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植物乳植杆菌 KSFY202408通过 AMPK/
PGC-1α 通路协同运动训练

改善小鼠运动能力
曾荟霖1,2，赵　欣2, *

（1.重庆第二师范学院体育与健康管理学院，重庆 400067；
2.重庆第二师范学院儿童营养与健康发展协同创新中心，重庆市功能性食品工程技术研究中心，

功能性食品研发重庆市工程实验室，重庆 400067）

摘　要：目的：探究植物乳植杆菌（Lactiplantibacillus plantarum）KSFY202408对小鼠运动能力的影响及其潜在作

用机制。方法：实验设置久坐组（sedentary，Sed）、运动训练组（exercise training，Ext）、KSFY202408久坐组

（KSFY202408 sedentary，KSFY202408+Sed）和 KSFY202408运动训练组（KSFY202408 exercise training，KSFY
202408+Ext），利用实验动物跑台，对 Ext组和 KSFY202408+Ext组小鼠进行 6周的运动训练，对 KSFY202408+
Sed组和 KSFY202408+Ext组灌胃 KSFY202408，测定小鼠体重、力竭运动时间、脏器指数、血乳酸值，观察腓肠

肌组织学变化，检测腓肠肌线粒体激活、能量代谢、抗氧化防御相关的基因表达水平，分析肠道菌群变化。结

果：与 Sed组相比，KSFY202408+Sed组和 KSFY202408+Ext组显著延长小鼠力竭跑步与力竭游泳时间

（P<0.05），加速运动后血乳酸清除（P<0.05），改善心脏功能、缓解运动引起的脾脏肿大（P<0.05），上调腺苷

酸激活蛋白激酶（adenosine 5'-monophosphate-activated protein kinase，AMPK）、过氧化物酶体增殖物激活受体

γ 共激活因子 1α（peroxisome proliferator-activated receptor γ coactivator 1α，PGC-1α）、烟酰胺磷酸核糖转移酶

（ nicotinamide  phosphoribosyltransferase， NAMPT）、超氧化物歧化酶 1（ superoxide  dismutase  1， SOD1）、

SOD2 和过氧化氢酶（catalase）的基因表达水平（P<0.05）。肠道菌群分析表明，灌胃 KSFY202408的小鼠肠道

菌群多样性增加，且 KSFY202408+Ext组小鼠肠道中的特征性微生物菌群为乳植杆菌属（Lactiplantibacillus）。结

论：植物乳植杆菌 KSFY202408可能通过调控 AMPK/PGC-1α 信号通路，改善机体能量代谢与氧化应激状态，从

而协同运动训练提升小鼠的运动能力。本研究提示 KSFY202408具备作为运动营养补充剂的潜力。

关键词：运动能力，抗疲劳，植物乳植杆菌，能量代谢，抗氧化
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Abstract：Objective: This study aimed to investigate the effects of Lactiplantibacillus plantarum KSFY202408 on exercise
capacity  in  mice  and  its  underlying  mechanisms.  Methods:  Four  experimental  groups  were  established:  Sedentary  (Sed),
exercise  training  (Ext),  KSFY202408  sedentary  (KSFY202408+Sed),  and  KSFY202408  exercise  training  (KSFY
202408+Ext). Mice in the Ext and KSFY202408+Ext groups underwent 6 weeks of treadmill exercise training, while those
in the KSFY202408+Sed and KSFY202408+Ext groups were administered KSFY202408 by gavage. Body weight, exhaus-
tive exercise time, organ indices, and blood lactate levels were measured. Histological changes in the gastrocnemius muscle
were observed. Gene expression levels related to mitochondrial activation, energy metabolism, and antioxidant defense in
the gastrocnemius muscle were detected, and alterations in gut microbiota were analyzed. Results: Compared with the Sed
group, both the KSFY202408+Sed and KSFY202408+Ext groups exhibited significantly prolonged exhaustive running and
swimming times (P<0.05), accelerated post-exercise blood lactate clearance (P<0.05), improved cardiac function, and alle-
viated  exercise-induced splenomegaly  (P<0.05).  Gene expression levels  of  adenosine  5'-monophosphate-activated  protein
kinase (AMPK),  peroxisome proliferator-activated receptor γ coactivator 1α  (PGC-1α), nicotinamide phosphoribosyltrans-
ferase (NAMPT), superoxide dismutase 1 (SOD1), SOD2, and catalase were significantly upregulated (P<0.05). Gut micro-
biota  analysis  revealed  increased  microbial  diversity  in  KSFY202408-administered  mice,  with Lactiplantibacillus  identi-
fied  as  the  characteristic  microbial  genus  in  the  KSFY202408+Ext  group.  Conclusion:  Lactiplantibacillus  plantarum
KSFY202408  may  enhance  energy  capacity  in  mice  by  regulating  the  AMPK/PGC-1α  signaling  pathway,  thereby
improving  energy  metabolism  and  oxidative  stress  status  in  synergy  with  exercise  training.  These  findings  suggest  that
KSFY202408 has potential as a sports nutritional supplement.

Key words：exercise capacity；anti-fatigue；Lactiplantibacillus plantarum；energy metabolism；antioxidant

长期以来，规律且科学的运动训练不仅是预防

各类慢性疾病及相关并发症的有效策略，也可作为辅

助治疗的方式[1]。研究表明，有氧运动能够通过增强

心血管功能和能量代谢来显著改善机体的生理适应

性[2]。然而，随着生活和工作节奏的加快，人们常处

于持续或高强度工作和运动状态中，精力消耗大使人

易产生疲劳感，持续的疲劳感又会降低运动意愿，导

致身体素质下降，陷入疲劳与体能衰退的恶性循环[3]。

此外，剧烈或过度运动可能引起细胞和肌肉损伤，破

坏体内氧化应激与抗氧化系统之间的平衡，从而诱发

运动性疲劳，这对专业运动员的身体健康与运动生涯

构成潜在威胁[4]。因此，寻找安全、有效且易于实施

的干预手段，以增强身体素质、提升运动耐力、促进

疲劳恢复并改善运动适应性，已成为运动营养与健康

领域的重要研究方向。

运动能力提升与抗疲劳机制的核心在于机体对

能量代谢需求的精准响应与适应。在此过程中，

AMPK/PGC-1α 信号轴被认为是调控运动诱导的代

谢适应，特别是线粒体生物合成的关键枢纽。腺苷

酸激活蛋白激酶（adenosine 5'-monophosphate-acti-
vated protein kinase，AMPK）作为细胞的能量感受

器，在运动等能量需求增加时被激活，从而促进能量

生成、恢复稳态，并有助于减少氧化应激及其他潜在

的不良细胞事件[5]。其下游关键效应分子过氧化物

酶体增殖物激活受体 γ 共激活因子 1α（peroxisome
proliferator-activated receptor γ coactivator 1 α，PGC-
1α）被誉为“线粒体生物合成的主控制器”，直接调控

