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黄精提取物的体外模拟消化特性及
对肠道菌群的影响
常艾馨1，曹　蓉1，李芳菲1,2，包怡红1,2，柴洋洋1,2, *

（1.东北林业大学生命科学学院，黑龙江哈尔滨 150040；
2.黑龙江省森林食品资源利用重点实验室，黑龙江哈尔滨 150040）

摘　要：目的：采用体外模拟消化结合 16S rDNA高通量测序技术探究黄精提取物活性成分含量的变化及对肠道菌

群调节作用。方法：通过加热回流法制备黄精提取物，测定体外模拟消化前后黄精提取物中多糖、皂苷和黄酮的

含量，并考察其对 α-葡萄糖苷酶的抑制能力。基于 16S rDNA高通量测序分析黄精提取物对肠道菌群的影响。结

果：黄精提取物含有多糖、皂苷、黄酮的含量分别为 0.4732、0.0632和 0.0754 mg/mL。经体外模拟消化后，多

糖、皂苷、黄酮的含量均显著降低（P<0.05），且加入消化酶组显著低于未加入消化酶组（P<0.05）。另外，消

化后黄精提取物对 α-葡萄糖苷酶抑制能力显著降低（P<0.05）。随着体外发酵时间的增加，黄精提取物处理组粪

便发酵的 pH从初始的 6.85下降到 4.13，48 h后发酵液呈弱酸性。肠道菌群分析表明，黄精提取物能改变肠道菌

群结构，尤其在门、属水平上具有一定程度的改善作用。黄精提取物可增加厚壁菌门（Firmicutes）丰度，降低变

形菌门（Proteobacteria）的丰度，增加双歧杆菌属（Bifidobacterium）相对丰度，并且显著降低纺锤链杆菌属

（Fusicatenibacter）相对丰度（P<0.05）。结论：黄精提取物经体外模拟消化后多糖、皂苷和黄酮的含量显著降低

（P<0.05），对 α-葡萄糖苷酶的抑制作用降低，可改变肠道微生物群落结构，对肠道菌群具有一定的调节作用。

本研究可为黄精精深加工及调节肠道菌群方面提供理论参考。
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Simulated Digestion of Polygonatum sibiricum Extract in Vitro and
Its Effect on Intestinal Flora
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Abstract：Objective: To explore the changes of active components in Polygonatum sibiricum extract and its regulation on
intestinal flora by in vitro simulated digestion combined with 16S rDNA high-throughput sequencing technology. Methods:
P. sibiricum extract was prepared by heating reflux method. The contents of polysaccharides, saponins and flavonoids in P.
sibiricum extract before and after simulated digestion in vitro were determined, and its inhibitory ability on α-glucosidase
was investigated. The effect of P. sibiricum extract on intestinal flora was analyzed based on 16S rDNA high-throughput
sequencing.  Results:  The P.  sibiricum  extract  contained  polysaccharides,  saponins  and  flavonoids,  and  the  contents  were
0.4732,  0.0632  and  0.0754  mg/mL,  respectively.  After  in  vitro  simulated  digestion,  the  contents  of  polysaccharides,
saponins and flavonoids were significantly reduced (P<0.05), and the addition of digestive enzymes was significantly lower  
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than that of the group without digestive enzymes (P<0.05). In addition, the inhibitory ability of P. sibiricum extract on α-
glucosidase was significantly reduced after digestion (P<0.05). With the increase of  in vitro fermentation time, the pH of
the  fecal  fermentation  broth  in  the P.  sibiricum  extract  treatment  group  decreased  from  the  initial  6.85  to  4.13,  and  the
fermentation  broth  was  weakly  acidic  after  48  h.  The  analysis  of  intestinal  flora  showed  that P.  sibiricum  extract  could
change  the  structure  of  intestinal  flora,  especially  at  the  level  of  phylum  and  genus. P.  sibiricum  extract  increased  the
abundance of Firmicutes, decreased the abundance of Proteobacteria, increased the relative abundance of Bifidobacterium,
and  significantly  decreased  the  relative  abundance  of  Fusicatenibacter  (P<0.05).  Conclusion:  The  contents  of
polysaccharides,  saponins  and  flavonoids  in  P.  sibiricum  extract  were  significantly  decreased  after  in  vitro  simulated
digestion  (P<0.05),  and  the  inhibitory  effect  on α-glucosidase  was  decreased.  It  could  change  the  structure  of  intestinal
microbial community and had a certain regulatory effect on intestinal flora. This study can provide a theoretical reference
for the deep processing of P. sibiricum and the targeted regulation of intestinal flora.

