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摘 要:全谷物中含有丰富的植物化学素和多种营养成分，增加全谷物的摄入能够显著降低代谢性疾病( 如肥胖、Ⅱ型
糖尿病) 的发生率，然而也正是由于全谷物成分复杂，很多现有的体外研究模型和方法并不适用于全谷物保健机制的

研究。随着肠道微生物与人体健康之间的关系逐步得到揭示，肠道微生物启发了全谷物健康保健机制的研究方向。
本文将详细介绍肠道微生物与代谢性疾病、全谷物成分与肠道微生物以及全谷物与肠道微生物之间的研究现状，并分
析以肠道微生物作为全谷物保健机制研究靶点的可行性，目的在于为明确健康作用的全谷物及其相关产品的综合开

发提供研究思路，使得来源广泛、食用方便、功效显著的全谷物更好地服务于人类健康。
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Abstract: A large body of scientific researches has shown the inverse relationship between consumption of whole cereal grains
and occurrences of metabolic diseases.Due to the complicated ingredients，which may show synergistic action to mediate the
protective effects，the conventional methods are not appropriate to clarify the mechanisms for whole grains on health promotion.
Meanwhile，gut microbiota is closely related to human health，which is probably modulated by diet intervention.Thus，research
has been increasingly focusing on the potential of ingredients present in whole cereal grains to steer gut microbiota activity and
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metabolic disease.The results may bring a new way to elucidate the mechanism of whole cereal grain in ameliorating metabolic
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谷物作为人类最基本的膳食组成，与人体健康

有着密切关系。其中，由于全谷物中各种营养成分
与植物化学素( 包括酚酸、黄酮、类胡萝卜素、维生素
E、γ－谷维素和 β－葡聚糖、阿拉伯木聚糖等) 保持原
生状态、并存在协同增效作用，因此与摄入精制的谷
物及提纯的植物化学素相比，增加全谷物的摄入更

有利于人体健康，如降低心血管疾病、糖尿病及某些
癌症等慢性疾病发生的风险等［1］。此外，新版《中国
居民膳食指南( 2016 版) 》首次推荐了每天的全谷物
摄入量，强调了全谷物在我国居民健康饮食中的重

要性。然而，由于全谷物成分复杂，在体内消化情况
非常复杂，很多现有的体外研究模型和方法并不适

用于全谷物保健机制的研究，迄今有关全谷物营养

保健作用的研究主要是基于人群调查，以观察性为

主，或是对全谷物中少数具体的健康因子进行健康

作用的探讨，因此全谷物健康保健机制的研究一直

是该领域的难点。
随着分子生物学技术的迅猛发展，作为人类“第

二基因组”的肠道微生物与人体健康的关系正逐步
得到揭示。当外界环境变化导致肠道微生物结构发
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生变化时，肠道菌群能够通过多种途径调控宿主的

生理代谢。目前，越来越多的研究者认识到了肠道
微生物结构的变化和功能的异常与很多代谢性疾病的

发生发展密切相关。众所周知，作为含有多种营养物
质和植物化学素的“全营养包”的全谷物经人体胃肠
消化后进入下消化道中的部分可被肠道微生物利用，

造成肠道微生物结构的变化从而对机体进行生理调

节［2］。因此，肠道微生物逐渐成为全谷物对人体健康
作用机制的研究靶点。本文将对全谷物介导肠道微生
物预防代谢性疾病的研究现状进行综述，为利用全谷

物更好地服务于人类健康提供更广阔的研究思路。

1 肠道微生物及其对宿主的影响和作用机制
定植于人类肠道中的微生物其结构和功能非常

多样和复杂，包含有 500～1000 种菌，总数达到 1013 ～
1014，是人自身细胞总数的 10 倍，而其包含的基因数
目是人基因组的 100 倍［3］。人体肠道内的菌群主要
由 9 个门的细菌和一种古菌 ( Methanobrevibacter
smithii) 组 成，9 个 门 的 细 菌 分 别 为: 厚 壁 菌
( Firmicutes ) 、拟 杆 菌 ( Bacteroidetes ) 、放 线 菌
( Actinobacteria ) 、梭杆菌 ( Fusobacteria ) 、变 形 菌
( Proteobacteria ) 、 蓝 藻 菌 ( Cyanobacteria ) 、
Verrucomicrobia、Spirochaeates 和 VadinBE97。其 中
98%的菌群可归入革兰氏阳性的厚壁菌( 64% ) 和放
线菌( 3% ) 、革兰氏阴性的拟杆菌( 23% ) 和变形菌
( 8% ) 。肠道微生物会产生很多复杂的代谢物和分
子信号来影响人体健康，若肠道中有益菌占优势，则

