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基于肠道菌群探究金菊茶改善 2型糖尿病
大鼠的作用机制
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（1.河北省农林科学院滨海农业研究所，河北唐山 063299；
2.唐山市蒲公英工程技术研发中心，河北唐山 063299；

3.华北理工大学中医学院，河北唐山 063210）

摘　要：目的：研究由金花葵、菊芋与蒲公英组成的药食同源复方——金菊茶（Jin-Ju Tea，JJT）对 2型糖尿病

（Type 2 diabetes mellitus，T2DM）大鼠的降糖降脂作用机制。方法：采用高脂饮食联合链脲佐菌素构建 T2DM大

鼠模型，将成功建模的大鼠分为糖尿病模型组（DM）、二甲双胍组（MET）、JJT低剂量组（JJTL，200 mg/
kg）、JJT中剂量组（JJTM，400 mg/kg）、JJT高剂量组（JJTH，800 mg/kg），另设正常对照组（CON），连续

灌胃给药 8周，进行口服糖耐量试验，检测大鼠空腹血糖、血清糖化蛋白、空腹胰岛素、血脂四项、肝功能及促

炎因子等指标。通过 16S rRNA测序技术分析大鼠肠道菌群组成，并探讨菌群变化与代谢指标的相关性。结果：

与 DM组相比，JJTM组大鼠空腹血糖、血清糖化蛋白以及口服葡萄糖耐量试验-血糖曲线下面积显著降低

（P<0.05），血清胰岛素水平显著升高（P<0.01）；血清甘油三酯、总胆固醇、低密度脂蛋白胆固醇含量显著降

低（P<0.001），高密度脂蛋白胆固醇含量显著升高（P<0.01）；促炎因子白细胞介素-6、白细胞介素-1β 和肿瘤

坏死因子 -α 水平显著降低（P<0.001）；谷草转氨酶、谷丙转氨酶活性分别显著下降 47.64%和 35.76%
（P<0.001）。JJT可提高 T2DM大鼠肠道菌群多样性、调节菌群结构，JJT上调了乳杆菌属（Lactobacillus）、芽

孢杆菌属（Bacillus）、unclassified_Muribaculaceae、Prevotellaceae_UCG_001的相对丰度，下调了杜氏杆菌属

（Dubosiella）、unclassified_Lachnospiraceae、Lachnospiraceae_NK4A136_group的相对丰度。相关性分析表明，

Prevotellaceae_UCG_001、双歧杆菌（Bifidobacterium）及杜氏杆菌（Dubosiella）与血糖血脂指标密切相关。结

论：JJT能有效改善 T2DM，其中 JJTM组效果显著，其机制可能与缓解炎症反应、调节肠道菌群结构有关。

关键词：2 型糖尿病，金花葵-菊芋-蒲公英复方，肠道菌群，糖脂代谢，炎症反应
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Abstract：Objective: To investigate the mechanisms underlying the hypoglycemic and hypolipidemic effects of Jin-Ju tea
(JJT),  a  medicinal  and  edible  formula  composed  of Abelmoschus  manihot, Helianthus  tuberosus,  and Taraxacum mon-  

收稿日期：2025−07−17            

基金项目：河北省农林科学院现代农业科技创新工程课题（2022KJCXZX-BHS-4）；河北省自然科学基金（H2023209038）。

作者简介：孟然（1993−）（ORCID：0000−0002−6755−4708），女，硕士，助理研究员，研究方向：功能植物成分提取与功能验证，E-mail：yoki_meng@163.com。

* 通信作者：王秀萍（1966−），女，本科，研究员，研究方向：中草药鉴定及应用，E-mail：bhswxp@163.com。 

第  47 卷  第  16 期 食品工业科技 Vol. 47  No. 16
2026 年  8 月 Science and Technology of Food Industry Aug. 2026
 

https://doi.org/10.13386/j.issn1002-0306.2025070212
https://doi.org/10.13386/j.issn1002-0306.2025070212
https://doi.org/10.13386/j.issn1002-0306.2025070212
mailto:yoki_meng@163.com
mailto:bhswxp@163.com


golicum, in rats with type 2 diabetes mellitus (T2DM). Methods: A T2DM rat model was established using a high-fat diet
combined with streptozotocin injection. Successfully modeled rats were divided into the diabetic model (DM) group, met-
formin (MET) group,  JJT low-dose (JJTL,  200 mg/kg),  JJT medium-dose (JJTM, 400 mg/kg),  and JJT high-dose  (JJTH,
800 mg/kg) groups, with a normal control (CON) group also included. After 8 weeks of continuous intragastric administra-
tion, an oral glucose tolerance test was performed. Fasting blood glucose, glycated serum protein, fasting insulin, four lipid
profile indicators, liver function, and pro-inflammatory cytokine levels were measured. The composition of the gut micro-
biota was analyzed via 16S rRNA sequencing, and correlations between microbial changes and metabolic indicators were
explored. Results: Compared with the DM group, the JJTM group showed significant reductions in fasting blood glucose,
glycated  serum  protein,  and  oral  glucose  tolerance  test-area  under  the  curve  (P<0.05),  along  with  a  marked  increase  in
fasting insulin levels (P<0.01). Serum levels of triglycerides, total cholesterol, and low-density lipoprotein cholesterol were
significantly decreased (P<0.001),  while high-density lipoprotein cholesterol was significantly increased (P<0.01).  Levels
of  the  pro-inflammatory  cytokines  interleukin-6,  interleukin-1β,  and  tumor  necrosis  factor-α  were  significantly  reduced
(P<0.001).  Aspartate  aminotransferase  and  alanine  aminotransferase  activities  decreased  significantly  by  47.64%  and
35.76%, respectively (P<0.001). JJT increased the diversity of the gut microbiota and modulated its structure in T2DM rats,
specifically  upregulating  the  relative  abundances  of  Lactobacillus, Bacillus, unclassified_Muribaculaceae,  and   Prevotel-
laceae_UCG_001,  while  downregulating  Dubosiella,  unclassified_Lachnospiraceae,  and  Lachnospiraceae_NK4A136_
group. Correlation analysis indicated that Prevotellaceae_UCG_001, Bifidobacterium, and Dubosiella were closely associ-
ated  with  glycemic  and  lipid  metabolic  indicators.  Conclusion:  JJT  effectively  ameliorates  T2DM,  with  the  JJTM group
exhibiting  the  most  pronounced  effects.  The  underlying  mechanism  may  be  related  to  the  alleviation  of  inflammatory
responses and modulation of the gut microbiota structure.