Key words：Polygonatum sibiricum；extract；digestion；active components；fermentation；intestinal flora

黄精（Polygonatum sibiricum Red.）为百合科、

黄精属多年生草本，属于药食同源植物[1]。黄精的主

要活性成分是多糖、黄酮、木质素、甾体皂苷、蒽醌、

氨基酸、生物碱等[2]，现代研究发现具有抗肿瘤、抗

氧化、降血糖、调节血脂等作用[3]。黄精作为药食同

源植物，如何被人体消化及利用以发挥其功能活性逐

渐成为近年来的研究热点。体内研究价格昂贵且探

索范围有限，体外消化模型和粪便发酵方法的建立能

够更简便、更可控、更直观地展现食物消化及吸收

过程[4]。

肠道微生物与人类健康密切相关，肠道细菌生

态系统对人体疾病、免疫调控等方面起着重要的作

用[5]。肠道微生物群处于一个动态平衡的状态，而肠

道微生物群的紊乱会造成菌群组成和功能失衡，导致

机体功能失调，引发各种疾病[6]。已有研究表明药食

同源植物中的有效成分如多糖，能够对肠道菌群失调

起到一定调节作用[7]；藜麦壳皂苷可调节肠道菌群来

缓解小鼠的高脂血症[8]；山楂叶总黄酮通过调节高脂

血症大鼠脂质代谢和肠道菌群达到降血脂的作用[9]。

大分子类物质在消化道难于降解，但能通过肠道微生

物被降解并利用[10]，随着人们对于活性成分的深入研

究与开发，对于黄精提取物的研究不能局限于通过动

物模型或细胞模型来研究其生物活性。多花黄精能

够通过体外发酵调节肠道菌群[11]。因此，研究黄精提

取物的消化及酵解对黄精功能作用的发挥尤为重要。

本文通过体外模拟消化模型探讨黄精提取物在

人体各阶段（胃、肠）的消化过程中多糖、皂苷与黄酮

含量变化以及对 α-葡萄糖苷酶的抑制作用，并通过

16S rDNA高通量测序对黄精提取物体外发酵过程

中肠道菌群进行分析。探讨黄精提取物体外消化及

发酵特性，该研究有望为黄精的加工利用、营养价值

提升和相关功能食品的研发提供理论依据。 

1　材料与方法 

1.1　材料与仪器

黄精　黑龙江省阿城购买，鉴定为（P. sibiricum）

的干燥根茎；菝葜皂苷元标准品（HPLC≥98%）、芦

丁标准品（含量 87.8%）　上海源叶生物科技有限公

司；葡萄糖标准品（50%~95%）　天津市天力化学试

剂有限公司；实验动物：10只 8周龄雄性昆明小鼠

（初始小鼠体重为 18~22 g，许可证号为 SCXK（鲁）

20190003）、高糖高脂饲料　济南朋悦实验动物繁育

有限公司；链脲佐菌素（Streptozotocin，STZ）　美国

Sigma公司；猪胆盐、胃蛋白酶（猪胃粘膜，酶活为

1:30000）、胰蛋白酶（猪胰，酶活为 250 U/mg）、α-葡
萄糖苷酶液体（700000 U/mL）、可溶性淀粉、粘蛋

白、胰蛋白胨、阿拉伯半乳聚糖、瓜尔豆胶、L-半胱

氨酸盐酸盐、蛋白胨、酵母浸粉、香草醛、无水乙醇、

高氯酸、浓硫酸、浓盐酸等　均为国产分析纯。

Epoch-2型酶标仪　美国伯腾仪器公司；FW100
高速万能粉碎机、DH6000A型恒温培养箱　天津市

泰斯特仪器有限公司；B-220恒温水浴锅　上海亚荣

生化仪器厂；BS-224-S电子分析天平　北京赛多利

斯科学仪器公司；RE52CS旋转蒸发器　巩义市予华

仪器有限责任公司；SB25-12DTD超声波清洗机　

宁波新芝生物科技股份有限公司；LHS-18A手提式

压力蒸汽灭菌器　宁波凌宏医疗器械科技有限公司；

LC-LX-H185C型高速离心机　上海力辰仪器科技

有限公司；PHS-3D精密 pH计　上海沪西分析仪器

厂；G-425-1型血糖检测仪　海尔公司。 