对净化肠道、维护人体健康起着重要作用; 若有害菌
占优势，则会导致很多疾病的发生［4］。图 1 总结了肠
道微生物导致宿主代谢疾病发生的主要途径。
1.1 增强食欲，增加能量摄入
肠道细菌发酵不被小肠吸收的食物残渣和上皮

细胞分泌的内生黏液，发酵后的代谢产物( 如短链脂

肪酸( Short Chain Fatty Acids，SCFAs) 、葡萄糖等) 是
能被宿主吸收和利用的能量和底物，使宿主获得更

多能量，同时为微生物自身的生长和增殖提供能量

和营养物质［5］; 短链脂肪酸能够激活游离脂肪酸受体

( Free Fatty Acid Ｒeceptors，FFAＲs) ，而 FFAＲs 能够
减少控制食欲的激素酪酪肽( PYY) 的分泌来增加食
欲，同时促进脂肪组织中甘油三酯的存储，导致脂肪

积累［6－7］。
1.2 调节宿主脂肪存储的相关基因和代谢通路，使
宿主增加脂肪的积累
肠道菌群通过调控禁食诱导脂肪细胞因子

( Fasting－ induced adipocyte factor，Fiaf) 的表达，诱导
过氧化物酶体增殖激活受体辅助激活因子( Pgc－
1α) ，降低 5’－腺嘌呤核苷酸活化蛋白激酶( AMPK)
活性来影响细胞能量代谢，增加脂蛋白脂肪酶

( Lipoprotein Lipase，LPL) 活性来影响脂肪代谢等; 另
一方面，短链脂肪酸直接刺激肝脏中脂肪代谢相关

的酶，从而促进肝脏脂肪合成［8－9］。
1.3 引发慢性炎症反应，产生肥胖、胰岛素抵抗等代
谢失调症状
革 兰 氏 阴 性 菌 产 生 的 细 菌 脂 多 糖

( lipopolysaccharide，LPS，又称细菌内毒素) 通过破坏
肠道黏膜进入血液，与机体免疫巨噬细胞的表面蛋

白受体 CD14 /TLＲ4 结合，通过核因子－ κB ( nuclear
factor－κB，NF－κB) 和过氧化物酶体增殖物激活受体
( peroxisome proliferator－activated receptor，PPAＲγ) 途
径促进炎症因子的分泌，引发慢性炎症，从而诱导肥

胖的发生［10－11］。
随着肠道菌群与代谢性疾病发生之间的关系研

究的不断深入，肠道菌群逐步成为预防、缓解，甚至
逆转代谢性疾病的新靶点。

图 1 肠道微生物导致肥胖和相关代谢疾病发生的主要途径
Fig.1 Gut microbiota involved in the development of

obesity and metabolic syndrome

2 全谷物中主要生理活性物质对肠道微生物
的影响
近年来越来越多的研究证明，人体和动物直接

摄入全谷物后，能够有效促进体内肠道菌群中双歧

杆菌和乳酸杆菌的增殖［12－13］。目前，从谷物中已发现
多种活性物质具有改善肠道微生物结构的作用。
2.1 膳食纤维
全谷物中的膳食纤维主要为细胞壁多糖( 主要

为纤维素、β－葡聚糖和阿拉伯木聚糖) 和抗性淀粉，
其中阿拉伯木聚糖通常与阿魏酸或对香豆酸等以酯

键相连，因此形成另一类重要的功能性低聚糖类物

质( 酚酸糖酯类) ，上述成分均在改善肠道微生物结

构中扮演着十分重要的角色。膳食纤维不被人体的
消化酶水解，但可被肠道微生物中特定的菌所分泌

的酶水解，膳食纤维水解产物可为特定的肠道菌提

供充足的碳源而被发酵利用，最终产生能量和乙酸，

丙酸和丁酸等短链脂肪酸［14］。这些短链脂肪酸既能
被宿主快速吸收利用，也能被肠道双歧杆菌和乳杆

菌等有益菌利用，一方面促进有益菌增殖，另一方面

通过降低肠道 pH 抑制大肠杆菌和沙门氏菌等病原
菌的生长、减少有毒发酵产物的形成，进而改善肠道
菌群结构［15－16］。

Neyrinck［17］等观察到小麦 AX 可以恢复高脂饮
食引起的小鼠的肠道细菌移位，增加双歧杆菌数量，

尤其是乳双歧杆菌的数量。Vardakou 等［18］的体外研
究结果显示了小麦 AX 抑制类杆菌和梭杆菌生长的
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作用。AX的肠道益生活性与其结构密切相关，不同
来源的 AX显示出不同的益生效果。利用碱水解法
分别从玉米、大米和小麦麸皮中制备可溶性 AX，然
后用从人的粪便中分离的微生物进行发酵，结果显

