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多酚通过肠道菌群调节能量代谢研究进展

肖俊松，单静敏，曹雁平 *，王成涛，许  楠
(北京工商大学 食品添加剂与配料北京高校工程研究中心，食品风味化学北京重点实验室，北京      100048)

摘   要：多酚是一类植物次生代谢产物，广泛存在于人类膳食中，一般可分为 3 大类：酚酸类、聚合单宁类和

黄酮类。多酚以及其被肠道菌群代谢的产物，能选择性调节肠道中易感微生物的生长，选择性的促进有益菌群(如
乳酸菌)生长，抑制有害菌的增殖，也即引发肠道微生态的改变。这种改变对宿主产生重要影响，对宿主能量代

谢的影响可能通过如下实现：1)肠道内微生物数量和种类的变化，改变微生物代谢及产酶的种类和数量；2)多酚代

谢产物还可与细菌细胞表面作用，抑制酶的活性，从而影响能量代谢，减少脂肪沉积；3)多酚通过干预人体肠道

菌群调整能量代谢，为预防和治疗肥胖及相关性疾病提供了新的研究思路。本文对多酚调整肠道菌群从而影响肥胖

发生的作用机制进行了综述。
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Abstract ：Polyphenols, a class of plant secondary metabolites, are widely present in the human diet and can be divided into

three categories: phenolic acids, polymer tannin and flavonoids. Polyphenols and their gut flora metabolites can selectively

adjust the growth of susceptible microorganisms in the gut, promote the growth of beneficial bacteria (such as lactic acid

bacteria), and inhibit the proliferation of harmful bacteria, thus causing intestinal micro-ecological changes. Such changes have an

important impact on host energy metabolism, which may be achieved through the following aspects: 1) changes in intestinal

microbial number and species alter microbial metabolism and the types and quantities of produced enzymes; 2) polyphenol

metabolites can also act on bacterial cell surface to inhibit enzyme activities, thereby influencing energy metabolism and reducing

fat deposition; 3) polyphenols regulate energy metabolism by interfering with the human intestinal flora, which can provide new

ideas to prevent and treat obesity and related diseases. In this paper, we review the mechanism by which polyphenols can reduce

the incidence of obesity by modulating the intestinal flora.

Key words：polyphenols；intestinal flora；energy metabolism
中图分类号：TS201.4                                  文献标识码：A                             文章编号：1002-6630(2012)03-0300-04

收稿日期：2011-11-02
基金项目：北京市委组织部优秀人才项目(19000530855)；北京工商大学青年基金项目(10900101007)
作者简介：肖俊松(1980 —)，男，讲师，博士，研究方向为植物多酚化学与生理活性。E-mail：xiaojs@th.btbu.edu.cn
* 通信作者：曹雁平(19 61 —)，男，教授，硕士，研究方向为天然产物化学与物理场强化技术。

                       E-mail：caoyp@th.btbu.edu.cn

多酚是一类广泛存在于植物中次生代谢产物，因而

也广泛分布于人类膳食如葡萄酒、茶叶、咖啡、可可，

以及各种蔬菜和水果中。多酚具有多种生理活性，但

是多酚绝大部分难以直接进入体内，而是在人体肠道中

被肠道菌群降解。这提示多酚发挥生理活性作用，部

分可能是通过调节肠道菌群来实现的。目前关于多酚对

肠道菌群微生态的影响已经有部分综述，多酚如何通过

肠道菌群这个媒介，发挥其生理功能亦有部分研究，但

目前尚缺乏这方面的综述。因此，本文拟对目前关于

这个方面的研究，进行初步的归纳和整理。

1 多酚及其多种生理功能

多酚目前一般被分为 3 大类[1]：1)小分子的酚酸类物

质(phenolic acid)，如水杨酸、桂皮酸、对羟基桂皮酸、
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咖啡酸、阿魏酸、绿原酸等；2 )单宁( t a n n i n )，为多