1.2　实验方法 

1.2.1   黄精提取物的制备　参考马娟等[12] 的方法，

称取黄精粉末 5 g，加入 100 mL蒸馏水（料液比为

1:20），加热回流 2  h，重复 3次，合并提取液并

3000 r/min离心 15 min，旋转蒸发仪浓缩至原体积

的 1/10倍，即为黄精提取物（PY）。 

1.2.2   体外模拟消化　模拟胃肠消化液的配制方

法[13−15] 所用比例，见表 1。
胃消化阶段消化液的配制：取胃工作液 100 mL，

加入胃蛋白酶 0.03 g，用 1 mol/L HCl将 pH调至 2，
得到胃消化液。取黄精提取物 10 mL加入到胃消化

液中，37 ℃ 恒温振荡 2  h，分别在 0、0.5、1、1.5、
2 h时取消化液 2 mL，沸水浴 15 min灭酶活，储存待

测（PGE），余下的消化液做进一步消化反应。同时以

不加胃蛋白酶的消化体系为对照（PG），以蒸馏水代
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替样品体系为空白（PGK）。

肠消化阶段消化液的配制：配制 4%猪胆盐溶

液。取肠工作液 100  mL加入胰酶 0.04  g（酶活：

100 U/mL），1 mol/L NaOH将 pH调至 7，加入猪胆

盐溶液 12.5 mL，经过胃部消化的黄精提取物溶液

10 mL，37 ℃ 下恒温振荡 6 h，沸水浴 15 min灭酶

活，储存待测（PIE）。同时以不加肠蛋白酶的消化体

系为对照（PI），以蒸馏水代替样品体系为空白（PIK）。 

1.2.3   黄精提取物体外消化液成分测定　测定黄精

提取物（PY）、胃消化液（PGE）、不加胃蛋白酶的胃消

化液（PG）、肠消化液（PIE）、不加肠蛋白酶的消化液

（PI）中多糖、皂苷、黄酮的含量。 

1.2.3.1   多糖的测定　参考杨静等[16] 的方法，采用苯

酚-硫酸法测定。以葡萄糖质量浓度和其吸光度值绘

制葡萄糖标准曲线，回归方程为 y=7.0562x+0.0965，

R2=0.999。 

1.2.3.2   皂苷的测定　参考 Luo等[17] 的方法，采用

香草醛-高氯酸比色法测定总皂苷含量。以菝葜皂苷

元为标准品，绘制标准曲线，回归方程为 y=0.0018x+

0.0118，R2=0.9981。 

1.2.3.3   黄酮的测定　取 0.5 mL模拟胃、肠消化液，

以芦丁为标准品，参考 Shahnaz等[18] 的方法，在波

长 510 nm处测定吸光值测定总黄酮含量，回归方程

为 y=5.2671x+0.0131，R2=0.9999。 

1.2.4   α-葡萄糖苷酶的抑制能力测定　对 α-葡萄糖

苷酶的抑制作用参照 Liu等[19] 的方法并略有修改。

取 10 μL α-葡萄糖苷酶液体加蒸馏水多次定容为

0.186 U/mL的 α-葡萄糖苷酶溶液待用。将 125 μL

磷酸盐缓冲液（5 mmol/L，pH6.8），依次将 25 μL的

0、0.5、1、1.5、2 h胃消化（PGE）和肠消化（PIE）黄精

提取消化反应物，25  μL α-葡萄糖苷酶溶液加入

96孔酶标仪孔板中，然后将混合物在 37 ℃ 下孵育

20  min。同时，将对硝基苯基 -β-吡喃葡萄糖苷

（PNPG，8.92 mmol/L）在 37 ℃ 水浴中预孵育。然

后，将 20 μL PNPG加入混合物中，并将新混合物在

37 ℃ 下孵育 20 min。最后，加入 150 μL Na2CO3

（ 200  mmol/L）以结束反应。在 405  nm处测吸

光度。

α-葡萄糖苷酶的抑制率(%) =(
1− A样品吸光度值

A空白对照组吸光度值

)
×100 式（1）

 