示玉米 AX 在肠道中发酵后生成的 SCFA 产量最
高［19］。Van den Abbeele等［20］比较了 AX和菊粉的体
外发酵情况，结果发现长链阿拉伯木聚糖能够增加

长双歧杆菌的数量和丙酸盐的含量。更值得注意的
是，长链阿拉伯木聚糖可以在末端结肠中被发酵，菊

粉则只能在升结肠中被发酵，而末端结肠中的菌群

结构对结肠健康具有重要意义。此外，AX 的水解产
物阿拉伯木聚寡糖 ( arabinoxylanoligosaccharides，
AXOS) 也具有益生作用，与 AX 相似，AXOS 发酵后
促进乙酸、丙酸盐、正丁酸盐的生成。Geraylou 等［21］

发现含有 2% AXOS 的饲料可以显著促进鱼肠道中
的乳酸杆菌和梭状芽孢杆菌的生长。其中，较高聚
合度的 AXOS( DP为 32) 比低聚合度的 AXOS( DP为
3) 对上述菌具有更强的增殖作用。Neyrinck 等［22］发
现与单独饲喂高脂饲料的小鼠相比，在高脂饲料中

添加 7.5%的小麦麸皮 AXOS 后，小鼠粪便中双歧杆
菌显著增加，与双歧杆菌密切相关的抗炎症因子

( IL10) 的表达上调，而脂肪组织中的炎症因子 IL6 和
F4 /80 的表达受抑制。与此同时，小鼠血液中抑制食
欲的 PPY激素和胰高血糖素样肽－1 含量显著增加，
小鼠的体重和脂肪质量显著减少。

β－葡聚糖具有显著的降脂减肥功效，越来越多
的研究表明 β－葡聚糖的生理活性与其益生元作用密
切关联［23］。Metzler－Zebeli 等［24］对 26 篇文献中涉及
的小麦、燕麦、大麦、玉米和黑麦 5 种谷物来源的
β－葡聚糖对猪消化情况进行 Meta分析后得出，β－葡
聚糖的摄入可以增加猪粪便中的总酸、大肠中的异
丁酸盐、回肠中的丁酸盐的含量，减少粪氮排出，改
善消化状况。大麦 β－葡聚糖能够增加健康老年人肠
道中双歧杆菌和类杆菌的数量［25］。值得注意的是，
β－葡聚糖调节肠道菌群的效果与其分子大小有关。
Hughes等［26］分别选用不同分子量大小的大麦 β－葡
聚糖( 243、172、137 ku ) 和燕麦 β －葡聚糖 ( 230、
150 ku) 进行人体粪便接种体外发酵，结果显示，所
有 β－葡聚糖能增加发酵液中丙酸盐、丁酸盐的含量，
但增加程度各有不同。分析菌群后发现，溶组织梭
菌( C.histolyticum) 数量明显增殖，而该菌群可生成
β－葡聚糖内切酶而将 β －葡聚糖作为碳源利用。
Wang等［27］的临床双盲实验显示，正常人连续 4 周每
天摄入 3 g大分子量大麦 β－葡聚糖( 1349 ku) 后，粪
便中拟杆菌门数量显著增加，厚壁菌门数量显著减

少，但摄入小分子量大麦 β－葡聚糖( 292 ku) 则对肠
道菌群没有显著影响。

2.2 抗性淀粉
抗性淀粉( Ｒsistant starch，ＲS) 因其不能在健康

人体小肠中被消化吸收而能被肠道菌群发酵利用，

因此具有与膳食纤维相似的益生功能［28－29］。方建
东［30］的研究显示，高直链玉米抗性淀粉能够降低成

年 KM小鼠结肠内 pH环境，增加乙酸、丙酸、丁酸含

量，同时明显促进乳酸杆菌和双歧杆菌增殖，抑制大

肠杆菌和肠球菌生长，而且上述调整效果呈现一定

的剂量依赖性。但是由于高含量 ＲS使结肠内 pH过
低，会出现正常菌群的增殖被抑制的现象。Dahl
等［31］研究显示连续 6 周分别饮用含 30 g不同 ＲS4 型
的土豆抗性淀粉的饮料后，健康成人粪便中的双歧

