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摘   要：【目的】研究葛仙米多糖对高脂饲料喂养小鼠血脂和肠道微生物的影响。【方法】将健

康的 8 周龄雄性小鼠分成 5 组，每组 10 只：正常组 C57/6CNC 小鼠(N：灌胃生理盐水，喂饲标

准饲料)，对照组 ApoE–/–小鼠(C：灌胃生理盐水，喂饲标准饲料)，模型组 ApoE–/–小鼠(M：灌胃

生理盐水，喂饲高脂高胆固醇饲料)，葛仙米多糖低剂量组 ApoE–/–小鼠(L：灌胃葛仙米多糖 0.4 g/kg 

BW，喂饲高脂高胆固醇饲料)以及葛仙米多糖高剂量组 ApoE–/–小鼠(H：灌胃葛仙米多糖 0.8 g/kg 

BW，喂饲高脂高胆固醇饲料)。试验为期 22 周。试验结束后，采集血清、肝脏和结肠组织、盲肠

内容物样本利用生化分析仪测定血脂含量，HE 染色观察组织结构，油红 O 染色观测肝脏脂肪沉

积程度，16S rRNA 基因高通量测序和生物信息处理技术分析盲肠内容物中肠道菌群的多样性和

组成结构。【结果】葛仙米多糖降低了高脂高胆固醇饲料喂养小鼠的血脂，减少了肝脏组织的脂

肪沉积，改善了肠道微生物的多样性和丰富度。【结论】膳食给予葛仙米多糖可改善高脂小鼠的

脂代谢，调节肠道微生态平衡。 
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Effects of Nostoc sphaeroids Kütz polysaccharide on blood 
lipid and gut microflora in high-fat diet mice 

YANG Litao, LIU Yinlu, ZHANG Bo* 
Beijing Key Laboratory of Bioactive Substances and Functional Foods, Beijing Union University, Beijing 100191, 
China 

Abstract: [Objective] To study the effects of Nostoc sphaeroids Kütz polysaccharide (NSKP) on 

blood lipid and gut microflora in high fat diet mice. [Methods] The healthy 8-week-old male mice were 

assigned into 5 groups, with 10 mice in each group. The normal group included the C57/6CNC mice 

administrated with normal saline by gavaged with standard diet, and the control group consisted of 

ApoE–/– mice administrated with normal saline by gavaged with standard diet. The model group 

consisted of the ApoE–/– mice administrated with normal saline by gavage and fed with high-fat and 

high-cholesterol diet. The ApoE–/– mice in the low-dose and high-dose NSKP groups were fed with 

high-fat and high-cholesterol diet and received 0.4 g/kg and 0.8 g/kg BW NSKP, respectively. The 

experiment lasted for 22 weeks, and then the serum, liver, colon tissue, and cecal contents samples were 

collected from the mice. Serum lipid level was measured by the biochemical analyzer. The tissue 

structure and fat deposition were observed via HE staining and oil red O staining, respectively. The 

diversity and composition of gut microflora in cecal contents were analyzed by 16S rRNA gene 

high-throughput sequencing and bioinformatics tools. [Results] NSKP reduced the serum lipid level 

and fat deposition in liver tissue, and improved the diversity and relative abundance of gut microflora in 

high-fat diet mice. [Conclusion] NSKP can improve lipid metabolism and regulate gut microecological 

balance in high-fat diet mice. 

Keywords: Nostoc sphaeroids Kütz polysaccharide; high-fat diet; gut microflora 
 
 