Key  words： type  2  diabetes  mellitus； edible  abelmoschus-jerusalem  artichoke-dandelion  compound； gut  microbiota；

glucose and lipid metabolism；inflammatory response

2型糖尿病（Type 2 diabetes mellitus，T2DM）是

一种复杂的系统性疾病，已成为全球性的重大公共卫

生挑战。随着生活方式的改变和人口老龄化进程加

剧，其患病率持续攀升，据国际糖尿病联盟（The Inter-

national  Diabetes  Federation，IDF）预测，至 2045年

全球糖尿病患者人数将高达 7.83亿，其中 90%以上

为 T2DM [1]。T2DM主要由胰岛素抵抗、胰岛 β 细

胞功能异常引起，常伴随血脂异常、慢性低度炎症及

肠道菌群失调等系统性病症[2−3]。当前，主要依赖二

甲双胍、格列奈、吡格列酮等化学降糖药物治疗，虽

能有效控制血糖，但长期应用易引发耐药性及胃肠道

不良反应[4−5]，因此，探寻更为安全、有效且适合长期

管理的糖尿病防治策略迫在眉睫。

近年来，基于传统医学“药食同源”理论的天然

药物在 T2DM防治领域展现出广阔前景。中医认

为，T2DM属“解渴”范畴，“热毒”是解渴证的关键病

机，临床上常以清热解毒法应用于糖尿病的治疗。金

花葵、菊芋和蒲公英都是清热解毒的代表性药食同

源中草药，富含黄酮类、酚酸类、生物碱类、多糖类及

皂苷类等多种生物活性成分，在改善代谢紊乱、调节

血糖及血脂方面发挥了重要的作用[6−7]。现代药理学

研究证实，金花葵（Abelmoschus manihot （L.） Medik.）

花提取物可调节胰岛素敏感性、改善脂质代谢紊乱，

通过激活 Nrf2/ARE通路发挥抗氧化应激及保护胰

岛 β 细胞的作用[8−10]；菊芋（Helianthus tuberosus L.）
块茎中的菊粉作为益生元，能通过调节肠道菌群减少

慢性炎症和内毒素，改善胰岛素抵抗，以及调节 PI3K/

Akt通路增加糖原合成并促进葡萄糖运输，改善代

谢紊乱[11−13]；蒲公英（Taraxacum mongolicum Hand.
-Mazz.）中的低聚果糖可促进有益肠道细菌的增殖，

从而改善肠道微生态平衡[14]。此外，凭借其抗炎、抗

氧化特性及抑制消化酶活性，在多靶点干预糖脂代谢

方面表现出潜力[15−17]。尤为重要的是，肠道菌群作为

连接宿主代谢与外界干预的关键桥梁，在 T2DM发

病中的作用日益明确。研究发现，T2DM患者普遍

存在菌群失调，主要表现为双歧杆菌、乳酸杆菌等有

益菌的减少和大肠杆菌、肠球菌等条件致病菌的增

加[18]，这种菌群结构的改变会影响宿主的能量代谢和

营养吸收，引起机体内毒素血症、慢性低度炎症和胆

汁酸代谢紊乱，加剧 T2DM的发生发展[19−21]。而天

然植物提取物可通过“菌群-代谢-炎症”轴改善胰岛

素敏感性和糖代谢，且中草药成分与肠道菌群之间存

在双向互动关系[22−25]。然而，现有研究多集中于单味

中药材或其提取物，基于中医配伍理论、系统性阐释

“药食同源”中草药复方通过调节肠道菌群干预

T2DM作用机制的研究尚显不足，尤其缺乏多靶点

协同作用的深入探索。

针对上述研究空白，本研究基于中医“清热滋

阴”理论，结合现代药理学对降糖靶点与肠道菌群的

认识，自主设计了一个全新的“药食同源”中草药复

方——金菊茶（Jin-Ju Tea，JJT）。该复方由金花葵

（Abelmoschus manihot （L.） Medik.）、菊芋（Helianthus
tuberosus  L.） 及 蒲 公 英 （ Taraxacum  mongolicum
Hand.-Mazz.）组成。君药金花葵性寒味甘，善于清热

凉血、滋阴润燥；臣药菊芋，益气养阴，其富含的菊粉

等膳食纤维有助于调节肠道菌群，从“脾胃”根本辅
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助君药改善胰岛素抵抗；佐使药蒲公英，清热解毒、

消肿散结，用以清解体内因代谢紊乱产生的炎症之

“热”，旨在通过多组分、多靶点的协同作用，全面干

预 T2DM的核心病机。为系统评价其药效及机制，

本研究通过高脂高糖饮食联合链脲佐菌素（Strepto-
zocin，STZ）诱导建立 T2DM大鼠模型，设置 200、
400、800 mg/kg三个剂量组，综合评估金菊茶对大鼠

糖脂代谢、肝功能及促炎因子等关键指标的影响；并

进一步利用 16S rRNA基因测序技术，从肠道菌群的

角度阐释其作用机制，为开发基于药食同源中草药复

方防治 T2DM提供新的实验依据和理论支持。

 1　材料与方法

 1.1　材料与仪器

SPF级雄性 SD大鼠　8周龄，60只，体质量

（200±20）g，北京华阜康生物科技股份有限公司 [动
物生产许可证号：SCXK（京）2022-0002]。所有动物

饲养于华北理工大学动物实验中心洁净实验室，饲

养条件：室温（22±2）℃，相对湿度 40%~60%，每天 12 h
光/暗循环，实验动物饲养和操作均符合中国实验动

物伦理条款，本研究方案经由华北理工大学实验动物

伦理委员会审查批准后实施，批准号 2023-SY-215。
大鼠基础饲料（配方组成：60%碳水化合物、16%蛋

白质、3%脱脂乳、4%纤维、5%矿物质、12%水

分）、大鼠高糖高脂饲料（配方组成：糖 42.3%，蛋白

质 17%，脂肪 22.5%，纤维 3.2%，矿物质 5%，水分

10%）；金花葵（Abelmoschus  manihot （L.）  Medik.）
花、菊芋（Helianthus  tuberosus  L.）块茎、蒲公英