线粒体的生成与功能，是提升有氧耐力的分子基础[6]。

然而，线粒体功能增强在提升能量供应的同时，也可

能伴随活性氧（reactive oxygen species，ROS）的产

生。因此，高效的抗氧化防御系统，如超氧化物歧化

酶（superoxide dismutase，SOD），特别是线粒体中的

SOD2，对于维持氧化还原平衡、减轻运动损伤至关

重要[7]。

近年来，益生菌作为一种新兴的运动营养干预策

略受到广泛关注。研究表明，补充特定益生菌（如植

物乳植杆菌）可通过调节能量代谢、增强抗氧化防御

及改善肠道健康等多种途径，对提升运动表现和缓解

疲劳产生积极影响[8−10]。我国新疆喀什地区传统发

酵酸奶富含多种益生微生物，其菌群具有抗逆性强、

多样性高的特点，是优良益生菌的资源库。研究显示，

该地区发酵乳中主要优势菌包括德氏乳杆菌保加利

亚亚种（Lactobacillus delbrueckii subsp. bulgaricus）、
唾液链球菌嗜热亚种（Streptococcus salivarius subsp.
thermophilus）、瑞士乳杆菌（Lactobacillus helveticus）、
植物乳植杆菌（Lactiplantibacillus plantarum）和马克

斯克鲁维酵母菌（Kluyveromyces marxianus）[11]。本

课题组前期从新疆喀什地区传统发酵乳中分离出一

株植物乳植杆菌 KSFY202408，并证实其在体外条件

下具有良好的胃肠道存活率、胆盐耐受性和细胞黏

附能力，提示其具备作为功能性益生菌的潜力（数据

尚未发表）。尽管已有研究提示植物乳植杆菌可能有

助于运动表现，但目前针对具体菌株在活体内是否具

备抗疲劳效应、能否与运动训练产生协同作用，以及

其潜在分子机制如何，仍缺乏系统性的实证研究。

因此，本研究通过实验小鼠跑台建立长期有氧

 · 472 · 食品工业科技 2026年  8 月



运动训练模型，结合力竭跑步实验、力竭游泳实验、

血乳酸动态检测、运动相关脏器指数测量及腓肠肌

组织学分析等一系列行为学与生理生化测试，系统评

估植物乳植杆菌 KSFY202408对小鼠运动耐力、抗

疲劳能力及相关指标的影响，并初步探讨其与运动训

练协同作用的潜在机制，以期为开发基于本土益生菌

资源的运动营养补充剂提供科学依据，同时为深入理

解益生菌与运动的交互作用提供新的实验证据。

 1　材料与方法

 1.1　材料与仪器

植物乳植杆菌 KSFY202408　分离自新疆喀什

地区自然发酵牦牛酸乳。现保藏于中国普通微生

物菌种保藏管理中心，保藏编号为 CGMCC NO.
31102；SPF级雄性 ICR小鼠　32只，6周龄，（27±1）g，
湖南斯莱克景达实验动物有限公司 [动物资格许

可证编号：SCXK（湘）2019-0004]；营养琼脂 Nutrient
Agar、MRS肉汤培养基　北京陆桥技术股份有限公

司；氯化钠　纯度为 99.99%，上海麦克林生化科技有

限公司；4%多聚甲醛通用型组织固定液　白鲨生物

科技有限公司；TRlzol试剂、Phusion®High-Fidelity
PCR主混合物　赛默飞世尔科技公司；异丙醇、三氯

甲烷　分析纯，成都市科隆化学品有限公司；RNase-
Free water、SYBR Green PCR Master Mix　翌圣生

物科技（上海）股份有限公司；NEB Next®Ultra™II
FS DNA PCR free文库制备试剂盒　纽英伦生物技

术（北京）有限公司。

BY-G20医用离心机　北京白洋医疗器械有限

公司；iCEN-24R台式高速冷冻离心机、Nano-300微

量分光光度计　杭州奥盛仪器有限公司；ZH-P八通

道实验动物跑台　安徽正华生物仪器设备有限公司；

Lactate Scout 4血乳酸检测仪　宜得孚医疗器械有

限公司；A200基因扩增仪　杭州朗基科学仪器有限

公司；6D45415正置光学显微镜、OLYMPUS-BX43
正置光学显微镜　日本奥林巴斯仪器有限公司，

StepOnePlus实时 PCR系统　赛默飞世尔科技（苏

州）有限公司。

 1.2　实验方法

 1.2.1   动物实验设计　实验小鼠饲养于恒温恒湿的

环境中，温度（25±2） ℃，湿度 50%±5%，每 12 h明暗

交替，自由摄食饮水。所有动物实验严格按照实验室

动物使用规范及动物伦理实验要求进行，伦理审批号

为 2024072201B。适应性喂养 7 d后随机分为 4组，

即：久坐组（sedentary，Sed）、运动训练组（exercise
training，Ext）、KSFY202408久坐组（KSFY202408
sedentary，KSFY202408+Sed）和 KSFY202408运动

