ组和

JF组的 Weissella 与 Ligilactobacillus 标准化丰度均

值显著（P<0.05）低于 MC组。FJ组的菌群结构呈

现明显的拟杆菌属（Bacteroides）和副拟杆菌属

（Parabacteroides）共优势特征，其相对丰度比 MC组

高。热图层次聚类分析显示，MC组的菌群结构与

FJ、JF组形成独立分支，这种分离模式与其代谢表型

差异呈现显著相关性（P<0.05）。值得注意的是，短链

脂肪酸产生菌罗氏菌属（Roseburia）和粪杆菌属

（Faecalibacterium）在 FJ、JF组的相对丰度最为明

显，这可能与干预措施通过多菌群协同作用改善宿主

代谢状态的生物学机制密切相关。

基于图 8B的 Circos样品 -物种关系图分析，

本研究展示了肠道菌群在属水平上的分布特征。
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本图一侧展示了不同实验组的样本分布，另一侧

则呈现了主要的菌群组成。连接线表示各菌群在

不同样本组中的丰度变化。图中可以清晰观察到，

MC组与 JF组和 FJ组相比，干预后的 Weissella 和

Ligilactobacillus 的相对丰度明显提高。

具体而言，这些菌群的丰度增加既能通过脂多

糖合成参与炎症反应途径，又能通过产生丁酸等短链

脂肪酸代谢产物调节宿主免疫应答，表现出双重调节

作用，这种菌群迭代现象表明，MC干预可能通过改

变肠道环境 pH，重塑微生物竞争微环境 [35]。从

Circos图整体结构来看，外部扇区代表不同样本组，

内部扇区展示主要菌群，两者之间的连线粗细和密度

反映了菌群在样本中的相对丰度，直观地展示了样品

与菌群间的复杂互作网络。

 2.6.2   韦恩图分析　根据图 9所示的韦恩图分析，

3组样品共检测到 1296个 OTU，三组共有 OTU为

71个，FJ与 JF共有 OTU为 117个，JF与 MC共有

OTU为 86个。从数据分布可以看出，FJ组独有的

OTU数量最多，达到 678，远高于其他两组。而 JF

组独有 OTU为 234，MC组为 198。尽管 MC组的

总 OTU数量最少，但其与 FJ组的共有 OTU数量最

多（54个），这表明 MC组与 FJ组在物种组成上有一

定的相似性。韦恩图清晰地展示了三组样本间物种

组成的重叠与特异性分布情况，为进一步分析不同组

别间的微生物群落差异提供了直观依据。

 2.6.3   Alpha多样性分析　Alpha多样性是指特定生

境或者生态系统内的多样性情况，通常利用物种丰

富度与物种均匀度两个重要参数来计算。主要从

observed species（也称 Sobs）、Chao1、ACE、Shannon、

Simpson常用的 α 多样性指数以及它们的相关分析

结果。根据图 10的 Alpha多样性分析结果，FJ、
JF和 MC三组在肠道菌群多样性特征上呈现显著差

异（P<0.05）（Kruskal-Wallis检验，P=0.0273）。MC
组的物种丰富度与均匀度显著（P<0.05）降低，表明

MC干预导致肠道菌群的物种多样性、群落结构复

杂性及功能稳定性衰退。Rank-abundance曲线显

示，MC组的丰度分布曲线在低 Rank值区域（高丰

度菌群）下降平缓，提示其菌群结构高度集中于少数

优势菌（如 Weissella 和 Ligilactobacillus）。这种集

中化可能源于益智仁低聚糖对厚壁菌门的选择性富

集（如促进乳杆菌属增殖），同时抑制拟杆菌门等竞争

性菌群。尽管多样性下降，MC组优势菌群的功能稳

定性显著提升（P<0.05）。例如，乳杆菌属分泌的细菌

素类物质通过抑制病原菌定植[36]，可能增强菌群对环

境变化的抗逆性。MC干预通过重塑菌群结构，在降

 

物种Venn图
FJ JF

MC

678
46

234

54

71

15

198

图 9    三组样品的物种 Venn图
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低肠道菌群遗传多样性的同时，可能通过功能菌群的