（Taraxacum mongolicum Hand.-Mazz.）全草　干燥

品，来自河北省农林科学院滨海农业研究所，经该所

王秀萍研究员鉴定与质检，确保中草药质量符合规范

要求；绿原酸对照品（批号 C109403，纯度≥98%）、

咖啡酸对照品（批号 C108307，纯度≥99%）、阿魏酸

对照品（批号 F103702，纯度≥99.5%）、芦丁对照品

（批号 R409144，纯度≥98%）、木犀草苷对照品（批

号 C110085，纯度≥98%）　上海阿拉丁试剂有限公

司；链脲佐菌素（STZ，S8050）、柠檬酸钠缓冲溶液

（C1013）　北京索莱宝科技有限公司；二甲双胍

（MET，S30880）　上海源业生物科技；0.9%生理盐

水　四川科伦药业；50%葡萄糖注射液　武汉福星

生物药业；空腹胰岛素（Fasting insulin，FINS）、血清

糖化蛋白（Glycated serum protein，GSP）、总胆固醇

（ Total  cholesterol， TC） 、甘油三酯 （ Triglyceride，
TG）、高密度脂蛋白（High-density lipoprotein choles-
terol，HDL-C）、低密度脂蛋白（Low-density lipopro-
tein cholesterol，LDL-C）、谷丙转氨酶（Alanine amino-
transferase，ALT）、谷草转氨酶（Aspartate aminotrans-
ferase，AST）生化检测试剂盒　南京建成生物工程研

究所；白细胞介素-6（Interleukin-6，IL-6）、白细胞介

素 -1β（ Interleukin-1β， IL-1β） 、肿瘤坏死因子 -α
（Tumor Necrosis Factor-α，TNF-α）酶联免疫吸附试

验（ELISA）试剂盒　上海酶联生物技术有限公司；

DNA提取试剂盒　北京天根生化科技有限公司。

GZX-9240MBE电热鼓风干燥箱　上海博讯公

司医疗设备公司；HC-800Y粉碎机　浙江永康敏业

工贸有限公司；AP124W电子天平　日本岛津公司；

血糖仪（批号 K007249G0574）　爱森斯生物科技有

限公司；D-37520 osterode台式高速冷冻离心机　德

国 Biofage  stratos公司；M200PR0酶标仪　瑞士

Tecan公司；Agilent  1200高效液相色谱仪　美国

Agilent公司。

 1.2　实验方法

 1.2.1   金菊茶的制备　根据课题组前期研究制备金

菊茶，由金花葵花、菊芋根茎和蒲公英全草三种原料

按照质量比 5:3:2的比例，通过水煎煮法制成。参

考彭莉莉等[26] 的方法并有所修改，将样品 60 ℃ 烘

干至恒重，粉碎并过 20目筛，精确称重按照比例进

行混合，加入 10倍体积量的蒸馏水浸泡 40 min，浸
泡后煎煮提取 2次，每次 1 h，将两次收取的滤液进

行合并，经浓缩、冷冻干燥，制备成金菊茶样品。

 1.2.2   金菊茶有效成分检测　采用高效液相色谱法

（High performance liquid chromatography，HPLC）对

金菊茶中绿原酸、咖啡酸、阿魏酸、芦丁、木犀草苷

的含量进行同步测定。采用外标法，以绿原酸、咖啡

酸、阿魏酸、芦丁、木犀草苷为标准品，通过标准曲线

法，利用峰面积响应值实现对各组分的定量分析。色

谱条件如下：采用 Mars ODS-AQ色谱柱（250 mm×

4.6 mm，5 µm），以 0.2%磷酸水溶液-甲醇（50:50）为

流动相，等梯度洗脱，体积流量为 1 mL/min，进样量

20 μL，柱温 30 ℃，检测时间为 40 min，检测波长

350 nm。

 1.2.3   T2DM大鼠模型构建　大鼠分组后适应性饲

养一周后随机进行分组，分为正常对照组（n=10）和

造模组（n=50），进行后续试验。正常对照组（control

group，CON）饲喂普通饲料，造模组以高糖高脂饲料

连续饲养 8周。随后，在禁食 12 h后，采用腹腔注射

的方式给造模组大鼠注射 50 mg/kg STZ-柠檬酸钠

缓冲溶液（0.1 mol/L，pH=4.22），CON组大鼠腹腔注

射等量的柠檬酸钠缓冲液，注射后 72 h随机测量血

糖，以血糖水平≥16.7 mmol/L作为 T2DM模型构

建成功的标准[27]。

 1.2.4   动物分组与处理　在本研究正式实验之前，通

过为期 4周的预实验，设置了 100、400和 800 mg/kg

三个剂量组。结果显示，400与 800 mg/kg JJT剂量

组均能显著降低模型大鼠的空腹血糖（P<0.05），且动

物状态良好。因此，本实验选定 400 mg/kg作为中剂

量（JJTM），并按其 0.5倍和 2倍分别设置低剂量

（JJTL，200 mg/kg）与高剂量（JJTH，800 mg/kg），以全

面评价 JJT的量效关系。将造模成功的大鼠随机分

为 5组（n=10）：糖尿病模型组（diabetes mellitus group，
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DM）、二甲双胍阳性对照组（Metformin group，MET，
0.2 g/kg[28]）、JJT高剂量组（High dose group of JJT，
JJTH，800 mg/kg）、JJT中剂量组（Medium dose group
of JJT，JJTM，400 mg/kg）、JJT低剂量组（Low dose
group of JJT，JJTL，200 mg/kg），灌胃体积 10 mL/kg，
连续给药 8周，CON组和 DM组每日灌胃等体积生

理盐水 25 mL/kg，其余各组大鼠灌胃对应剂量的药

物溶液。CON组给予普通饲料喂养，其余各组给予

高糖高脂饲料喂养，所有大鼠均自由采食饮水。

干预 8周后，大鼠禁食不禁水 12 h，腹主动脉取

血，4 ℃ 静置 2 h，3000 r/min离心 15 min，收集上层

血清，保存于−80 ℃ 冰箱备用；之后使用脱颈椎法处

死大鼠并采集肠道内容物，置于 1.5 mL EP管中，并

迅速于液氮中冷冻，保存于−80 ℃ 冰箱备用。

 1.2.5   生化指标检测　实验过程和结束后，采集样本

初步检测其生理生化指标。主要检测项目如下：体重

变化：各组大鼠均于给药前、给药期间每周记录体

重，记录体重变化；空腹血糖指标：给药 8周后，大鼠

禁食 12 h过夜，剪尾静脉取血，并使用血糖仪试纸法

测量空腹血糖（Fasting blood glucose，FBG）；采用试

剂盒法测定血清糖化蛋白（Glycated serum protein，
GSP）水平；口服葡萄糖耐量试验（Oral glucose toler-
ance test，OGTT）：给药 8周后，大鼠禁食（不禁水）