训练组（KSFY202408 exercise training，KSFY202408+
Ext），其中 Sed组和 KSFY202408+Sed组小鼠在整

个运动造模周期内未进行任何运动训练，Ext组和

KSFY202408+Ext组按计划在八通道实验动物跑台

上进行规律运动训练。实验期内，KSFY202408+Sed

组和 KSFY202408+Ext组小鼠灌胃 1×109 CFU/kg·
BW的 KSFY202408菌悬液（通过预实验确定小鼠

灌胃浓度为 1×109 CFU/kg·BW），同时，为严格控制

实验过程中的灌胃刺激变量，Sed组和 Ext组每日同

一时间灌胃无菌生理盐水。整个实验持续 7周，其

中第 1至 6周为跑步运动训练期，第 7周为行为学

测试期。在正式训练前，以 12 m/min的速度跑步

25 min适应 1 d，之后的第 1周以 12 m/min的速度

开始，速度每周增加 2 m/min，从第 3周开始，跑台坡

度增加 5°，第 4周到第 6周坡度保持在 10°，每天跑

步运动时间为 35 min[5]。第 7周内所有小鼠进行力

竭跑步实验、力竭游泳实验和血乳酸浓度测定。为

评估长期运动训练和 KSFY202408对小鼠生长状态

的影响，每周固定时间测量并记录一次小鼠体重。

 1.2.2   KSFY202408的培养与灌胃菌液的制备　将

KSFY202408单菌落接种到 MRS液体培养基中，在

37 ℃ 下培养 20 h后，按 2%体积的接种量转移到

新的无菌 MRS液体培养基中培养 18 h。通过离心

（4 ℃，4000 r/min，10 min）收集 KSFY202408菌体，

用无菌生理盐水洗涤两次，并重悬至调整后的细菌浓

度 1×109 CFU/kg·BW，每日灌胃一次体积为 0.2 mL
的菌悬液。

 1.2.3   小鼠解剖与取样　小鼠全部行为学测试结束

后各组小鼠休息 48 h，在对所有小鼠实施安乐死并

采集生物样本前禁食不禁水 12 h以尽量排空胃肠道

内容物。收集小鼠全血于 4 ℃ 放置 2 h后离心，离

心条件为 4 ℃ 下 4000 r/min离心 15 min，分离并吸

取上层血清，分装保存于−80 ℃ 待用。同时收集小

鼠心脏、肝脏、脾脏和腓肠肌等骨骼肌样本分装保存

于−80 ℃ 待用。

 1.2.4   脏器指数测定　将小鼠处死后，迅速完整摘取

心脏、肝脏及脾脏组织。摘取后的脏器经预冷的生

理盐水漂洗，以去除表面残留血液与杂质，随后使用

滤纸吸干表面多余水分。使用精度为 0.1 mg的天平

对各脏器进行称重，并精确记录重量数据。各脏器指

数依据下列公式进行计算。该指标用于客观评估运

动干预及菌剂补充对各脏器相对重量的影响。

脏器指数(mg/g) =
脏器重量(mg)
小鼠体重(g)

 1.2.5   力竭跑步实验　利用八通道实验动物跑台对

小鼠进行力竭跑步测试实验。Sed组和 KSFY
202408+Sed组小鼠在力竭跑步实验开始前 3 d进

行低强度适应性跑步训练，速度 10  m/min，时间

10 min。各组小鼠均适应动物跑台之后开始正式

力竭跑步实验，设定起始坡度为 10°，并逐渐提高跑

台履带速度（10 m/min进行 5 min，16 m/min进行

10 min，21 m/min进行 10 min，26 m/min进行 10 min，
31 m/min进行10 min，36 m/min进行10 min，41 m/min
进行 10 min，46 m/min进行 10 min），直至小鼠力竭
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为止，小鼠力竭判定标准为电击次数达到 10次，或

者无法继续往前持续跑步 10 s。记录小鼠跑至力竭

所用时间[12]。

 1.2.6   力竭游泳实验　小鼠力竭游泳测试前 3 d，各

组小鼠每天进行约 10 min的负重游泳适应性训练，

选取高 65 cm，直径 20 cm的柱状游泳池，水温（28±

1） ℃，水深约 40 cm，在小鼠尾根部负重约小鼠体重

5%的重物，结束后立即用毛巾擦干小鼠皮毛并用热

风吹至全干。负重游泳适应性训练结束后进行正式

力竭游泳实验。实验条件和适应性训练实验条件相

同，实验过程中保证小鼠四肢持续运动，力竭判定标

准为小鼠鼻孔完全没入水中 7 s不能浮出水面，记录

小鼠游至力竭所用时间[13]。

 1.2.7   运动前后血乳酸动态监测　对各组小鼠力竭

跑步运动前安静时、跑步力竭后 5 min以及力竭后

30 min的乳酸值进行测定。使用乳酸检测仪配套采

血针，采取小鼠尾尖血进行检测，第一滴血拭去，用试

纸条吸取全血，于检测仪上读取数据并记录。每次取

血测试前后用棉球蘸取碘伏对小鼠尾部采血处进行

消毒处理[14]。

 1.2.8   腓肠肌组织学染色分析　切取约 5 mm厚的

肌腹中段组织块，立即浸入 4%多聚甲醛磷酸缓冲液

（pH 7.4）中固定 24 h。固定完成后，组织样本经梯度

乙醇依次脱水，用石蜡包埋，经切片机将石蜡包埋块

切成 4 μm薄片后，进行常规脱蜡，梯度乙醇水化，随

后经苏木精染色 2 min，1%盐酸乙醇分化，稀氨水返

蓝，最后用伊红染色 15 s，利用梯度乙醇脱水，脱水后

进行封片，于正置光学显微镜下观察并分析小鼠腓肠

肌组织学变化。制备好的组织切片置于正置光学显

微镜下详细观察并分析肌纤维类型与排列、细胞核

分布、炎症细胞浸润等组织学特征。

 1.2.9   腓肠肌中 AMPK/PGC-1α 通路相关基因表达

水平测定　称取适量小鼠腓肠肌组织，加入 TRIzol

进行匀浆提取总 RNA，然后利用微量分光光度计对

提取的总 RNA的浓度及纯度进行测定，根据逆转录

试剂盒说明将总 RNA逆转录成 cDNA。逆转录后

于八联管中配制 cDNA反应体系，即 Master  mix
10 μL、上游和下游引物各 1 μL、模板 cDNA 1 μL
和无菌无酶水 7 μL。配制好的反应体系利用实时荧