杆菌数量并没有变化，但粪便中厚壁菌门数量、厚壁
菌门与拟杆菌比值减少，说明抗性淀粉造成健康成

人肠道内的菌群漂移。Walker 等［32］的人体内研究也
表明，ＲS 的摄入能够显著提高布氏瘤胃球菌属
( Ｒuminococcus bromii) 、颤杆菌克属( Oscillibacter) 和
直肠真杆菌属( Eubacterium rectale) 数量。

2.3 酚类物质
谷物中含有多种酚类化合物，如阿魏酸、香草

酸、咖啡酸、丁香酸、对香豆酸、花青素、奎宁、黄酮、
黄酮醇、黄烷酮类和氨基酚类化合物［33］。谷物中的
酚类物质以游离态、可溶性结合型和不溶性结合型
三种形式存在，80%以上存在于麸皮和胚乳中［34］。
游离态酚类物质主要在小肠中被吸收，而结合态酚

类物质则在结肠中被肠道微生物分泌的多酚代谢酶

水解、转化后才被人体吸收代谢，因此酚类物质与肠
道菌群之间有复杂的相互关系［35－36］。体外研究表
明［37］，花青素、绿原酸、咖啡酸、芦丁和槲皮素等都能
促进人粪便培养液中双歧杆菌等益生菌的生长，增

加短链脂肪酸的含量，抑制大肠杆菌、鼠李糖乳杆
菌、鼠伤感沙门氏菌等有害菌的生长，减少厚壁菌门
和拟杆菌门的比例［38－40］。酚类物质可通过破坏特定
菌细胞膜的正常功能、改变微生物代谢酶构成和活
性等途径来影响肠道菌群结构，但尚不清楚引起这

种改变是由于酚类物质本身还是酚类物质的代谢产

物。另外，阿魏酸是谷物酚类物质的主要成分，但
99%以上的阿魏酸与阿拉伯糖以阿魏酰糖酯的形式
存在，结肠中微生物所产生的阿魏酰酯酶能够水解

获得游离的阿魏酸和阿魏酰低聚糖。阿魏酰低聚糖
被证明具有增殖双歧杆菌、改善肠道微生物菌群的
作用，其效果优于低聚木糖［41］

3 全谷物对肠道微生物的影响
全谷物与精制谷物相比，其对益生菌的增殖作

用关键在于它的麸皮。谷物麸皮中富集的阿拉伯木
聚糖、β－葡聚糖和纤维素等膳食纤维以及多种植物
化学素。Benno等［42］检测了食用糙米和大米的志愿
者的肠道中梭状芽胞杆菌数量变化情况，与食用大

米的志愿者相比，食用糙米的志愿者肠道梭状芽胞

杆菌数量显著降低。Vitaglione 等［43］研究显示，健康
成人连续 8 周食用全麦产品后，血清中二氢阿魏酸
和粪便中阿魏酸含量分别增加了 4 倍和 2 倍，而食用
精制小麦产品的健康成人则没有变化。同时，增加
全麦的摄入使得血浆炎症因子 TNF－α 减少，IL－10
增加，使粪便中拟杆菌和厚壁菌门数量增加，而梭菌

属数量减少。通过相关性分析显示，粪便阿魏酸含
量与类杆菌数量之间呈明显正相关，而 TNF－α 含量
与类杆菌和乳酸杆菌数量则呈负相关。结果说明，
肠道菌群中的厚壁菌和拟杆菌共同作用使全麦中结
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合阿魏酸释放，增加阿魏酸的生物利用率而改善宿

主的炎症水平。Lappi 等［44］让芬兰的 51 位年龄在
54～66 岁的代谢综合征患者连续 12 周分别摄入全燕
麦面包和精制小麦面包，对干预前后各位受试者粪

便中的菌群进行分析后研究发现，虽然两组受试者

肠道中的微生物组成基本没有变化。但是，摄入全
燕麦面包的受试者的粪便中拟杆菌门数量减少

37%，另外 Bacteroids vulgatus、B.plebeius 和 Prevotella
tannerae减少，而梭菌Ⅳ群和Ⅺ群增加。赵兰涛等［45］