1.2.5   体外发酵　 

1.2.5.1   体外发酵培养基的制备　体外发酵培养

基[20−21]（蒸馏水定容至 1 L）：可溶性淀粉 5 g、蛋白胨

5 g、胰蛋白胨 5 g、酵母提取物 4.5 g、NaCl 4.5 g、KCl
4.5 g、果胶 2 g、粘蛋白 4 g、酪蛋白（干酪素）3 g、阿

拉伯半乳聚糖 2 g、NaHCO3 1.5 g、MgSO4·H2O 0.69 g、
瓜尔豆胶 1 g、L-半胱氨酸盐酸盐 0.8 g、磷酸二氢

钾 0.5  g、磷酸氢二钾 0.5  g、猪胆盐 0.4  g、CaCl2
0.08 g、 FeSO4·7H2O 0.5 g、吐温 80 1 mL、刃天青

4 mL（0.025%，m/V），121 ℃ 下灭菌 15 min备用。 

1.2.5.2   粪便处理　参考文献 [22−23]方法，分别收

集健康小鼠、前期建模成功的糖尿病小鼠新鲜粪便

（实验动物伦理审查许可证号：2020007。小鼠饲养

环境，室内温度保持在 25±3 ℃，湿度保持在 50%±
10%，光暗交替各 12 h，并保持通风。小鼠饲喂高糖

高脂饲料，一个月后使用 STZ进行腹腔注射建模，

注射剂量为 60 mg/kg，48 h内注射两次。3 d后将

小鼠禁食 12  h并尾部采血测定血糖，血糖值≥

11.1 mmol/L即为建模成功，可纳入实验）于 10 mL
无菌 EP离心管中，并用无菌改良生理盐水溶液（半

胱氨酸-HCl 10.0 g/L和 NaCl 9.0 g/L）按 1:10（w/v）
的比例稀释。粪便用无菌纱布过滤，收集滤液得到粪

便菌悬液备用。取 8 mL体外发酵培养基，2 mL
（3 mg/mL）黄精提取物，8 mL粪便菌悬液混匀，健康

小鼠组和糖尿病小鼠组分别命名为 NFE组、TFE
组；使用等量无菌水代替黄精提取物作为对照组，分

别命名为 NFC组、TFC组。 

1.2.5.3   体外厌氧发酵培养　将上述混合发酵液于

37 ℃ 厌氧条件下培养 48 h。每组实验 5个重复。

分别在发酵 0、6、12、24、48 h后取样，用 0.4 mL
0.5%硫酸铜或 20%乙腈停止发酵[24−27]。 

1.2.5.4   体外发酵 pH的测定　本实验采用 pH计对

发酵液进行 pH的测定，在体外发酵 0、6、12、24、
48 h时取出相应的发酵液，每组每管 2 mL，测量三

次，取平均值，记录数据。 

1.2.5.5   16S rDNA高通量测序　参考文献 [28]方
法，将发酵培养 48 h的培养液于−80 ℃ 冻存，后送至

杭州联川生物技术股份有限公司进行 16S rDNA高

通量测序，分析其菌群变化情况。选取 16S DNA的

V3-V4区进行基因扩增与测序。引物序列：341正义

链（5 ′ -CCTACGGGNGGCWGCAG-3 ′，805反义链

（5′-GACTACHVGGGTATCTAATCC-3′）。扩增反

应体系：聚合酶热启动 2x试剂 12.5 μL、正向引物和

反向引物 2.5 μL、模板 DNA 50 ng、最后加双蒸水

（ddH2O）至 25 μL。扩增反应条件：98 ℃，30 s；98 ℃，

10 s；54 ℃，30 s，进行 35个循环；72 ℃，45 s；72 ℃，

 