光定量 PCR（quantitative  real-time  PCR，qRT-PCR）
技术进行扩增检测（两步扩增法）。扩增条件：95 ℃
预变性 2 min，然后 95 ℃ 变性 10 s，60 ℃ 退火 30 s，
变性和退火过程进行 40次循环。测定结束后，以

GAPDH 为内参基因，计算 2‒ΔΔCT 确定目的基因的相

对表达量。本实验中使用的引物序列见表 1。

 1.2.10   小鼠粪便微生物 16S rRNA序列测定　采用

引物 338F-806R（16S rRNA基因 V3~V4可变区）对

小鼠粪便 DNA进行 PCR扩增和微生物多样性测

序。使用的引物序列如下：338F 5'-ACTCCTACGG
GGAGCAG-3'，806R  5'-GGACTACHVGGGTWTC-
TAAT-3'。所有 PCR反应均使用 15 µL  Phusion®

High-Fidelity PCR主混合物进行；正向和反向引物

各 2 µmol/L，约 10 ng模板 DNA。热循环包括在

98 ℃ 下进行 1 min的初始变性，然后在 98 ℃ 下进

行 30次变性 10 s，在 50 ℃ 下退火 30 s，并在 72 ℃
下延伸 30 s和 72 ℃ 5 min。按照制造商的说明，使

用 NEB Next®Ultra™II FS DNA PCR free文库制备

试剂盒生成测序文库。用 Qubit对文库进行分析，并

用实时荧光定量 PCR对文库进行定量。使用生物分

析仪进行粒度分布检测，在 Illumina平台上收集定

量文库并测序。根据各样本的 Barcode序列与

PCR扩增引物序列，从测序下机数据中拆分出对应

数据。去除 Barcode与引物序列后，使用 FLASH软

件（1.2.11版本）对每个样本的 reads进行拼接，所得

拼接序列定义为原始标签数据（Raw Tags）。随后，

使用 Cutadapt软件匹配反向引物序列并予以切除，

以避免其对下游分析产生干扰。进一步，采用

fastp软件（0.23.1版本）对 Raw Tags进行严格质控

过滤，以获得高质量的 Raw Tags。为获得最终可用

于分析的有效数据，对上述高质量 Tags进行嵌合体

序列剔除。

 1.3　数据处理

所有数据均以平均值±标准差（x±s）表示结果。

使用统计软件 IBM SPSS（23.0版本）进行分析，采用

单因素方差分析法（ANOVA）和邓肯多重范围检验

进行多组间对比，采用 TUKEY进行组间两两比较，

P<0.05表示具有显著差异。利用 GraphPad Prism
软件（8.0.2版本）进行绘图。

 2　结果与分析

 2.1　KSFY202408对小鼠体重的影响

如图 1所示，第 1周适应性饲养结束后，各组小

鼠的体重无明显差异。整个实验周期，各组小鼠体重

均呈现稳定上升的趋势，无异常波动。至第 7周实

验结束时，Sed组、Ext组、KSFY202408+Sed组和

 

表 1    引物序列

Table 1    Primer sequences

引物名 登录号 引物序列（5'—3'）

GAPDH NM_008084.4
F：TGACCTCAACTACATGGTCTACA

R：CTTCCCATTCTCGGCCTTG

AMPK NM_001013367.3
F：GTCAAAGCCGACCCAATGATA

R：CGTACACGCAAATAATAGGGGTT

PGC-1α NM_008904.3
F：TATGGAGTGACATAGAGTGTGCT
R：CCACTTCAATCCACCCAGAAAG

NAMPT NM_021524.2
F：GCAGAAGCCGAGTTCAACATC

R：TTTTCACGGCATTCAAAGTAGGA

SOD1 NM_011434.2
F：AACCAGTTGTGTTGTCAGGAC

R：CCACCATGTTTCTTAGAGTGAGG

SOD2 NM_013671.3
F：CAGACCTGCCTTACGACTATGG
R：CTCGGTGGCGTTGAGATTGTT

Catalase NM_009804.2
F：GGAGGCGGGAACCCAATAG
R：GTGTGCCATCTCGTCAGTGAA
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KSFY202408+Ext组小鼠体重分别为 40.02±1.36、
39.59±0.40、40.41±1.61和 37.77±1.38 g。其中，Sed
组和 KSFY202408+Ext组相比具有显著差异（P<
0.05），表明相较于未进行运动训练、未补充菌剂的

Sed组，KSFY202408协同运动训练可有效控制小

鼠体重增长；KSFY202408+Sed组和 KSFY202408+
Ext组相比具有极显著差异（P<0.01），凸显出运动训

练联合菌剂补充对于控制小鼠体重增长的重要性；其

余各组小鼠体重组间则无显著差异（P>0.05）。根据

体重数据的分析推测，仅运动或仅补充 KSFY202408
均无法有效控制小鼠体重的增长，只有 KSFY202408
联合运动训练才能发挥显著效果。
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图 1    各组小鼠体重变化曲线（A）和第 7周体重（B）
Fig.1    Body weight change curves of mice in each group (A)