12 h，通过管饲法以 2 g/kg葡萄糖灌胃处理，使用血

糖仪和试纸在 0、30、60和 120 min测量葡萄糖水

平，并计算血糖曲线下面积（Area under the curve，
AUC）；胰岛素抵抗试验：给药 8周后，大鼠禁食 12 h
过夜，采用 ELISA法测定血清空腹胰岛素（Fasting
insulin，FINS），并计算胰岛素抵抗指数（Homeostasis
model  assessment  of  insulin  resistance，HOMA-IR），
HOMA-IR=（空腹血糖×空腹胰岛素/22.5）[29]；血脂指

标及肝功能水平：按照生化检测试剂盒提供的说明

书，测定总胆固醇（Total cholesterol，TC）、甘油三酯

（Total glyceride，TG）、低密度脂蛋白胆固醇（Low-
density lipoprotein cholesterol，LDL）、高密度脂蛋白

胆固醇（High-density lipoprotein cholesterol，HDL）、
谷丙转氨酶（Alanine aminotransferase，ALT）、谷草

转氨酶（Aspartate aminotransferase，AST）；促炎因子

水平：采用 ELISA法测定白细胞介素-6（Interleukin-
6，IL-6）、白细胞介素-1β（Interleukin-1β，IL-1β）和肿

瘤坏死因子-α（Tumor Necrosis Factor-α，TNF-α）水平。

 1.2.6   大鼠肠道 16S rRNA 基因测序　采用 TGuide
S96磁性土壤/粪便 DNA试剂盒提取全基因组 DNA，

称取约 200 mg样品，加入蛋白酶及裂解液，通过涡旋

振荡进行充分均质后，于 65 ℃ 水浴中裂解 60 min，
期间间歇振荡混匀。裂解后，在磁力架上进行

DNA的吸附、洗涤和洗脱，其他步骤按说明书要求

操作。DNA提取后用 1.0%琼脂糖凝胶电泳和 Nan-
odrop 2000检测纯度和浓度。以提取的 DNA样本

为模板，利用引物 338F（5'-actccacgggagcagcac-3'）和

806R（5'-Ggactachvgggtwtctaat-3'），对肠道细菌 16S

rRNA基因 V3~V4区序列进行扩增。扩增反应总体

系为 25  μL，体系组分为：2×Taq  PCR  Master  Mix

12.5  μL，10 μmol/L上下游引物各 0.5  μL，DNA模

板 1.0 μL，无菌去离子水 10.5 μL补足体系。PCR

扩增程序设置如下：95 ℃ 预变性 3 min；随后进行

30个循环，每个循环包含 95 ℃ 变性 30 s、55 ℃ 退

火 30 s、72 ℃ 延伸 45 s；循环结束后于 72 ℃ 终延

伸 10 min，反应完成后 4 ℃ 恒温保存。扩增产物经

琼脂糖凝胶电泳检测合格后，委托北京百迈客生物科

技有限公司完成后续高通量测序工作。使用 2%琼

脂糖凝胶回收 PCR产物，并通过 Omega DNA纯化

试剂盒（Omega公司）进行了纯化。收集纯化后的

PCR产物，并将其配对端（2×250  BP）在 Illumina

Novaseq 6000平台上进行。

 1.3　数据处理

本实验所得数据由至少进行 3次重复独立实验

所获取，实验结果以平均数±标准差（x±s）表示，采用

SPSS 23.0软件进行统计学分析，Origin2024软件进

行作图。采用 Pearson相关分析评价生化指标与肠

道菌群变化的相关性。使用 Tukey’s检验的单因素

方差分析（one-way ANOVA）分析显著性差异，选择

P<0.05作为显著性差异衡量标准。将 P<0.05确认

为数据间具有显著差异，将 P<0.01确认为数据间具

有极显著差异。

 2　结果与分析

 2.1　HPLC法检测金菊茶有效成分

同标准品相比，可观察到实验用的 JJT检测样

液中含有绿原酸、咖啡酸、阿魏酸、芦丁及木犀草

苷这五种有效成分，含量分别为 1.221%、1.963%、

0.514%、0.284%和 0.095%。混合对照品和 JJT样

品 HPLC色谱图见图 1。

 2.2　金菊茶对 T2DM大鼠生长指标的影响

与 CON组相比，DM组大鼠体质量显著下降

（P<0.05），符合 T2DM模型典型消瘦病理特征。给

药第 1周，MET组与 JJTM组大鼠体质量较 DM组

显著上升，该现象源于干预药物短期缓解高糖毒性、

改善渗透性利尿脱水状态，同时修复受损肠道营养吸

收功能，使机体快速恢复能量与体液蓄积；给药第

2~3周，急性代谢紊乱得到初步平复，短期代偿效应

消退，加之 DM组自身多食代偿延缓体重降低，各组

体质量增长趋于平缓，组间无显著差异（P>0.05）。直

至给药第 5周，MET组和 JJTM组体质量显著高于

DM组（P<0.01）（表 1），提示二者长期干预可有效逆

转糖尿病大鼠进行性体重降低，且 JJTM改善效果与

二甲双胍阳性药物相当。体质量是反映糖尿病进展

的直观表型指标，上述体重变化规律说明 JJTM可逐

步纠正 T2DM大鼠糖代谢紊乱，具备潜在抗糖尿病

活性。
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 2.3　金菊茶对 T2DM大鼠糖代谢及胰岛素敏感性的

影响

研究结果表明，与 CON组相比，DM组大鼠

FBG、GSP及 OGTT-AUC均显著升高（P<0.001）。

与 DM组相比，MET、JJTH和 JJTM组可显著降

低 FBG水平（P<0.01）（图 2（A）），MET、JJTH、JJTM、

和 JJTL组均显著降低 GSP水平（P<0.01，P<0.05）

（图 2（B））；通过口服葡萄糖耐量试验（OGTT）进一

步评估各组大鼠的糖代谢状态。结果显示（图 2（C）~

图 2（D）），在干预初始（0 min），各试验组大鼠血糖值

均明显升高，其中 DM组血糖含量达到 21.90 mmol/

L，为 CON组的 4.19倍。给药后 60 min，所有给药

组大鼠血糖水平均达到峰值，随后呈现下降趋势。值

得注意的是，在给药后 120 min，DM组大鼠血糖水

平和 OGTT-AUC均显著高于 CON组（P<0.001）。
与 DM组相比，MET组、JJTH组、JJTM组和 JJTL
组 OGTT和 OGTT-AUC均呈现不同程度的降低，