协同作用提升其生态适应性。这一发现提示，益智仁

低聚糖的作用机制更倾向于定向调控菌群功能网络，

而非单纯增加多样性，为靶向肠道菌群干预提供了新

视角。

 2.6.4   Beta多样性分析　Beta多样性分析是一种通

过检查物种多样性来比较实验组和对照组之间群落

的一般结构的方法。如图 11所示，益智仁低聚糖处

理组（MC）的样本点与菊粉对照组（JF）及粪菌组（FJ）

的样本点在二维空间中均形成了明显分离，其中

PCo1轴是区分 MC组与其他两组的最主要维度。

这表明相较于经典的益生元菊粉或粪菌的菌群结

构[37]，益智仁低聚糖的处理驱动群落结构产生了方向

性的改变。进一步观察发现，MC组样本在 PCo2轴

上的分布范围较 JF组和 FJ组更为广泛和分散。这

提示 MC组内个体间的菌群组成异质性较高，群落

结构状态可能不一致或处于动态变化之中。综合其

空间分布特征，MC组菌群在结构上偏离了常规益生

元干预所塑造的生态位，其内部又呈现出较高的离散

度。这一结果说明益智仁低聚糖可能通过抑制某些

关键菌门或促进特定代谢菌群[38] 的增长调节肠道

菌群。
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 2.6.5   功能分析　从图 12中可以观察到，样本中微

生物功能以新陈代谢（Metabolism）为主导，约占总功

能的 78.1%，其子类中碳水化合物代谢（Carbohydrate

Metabolism）丰度最高，达到 396644；辅助因子和

维生素代谢（Metabolism of Cofactors and Vitamins，

316037）和氨基酸代谢 （Amino  Acid  Metabolism，

285169）紧随其后。遗传信息处理（Genetic  Infor-

mation Processing）位列第二，约占 15.2%，包含复制

与修复（Replication and Repair，126609）、翻译（Tran-

slation，66173）及转录（Transcription，13356）等重要

子类。环境信息处理（Environmental  Information

Processing）中膜转运（Membrane  Transport，87096）

占比较高，体现了微生物对外界环境的适应能力。其

余功能类别如细胞过程（Cellular Processes）、生物体

系统（Organismal Systems）等丰度相对较低，分别占

3.4%和 0.3%。整体功能分布特征表明样本微生物

群落具有显著的代谢活性和遗传适应性[39]，在碳水化

合物代谢方面表现尤为突出，暗示该微生物群落可能

在能量获取和物质转化方面发挥着重要作用。
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图 12    MC的功能分布总览图
Fig.12    Functional distribution overview of MC

 

 3　结论
本研究系统解析了益智仁低聚糖（MC）的结构

特征及其对肠道菌群的调控机制。结构分析表明，

MC是由 β 糖苷键连接的葡萄糖均聚物（分子量

2461 Da），具有 β-葡聚糖主链特征，其多级自组装结

构通过氢键网络和分子间作用力形成，XRD与

SEM结果进一步证实了结晶区与非晶域共存的层级

结构；纯化后均一的 MC未表现出显著抗氧化活性，

其抗氧化能力未达到统计学显著性阈值；肠道菌群分

析显示，MC组芽孢杆菌门丰度显著提升，拟杆菌门

被抑制，联合乳杆菌属（Ligilactobacillus）和魏斯氏菌

属（Weissella）富集度提高，可能通过分泌细菌素抑制

病原菌并增强 SCFAs合成。机制上，MC通过 β-糖
苷键稳定性延长肠道滞留时间，非晶区孔隙结构增强

菌群结合效率，选择性激活 SCFAs代谢通路，实现结

构-功能双重调控。本研究阐明了MC结构特征与功

能调控的内在关联，完善了“益生元结构-功能关系”

理论框架。MC可改善代谢稳态，但其对拟杆菌门的

过度抑制可能增加条件致病菌风险，未来需结合代谢

组学验证其剂量效应，及在肠道疾病干预中的应用潜

力。综上，本研究为益智仁低聚糖的功能开发奠定了

科学基础，未来需通过多维度研究进一步拓展其应用
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边界，并规避潜在风险。
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