表 1    胃、肠工作液配制比例

Table 1    Proportion of gastrointestinal and intestinal
working fluids

试剂 胃工作液（mL） 肠工作液（mL）

氯化钾（0.2 mol/L） 6.9 6.8

磷酸二氢钾（0.5 mol/L） 0.9 0.8

碳酸氢钠（1 mol/L） 12.5 42.5

氯化钠（2 mol/L） 11.8 9.6

氯化镁（0.15 mol/L） 0.4 1.1

碳酸铵（0.5 mol/L） 0.5 −
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10 min。PCR产物经 2%琼脂糖凝胶电泳确证，由核

酸纯化磁珠（Beckman  Coulter  Genomics，Danvers，
MA，USA）纯化，量子位（Invitrogen，USA）定量。扩

增子池用于测序，扩增子文库的大小和数量分别在

Adilent 2100生物分析仪（Aoilent，美国）和 llumina
（kapa Biosciences，Woburn，MA，美国）的文库定量

试剂盒上进行评估。在 NovaSeg PE250平台上对库

进行排序。构建 llumina平台文库，进行 llumina 测序。 

1.3　数据处理

每个实验重复三次，运用 SPSS 21.0软件的单因

素方差分析方法（ANOVA）进行显著性分析（P<0.05
表示差异有统计学意义）；通过 Origin 2021软件进

行作图。 

2　结果与分析 

2.1　体外消化对黄精提取物成分含量的影响

黄精提取物经体外胃肠道模拟消化后，其中多

糖、皂苷、黄酮含量的变化如表 2所示。与消化前

（PY组）相比，胃消化组（PGE组）黄精提取物中多

糖、皂苷、黄酮含量分别降低了 59.55%、63.29%、

81.03%，肠消化组（PIE组）中的多糖、皂苷、黄酮含

量较胃消化组（PGE组）的含量分别降低了 52.92%、

60.34%、35.66%，可知在胃肠消化过程中，多糖、皂

苷、黄酮含量均显著降低（P<0.05）；在胃消化阶段，

PGE组多糖、皂苷、黄酮含量均低于 PG组。胃消化

阶段是由酸性条件和胃消化酶共同作用对胃中成分

进行消化分解，这与范利君等[29] 酸性环境以及胃蛋

白酶均能使总黄酮含量降低观点一致。酶的加入影

响黄精提取物中多糖、皂苷、黄酮含量的变化，肠消

化阶段也同理。因此，该结果表明黄精提取物在胃肠

消化过程中受猪胆盐、胃蛋白酶和肠蛋白酶等的影

响。在体外模拟胃肠消化阶段，多糖、皂苷、黄酮物

质含量均出现下降趋势，可能是胃肠消化过程中活性

成分物质不稳定被降解，也可能是消化酶与其结合或

把其分解成更小分子物质。 

2.2　黄精提取物在体外胃肠道消化过程中对 α-葡萄糖

苷酶的抑制作用

α-葡萄糖苷酶参与人体糖代谢，抑制其活性有助

于延缓肠道中碳水化合物的吸收，从而达到降糖效

果[30]。黄精提取物经体外模拟胃肠消化对 α-葡萄糖

苷酶的抑制作用如图 1所示，随着消化时间的增加，

所有样品均对 α-葡萄糖苷酶的抑制作用逐渐减少。

PGE组对 α-葡萄糖苷酶的抑制率由 0 h的 98.42%

降低至 2 h的 86.79%，PIE组对 α-葡萄糖苷酶的抑

制率由 0 h的 86.56%降低至 2 h的 38.33%。经胃

肠道消化后，PGE组和 PIE组的 α-葡萄糖苷酶抑制

作用显著降低（P<0.05），这可能与多糖、皂苷、黄酮

的减少有关[31]。
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图 1    黄精提取物胃肠道模拟消化产物对
α-葡萄糖苷酶的抑制率

Fig.1    Inhibition rate of α-glucosidase by gastrointestinal
simulated digestion products of P. sibiricum extract