其中 MET组和 JJTM组 AUC显著降低（P<0.001
或 P<0.05）。这些结果表明，JJTM干预能够有效改

善 T2DM大鼠的糖代谢紊乱。

空腹胰岛素（Fasting  Insulin，FINS）水平和稳

态模型评估的胰岛素抵抗指数（Homeostasis Model
Assessment of Insulin Resistance，HOMA-IR）是评估

胰岛 β 细胞功能及胰岛素抵抗（Insulin Resistance，
IR）状态的重要指标。进一步分析血清 FINS水平

（图 2（E）），与 CON组相比，DM组大鼠血清 FINS
极显著下降（P<0.001）；相较于DM组，MET组、JJTM
组血清 FINS水平显著升高（P<0.01）。HOMA-IR

结果表明（图 2（F）），DM组胰岛素抵抗指数较

CON组呈极显著升高（P<0.001）；经 MET、JJTH、

JJTM干预后，大鼠 HOMA-IR水平较 DM组有所下

降，胰岛素抵抗得到一定程度上缓解。综合两项指标

结果表明，MET与 JJTM干预可同时改善 T2DM大

鼠胰岛 β 细胞分泌功能并缓解胰岛素抵抗。

 2.4　金菊茶对 T2DM大鼠血清生化及促炎因子的影响

T2DM大鼠常伴随胰岛素抵抗和代谢紊乱，这

一病理状态可导致脂肪合成增加、分解减少，进而引

起血脂水平异常升高。同时，代谢紊乱还会引起炎症

反应，导致促炎因子水平发生显著变化。本研究对血

清血脂四项指标 TC、TG、LDL-C、HDL-C和促炎

因子 IL-6、IL-1β 和 TNF-α 的分析结果显示，与 CON
组比较，DM组大鼠 TC、TG、LDL-C水平（图 3（A）~
图 3（C））以及 IL-6、IL-β 和 TNF-α 水平均显著升高

（P<0.001）（图 3（E）~图 3（G）），而 HDL-C水平显著

降低（P<0.001）（图 3（D）），这些结果表明，T2DM大

鼠存在明显的血脂异常和高脂饮食诱导的炎症反

应。与 DM组比较，MET和不同剂量 JJT组（JJTL、
JJTM、JJTH组）在不同程度上均能降低 TC、TG、

LDL-C水平及 IL-6、IL-1β、TNF-α 水平，并且提高

HDL-C水平。这一发现提示，JJT干预不仅能够改
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图 1    混合对照品（A）和 JJT样品（B）HPLC色谱图

Fig.1    HPLC chromatogram of mixed reference substance (A)
and JJT sample (B)

注：1.绿原酸；2.咖啡酸；3.阿魏酸；4.芦丁；5.木犀草苷。

 

表 1    JJT对 T2DM大鼠体质量的影响（x±s，n=10，g）
Table 1    Effect of JJT on body mass of T2DM (x±s, n=10, g)

时期 CON组 DM组 MET组 JJTH组 JJTM组 JJTL组

第1周 426.6±12.4 448.6±36.5* 461.2±39.1* 446.9±34.8* 452.7±39.0* 450.7±19.2*

第2周 444.1±36.2 442.7±40.5 467.5±50.4 439.3±39.6 455.1±52.6 447.0±21.8
第3周 461.0±22.4 439.6±44.9 466.0±55.6 437.7±46.2 454.2±73.5 438.8±22.1
第4周 487.8±30.3# 431.0±47.9* 469.8±59.8 433.8±50.6* 459.4±73.3 435.1±27.1*

第5周 502.0±22.5## 428.6±48.1** 463.1±63.7## 430.7±55.8** 458.7±60.4## 430.4±26.9**

第6周 506.9±24.6## 424.9±48.8** 465.1±70.0## 431.0±58.5** 455.7±68.6## 423.4±25.6**

第7周 518.9±22.9## 417.6±52.2** 464.6±71.4## 427.6±61.7** 454.0±71.3## 418.5±28.8**

第8周 525.2±23.7## 408.9±54.5** 462.1±74.2## 422.0±61.4** 445.0±62.0## 413.3±28.4**

注：*表示与对照组相比，在P<0.05水平差异显著，**表示与对照组相比，在P<0.01水平差异显著；#表示与模型组相比，在P<0.05水平差异显著，##表示与
模型组相比，在P<0.01水平差异显著。
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善糖尿病大鼠的血脂代谢紊乱，还能有效减轻系统性

炎症反应。

此外，肝功能相关指标 ALT和 AST的检测结

果显示，与 CON组相比，DM组大鼠血清 ALT、AST
活性显著升高（P<0.001），提示存在肝损伤。与 DM
组相比，MET组和 JJT各剂量干预组均能显著降低

AST、ALT活性（P<0.001或 P<0.01），其中 JJTM组

的效果最为显著（P<0.001），AST和 ALT活性分别

下降了 47.64%和 35.76%（图 3（H）~图 3（I））。结果

表明，JJT干预对 T2DM大鼠的肝功能具有显著保

护作用，可能通过改善代谢紊乱和减轻炎症反应来实

现。综合以上结果，JJT在改善 T2DM大鼠血脂代

谢紊乱、减轻炎症反应以及保护肝功能方面均表现

出显著的有益作用。

 2.5　金菊茶对 T2DM大鼠肠道菌群的影响

 2.5.1   大鼠肠道微生物序列及 OTU统计　基于 16S
rRNA基因测序，共获得 4203665条高质量序列，通

过对这些序列进行聚类（以相似性>97%为阈值）得

到 18664个操作分类单元（OTUs），涵盖了 39个门、

92个纲、232个目、421个科、726个属和 838个种，

表明本次测序深度足以捕获大鼠肠道微生物的高度

多样性。统计结果显示，不同处理组大鼠肠道

OTU数目存在分化：CON组 4008个、DM组 3771
个、MET组 4428个、 JJTH组 4477个、 JJTM组

4535个、JJTL组 3838个。基于 OTU矩阵进行组

间交集统计，结果显示全部组别共检出 370个共有

核心 OTUs，该类菌群在不同处理条件下均可稳定存

在，是大鼠肠道微生态体系的重要组成部分。结合

OTU数量变化可见，糖尿病模型构建导致大鼠肠道

OTU数目下降，而 JJTM、JJTH与二甲双胍干预可

不同程度提升 OTU数量，初步提示中高剂量 JJT干

预对肠道微生物丰富度具有改善作用。

 2.5.2   细菌群落多样性及丰富度分析　为进一步量

化微生物群落的多样性，本研究计算了 Alpha多样性

指数。与 CON组相比，DM组微生物多样性和丰度

显著降低（P<0.05）。JJTM干预后，Simpson、Chao1、
ACE和 Shannon指数均显著升高（P<0.01，P<0.05），
表明 JJTM能够有效提高肠道菌群多样性和丰度