肠道菌群是人体最大的微生态系统，人体

肠道内的微生物数量超过 1014 [1]，它们在调节

机体能量摄取、肠道通透性、维持肠道免疫屏

障等方面发挥着重要作用[2–3]。肠道菌群失调可

引起机体能量和肠道屏障功能障碍，以及炎症

反应[4–5]。高脂血症可以通过改变肠道微生物的

组成，介导宿主慢性疾病的发生，出现血脂紊

乱和胰岛素抵抗等症状并且影响糖脂代谢[6]。

短链脂肪酸作为肠道菌群的重要代谢产物之一，

同样可对宿主的代谢甚至神经系统产生影响[7]。

目前代谢综合征患病率在全世界范围内呈现上

升 趋 势 ， 中 国 居 民 代 谢 综 合 征 患 病 率 为

21.90%[8]。因此，从天然物质中寻找降脂成分

作为膳食补充剂已成为当前的研究热点。 

葛仙米是一种单细胞蓝藻，属于蓝藻门念

珠藻科，俗称水木耳，又称“葛仙米”，是一种

具有较高营养价值的经济蓝藻 [9–10]。葛仙米具

有丰富的蛋白质、多糖、氨基酸、脂肪酸和维

生素，其中蛋白质和多糖含量最为丰富。葛仙

米多糖包含阿拉伯糖、半乳糖、葡萄糖、木糖、

甘露糖和葡萄糖醛酸，主要通过 β-1,3 糖苷键以

及 β-1,4 糖苷键组成[11]。团队前期研究发现葛仙

米及其多糖可改善高脂引起的脂代谢紊乱，并

有润肠通便的作用[12–13]。本试验的主要目的是

研究葛仙米多糖对高脂小鼠脂代谢紊乱的改善

作用是否与肠道菌群有关系。 
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1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 
葛仙米多糖由湖南炎帝生物工程有限公司

提供，纯度为 96.95%，其中包含阿拉伯糖、半

乳糖、葡萄糖、木糖、甘露糖和葡萄糖醛酸，

其比例为 1.00:7.20:10.84:4.24:5.05:4.14。标准

饲料 (70.18%碳水化合物、 19.47%蛋白质和

5.00%脂肪 )和高脂高胆固醇饲料(53.72%碳水

化合物、19.47%蛋白质和 21.46%脂肪)均购于

江苏美迪森生物医药有限公司(MD12032)。测

量血清中甘油三酯(triglyceride，TG)、总胆固醇

(total cholesterol， TC)、高密度脂蛋白 (high 

density lipoprotein-cholesterol，HDL-C)、低密

度脂蛋白(low density lipoprotein-cholesterol，

LDL-C)等使用的试剂盒均购于南京建成生物

科技有限公司。 

1.2  试验动物 
所有试验动物均为 SPF级 8周龄雄性小鼠，

体质量为(22±2) g。正常组(N 组)为 C57/6CNC

小鼠，其余组均为 ApoE–/–小鼠。购自北京维通

利华实验动物技术有限公司[中国北京，证书编

号：SCXK(Jing)2016-0006]。所有试验动物饲养

于北京联合大学理化检测分析 SPF 级动物房

中，温度条件为(22±2) °C，空气相对湿度为

50%–70%，光照周期为 12 h 光照/12 h 黑暗，每

日更换垫料，自由摄食和饮水。 

1.3  试验方法 
试验动物单笼饲养，适应环境 1 周后，N

组 10 只，喂饲标准饲料，灌胃生理盐水。对照

组(C 组) 10 只，喂饲标准饲料，灌胃生理盐水。

模型组(M 组) 10 只，喂饲高脂高胆固醇饲料，

灌胃生理盐水。葛仙米多糖低剂量组 (L 组 )   