人用 5 种不同的全谷物和一种精制谷物研究对小鼠
肠道菌群的影响，研究发现全谷物对肠道菌群有益

生调节作用，摄入全谷物的小鼠肠道双歧杆菌和乳

杆菌数量显著上升，而摄入精米和基础饲料则没有

变化，表明全谷物对改善肠道环境和控制体重方面

有作用。
虽然全谷物的益生作用与其麸皮密切相关，但

研究却显示全谷物比麸皮具有更好的益生作用。
Costabile等［46］让 31 名健康成人连续 3 周每天连续摄
入 48 g 全小麦早餐谷物或小麦麸皮早餐谷物后发
现，摄入全小麦早餐谷物组的粪便中双歧杆菌和乳

酸菌数量较摄入小麦麸皮组明显增加，表明全谷物

比麸皮的益生效果更好。
另外，不同谷物的益生效果也具有明显的差异。

Yang等［47］首先将五种谷物( 小麦、黑麦、玉米、稻米
和燕麦) 进行体外消化，然后再将消化液透析后的膳

食纤维分别在肥胖成人和正常体重成人的粪便中进

行体外接种发酵，结果显示，燕麦发酵后产生的丙酸

盐含量最低而丁酸盐含量最高，这与燕麦中水溶性

β－葡聚糖含量比其他谷物高相关，表明燕麦具有较
好的减肥效果。在猪的研究中表明，在促进结肠中
乳酸菌增殖的能力方面，燕麦 ＞大麦 ＞小麦，而且燕
麦促进双歧杆菌增殖、减少肠杆菌的能力也较强［48］。
Zhong等［49］研究发现，食用全大麦后，低脂和高脂饲
养Wistar大鼠粪便中的 SCFA含量均显著增加，而且
饮食中膳食纤维含量的高低对效果具有显著影响。
两种全大麦的摄入降低了血浆中 LPS、MCP－1 的含
量，增加了粪便中乳酸菌( Lactobaillus) 数量，减少了
粪便中脆弱类杆菌( Bacteroides fragilis) 数量，但是发
现仅低脂饲养的大鼠粪便中双歧杆菌属数量增加

了，说明全大麦通过改善肠道菌群结构缓解了高脂

饮食诱导大鼠的炎症反应。
以上结果均表明，全谷物对肠道菌群的变化和

宿主代谢都产生了影响，全谷物对身体有益的机制

可能是通过肠道菌群来实现的。但是这种调节作用
的机制目前有待更深入的研究。

4 结语
全谷物富含膳食纤维( 戊聚糖、β－葡聚糖和纤维

素等) 和多种活性成分，这些物质不能被小肠消化吸

收利用，能够在大肠处被肠道菌群利用使其增殖并

产生代谢物，从而改善有益菌的生长环境，促进肠道

内有益菌的增殖、改善肠道菌群结构、保护肠屏障功
能，促进肠蠕动，减少肠道间有害物质的停留从而对

慢性疾病的发生起到预防作用。但是目前已开展的

工作主要集中在全谷物对肠道菌群组成和数量的影

响上，而针对全谷物和肠道菌群代谢产物及其代谢

性疾病发生的分子机制方面的研究几乎没有。肠道
微生物作为人体的“第二器官”与人体的健康密切相
关，由于肠道微生物可以被饮食所调节，因此可以预

防饮食不平衡而导致的代谢性疾病，可介导肠道微

生物进行预防和治疗。我国谷物种类丰富，分布广，
产量大，是谷物生产优势最强大的国家，全谷物类产

品加工程度比较低，保留了谷物中大量的天然成分，

但是全谷物产品的口感粗糙，我国对谷物的消费很

大还停留在追求精白面粉、大米的优良口感和风味
上，对全谷物产品的开发较西方国家滞后，但随着人

们对全谷物食品营养价值的认识逐渐加深，全谷物

产业会成为我国粮食加工和食品工业的发展方向，

全谷物食品的开发具有广阔的应用前景。而将调节
肠道微生物以改善和预防代谢性疾病的发生作为全

谷物产品开发的新视角，可以促进全谷物食品开发

新技术、新产品的研制，益于对我国特色谷物资源的
充分挖掘和利用，在进一步推动我国全谷物行业的

发展的同时，为改善国民健康提供经济、便捷的饮食
保障措施。
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