and body weight at week 7 (B)
注：*表示具有显著性差异（P<0.05），**表示具有极显著差异
（P<0.01）。
 

 2.2　KSFY202408对小鼠脏器指数的影响

小鼠脏器指数是衡量实验小鼠生理状态的宏观

标尺，本研究统计分析了各组小鼠的心脏指数、肝脏

指数和脾脏指数。长期系统的运动训练可诱导心脏

发生适应性形态与结构重塑，形成特征鲜明的“运动

员心脏”。这种具备高功能状态与高储备能力的心

脏，是支撑高强度、长时间运动的核心生理基础，对

于提升整体运动表现具有重要意义。如表 2所示，

Sed组的心脏指数为 4.86±0.26 mg/g，相较于 Sed组，

运动和 KSFY202408干预均能显著增加心脏指数

（P<0.05），其中 KSFY202408+Ext组小鼠心脏指数

增加为 6.03±0.27 mg/g，此变化可能与运动型心脏适

应性增大相关，可提高小鼠运动耐力与机能。在肝脏

指数中，相较于 Sed组的 40.11±0.91 mg/g，Ext组、

KSFY202408+Sed组和 KSFY202408+Ext组的肝脏

指数都显著增加（P<0.05），这表明小鼠肝脏代谢更为

活跃，KSFY202408和运动训练都可能增加了肝糖原

的储备。另外，与 Sed组相比，Ext组小鼠脾脏指数

显著增长（P<0.05），表明剧烈的力竭运动导致了急性

免疫应激和炎症反应，可能与脾脏处理炎症细胞而

暂时性增大相关。而 KSFY202408+Ext组脾脏指数

显著低于 Ext组，表明 KSFY202408有效地缓解了

由剧烈运动引发的过度免疫应激和炎症，这与

KSFY202408提升抗疲劳能力和促进恢复的表现一

致。此外，KSFY202408+Sed组脾脏指数与 Sed组

相近，说明益生菌本身在安静状态下不会异常激活免

疫系统，侧面体现了其对于小鼠机体的安全性。
 
 

表 2    各组小鼠脏器指数变化（mg/g）
Table 2    Changes in organ indexes of mice in each group (mg/g)

组别 心脏指数 肝脏指数 脾脏指数

Sed 4.86±0.26c 40.11±0.91b 2.51±0.11c

Ext 5.73±0.47a 43.90±1.09a 4.07±0.59a

KSFY202408+Sed 5.26±0.47b 43.59±1.92a 2.85±0.45bc

KSFY202408+Ext 6.03±0.27a 44.13±0.83a 3.06±0.33b

注：同列中不同小写字同表示数据差异显著（P<0.05）。
 

 2.3　KSFY202408对小鼠力竭运动时间的影响

运动的持续时间和强度是影响耐力训练适应性
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图 2    小鼠力竭跑步时间（A）和力竭游泳时间（B）结果

Fig.2    Results of exhaustive running time (A) and exhaustive
swimming time (B) of mice

注：不同小写英文字母表示数据差异显著，P<0.05；图 3、图 5同。
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反应的最重要因素。如图 2A所示，各实验组小鼠在

力竭跑步测试中达到力竭状态耗时具有显著性差异

（P<0.05），总体趋势表现为 Sed组小鼠达到力竭状

态用时最短，其次分别是 Ext组、KSFY202408+Sed
组、KSFY202408+Ext组。不仅 KSFY202408+Ext
组力竭耗时显著高于 Ext组，KSFY202408+Sed组

力竭耗时也显著高于 Ext组（P<0.05）。与此同时，力

竭游泳实验也被用于检测各组小鼠运动耐力的变化，

实验结果和力竭跑步实验一致（图 2B），KSFY
202408+Ext组小鼠达到力竭状态用时最长，其次为

KSFY202408+Sed组、Ext组、Sed组，且各组之间力

竭耗时均具有显著差异（P<0.05）。实验结果表明，

KSFY202408可显著提升无运动训练小鼠的运动耐

力，更可结合日常有氧运动训练，有效提升小鼠的运

动耐力。

 2.4　KSFY202408对小鼠力竭运动后血乳酸浓度变化

的影响

乳酸是评价机体运动后疲劳和有氧代谢的重要

指标。如图 3所示，力竭运动前安静时刻，各组小鼠

之间血乳酸浓度无明显差异（P>0.05），总体处于较低

水平。而力竭运动后 5 min，各组小鼠血乳酸含量均

有所上升，且各组之间差异显著（P<0.05）。其中

Sed组小鼠血乳酸浓度为各组中最高，其后依次是

Ext组 、 KSFY202408+Sed组 和 KSFY202408+Ext
组。力竭运动 30 min后，各组小鼠血乳酸浓度均

有所降低，且各组之间差异显著（P<0.05）。其中

KSFY202408+Ext组血乳酸含量最低，其次是 KSFY
202408+Sed组和 Ext组，Sed组血乳酸含量最高。

结果表明，日常规律的运动训练有助于加快过度运动

后血乳酸的转化，降低血乳酸的堆积，KSFY202408
的摄入不仅可有效缓解小鼠过度运动后血乳酸浓度

的升高，也可加速血乳酸的转化，降低血乳酸浓度，改

善运动疲劳。
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图 3    小鼠力竭跑步运动后血乳酸浓度的变化
Fig.3    Changes of blood lactic acid concentration in mice after

exhaustive running
 

 2.5　KSFY202408对小鼠腓肠肌组织学的影响

骨骼肌约占人体体重的 40%~50%，对维持全身

能量平衡和日常活动至关重要。由图 4可见，各组

小鼠腓肠肌组织未见损伤、水肿、炎症、出血、坏死

等病理性变化，表明 6周的有氧运动训练量适中，未

造成因过度运动导致的肌肉组织损伤，可作为研究小

鼠运动性能的有效实验对象。其中，Sed组腓肠肌纤

维多为Ⅱ B型肌纤维（白肌纤维，纤维横截面粗，染

色较浅），仅可见极少量的Ⅰ型肌纤维（红肌纤维，纤

维横截面细，染色较深）和Ⅱ A型肌纤维（中间型肌

纤维，纤维横截面粗，染色较深）。相较于 Sed组，

Ext组Ⅰ型肌纤维和Ⅱ A型肌纤维含量均有所增加，

这两种肌纤维的数量在 KSFY202408+Sed组中得到

了明显的提升，而 KSFY202408+Ext组腓肠肌则含

有更多的Ⅰ型肌纤维和Ⅱ A型肌纤维。实验结果表

明，长期运动训练有助于提升和耐力相关的Ⅰ型肌纤

维和Ⅱ A型肌纤维数量，KSFY202408的日常摄入，

不仅能提升非运动个体腓肠肌中和耐力相关的肌纤

维数量，更能联合运动训练显著增加腓肠肌的运动耐

受能力。
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图 4    小鼠腓肠肌肌纤维 HE染色结果（200×）
Fig.4    H&E staining of gastrocnemius muscle fibers in mice

(200×)
 