10 只，喂饲高脂高胆固醇饲料，灌胃葛仙米多

糖 0.4 g/kg BW (生理盐水配制)。葛仙米多糖高

剂量组(H 组) 10 只，喂饲高脂高胆固醇饲料，

灌胃葛仙米多糖 0.8 g/kg BW (生理盐水配制)。

于每天 08:00–10:00 之间对所有小鼠进行灌胃，

连续灌胃 22 周。研究结束时，所有小鼠禁食   

6 h，并通过腹腔注射巴比妥麻醉，对试验动物

进行拔眼球采血。解剖，取肝脏、结肠以及盲

肠内容物，按照相应要求保存在 4%多聚甲醛

溶液中或者保存在–80 °C 冰箱内，并且收集

100 mg 小鼠盲肠内容物于 EP 管中，加入内标

溶液(3-甲基戊酸)和乙醚固定，用于后续试验测

定与分析。 

1.4  血清生化指标检测 
收集的血清样本通过离心分离，使用试剂

盒和 BECKMAN AU480 生化分析仪检测 TC、

TG、HDL-C 和 LDL-C。 

1.5  组织病理学检测 
每组任意选取 8 个固定的结肠和肝脏样

本，制备 4 μm 的横切片，通过 HE 染色评估肠

道和肝脏组织结构的形态学，油红 O 染色观察

肝脏脂肪沉积程度。 

1.6  盲肠内容物的短链脂肪酸含量分析 
利用气相色谱法检测盲肠内容物中的乙

酸、丙酸、丁酸和戊酸浓度。 

1.7  16S rRNA 基因高通量测序和生物信息

处理分析 
利用各类样本对应的 DNA 提取试剂盒提

取盲肠内容物基因组 DNA，检测 DNA 的纯

度和浓度，选择 16S rRNA 基因 V3–V4 区的

通用引物 338F (5′-ACTCCTACGGGAGGCAGC 

AG-3′)/806R (5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)

进行 PCR 扩增；得到的扩增产物经 2%琼脂糖

凝胶检测，切胶回收，进行定量分析，构建 Hiseq

文库，采用 Illumina Hiseq 2500 高通量测序平

台对检测合格的文库进行测序。上述工作由中

国科学院微生物研究所完成。根据 barcode 序列
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区分样本，提取出的数据以标准的 fastq 格式

保存，根据 Fastq 文件对测序样品进行数据质

量评估，根据 PE reads 之间的 overlap 采用

Flash[14]软件对数据进行拼接，分析数据只保留

高质量(Q 值≥25)的碱基比例大于等于 90%的

reads，采用 QIIME[15]软件中的 vsearch8.0[16–17]

软件进行嵌合体序列的检测及过滤，得到有效

数据，基于有效数据按 97%相似性进行操作分

类单元(operational taxonomic unit，OTU)聚类分

析，对 OTU 序列进行物种注释。使用 QIIME

软件计算样本的 Alpha 多样性，对样本进行物

种多样性的分析。基于 unweighted unifrac 距离，

采 用 偏 最 小 二 乘 法 (partial least squares 

discriminant analysis，PLS-DA)分析和主坐标分

析 (PCoA)计算 Beta-多样性。经过 Kruskal- 

Wallis 检验和 Wilcoxon 秩和检验，使用 LDA 

effect size 分析方法对肠道菌群进行差异分析，

设置 LDA 值>±2 表示两组之间差异显著，LDA

值表示生物标志物物种的重要性。原始测序数

据已上传至 NCBI 的 Sequence Read Archive 

(SRA)数据库，序列号为 NMDC10017873。 

1.8  统计学方法 

采用 Excel 和 SPSS 20.0 统计软件进行数据

整理和分析，以平均值±标准差表示符合正态分

布的数据，采用 one-way ANOVA 进行多样本间

比较，采用 Dunnett-t 检验进行两两样本比较，

P<0.05 表示具有统计学意义。 

2  结果与分析 

2.1  葛仙米多糖对高脂小鼠体重和摄食量

的影响 

如表 1 所示，各组的终体重和总摄食量没

有显著性差异，说明葛仙米多糖对高脂饮食小

鼠的体重和总摄食量没有影响。 

表 1  葛仙米多糖对高脂小鼠体重和摄食量的影

响(n=10) 
Table 1  Effects of Nostoc sphaeroids Kütz 
polysaccharide on body weight and food intake of 
high-fat diet mice (n=10)   

Groups 
Initial 

weight/g 
Final weight/g 

Total food 

intake/g 

N 22.12±1.09 31.02±2.72 492.74±25.78 

C 23.26±0.78 29.79±1.52 515.73±31.91 

M 23.05±0.46 30.06±1.81 463.51±37.23 

L 23.19±0.72 31.76±1.78 444.34±26.27 

H 22.72±0.55 32.79±2.07 456.65±18.53 

 