酚的聚合物，分为缩合单宁和水解单宁，前者是由黄

烷醇类物质通过 C4 － C6 或 C4 － C8 键连接而成的不同

聚合度的多酚，也称为原花色素，后者由没食子酸或

鞣花酸与葡萄糖等糖类上的羟基成酯而形成；3)黄酮类

( f l a v o n o i d ) ，一类为植物色素之一的花色苷

(anthocyanin，为花色素 anthocyanidin 的糖苷)，另一

类则为狭义的黄酮及其糖苷，苷元有黄酮(flavone)、黄

酮醇( f l avono l )、二氢黄酮( f l avanone )、二氢黄酮醇

(flavanonol)、黄烷 -3- 醇(flavan-3-ol)、黄烷 -3,4- 二醇

( f l av an - 3 , 4 -diol)、异黄酮( isoflavone)、二氢异黄酮

(isoflavonone)、查儿酮类(chalcone)、橙酮类(aurone)等。

多酚可以保护心脑血管、神经、抑制癌细胞增

殖、降低炎症反应，这些方面已经积累了大量研究 [ 2 ]。

然而，多酚这些功能的作用机制仍有待于进一步的阐

述。目前的机理研究着眼于如下几个方面[3-6]：1)清除自

由基和抗氧化功能，如保护和促进人体自身抗氧化物质

如超氧化物歧化酶(SOD)、谷胱甘肽(GSH)的再生，抑

制低密度脂蛋白氧化从而降低动脉粥样硬化的风险，抑

制细胞膜氧化从而保持细胞膜完整性，猝灭呼吸过程中

电子传递链产生的活性氧类(reactive oxygen species，
ROS)，抑制 DNA 的氧化，调节体内氧化还原平衡，减

少有害的氧化终端产物积累而预防多种可能因体内氧化

应激(oxidative stress)导致的急性和慢性疾病，如急性胃

溃疡、心肌缺血再灌注损伤、Ⅱ型糖尿病、慢性炎症、

老年痴呆和某些癌症等；2)对细胞的保护作用和细胞毒作

用，前者是因为多酚保护细胞免受氧化应激导致的损伤，

后者则存在较多不同甚至互相冲突的实验结论，这与多酚

浓度、结构、体外培养的细胞培养基有关；3)影响细胞

信号转导；4)影响基因表达；5)抑制关键酶的活性。

2 多酚的吸收、代谢部位决定其可能通过肠道菌

群发挥其生理功能

多酚上述功能在体内能否实现，需要研究其在体内

的吸收、代谢和生物利用度，这方面已经有比较多的

研究和相关的综述。除了非糖基化酚醛化合物如单体黄

烷 -3- 醇、原花青素二聚体等可直接在小肠被吸收[7]，大

约有 90%～95% 的多酚未被小肠吸收，而是进入结肠[8]，

经过肠道微生物代谢。如水解单宁就是微生物分泌的单

宁酶作用于单宁分子中的酯键，使之降解成鞣花酸和葡

萄糖，且微生物还可继续分泌其他酶，将其进一步降

解为芳香族脂肪酸等小分子物质[9]。多酚类物质化学结

构不同，代谢产物也不同。如黄酮类化合物经肠道微

生物代谢 C 环断开，生成 A 环为主体的羟基芳香化合物

及 B 环酚酸类物质；黄酮醇经代谢 C 环开裂，生成 3,4
或 3,5- 二羟基苯乙酸[7]。

3 肠道菌群异常是肥胖的原因而不是结果

人体肠道是机体最大的菌库，生存着约 400 余种细

菌，共约 10 13～10 14 个，大约是体细胞的 10 倍，而它

所包含的基因总量至少是人体自身基因的 100 倍。肠道

菌群基因构成人体“肠道元基因组”(gut metagenome)，
而寄居于人体内数万亿的微生物基因组基因与人体自身

基 因 组 基 因 共 同 构 成 了 人 体 “ 宏 基 因 组 ”