注：小写字母不同表示不同消化时间的抑制率在 P<0.05水平
上存在显著性差异。
  

2.3　体外发酵过程中发酵液 pH测定

肠道微生物能够利用不被消化的化合物，产生

有机酸、短链脂肪酸等一系列代谢产物，进而改变肠

道生态环境的酸碱度[32]，因此本研究考察了体外发酵

过程中 pH的变化，如图 2所示。由图 2可知，在体

外发酵过程中黄精提取物干预前后健康小鼠和糖尿

病小鼠粪便发酵 pH都呈逐渐下降的趋势，在发酵

前 12 h，pH下降迅速。NFE组在发酵期间 48 h内

pH由 6.85下降至 4.13。黄精提取物干预组的 pH
明显低于对照组。推测可能由于肠道微生物代谢过

程中利用了黄精提取物中的活性成分，产生了大量的
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图 2    体外发酵过程中 pH测定结果

Fig.2    Determination results of pH during in vitro fermentation
 

表 2    黄精提取物胃肠道模拟消化前后活性成分含量

Table 2    Contents of active components in P. sibiricum extract before and after gastrointestinal simulated digestion

黄精提取物PY 胃消化组PGE 不加胃蛋白酶消化组PG 肠消化组PIE 不加肠蛋白酶消化组PI

多糖（mg/mL） 0.4732±0.0042a 0.1914±0.0075d 0.4283±0.0203b 0.0901±0.0093e 0.2742±0.0127c

皂苷（mg/mL） 0.0632±0.0134a 0.0232±0.0188c 0.0553±0.0058b 0.0092±0.0224e 0.0123±0.0257d

黄酮（mg/mL） 0.0754±0.0072a 0.0143±0.0049d 0.0443±0.0021b 0.0092±0.0024e 0.0181±0.0029c

注：同行小写字母不同表示样品间的成分含量在P<0.05水平上存在显著性差异。
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有机酸、短链脂肪酸等，从而导致发酵过程中 pH下

降，这与刘晓丹等[32] 多花黄精多糖调节肠道菌群，促

进短链脂肪酸产生的观点相符合。 

2.4　体外发酵对肠道菌群结构的影响 

2.4.1   多样性分析　α-多样性主要通过 Chao1、
Observed species、Shannon、Simpson等指数来反映

丰富度和均匀性。曲线平缓显示测序的数据准确可

靠，如图 3所示，TFC组与 NFC组间的 α-多样性指

数无显著差异；黄精提取物干预前后 α-多样性指数

也无明显差异，说明样本中物种分布较为均匀，取得

的测序结果适宜用于分析。

对所有发酵液混合样本的 16S rDNA基因扩增

子序列进行高通量测序、比对后，所获得的 OTU表

经过随机重抽样后进行基于 Bray-Curtis距离的主坐

标分析（Principal Component Analysis，PCA），通过

一系列的特征值和特征向量进行排序后，研究组内及

组间相似性或差异性。如果样品距离越接近，表示样

本菌群结构越相似，反之，则表示样本菌群结构差异

越大。PCA主要反映样本之间是否具有显著的微生

物群落差异。图中每一个点代表一个测序样本，坐标

轴能最大程度反应样品间差异的维度。如图 4所

示，β-多样性分析显示不同处理组样品两两分离，说

明不同处理组的微生物组成存在差异性，肠道菌群组

成发生了一定程度的改变。主成分 PCA1与 PCA2
占比分别为 52.09%、31.93%的差异度，NFC、NFE、
TFC、TFE组间基本呈现不同的区域，各自聚集，组

间菌群组成结构存在差异表明其组间样本菌群结构

差异较大，菌群结构较为复杂。
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图 4    主坐标分析
Fig.4    PCA analysis

  

2.4.2   肠道微生物组成分析　Venn图是统计多个组

别中所共有和独有的物种数目，可以比较直观地看出

不同环境样本中物种组成情况。通过分析各组之间

的韦恩图可以体现各组微生物群独有的和共有的数

目，主要用于比较组间微生物的重叠程度以及相似

度。肠道菌群在基因水平上分布的结果如图 5所

示，NFC组含 560个、NFE组含有 450个、TFC组

含有 609个、TFE组含 407个。NFC组独有 260个、
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图 3    α-多样性分析

Fig.3    α-Diversity analysis
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Fig.5    Venn diagram analysis
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TFC独有 289个、TFE独有 99个、NFE独有 150个，