2.2  葛仙米多糖对高脂小鼠血脂水平的影响 
如图 1 所示，与 N 组小鼠相比，C 组小鼠

的 TC、TG、LDL-C 均显著增高，HDL-C 显著

降低 (P<0.05) ，此结果表明 ApoE–/– 小鼠与

C57/6CNC 小鼠的血脂有明显差异。与 M 组比

较，C 组血清 TC、TG 和 LDL-C 均显著性降

低，HDL-C 显著升高(P<0.05)，葛仙米多糖 L

和 H 组血清 TC、TG 和 LDL-C 均显著降低、

HDL-C 显著升高(P<0.05)。结果表明，饲喂高

脂饲料的同时摄入葛仙米多糖能显著降低

ApoE–/–小鼠的血脂水平，即葛仙米多糖对高脂

小鼠具有较好的降脂作用。 

2.3  葛仙米多糖对高脂小鼠肝脏和结肠结

构的影响 
用葛仙米多糖灌胃小鼠 22 周后，观察肝脏

组织的形态学变化，结果如图 2A 和图 2B，    

M 组小鼠肝脏组织与 C 组比较，出现大量空泡，

部分细胞核破裂，伴有炎细胞浸润、脂肪过度沉

积等异常情况。灌胃葛仙米多糖的 L 组和 H 组

与 M 组比较，异常现象减少，细胞核清晰可见，

脂肪沉积减少。由图 2C 所示，M 组与 C 组比

较，结肠内膜损伤，结肠壁宽度变窄，隐窝结

构不完整。葛仙米多糖的 L、H 组与 M 组相比，

结肠内膜完整，结肠壁变宽，隐窝结构明显恢复。

结果说明，葛仙米多糖改善了高脂小鼠肝脏 
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图 1  葛仙米多糖对高脂小鼠血脂水平的影响 
Figure 1  Effect of Nostoc sphaeroids Kütz polysaccharide on blood lipid level in high-fat diet mice. A: TC; 
B: TG; C: HDL-C; D: LDL-C. n=10. Same letter means P>0.05, no significant difference; Different letters 
means P<0.05, significant difference. 
 

 
 
图 2  葛仙米多糖对高脂饮食小鼠肝脏组织和结肠组织的影响 
Figure 2  Effects of Nostoc sphaeroids Kütz polysaccharide on liver and colon of high-fat diet mice. A: HE 
staining of the liver (×200); B: oil red O staining of the liver (×200); C: HE staining of the colon (×100). n=6. 
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组织结构，减轻了高脂造成的脂肪沉积，缓解

了高脂引起的结肠组织损伤。 

2.4  葛仙米多糖对高脂小鼠短链脂肪酸的

影响 
检测盲肠内容物中短链脂肪酸的含量，如

表 2 所示，M 组的乙酸、丙酸和丁酸的含量与

C 组相比均显著性降低(P<0.05)。葛仙米多糖  

L 组和 H 组在丁酸水平上有增加的趋势，但无

显著性差异(P>0.05)。结果表明葛仙米多糖对短

链脂肪酸没有显著影响。 

2.5  葛仙米多糖对高脂小鼠肠道微生物的

影响 
2.5.1  肠道微生物多样性 

Alpha- 多 样 性 分 析 见 表 3 ， 各 组 中 的

Coverage 平均值为 0.977，说明数据代表了样品

中 97.7%以上的细菌类型，测序的深度和广度

都符合要求。由表 3 显示，每组之间的物种数

目和其他指数均无显著性差异。只是葛仙米多

糖 L 组和 H 组与高脂 M 组相比有增加的趋势。

结果表明，葛仙米多糖对高脂小鼠肠道中物种

的影响不显著。 

通过分类操作单元(OTUs)韦恩图(图 3A)，

研究了不同组之间的 OTU 组成的相似性和重

叠性。全部样本共 1 299 个 OTU，5 组(N、C、

M、L、H)的 OTU 总数分别为 738、770、719、

712 和 744，独有的 OTU 个数分别为 8、10、1、

2 和 1。M 组的 OTU 总数较 C 组降低了 6.62% (C

组：770；M 组：719)。与Ｍ组相比，葛仙米多

糖 L 组没有增加(M 组：719；L 组：712)，但 

表 2  葛仙米多糖对高脂小鼠短链脂肪酸的影响

(μmol/g，n=6) 
Table 2  Effects of Nostoc sphaeroids Kütz 
polysaccharide on short-chain fatty acids in high-fat 
diet mice (μmol/g, n=6) 