 2.6　KSFY202408对小鼠腓肠肌能量代谢和抗氧化相

关基因表达水平的影响

调控 AMPK/PGC-1α 轴有助于促进运动中线粒

体生物合成和能量代谢过程，从而延迟疲劳的产生，

提高运动耐力。为进一步分析 KSFY202408改善运

动疲劳，提升运动性能的作用，对腓肠肌中 AMPK、

PGC-1α、 NAMPT、 SOD1、 SOD2 和 catalase 的

mRNA表达水平进行了检测。如图 5所示，相较于

未经过运动训练的 Sed组，经历了为期 6周的有氧

运动训练的 Ext组和 KSFY202408与运动组小鼠的

能量代谢相关基因（AMPK、PGC-1α、NAMPT）和抗

氧化相关基因（SOD1、SOD2、catalase）的表达水平

显著升高（P<0.05），同时 KSFY202408+Sed组小鼠

也表现出显著高于 Sed组的基因表达水平。结果表

明，日常运动训练可提高身体素质，改善急性运动造

成的能量代谢降低、减轻过量运动后的氧化应激症

状，而 KSFY202408的日常摄入也可以达到日常运
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动训练带来的效果，日常运动训练联合 KSFY202408
摄入更可有效增加运动耐力，提升运动性能。

 2.7　KSFY202408对小鼠肠道菌群结构和组成的调节

作用

 2.7.1   肠道菌群多样性分析　采用 16S rRNA测序

方法研究 KSFY202408对小鼠肠道菌群组成的影

响。α-多样性分析显示（图 6A~图 6C），与 Sed组相

比，Ext组肠道菌群多样性增加，KSFY202408联合

有氧运动训练明显提高了小鼠肠道菌群 Shannon指

数、Observed  species指数和 PD whole  tree指数。
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图 5    小鼠腓肠肌 AMPK、PGC1-α、NAMPT、SOD1、SOD2 和 catalase 基因相对表达水平

Fig.5    Gene relative expression levels of AMPK, PGC1-α, NAMPT, SOD1, SOD2 and catalase in mouse gastrocnemius muscle
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图 6    KSFY202408联合运动训练对小鼠肠道菌群 α-多样性和 β-多样性的影响

Fig.6    Effects of KSFY202408 combined with exercise training on α-diversity and β-diversity of intestinal flora in mice
注：A. Shannon指数；B. Observed species指数；C. PD whole tree指数；D. β-多样性指数；E. PCA plot；F. PCoA plot；E~F圆圈置信
区间为 95%。
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就 β-多样性而言，经 KSFY202408干预后，KSFY
202408+Sed组和 KSFY202408+Ext组小鼠肠道菌

群的 β-多样性指数均有所提高（图 6D）。此外，本研

究采用了两种分析方法进行评估：主成分分析（prin-
cipal component analysis，PCA）基于物种丰度矩阵

进行线性降维，反映样本间的总体差异趋势；主坐标

分析 （ principal  co-ordinates  analysis， PCoA）基于

Weighted UniFrac距离矩阵，同时考虑物种有无及丰

度变化，更准确地评估微生物群落的系统发育差异。

PCA分析显示（图 6E），各主成分对样本差异的解释

度分别为 PC1=23.15%、PC2=15.41%，合计贡献率

约为 38.56%。PCoA分析显示 （图 6F），PCo1和

PCo2的解释度分别为 39.50%和 28.23%，合计贡献

率约为 67.73%。两种分析方法的合计贡献率均在可

接受范围内，且 PCoA的解释度明显高于 PCA，这是

因为 PCoA基于加权 UniFrac距离，同时整合了物种

进化关系与丰度信息，能更有效地解析菌群结构的组

间差异。从图 6E~图 6F中可以观察到，各组样本

在 PCA和 PCoA图中均呈现出明显的分离趋势：

Sed组与 Ext组样本在 PC1轴上呈现分离趋势；

KSFY202408+Sed组与 KSFY202408+Ext组均与两

个对照组明显区分，且两组之间也存在分离，提示

KSFY202408干预对肠道菌群结构的影响大于运动

训练本身。

 2.7.2   肠道菌群物种组成分析　物种丰度条形图显

示，在门水平上（图 7A），各组小鼠肠道菌群以拟杆菌

门（Bacteroidota）和厚壁菌门（Bacillota，旧称 Firmi-
cutes）为主，合计占总菌落数的 90%以上，其次是假

单胞菌门（Pseudomonadota）、放线菌门（Actinomyce-
tota）、脱铁杆菌门（Deferribacterota）、热脱硫杆菌门

（Thermodesulfobacteriota）、弯曲杆菌门（Campylobac-
terota）、疣微菌门（Verrucomicrobiota）、帕特斯菌门

（Patescibacteria）、蓝细菌门（Cyanobacteriota）等。

KSFY202408的干预增加了拟杆菌门丰度，降低了厚

壁菌门和假单胞菌门丰度。在属水平上（图 7B），
优势微生物为鼠杆菌属（unidentified_Muribacula-
ceae）、乳杆菌属（Lactobacillus）、拟杆菌属（Bac-
teroides）、丹毒丝菌科菌属（unidentified_Erysipelo-
trichaceae）、杜氏菌属（Dubosiella）、普雷沃氏菌属

（unidentified_Prevotellaceae）、普拉梭菌属（Faecal-
ibaculum）、粘液乳杆菌属（Limosilactobacillus）、苏

黎世杆菌属（Turicimonas）、普雷沃氏菌 UCG-001属

（Prevotellaceae_UCG-001），组间主要差异体现在鼠

杆 菌 属 （ Sed组 ， Ext组 ， KSFY202408+Sed组 和

KSFY202408+Ext组的丰度分别是 17.21%，29.64%，

36.68%和 32.85%） ， 乳 杆 菌 属 （ Sed组 ， Ext组 ，

KSFY202408+Sed组和 KSFY202408+Ext组的丰度

分别是 29.40%，12.46%，21.27%和 18.50%）和拟

杆 菌 属 （ Sed组 ， Ext组 ， KSFY202408+Sed组 和

KSFY202408+Ext组的丰度分别是 13.36%，6.00%，

3.51%和 7.37%）。在种水平上（图 7C），各组菌群结

构差异显著，KSFY202408联合长期有氧运动显著

（P<0.05）降低了啮齿类粪杆状菌（Faecalibaculum
rodentium）的丰度，同时增加了罗伊氏乳杆菌（Lacto-
bacillus reuteri）的丰度。