四组共有 105个重叠，即 NFE组<NFC组；TFE组<
TFC组，其中 TFE组 OTU个数最少，说明添加黄精

提取物可以改变肠道菌群多样性。 

2.4.3   肠道微生物相对丰度差异的分析　根据 16S
rDNA测序特点，本研究将从菌门和菌属水平对发

酵后肠道菌群组成结构进行分析。如图 6所示，

在门水平上，厚壁菌门（Firmicutes）、拟杆菌门

（Bacteroidetes）、放线菌门（Actinobacteria）和变形菌

门（Proteobacteria）是肠道菌群的优势菌群。发酵能

产生大量短链脂肪酸且能够提升有益菌如厚壁菌

门、拟杆菌门等的丰度，改善人体屏障功能，增强免疫

力，预防肠道疾病的发生[33]。相对于 NFC组，NFE
组中厚壁菌门（Firmicutes）、拟杆菌门（Bacteroide-
tes）相对丰度显著增加（P<0.05），相对于 TFC组，TFE
组中厚壁菌门（Firmicutes）、拟杆菌门（Bacteroide-
tes）相对丰度也显著增加（P<0.05）。放线菌门中包

含益生菌如双歧杆菌，能够通过产生醋酸盐保护宿主

免受肠道致病性感染[32]。NFE组较 NFC组放线菌

门（Actinobacteria）相对丰度显著增加（P<0.05）。变

形菌门的增加常伴随着代谢紊乱和营养不良，导致免

疫失调和肠道疾病的发生[34]，NFE组较 NFC组放线

菌门（Actinobacteria）相对丰度显著降低（P<0.05），
TFE组较 TFC组放线菌门（Actinobacteria）相对丰

度也显著降低（P<0.05），即加入黄精提取物（NFE、
TFE）组均能使变形菌门丰度降低。结果表明，黄精

提取物可以使肠道菌群组成发生改变，对肠道菌群稳

态起到一定作用，能够调节宿主健康。

由图 7可知，在属水平上，共测得 225个属，其

中有 31个菌属的相对丰度均高于 0.1%。巨单孢菌

属（Megasphaera）、拟杆菌属（Bacteroides）、柯林斯

氏菌（Collinsella）、普拉梭菌属（Faecalibacterium）、

双歧杆菌属（Bifidobacterium）是排名前五的肠道菌

群的优势菌属。其中，巨单孢菌属（Megasphaera）是
促进短链脂肪酸产生的有益菌，能够促进乙酸、丙酸

和丁酸的分泌对宿主健康产生有益影响[35]。拟杆菌

属（Bacteroides）、柯林斯氏菌（Collinsella）可通过多

种机制应对炎症刺激，协助宿主机体对免疫反应做出

应答，维护机体免疫系统平衡 [36]。普拉梭菌属

（Faecalibacterium）约占整个肠道菌群含量的 5%，是

肠道中最主要的产丁酸盐菌，对维护肠道健康具有重

要作用[37]。双歧杆菌属（Bifidobacterium）具有抗发

炎作用而被认为是有益菌，其丰度增加能改善肠道环

境[38]。从整体肠道菌群的属水平结构来看，NFC组

主要优势菌属为巨单孢菌属（Megasphaera）、拟杆菌

属（Bacteroides）、柯林斯氏菌（Collinsella），而黄精处

理 NFE组中优势菌属主要为拟杆菌属（Bacteroides）、
柯林斯氏菌（Collinsella）、普拉梭菌属（Faecali-
bacterium），黄精提取物干预前后优势菌属有所变

化。同理 TFC组和 TFE组比较，经黄精提取物干预

前后，优势菌属也有所改变，说明黄精提取物能够影

响优势菌属的种类。 

2.4.4   在属水平上的热图分析　为分析各样品组肠

道菌群之间的相似性和差异性，取属水平上相对丰度

高的肠道菌群进行群落组分相似度的聚类式热图统

计分析，如图 8所示，蓝色表示缺乏富集。从图上可

以看出，在属水平上，黄精提取物干预前后 NFC组、
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图 6    在门水平上肠道群落结构分析