Groups Acetic acid
Propionic 

acid 
Butyric acid

Valeric 

acid 

N 25.82±7.24b 6.73±1.60b 4.91±1.52a 0.88±0.30

C 44.03±6.68a 10.45±1.18a 5.98±1.58a 1.23±0.47

M 25.62±5.80b 7.12±1.38b 3.68±0.76b 0.78±0.51

L 23.10±3.37b 6.74±1.62b 4.49±1.01b 0.80±0.17

H 21.02±5.89b 6.99±1.06b 3.93±0.92b 0.74±0.12
Same letter means P>0.05, no significant difference; 
Different letters means P<0.05, significant difference. 

 
是 H 组的 OTU 总数增加了 3.48% (M 组：719；   

H 组：744)。Beta-多样性分析是 OTUs 的丰富

度信息比较肠道微生物群落之间的相似度程

度。由图 3B 可知，M 组与 C 组分布距离较远，

说明群落结构的分布明显不同。葛仙米多糖的

L 组与 M 组没有重叠，说明两组的群落结构具

有一定的差异性。由图 3C 可知，PC1 的贡献度

是 36.13%，PC2 的贡献度是 16.60%，M 组与    

C 组之间距离较远；在 C 组与 M 组之间 L 组与     

H 组发生聚类。结果表明葛仙米多糖能够改善

高脂小鼠肠道菌群的物种丰富度。 

2.5.2  肠道菌群结构 

在门水平上，如图 4A 所示，各组的肠道

菌群均以厚壁菌门 (Firmicutes) 、拟杆菌门

(Bacteroidetes)、变形菌门(Proteobacteria)为主。

对于厚壁菌门，M 组的厚壁菌门相对丰富度与  

C 组比较呈降低趋势，表明高脂饮食可降低 ApoE–/– 
 

表 3  肠道菌群的 Alpha-多样性分析(n=3) 
Table 3  Alpha-diversity analysis of gut microbial (n=3) 

Groups OTUs Chao1 index Shannon index Simpson index Coverage 

N 577.333±38.526 635.407±34.366 6.907±0.285 0.979±0.007 0.997±0.000 

C 613.333±19.669 671.345±15.751 6.793±0.327 0.969±0.016 0.997±0.000 

M 559.667±23.214 629.910±22.765 6.469±0.193 0.971±0.005 0.997±0.000 

L 569.333±26.512 629.706±21.764 6.702±0.170 0.975±0.004 0.997±0.000 

H 566.000±35.506 624.138±26.275 6.510±0.159 0.972±0.006 0.997±0.000 
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图 3  肠道微生物多样性分析 
Figure 3  Diversity analysis of gut microbial. A: 
Venn diagram based on OTUs; B: PLS-DA analysis; 
C: PCoA analysis. n=3.  