(metagenomic)。如此数量庞大的微生物群体，通过长

期与宿主的共同进化，为宿主提供了本身不具备的酶系

和生化代谢通路。Eckburg 等[10]通过比对分析 16S rDNA
序列发现，成人肠道菌群中细菌有 9 个门。Ley 等[11]通

过对小鼠远端肠道菌群的 5088 个细菌进行 16S rRNA 序

列分析得知，人体肠道菌群中的优势菌群细菌门类为拟

杆菌门(Bacteroidetes)和厚壁菌门(Firmicutes)，约占 90%
以上 [ 1 2 ]。实验还发现肠道菌群组成结构一般继承于母

亲，无论是否存在亲缘关系的肥胖小鼠与瘦小鼠相比肠

道菌群中拟杆菌门数量下降 50%，而厚壁菌门比例相应

上升。这说明肠道菌群结构异常与肥胖的发生存在一定

的相关性。

肥胖发生的原因较复杂，其发生与肠道菌群结构有

一定的相关性。肠道菌群与人体共生，是机体能量摄

入的主要场所，与人体的能量代谢、储存密切相关，

而肥胖作为一种长期能量失衡的结果，其产生与肠道菌

群有关。Turnbaugh 等[13]将人粪便中的微生物移植至无

菌小鼠体内，研究饮食、环境等因素对移植后的小鼠

(Humanized mice)肠道菌群的影响。实验发现，饮食变

化会改变肠道菌群的代谢途径和微生物基因的表达，如

高脂膳食导致肠道厌氧菌因营养缺乏、生存环境恶化而

数目下降，短链脂肪酸生成减少，从而对血脂的调节

功能受抑[14]。所以通过调整饮食结构可干预肠道的微生

态环境，调节肠道菌群的代谢途径和微生物基因表达。

近些年研究表明，肠道菌群异常可能是肥胖的发生

的原因。Mart in 等[15]以小鼠为模型，采用自上而下的

系统生物学的方法揭示了哺乳动物宿主代谢谱与其肠道

菌群结构有着显著的相关性，并推导出一个跨基因图模

型显示了人类婴儿菌群有一个非常简单的微生物组 / 代谢

组关联网络，直接影响宿主的脂类代谢能力。2006 年，

Turmbaugy[16]、Ley[17]等通过小鼠及人类志愿者实验均

发现肥胖与肠道菌群中的厚壁菌门和拟杆菌门菌类有关，

它们影响着肠道菌群代谢潜力，比起瘦型小鼠(ob/+，+/+)，
遗传性肥胖小鼠(ob/ob)肠道菌群具有增加从食物中获取

能量的能力。对人体的研究也获得了与动物实验一致的

结果。将 12 名患者随机分配，分别采用低脂肪含量和

低碳水化合物含量饮食，1 年中通过 16S rRNA 对其粪便

中微生物进行监测，随着体质量的下降，他们肠道中

拟杆菌门细菌的丰度逐渐升高。
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4 多酚调节肠道菌群抑制肥胖及其机制

4.1 多酚调整因高脂膳食诱导的肠道菌群失衡

高脂膳食会影响肠道菌群的生态平衡，导致正常的

肠道菌群紊乱。高脂膳食中脂类成分较多，是肠道菌

群养料来源(主要是未被小肠消化吸收的碳水化合物)减
少，肠道菌群失调，并且脂类代谢的副产物如次级胆

酸、硫化氢等会破坏菌群赖以生存的微环境[18]。通过分

子生物学手段可明显看出正常饮食大鼠与高脂饮食大鼠

肠道菌群存在显著性差异[19]。高脂膳食有助于增加大、

小鼠肠道内 G － /G+ 细菌比率，增加球状索菌(Clostridium
coccoides)、大肠杆菌(E.col i )的数量，减少双歧杆菌

(Bifidobacterium spp.)和乳杆菌(Lactobacillaceae)的数量[20-21]。

不同的多酚及其代谢产物对肠道菌群的作用不同，如茶

多酚对产气荚膜梭菌(C.perfringens)、金黄色葡萄球菌

(Staphyloccocus aureus Rosenbach)及副溶血弧菌(Vibrio
parahaemolyticus)都有抑制作用，绿茶的甲醇提取物可

选择性增强双歧杆菌(Bifidobacterium spp.)的生长[22-23]，

多酚代谢产物 3- 苯基丙酸、4- 羟基苯乙酸等能够抑制肠

道中葡萄球菌(Staphylococcus spp.)和沙门氏菌(Salmonella
spp.)，单体黄烷 -3- 醇能够促进乳酸菌(Lactobacil lus
spp.)的增殖，抑制肠杆菌和梭状芽孢杆菌(Clostridium
spp.)，白藜芦醇可促进乳酸菌(Lactobacillus spp.)和双

歧杆菌(Bifidobacterium  spp.)的生长，抑制大肠杆菌

(E.coli)[24-25]。多酚对肠道微生物的作用还可以通过阻断

细胞膜电子链的传送和氧化磷酸化作用来完成。Jones 等[26]