（图 4（B）~图 4（E）），与上述 DM组 OTU数量降低，

JJTM组 OTU数量最高的结果相一致。此外，基于

Bray-Curtis距离的主坐标分析（PCoA）显示，CON组

与其他组明显分离，表明 T2DM模型大鼠肠道菌群

结构发生显著改变（图 4（F））。

 2.5.3   肠道菌群的物种组成　肠道菌群组成的分析

（图 5（A）~图 5（B））显示，在门水平上，各组大鼠肠道

菌群均以厚壁菌门（Firmicutes，61.20%~72.08%）和

拟杆菌门（Bacteroidota，16.49%~30.52%）为主，占细

菌总丰度的 80%以上（图 5（A））。丰度排名前十的

菌门还包括：放线菌门（Actinobacteriota）、脱硫杆菌

门（Desulfobacterota）、变形杆菌门（Proteobacteria）、
蓝藻门（Cyanobacteria）、疣状菌门（Verrucomicro-
biota）、弯曲杆菌门（Campylobacterota）、迷踪菌门
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图 2    JJT对 T2DM大鼠葡萄糖稳态的影响

Fig.2    Effect of JJT on glucose homeostasis in T2DM rats
注：（A）空腹血糖；（B）糖基化血清蛋白；（C）葡萄糖耐量；（D）时间-血糖曲线下面积；（E）血清胰岛素；（F）胰岛素抵抗指数；CON：
对照组；DM：未经治疗的糖尿病模型组；MET：阳性对照组；JJTH：JJT高剂量组；JJTM：JJT中剂量组；JJTL：JJT低剂量组；*表示
与对照组相比，在 P<0.05水平差异显著，**表示与对照组相比，在 P<0.01水平差异显著，***表示与对照组相比，在 P<0.001水
平差异显著；#表示与模型组相比，在 P<0.05水平差异显著，##表示与模型组相比，在 P<0.01水平差异显著，###表示与模型组相
比，在 P<0.001水平差异显著；图 3~图 4同。
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图 3    JJT对 T2DM大鼠血脂、肝功能和促炎因子的影响

Fig.3    Effects of JJT on lipid metabolism, liver function, and inflammatory factors in T2DM rats
注：（A）总胆固醇（TC）；（B）甘油三酯（TG）；（C）低密度脂蛋白（LDL-C）；（D）高密度脂蛋白（HDL-C）；（E）白细胞介素-6（IL-6）；
（F）肿瘤坏死因子-α（TNF-α）；（G）白细胞介素-1β（IL-1β）；（H）谷丙转氨酶（ALT）；（I）谷草转氨酶（AST）；CON：对照组；DM：未经
治疗的糖尿病模型组；MET：阳性对照组；JJTH：JJT高剂量组；JJTM：JJT中剂量组；JJTL：JJT低剂量组。
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图 4    JJT对 T2DM大鼠肠道菌群多样性及丰富性的影响

Fig.4    Effects of JJT on the diversity and richness of gut microbiota in T2DM rats
注：（A）OTU数量图；（B）Simpson指数；（C）Chao1指数；（D）ACE指数；（E）Shannon指数；（F）PCA多样性。
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（Elusimicrobiota）以及部分未分类的细菌（unclassi-

fied_Bacteria）。与 CON组相比，DM组拟杆菌门丰

度显著降低（P<0.05），放线菌门丰度显著增加

（P<0.05），而厚壁菌门无显著差异（P>0.05）。与

DM组相比，JJTH、JJTM和 JJTL组厚壁菌门/拟杆

菌门（F/B）比值显著降低（P<0.05），表明 JJT干预可

促进肠道菌群向更健康的方向转变，缓解 T2DM引

起的菌群紊乱。

在属水平上，优势菌属包括乳杆菌属（Lacto-

bacillus）、双歧杆菌属（Bifidobacterium）、芽孢杆菌

属（Bacillus）、杜氏杆菌属（Dubosiella）、瘤胃球菌属

（Ruminococcus）等。与 CON组相比，DM组中乳杆

菌属 （Lactobacillus）、双歧杆菌属 （Bifidobacter-

ium）、芽孢杆菌属（Bacillus）、杜氏杆菌属（Dubo-

siella）以及 unclassified_Lachnospiraceae的相对丰

度增加 ；而 unclassified_Muribaculaceae、 unclassi-

fied_Clostridia_UCG_014、 Lachnospiraceae_NK4A

136_group和 Prevotellaceae_UCG_001的相对丰度

降低。与 DM组相比，JJT上调了乳杆菌属（Lacto-

bacillus）、芽孢杆菌属（Bacillus）、unclassified_Murib-

aculaceae、Prevotellaceae_UCG_001等有益菌相对

丰度，下调了杜氏杆菌属（Dubosiella）、unclassified_

Lachnospiraceae、Lachnospiraceae_NK4A136_group

的相对丰度。表明 JJT对 T2DM小鼠肠道菌群结构

有正向调节作用，即增加与糖脂代谢相关的益生菌丰

度，抑制有害菌的生长。

 2.5.4   LEfSe分析　为鉴定组间肠道菌群的关键差

异生物标志物，采用线性判别分析效应量（LEfSe）分

析（LDA得分阈值设定为 4）。结果表明，CON、

DM、MET、JJTH和 JJTM五组分别富集了 12、3、12、
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图 5    JJT对 T2DM大鼠肠道菌群组成的影响

Fig.5    Effect of JJT on the composition of gut microbiota in T2DM rats
注：（A）门水平肠道菌群组成；（B）门水平主要菌群相对丰度及厚壁菌门/拟杆菌门（F/B）比值，左侧 Y轴代表厚壁菌门、拟杆菌
门、放线菌门的菌群相对丰度，右侧 Y轴代表 F/B比值；（C）属水平肠道菌群组成；（D）LDA线性差异判别柱形图；（E）LEfSe多
级物种层级树图。*表示与对照组相比，在 P<0.05水平差异显著，#表示与模型组相比，在 P<0.05水平差异显著。
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2和 9个具有统计学意义的差异分类群（图 5（D））。