小鼠厚壁菌门的相对丰度。葛仙米多糖的 L 和

H 组的厚壁菌门的相对丰富度较 M 组呈升高的

趋势。表明葛仙米多糖可以增加高脂小鼠肠道

厚壁菌门的相对丰富度。对于变形菌门，M 组

的变形菌门相对丰富度与 C 组比较呈升高趋

势，而 H 组的变形菌门相对丰富度与 M 组比较

呈降低趋势。表明高脂饲料增加了 ApoE–/–小鼠

变形菌门的相对丰富度，而摄入葛仙米多糖可

使变形菌门的相对丰富度降低。拟杆菌门的相

对丰度在各组之间没有呈现差异。 

在属水平上，选取相对丰度超过 5%的菌群进

行分析。由图4B所示，各组之间的Faecalibaculum

相对丰富度没有明显的变化。M 组的 Blautia、

Peptoclostridium、Akkermansia、Mucispirillum、

Coriobacteriaceae UCG-002 等的相对丰富度较

C 组的呈升高趋势。葛仙米多糖 L 与 H 组与模型

组 M 组比较均有不同程度的降低。比如：M 组

的 Blautia 相对丰富度较 C 组的呈升高趋势，葛

仙米多糖 L 组和 H 组相比于 M 组 Blautia 的相

对丰富度降低了，表明葛仙米多糖可以降低高脂饮

食小鼠肠道微生物中 Blautia 的相对丰富度；M 组

的 Peptoclostridium 相对丰富度较 C 组的呈升高趋

势，葛仙米多糖 L 组和 H 组 Peptoclostridium 的相

对丰富度降低了，表明葛仙米多糖可以降低

Peptoclostridium 的相对丰富度；M 组的Akkermansia

相对丰富度较 C 组的呈升高趋势，葛仙米多糖

L 组和 H 组 Akkermansia 的相对丰富度降低了，

表明葛仙米多糖可以降低 Peptoclostridium 的相对

丰富度；同时 M 组的 Alistipes、Allobaculum、

Ruminiclostridium 9、Desulfovibrio 相对丰富度

较 C 组有降低的趋势，葛仙米多糖 L 组和 H 组

与 M 组相比增加了其相对丰富度，表明葛仙米

多糖可以增加高脂饮食小鼠肠道微生物的有益

菌。结果显示葛仙米多糖对高脂饮食小鼠的肠

道微生物的菌群丰富度有一定的影响。 
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图 4  门水平(A)和属水平(B)的肠道菌落组成 
Figure 4  The gut microbiota composition at the phylum level (A) and genus level (B). n=3. 
 

2.5.3  LDA effect size 分析 

属水平的差异由图 5A 所示，M 组的

Alloprevotella 与 C 组 相 比 显 著 性 增 加 ，

Odoribacter 、 Prevotellaceae UCG_001 、

Lactococcus 、 Ruminococcaceae UCG_014 、

Ruminococcaceae UCG_009、Ruminiclostridium、

Lachnospiraceae UCG_006 显著性降低。 

如 图 5B 所 示 ， 葛 仙 米 多 糖 的 L 组

Helicobacter 、 Alloprevotella 、 Escherichia_ 

Shigella 与 M 组 相 比 显 著 性 降 低 ，

Marvinbryantia、Lactococcus、uncultured、Family 

XIII UCG_001、Bifidobacterium、Oscillibacter、

Ruminiclostridium、Ruminococcaceae UCG_009、

Bilophila 显著性增加。 

如图 5C 所示，H 组的 Coriobacteriaceae 

UCG_002、Helicobacter、Turicibacter 与 M 组

相 比 显 著 性 降 低 ， Christensenellaceae R_7 

group、uncultured bacterium、Ruminococcaceae 

NK4A214 group、Lactococcus、Bifidobacterium、

Prevotellaceae UCG_001 、 Ruminococcaceae 

UCG_009、Ruminiclostridium 9 显著性增加。 

综上所述，葛仙米多糖增加了部分有益菌

属的丰富度，进而改善了高脂小鼠的肠道菌群

生态环境。 

3  讨论与结论 

影响肠道的因素有很多种，饮食被认为是

影响肠道微生物的最重要的因素之一[18–19]。肠

道微生物的多样性和丰富度的改善可以缓解血

脂紊乱导致的各种并发症[20–21]。16S rRNA 基因

高通量测序技术现已广泛应用于肠道菌群研究

等多个领域，可以通过研究粪便菌群变化分析

出肠道菌群的状态。 

随着人们生活水平的提高，高脂饮食导致

的饮食不当严重影响着肠道菌群。有研究表明，

小鼠高脂肪饮食会导致肠道微生物丰富度的降

低和多样性的丧失，并且移植这种高脂肪摄入

的肠道菌群也会导致正常小鼠的肠道菌群的多

样性降低[22]。近年来，随着对葛仙米的深入研

究，发现葛仙米具有较好的抗氧化、抗炎和抗

肿瘤的作用[23–25]。本实验室前期研究证实了葛

仙米可以通过调节肠道微生物的变化来改善高 
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图 5  LEfSe 分析图 
Figure 5  LEfSe analysis. A: C and M; B: M and L; C: M and H. n=3 (LDA>±2 means significant difference). 
 