研究发现，单宁能导致多种细菌表面形态变化，从而

影响细菌正常的生长和分化。多酚对肠道菌群的影响机

制较为复杂，采用分子生物学手段进行分析[27-28]，其最

直观也是主要的表现在于菌群种类和数量的改变。伴随

肠道微生物种类和数量的变化，菌群的多样性和功能性

随之发生变化。

4.2 多酚影响肠道菌群 Fiaf 表达影响脂肪代谢

多酚改变肠道菌群的种类和数量，影响机体能量的

存储。肠道微生物可促进亚油酸吸收、促进胆固醇向

类固醇转变及胆汁酸脱饱和等作用，对肠道在脂类消化

和吸收中具有重要的干预效应[29]。Backhed 等[30]研究发

现肠道微生物通过调控甘油三酯在脂肪细胞存储的重要

因子 -Fiaf(一个循环脂蛋白脂肪酶抑制剂)的表达而影响甘

油三酯在脂肪细胞的存储。甘油三酯通过脂蛋白脂肪酶

(LPL)的中介作用，从肝脏进入循环系统，进而被脂肪

细胞吸收，肠上皮细胞能产生禁食诱导脂肪细胞因子

Fiaf，而肠道菌群能够调控 Fiaf 的表达。肠道微生物还

能够促进肠道葡萄糖的吸收以及血清中葡萄糖和胰岛素

的含量，影响两种基础转录因子 Ch-REBP(碳水化合物反

应元件结合蛋白)和 SREBP-1(固醇反应元件结合蛋白)，

从而影响肝脏脂肪从头合成的关键酶(乙酰辅酶 A 羧化酶

(ACC)和脂肪酸合成酶(FAS))，进而影响了肝脏脂肪的

从头合成。在肠道微生物的情况下，AMP 活化蛋白激

酶(AMPK)在肌肉中的活性组成较高，导致其具体目标

乙酰辅酶 A 羧化酶(ACC)的高磷酸化，从而降低丙二酰

辅酶 A 的产生，丙二酰辅酶 A 的降低增加了肉毒碱棕榈

酰转移酶 - 1(CPT-1)，并因此促进线粒体脂肪酸氧化[31]。

当肠道菌群的种类和数量发生变化时，肠道菌群所调控

的这 3 条能量代谢途径会相应发生变化，甘油三酯在脂

肪细胞的存储、肝脏脂肪的从头合成及线粒体脂肪酸氧

化中发生变化，从而影响机体的能量存储。

当肠道微生态结构发生变化时，与人体健康息息相

关的“肠道元基因组”会相应变化。“肠道元基因组”

是调控人体生理代谢的重要因素[32]，其基因中富含参与

机体碳水化合物、氨基酸、甲烷、维生素和类异戊二

烯代谢的基因[33]，与人体的基因组一起，通过与环境条

件的相互作用影响着人体的生理代谢[34]，如可显著增强

人体对糖、氨基酸和外源性化学物质的代谢[32]，“肠道

元基因组”的变化将直接影响宿主的机体代谢能力和能

量存储。

4.3 多酚影响肠道微生物酶系统影响机体的能量代谢

肠道微生物包含可参与宿主能量、物质及遗传信息

转运等系列生理过程的种类繁多的酶系统，主要有水解

酶、氧化还原酶、裂解酶和转移酶 [ 3 5 ]。由于微生物所

具有的酶系统各不相同，对营养物质的分解能力亦不相

同，因而其代谢产物也不同。当微生物的种类和数量

发生变化时，由微生物代谢发酵产生的酶的种类和数量

会相应发生变化，酶参与的代谢反应受到影响，进而

影响机体的能量代谢。并且，多酚类物质还能与细菌

细胞表面作用，抑制酶的活性，从而影响能量代谢。

多酚类物质具有与金属离子螯合生成不溶性复合物的特

性，多酚类物质通过夺取肠道微生物细胞金属酶的金属

离子(如铁、钴等)，影响微生物与其他物质的结合及微

生物酶的分泌，从而抑制酶的活性 [ 3 6 ]，影响肠道微生

物的代谢水平，进而影响机体的能量代谢。

5 展  望

肥胖的发生与肠道菌群有着密切的相关性，肥胖的

个体差异也与肠道菌群结构差异相关。多酚类物质结构

的多样性和代谢产物的多样性决定了其对肠道微生态环

境影响的多样性和复杂性。虽然到目前为止多酚类物质

对肠道菌群的作用机理还不十分清楚，但基于肠道菌群

与肥胖发生的相关性及多酚对肠道菌群的影响，有理由

相信多酚通过影响肠道菌群结构影响能量代谢进而达到

减肥的目的。这为通过多酚干预肠道菌群而预防和治疗

肥胖和代谢性疾病提供了新的医学目标。发明一些以肠
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道菌群为靶点的多酚类药物和功能食品，纠正紊乱的菌

群结构从而达到治疗疾病的目的，将对今后预防、治

疗肥胖等相关性疾病做出重要贡献。
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