由图 5（F）可知 ，CON组主要富集于厚壁菌门

（p__Firmicutes）下的梭菌纲（c__Clostridia），包括毛

螺菌目（o__Lachnospirales）、毛螺菌科（f__Lachno-
spiraceae）、颤螺旋菌目（o__Oscillospirales）、颤螺旋

菌科（f__Oscillospiraceae）等。在属水平上，Lach-
nospiraceae_NK4A136_group、NK4A214_group（二
者均隶属于毛螺菌科的未明确分类属）、Prevotella
（普雷沃氏菌属）等被鉴定为 CON组的关键生物标志

物。DM组富集的分类群较少，主要包括 Dubo-
siella（杜氏杆菌属）以及 unclassified_Lachnospir-
aceae 和 UCG_005。MET组富集了大量有益菌，主

要分布于放线菌门（p__Actinobacteriota）下的双歧杆

菌目（o__Bifidobacteriales）及其所属的双歧杆菌科

（f__Bifidobacteriaceae）与 Bifidobacterium（双歧杆菌

属），以及厚壁菌门下的乳杆菌目（o__Lactobacil-
lales） 、乳杆菌科 （ f__Lactobacillaceae）与 Lacto-
bacillus（乳杆菌属）。JJTH组富集于普雷沃氏菌科

（f__Prevotellaceae）和 Prevotella_9。JJTM组富集于

拟杆菌门（p__Bacteroidota）下的多个分类单元，包

括 f__Muribaculaceae、 g__unclassified_Muribacu-
laceae以及 Prevotellaceae_UCG_001；同时，也富集

了厚壁菌门下的芽孢杆菌属（g__Bacillus）。
综上所述，JJT干预（特别是 JJTM组）富集了拟

杆菌属（Bacteroides）、芽孢杆菌属（Bacillus）和 Pre-
votellaceae_UCG_001等被认为有益的菌属，这些菌

群可能作为 JJT发挥抗糖尿病作用的潜在微生物标

志物。本研究结果提示，JJT可通过调节肠道菌群结

构，增加有益菌的相对丰度，从而在 T2DM治疗中发

挥有益作用。

 2.5.5   微生物功能富集预测　基于 PICRUSt分析

和 KEGG数据库对肠道菌群功能进行预测，揭示了

可能受影响的潜在代谢途径（图 6）。KEGG通路注

释共鉴定出 6条一级通路，包括代谢、遗传信息处

理、环境信息处理、细胞过程、人类疾病和生物体系

统。在二级通路中，共发现 10条显著通路（P<0.05），
细菌菌落功能主要与碳水化合物代谢、氨基酸代谢、

核苷酸代谢和维生素代谢途径有关。未发现组间整

体微生物功能潜能的显著差异（P>0.05），这可能反映

了肠道微生物生态系统固有的功能冗余特性，即在物

种组成发生变化时，关键代谢功能仍由不同的菌群成

员协同维持。

 2.6　肠道差异菌群与代谢标志物相关性分析

为探究肠道菌群与宿主代谢之间的潜在关联，

采用 Pearson相关性分析评估属水平上相对丰度

TOP10的肠道微生物与代谢指标的相关性（图 7）。
结果显示，双歧杆菌（Bifidobacterium）、芽孢杆菌

（Bacillus）丰度与 HOMA-IR呈显著正相关（P<0.05）；
瘤胃球菌（Ruminococcus）丰度与 IL-6和 IL-1β 呈显

著正相关（P<0.05），与 HDL-C呈显著负相关（P<

0.05）；杜氏杆菌（Dubosiella）丰度与 GSP、AUC呈

极显著正相关（P<0.01），与 LDL-C、TC、TG、IL-6呈

显著正相关（P<0.05）；Lachnospiraceae_NK4A136_
group丰度与 LDL-C呈显著负相关（P<0.05）；Pre-
votellaceae_UCG_001丰度与 IL-1β 呈极显著负相

关（P<0.01），与 TNF-α 呈显著负相关（P<0.05）。相关

性分析结果表明，JJT上调的 Prevotellaceae_UCG_

001与炎症呈负相关。JJT下调的双歧杆菌（Bifi-
dobacterium）与胰岛素抵抗呈正相关；杜氏杆菌

（Dubosiella）丰度与血糖控制指标、脂质代谢及炎症

呈正相关。总体而言，JJT可能通过重新平衡肠道菌

群和增加有益菌群来改善糖脂代谢紊乱并降低炎症

水平，从而发挥其治疗 T2DM的潜在作用。
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Fig.7    Heat map of correlation analysis between gut microbiota
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注：*表示肠道菌群与代谢指标之间呈显著性相关性（P<0.05），
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图 6    基于 KEGG代谢通路微生物功能富集预测分析

Fig.6    Prediction analysis of microbial functional enrichment
based on KEGG metabolic pathway

注：（A）一级通路注释结果；（B）二级通路注释结果。
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 3　讨论
在本研究中，采用高糖高脂饲料饲喂联合链脲

佐菌素注射的方法成功构建了 T2DM大鼠模型，表

现出典型的多饮、多尿、多食及体质量增长缓慢等糖

尿病症状，证实了该模型在后续研究中的可靠性。通

过动物实验结果可知，JJT干预显著缓解了 T2DM
大鼠的体质量下降，与 Zhou等[30] 的研究结果一致，

表明其在增强能量代谢和抑制脂肪分解方面的潜在

作用。FBG是诊断糖尿病的最直接且最简单的指

标，GSP是反应过去 1~3周的血糖水平，OGTT-AUC
可量化评估个体胰岛素敏感性及葡萄糖代谢效

能[31]。JJT能显著降低 FBG、GSP水平以及 OGTT-
AUC，说明 JJT可通过增强胰岛素分泌和敏感性来

改善葡萄糖耐量异常与代谢调控失衡 [32]。此外，

JJT增加了 FINS水平并降低了 HOMA-IR，进一步

证明了其增强 2型糖尿病大鼠胰岛素敏感性和胰腺

β 细胞功能的能力。血脂异常是 T2DM关键病理特

征之一。JJT干预显著降低了 T2DM大鼠 TC、TG
和 LDL-C水平，同时提高了 HDL-C水平，其中 JJTM
组的效果最为明显，可能与其抑制肝脂生成或促进脂