 2.7.3   各组小鼠特征性微生物类群分析　为进一步

明确 KSFY202408联合有氧运动对小鼠肠道菌群结

构的影响，采用线性判别分析-效应大小（linear dis-

criminant analysis effect size，LEfSe）分析评价微生

物群落的特征和潜在的生物标志物。如图 8A所示，

Sed组、Ext组、KSFY202408+Ext组之间不显著的

微生物类群用黄色表示，其组间具有显著差异的微生

物类群分别用蓝色、红色、绿色来表示。LDA柱状
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图 7    KSFY202408联合运动训练对小鼠肠道菌群
结构的影响

Fig.7    Effects of KSFY202408 combined with exercise training
on intestinal flora structure in mice

A.门水平肠道菌群相对丰度；B.属水平肠道菌群相对丰度；
C.种水平肠道菌群相对丰度。

 · 478 · 食品工业科技 2026年  8 月



图显示（图 8B），Sed组、Ext组和 KSFY202408+Ext

组之间的交叉比较中，门、纲、目、科、属、种这 6个

水平上具有 8个特征性微生物类群（LDA>4，P<
0.05），其中，Ext组的特征性微生物类群包括假单

胞菌门 （Pseudomonadota）及其下属的 γ-变形菌

纲 （Gammaproteobacteria） ，伯克霍尔德氏菌目

（Burkholderiales）及其下属的萨特氏菌科（Sutterel-

laceae）；Sed组包括丹毒丝菌目（Erysipelotrichales）

及其下属的丹毒丝菌科菌属（unidentified_Erysipelo-
trichaceae），普拉梭菌属（Faecalibaculum）及其下属

的啮齿普拉梭菌（Faecalibaculum_rodentium），微球

菌目（Micrococcales）；而 KSFY202408+Ext组中的

特征性微生物类群则是乳植杆菌属（Lactiplan-
tibacillus）。

 3　讨论与结论
心脏对运动训练的良性适应主要表现为心肌泵

血功能增强、氧代谢能力及其储备能力提升。通常，

耐力项目运动员的心脏以心室腔扩大为主要特征，心

室壁厚度亦随腔室扩大相应增加[15]。本实验结果表

明（表 1），运动组（Ext组和 KSFY202408+Ext组）的

心脏指数显著高于久坐组（Sed组和 KSFY202408+

Sed组），符合典型的“运动员心脏”特征。这揭示了

单独补充 KSFY202408或将其与长期有氧运动训练

联合，均可诱导心脏产生生理性、有益的适应性变

化，提高泵血效率，从而为运动中的骨骼肌提供更充

分的氧气和能量物质。心脏功能的这一改善，与后文

所述的骨骼肌能量代谢调节及肠道菌群重塑共同作

用，从不同层面支持了 KSFY202408协同运动训练

提升小鼠运动表现的效果。

力竭时间是评定运动能力的重要指标，Huang
等 [16] 的研究发现，补充植物乳植杆菌 TWK10可

改善志愿者在跑步机上的运动耐力。另一项针对

非精英运动员的随机双盲实验也证实，服用特定

益生菌能显著延长受试者的力竭时间[17]。为评估

KSFY202408对小鼠运动耐力的影响，本研究开

展了力竭跑步和力竭游泳实验。结果表明，摄入

KSFY202408可显著提升小鼠的运动耐力，具体表现

为跑步力竭时间和游泳力竭时间的明显延长（图 2），
其效果甚至优于运动训练对运动耐力的提升作用。

乳酸堆积是导致肌肉疲劳的关键因素，主要表

现为：抑制 ATP再合成、降低肌肉做功效率、干扰收

缩-舒张过程，并可诱发延迟性肌肉酸痛或非感染性

炎症[18]。本实验结果显示，KSFY202408的摄入可有

效降低乳酸在血液中的积累，并促进运动后血乳酸的

快速清除，从而发挥缓解运动性疲劳、提升运动耐力

的作用。与本研究结果一致，同为植物乳植杆菌的

CCFM1280和 73L1也被报道可通过缓解肌肉和血

乳酸堆积来发挥抗疲劳作用[19−20]。

骨骼肌具有较强的再生能力，其内部的分子信

号通路可促进成肌细胞的活化、增殖与分化[21]。适

度的体育活动有助于增强骨骼肌线粒体功能、提高

参与代谢途径酶的活性以及促进肌肉糖原储存[22]。

骨骼肌纤维主要分为 3类：收缩速度较慢、不易疲劳、

有氧能力高的Ⅰ型肌纤维（慢缩纤维）；收缩速度快、

抗疲劳的Ⅱ A型肌纤维（中间型纤维）；以及收缩速度

快、易疲劳的Ⅱ B型肌纤维（快缩纤维）[23]。研究表

明，骨骼肌纤维类型可以相互诱导转化，这为提高运

动员运动性能甚至治疗肌肉相关疾病提供了可能[24]。

本研究发现，规律运动训练可增加腓肠肌中Ⅰ型和

Ⅱ A型抗疲劳肌纤维的数量，补充 KSFY202408亦

可诱导肌纤维向这两类亚型转化，二者联合干预时

效果更为显著，从而提升小鼠运动耐力与抗疲劳能

力。该现象可能与 KSFY202408激活 AMPK/PGC-
1α 信号通路有关。研究表明，PGC-1α 是调控肌纤维

类型转化的关键因子，其过表达可促进ⅡB型快缩纤

维向Ⅰ型慢缩纤维转变[25]。本实验中 KSFY202408
上调了腓肠肌 PGC-1α 的基因表达，可能通过这一途

径介导了肌纤维类型的有利转化。此外，最新研究证

实，肠道菌群可通过“肠-肌轴”调节骨骼肌纤维类型

转换[26]。因此，KSFY202408对肠道菌群的调节作用

也可能间接参与了肌纤维类型的重塑过程。

AMPK在整个进化过程中共存于细胞中的燃料

敏感分子，参与机体多种物质能量代谢过程，当细胞

处于应激状态时（如缺血、缺氧、运动等），AMPK激

酶系统将启动，增加葡萄糖转运和脂肪酸氧化等代谢
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图 8    KSFY202408联合运动训练对小鼠肠道菌群特征性微
生物类群的影响