脂血症[26]。葛仙米多糖是葛仙米的主要成分，

其特殊的糖苷键不容易在胃、小肠内发生消化

分解，使得多糖进入结肠内提供能量，起到类

似于益生元的活性。本试验结果表明，葛仙米

多糖对高脂饮食小鼠导致的血脂水平的紊乱有

改善作用，也缓解了高脂饮食导致的肝脏中的

脂肪沉积，改善了结肠组织的结构。血清中的

HDL-C 水平可以作为判断动脉粥样硬化性的心
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血管疾病发展程度的指标，而葛仙米多糖在一

定程度上调节了高脂小鼠体内的血脂水平，降

低了心血管疾病的患病风险和非酒精性脂肪肝

的发生。 

肠道微生物的代谢产物短链脂肪酸，如乙

酸、丙酸及丁酸等在为机体提供能量的同时也

能够促进脂肪的合成及储存。李子靖[27]发现，

肠道中乙酸的含量会随着高脂饮食而不断变

化。丁酸盐在肠道生理学中发挥关键作用，是结肠

细胞的主要碳源，在肠蠕动、黏液生成、上皮屏

障和免疫稳态等方面具有重要的调控作用[28]，

本研究在葛仙米多糖的干预下，高脂小鼠的肠

道内丁酸的含量有增加的趋势，其余效果均无

影响，有待后期进一步研究。肠道微生物的多

样性和丰富度对肠道功能起着重要的作用。本

研究结果显示，喂养高脂小鼠葛仙米多糖 22 周

后，OTUs 以及 Beta 多样性分析结果表明，葛

仙米多糖增加了高脂小鼠肠道菌群的多样性，

对肠道微生物的组成有一定的影响。肠道微生

物的结构组成分析显示，葛仙米多糖可增加厚

壁菌门的相对丰富度，降低变形菌门的相对丰

富度，并且葛仙米多糖增加了具有健康人标志

性的菌属(如 Alistipes)。LEfSe 差异性 LDA effect 

size 分析中，部分有益菌有显著增加。比如：

双歧杆菌是肠道中有益微生物，也是产生丁酸

盐的主要菌群之一，可以抑制肠道中有害菌的

生长，调节肠道菌群平衡[29]。Liang 等[30]研究

表明，双歧杆菌能够改善肠道屏障功能并减少

血清中毒素的水平，从而降低非酒精性脂肪肝

的发展进程。本试验中葛仙米多糖增加了

Bifidobacterium 的丰富度，达到了减轻脂肪肝

的作用，并且喂养高脂饮食后肠道菌群中丁酸明

显降低，在同时喂养葛仙米多糖后丁酸含量有增

加的趋势。此外，高脂饮食造成的瘤胃球菌

Ruminococcaceae UCG_014、Ruminococcaceae 

UCG_009 的大量减少，但摄入葛仙米多糖后得以

恢复，这与一些报道一致，如黄苓苷通过增加高

脂小鼠肠道微生物中瘤胃球菌属 Ruminococcus

缓解了高脂饮食造成的肠道菌群的失调，说明葛

仙米多糖可能与黄苓苷有同样的效果。Helicobacter

被认为与哺乳动物胃炎和肝炎等疾病密切相  

关[31]。而葛仙米多糖显著降低了 Helicobacter 相

对丰富度。以上结果说明葛仙米多糖对高脂小

鼠的肠道菌群失调具有改善作用。 

综上所述，膳食补充葛仙米多糖可改善高

脂小鼠的脂代谢，调节肠道微生态平衡。这为

葛仙米多糖的研究和应用提供了新的思路。 
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