质氧化分解相关，表明 JJT对 T2DM代谢紊乱具有

潜在的减轻作用，与根皮苷改善 T2DM大鼠的糖脂

代谢紊乱的结论相一致[32]。T2DM中糖脂代谢紊乱

会引起机体炎症反应，促炎因子的过量产生会导致脂

肪组织、肌肉和肝脏的胰岛素抵抗（IR），从而加剧代

谢紊乱，最终导致全身 IR和胰腺 β 细胞功能障

碍[33−34]，而 JJT可抑制促炎细胞因子（IL-6、IL-1β 和

TNF-α）的产生来缓解炎症，提高胰岛素敏感性。

T2DM也通常与肝功能受损有关，如血清 AST和

ALT水平升高。在本研究中，JJT干预有效地降低

了 AST和 ALT水平，由此推断 JJT可通过防止肝

脏脂质过度积聚和减轻代谢应激引起的肝损伤，从而

增强肝功能和代谢[35]。综上所述，JJT通过多靶点机

制对 T2DM具有显著的治疗作用，包括维持葡萄糖

稳态、调节脂质代谢、减轻炎症和改善肝功能。

T2DM通常与肠道菌群多样性降低和生态失调

紧密有关[36]。厚壁菌门与拟杆菌门（F/B）比率的增加

被认为是肠道生态失调的重要标志，并与代谢性疾病

有关[37]。本研究发现，JJT干预不仅增加了肠道微生

物的多样性和丰度，还改变了肠道菌群的物种组成。

在糖尿病大鼠中，F/B比值显著升高，与 JIANG等[38]

的研究结果一致。通过 JJT干预后降低了厚壁菌门

的丰度，同时增加了拟杆菌的水平，从而恢复了

F/B平衡，缓解 T2DM引起的肠道菌群紊乱状态。

拟杆菌是代谢胆固醇的特定菌株，通过产生乙酸和丙

酸等短链脂肪酸（SCFAs）来提供能量，其丰度的降低

不仅会导致肠道菌群多样性的减少，还可能破坏能量

代谢和血糖稳态的平衡[39−40]。此外，JJT干预富集了

乳杆菌属（Lactobacillus）、芽孢杆菌属（Bacillus）、
unclassified_Muribaculaceae以 及 Prevotellaceae_

UCG_001等有益菌，这些菌群的变化可能会增强

SCFA的产生，提高胰岛素敏感性，减轻炎症反

应[41]。同时，还降低了 Lachnospiraceae_NK4A136_
group的丰度，这是一种与脂多糖（LPS）产生、肠道

屏障破坏和全身炎症有关的 T2DM相关病原体，从

而导致胰岛素抵抗[42]。这表明 JJT可通过增加有益

菌、抑制有害菌来改善代谢紊乱。研究表明，中药中

多糖、黄酮类化合物、生物碱和膳食纤维等成分可以

通过改变 pH值、氧化还原状态和其他肠道环境因素

来调节肠道菌群，选择性地抑制病原菌，同时促进有

益菌的生长[43]。然而，JJT干预也降低了某些有益细

菌的相对丰度，包括杜氏杆菌属、unclassified_

Lachnospiraceae等，这可能会损害 SCFA的产生和

肠道屏障的完整性，从而影响胰岛素敏感性[42]，这些

细菌的特定代谢功能值得进一步研究。

基于 LDA评分的 LEfSe分析确定拟杆菌属

（Bacteroides）、芽孢杆菌属（Bacillus）和 Prevotel-

laceae_UCG_001是 JJT干预后的关键生物标志物。

据报道，这些细菌可以增强胰岛素敏感性、减轻炎

症、增强肠道屏障功能和调节免疫反应[44−46]。因此，

JJT通过调节肠道菌群的多样性和结构，同时丰富有

益细菌，发挥其降血糖、胰岛素增敏和抗炎作用。使

用 PICRUSt的功能预测分析进一步表明，JJT显著

影响了与碳水化合物、氨基酸和核苷酸代谢相关的

代谢途径，表明其在改善 T2DM相关代谢功能障碍

方面的潜在作用。相关性分析表明，JJT上调的 Pre-

votellaceae_UCG_001与炎症呈负相关，而下调的双

歧杆菌（Bifidobacterium）与胰岛素抵抗呈正相关。

此外，杜氏杆菌（Dubosiella）丰度与血糖控制指标、

脂质代谢标志物和促炎因子呈正相关。这些发现进

一步表明，JJT可以通过重新平衡肠道菌群和增加有

益细菌群来减轻糖脂代谢紊乱和减少炎症，突出了其

在 2型糖尿病管理中的治疗潜力。

然而，本研究也存在一些局限性。一方面，中药

对肠道菌群的双向调节凸显了优化干预策略的必要

性，如剂量调整、草药兼容性改进和干预时机，以最

大限度地提高治疗效果的同时保护有益的微生物种

群。未来的研究应侧重于阐明这些微生物改变的功

能作用及其对宿主代谢的影响，以完善基于 JJT的

T2DM干预效果。另一方面，基于 16S rRNA基因测

序的功能预测存在一定的局限性，它只能反映基因的

存在（功能潜力），而无法反映其实际的表达活性（转

录组）和代谢产物。因此，组间可能存在的在基因表

达或代谢物水平上的差异未能被本方法捕获。未来

的研究可采用宏基因组学、宏转录组学或代谢组学

等技术，直接从基因含量、基因表达和代谢产物层面

进行验证，以更全面地揭示菌群功能的改变，进一步

揭示中药通过多靶点、多途径调节血糖的机制，推动

其在 T2DM治疗中的应用。
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 4　结论
本研究全面探索了金花葵-菊芋-蒲公英“药食

同源”中草药复方——金菊茶（JJT）对链脲佐菌素诱

导的 T2DM大鼠的改善作用，研究表明 JJT可改

善 T2DM，其中 JJTM组效果显著，能够有效降低

T2DM大鼠的血糖水平，减少促炎细胞因子，改善脂

质代谢，减轻肝功能损害，并提高胰岛素敏感性；同

时，JJT能改善肠道菌群失调，促进有益细菌的增殖，

抑制有害菌的生长，其机制可能与缓解炎症反应、调

节肠道菌群有关，为药食同源中草药在糖尿病干预中

的应用提供了理论依据。
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