Fig.8    Effects of KSFY202408 combined with exercise training
on characteristic microbial groups of intestinal flora in mice

注：A. LEfSe分析聚类树；B. LDA柱状图。
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过程，同时阻断糖异生、蛋白质合成以及脂类等代谢

过程[27]。PGC-1α 在脂肪酸氧化、葡萄糖代谢、线粒

体生物合成等方面有重要的调控作用[28]。本实验结

果表明，KSFY202408可显著提高小鼠腓肠肌中

AMPK、PGC-1α、NAMPT 的 mRNA表达水平，提示

KSFY202408可通过激活 AMPK/ PGC-1α 轴来提升

运动性能。此外，过度运动会导致机体过氧化反应，

进而引发氧化应激损伤。临床前研究表明，耐力训练

可增强骨骼肌中关键抗氧化酶（如 SOD1和 SOD2）
的活性 [29]。与此一致，本研究中 Ext组小鼠的

SOD1 和 SOD2 表达水平高于 Sed组，证明日常有氧

运动训练有助于提高抗氧化酶含量。另外，仅补充

KSFY202408而未进行运动训练的小鼠，其 SOD1 和

SOD2 表达水平甚至高于 Ext组，表明 KSFY202408
本身具有增强机体抗氧化能力的作用。

本研究的肠道菌群分析为阐释 KSFY202408协

同运动训练改善运动能力的机制提供了重要线索。

LEfSe分析显示，乳植杆菌属（Lactiplantibacillus）成
为 KSFY202408+Ext组最具鉴别性的生物标志物

（图 8），这直接证实了每日灌胃的 KSFY202408菌株

能够有效地抵抗消化道环境压力（如胃酸、胆盐），持

续存活并抵达肠道末端，最终在整个干预周期内，成

为塑造该组肠道菌群结构的最关键特征性因素。尽

管本研究在持续干预期间采样，该结果主要反映了菌

株在干预期内的生态位占据，但这正是益生菌发挥即

时功能的必要前提。对于作为膳食补充剂每日服用

的益生菌而言，其核心功能属性之一正是能够在持续

摄入期间有效递送并发挥活性。更为重要的是，

KSFY202408的干预与运动训练产生了协同效应，共

同驱动了肠道菌群结构的“益生化”重塑：不仅表现

为 α-多样性指数（如 Shannon指数）的提升（图 6），还
体现在粘液乳杆菌属（Limosilactobacillus）和罗伊氏

乳杆菌（Lactobacillus reuteri）等具有公认益生特性

菌种丰度的增加（图 7）。这种“益生化”的菌群结构

与 Sed组中以潜在致病菌纲 γ-变形菌纲（Gammapro-
teobacteria）为特征的状态形成鲜明对比。这一趋势

与近期一项为期 6周的随机对照试验结果一致，该

研究同样发现补充植物乳植杆菌 PL-02可显著增加

受试者肠道内有益菌（如阿克曼氏菌）丰度，并同步改

善其运动表现和身体成分[30]。这些共性发现表明，通

过益生菌干预优化肠道菌群结构，可能是其提升运动

能力的一个普遍机制。

基于上述菌群改变，可进一步构建其与宿主生

理改善之间的“肠-肌肉轴”联系。本研究中观察到的

骨骼肌 AMPK/PGC-1α 信号通路上调及 SOD、cata-
lase 等抗氧化基因的表达增强，很可能与重塑后的

肠道菌群功能密切相关。新近研究为此提供了直

接证据：植物乳植杆菌 CQPC03被证实可通过上调

AMPK/PGC-1α 通路及抗氧化酶基因表达来增强小

鼠运动能力[31]；另一项研究则称，植物乳植杆菌补充

能帮助休闲运动员在剧烈运动后维持更高的抗氧化

能力[32]。更重要的是，有研究指出，益生菌（如嗜酸乳

杆菌 KBL409）及其代谢产物（如丁酸）可通过直接激

活 AMPK/PGC-1α 通路来改善宿主线粒体功能[33]。

由此我们推断，KSFY202408定植后驱动的菌群重

塑，可能通过其代谢产物作为信号分子，远程激活了

骨骼肌中调控能量代谢和氧化应激的关键通路。这

一机制将肠道局部的菌群变化，与远端肌肉组织的代

谢适应和运动耐力提升系统地联系了起来，为理解

KSFY202408的益生功能提供了深入的分子视角。

需要指出的是，本研究虽然观察到 KSFY202408同

时引起肠道菌群结构改变和腓肠肌 AMPK/PGC-
1α 通路上调，但并未直接检测循环代谢物（如短链脂

肪酸）或炎症因子等可能介导“肠-肌轴”通信的关键

分子。因此，关于肠道菌群变化与肌肉 AMPK/PGC-
1α 通路激活之间的因果关系，目前尚不能下定论，上

述机制解释主要基于文献报道的合理推测[29−30]。未

来研究应通过代谢组学分析、粪便微生物移植或使

用通路特异性抑制剂等手段，提供直接证据以明确

KSFY202408引起的菌群变化与宿主肌肉代谢适应

之间的因果联系，而非仅仅停留在相关性层面。

综上，KSFY202408表现出维持小鼠体重健康、

稳定增长，延长力竭跑步和力竭游泳时间，减少过度

运动后血乳酸浓度，加快乳酸清除速率，激活线粒体

发生和能量代谢基因（AMPK、PGC1-α 和 NAMPT），
骨骼肌抗氧化基因（SOD1、SOD2 和 catalase）表达

水平的显著效果，同时还进一步重塑了小鼠健康的肠

道菌群结构，增加了有益菌株的定植与丰度。上述实

验结果表明，植物乳植杆菌 KSFY202408可能通过

调控 AMPK/PGC-1α 轴及重塑肠道菌群，发挥提高

运动耐力、减轻运动性疲劳、促进运动表现的作用，

提示其可作为开发运动相关营养补充剂的候选菌株。
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