Fig.6    Analysis of intestinal community structure
at the phylum level

注：小写字母不同表示组间相对丰度在 P<0.05水平上存在显
著性差异。
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NFE组、TFC组和 TFE组菌群差异较明显。各组在

图中标志区域存在明显的差异，区域存在较为明显差

异的菌属有双歧杆菌属（Bifidobacterium）、纺锤链杆

菌属（Fusicatenibacter）等。双歧杆菌属（Bifidoba-

cterium）是有益菌，TFE组和 NFE组表达分别高于

TFC组和 NFC组；纺锤链杆菌属（Fusicatenibacter）

参与宿主的血脂代谢，在不同病理状态丰度存在较大

差异。在 TFC组丰度相对较高，TFE组纺锤链杆菌

属（Fusicatenibacter）区域颜色偏蓝，丰度相对较低；

说明在 TFC、TFE两组中，含黄精处理组可以对肠道

菌群属水平有改变，这可能与黄精提取物中的成分

有关。 

3　结论
本研究考察了在体外模拟消化过程中黄精提取

物中多糖、皂苷和黄酮含量的变化及对肠道菌群的

调节作用。结果表明，黄精提取物在模拟体外胃肠消
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图 7    在属水平上肠道群落结构分析

Fig.7    Analysis of intestinal community structure at the genus level

 

NFC NFETFC TFE

1.5

1.0

0.5

0

−0.5

−1.0
−1.5

Ruminococcus_2
Fusicatenibacter
Prevotellaceae_NK3B31_group
Agathobacter
Blautia
Others
Dialister
Klebsiella
Lachnospira
Faecalibacterium
Erysipelotrichaceae_UCG-003
Subdoligranulum
Allisonella
Ruminococcus]_torques_group
Megasphaera
Escherichia-Shigella
Phascolarctobacterium
Sutterella
Ruminiclostridium_5
Bifidobacterium
Lactobacillus
Parasutterella
Collinsella
Alistipes
Ruminococcaceae_UCG-003
Bacteroides
Ruminiclostridium_9
Lachnoclostridium
Parabacteroides
Erysipelatoclostridium
Ruminococcaceae_UCG-002

图 8    在属水平上的热图分析

Fig.8    Heatmap analysis at the genus level
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化过程中，多糖、皂苷和黄酮含量减少，胃反应组

（PGE组）黄精提取物中多糖、皂苷、黄酮含量分别

降低了 59.55%、63.29%、81.03%，肠消化组（PIE组）

中的多糖、皂苷、黄酮含量较胃消化组（PGE组）的含

量分别降低了 52.92%、60.34%、35.66%，但活性成

分不会完全被人体消化，可以抵达到大肠被肠道菌群

所利用。经消化后黄精提取物对 α-葡萄糖苷酶抑制

作用出现了不同程度的下降。PGE组对 α-葡萄糖苷

酶的抑制率由 0 h的 98.42%降低至 2 h的 86.79%，

PIE组对 α-葡萄糖苷酶的抑制率由 0 h的 86.56%
降低至 2 h的 38.33%。随着体外发酵时间的增加，

黄精提取物处理组粪便发酵的 pH从初始的 6.85下

降到 4.13，48 h后发酵液呈弱酸性。肠道菌群分析

表明，黄精提取物能改变肠道菌群结构，尤其在门、

属水平上具有一定程度的改善作用。经 16S rDNA
分析，黄精提取物可以改变肠道微生物群的多样性和

组成。在门水平上，黄精提取物干预后，增加了厚壁

菌门（Firmicutes）、拟杆菌门（Bacteroidetes）、放线菌

门（Actinobacteria）丰度、降低了变形菌门（Prote-
obacteria）的丰度；在属水平上，巨单孢菌属（Megas-
phaera）、拟杆菌属 （Bacteroides）、柯林斯氏菌

（Collinsella）、普拉梭菌属（Faecalibacterium）、双歧

杆菌属（Bifidobacterium）为优势菌属，纺锤链杆菌属

（Fusicatenibacter）表达下调，双歧杆菌属（Bifido-
bacterium）表达上调。因此，黄精提取物能够调节肠

道微生物的组成与多样性，抑制有害菌，促进有益菌

生长。本研究为黄精的开发利用提供了理论支撑和

科学依据。
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