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摘要：膳食纤维（ＤＦ）为微生物生长提供均衡的能量和营养，这是维持结肠生态系统平衡所必需
的。另外，膳食纤维的发酵，特别是丁酸发酵，有利于结肠健康。目前，结肠癌、炎症性肠炎和其
他结肠紊乱疾病已经严重影响身体健康。作者综述了谷物膳食纤维中非淀粉谷物多聚糖、抗性
淀粉，通过发酵产物短链脂肪酸和菌群的调节对于结肠健康的影响。
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　　非淀粉谷物多聚糖和抗性淀粉是全谷物和以
谷物为原料的食品中主要的功能性碳水化合物，它
们通过调节结肠菌群、发酵产生短链脂肪酸（ＳＣ－
ＦＡ）以其本身的物理化学性质来影响结肠健康（图

１）。不同来源和生长条件下的谷物膳食纤维在化
学组成和物理特征上也有显著的差异，这对弄清

ＤＦ在消化道功能和结肠健康中的作用至关重要。

ＤＦ对结肠健康的直接影响主要是通过其物
理、化学性质和发酵特性来实现的，ＤＦ的发酵特性
由其化学组成和分子结构来决定。可溶性ＤＦ容易
扩散到微生物周围，因而具有高发酵性能。而不溶

性ＤＦ（如纤维素）具有持水性或膨胀特性，能缩短
结肠中粪便的运输时间，具有通便的作用［１］。成人
结肠中有１０１３～１０１４个细菌，包括１　０００多个不同的
种类，表明微生物对宿主的正常生理活动和健康的
重要性。细菌不仅消化来自小肠的食物供自身的
生长和繁殖，同时产生对结肠健康非常重要的短链
脂肪酸，而且有助于宿主先天免疫系统的后天完善
以及婴儿肠道的发育和生长［２］。另外，共生菌群也
能阻止病菌感染［３］。作者的重点在于弄清楚谷物
膳食纤维的分子结构与发酵方式之间的关系，并且
能够利用谷物膳食纤维的结肠微生物的调节作用
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以及结肠微生物降低ｐＨ值的作用和改变微生物的
竞争关系［４］作为维持结肠健康的有效预防措施。

图１　膳食纤维的物理化学性质和发酵特性对结肠健康的
影响
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　　目前，ＤＦ含量和功能方面的大量研究表明微
生物已经成为ＤＦ和宿主健康的中心纽带，这与ＤＦ
的发酵方式及其终产物有关。

１．１　谷类膳食纤维
谷物膳食纤维主要包括来自于谷物颗粒细胞

壁的纤维素、半纤维素、木质素、果胶和抗性淀粉。
木质素是酚类物质，纤维素是由葡萄糖经β－１，４糖
苷键连接而成的不溶性的葡萄糖聚合物。半纤维
素以阿拉伯木聚糖和β－葡聚糖作为主要构成成分
的杂多糖组合。阿拉伯木聚糖是由β－１，４糖苷键连
接的木聚糖骨架和α－Ｌ－阿拉伯糖残基连接在 Ｏ－２
或Ｏ－３位置的分支组成的。水溶性β－葡聚糖，即经

β－（１，３）和β－（１，４）糖苷键连接而成的葡萄糖聚合
物。各种谷物膳食纤维具有结构和含量的差异，差
异主要由植物的来源（基因型和生长环境）决定，并
且这些差异影响到ＤＦ在肠道中的发酵和降解。抗
性淀粉能抵抗宿主体内的淀粉消化酶的消化作用，
它的物理结构是其抗消化的主要原因［５－７］。

１．２　谷物膳食纤维的发酵方式
由于ＤＦ的结构复杂性，发酵速率、程度和位置

等方面将存在很大差异。发酵底物对微生物的生
长和菌群间的平衡非常重要。发酵产物，特别是短
链脂肪酸，影响肠道ｐＨ值和结肠细胞的生物活性。
因此，弄清楚不同ＤＦ的发酵效果和方式是研究谷
物膳食纤维对结肠健康保健功能的第一步。

１．２．１　阿拉伯木聚糖的发酵方式　阿拉伯木聚糖
是谷物细胞壁半纤维素的主要组成成分。阿拉伯

木聚糖的基本结构是由木聚糖骨架和阿拉伯糖残

基组成的。它的高支链部分的物理状态和分子结
构是微生物发酵的重要决定因素。一般来说，阿拉
伯木聚糖的发酵受其来源、分子结构、相对分子质
量和分子紧密度的影响。

Ｌｏｐｅｚ等人利用大鼠模型研究玉米糠阿拉伯木
聚糖（Ａ／Ｘ＝０．６４）的发酵，发现大鼠的盲肠质量有
大幅度增加，盲肠ｐＨ 值从７．２下降到５．８，ＳＣＦＡ
的产量增加，同时丁酸和乙酸比率相对降低［８］。

Ｌａａｒ等人从玉米胚乳中的阿拉伯木聚糖（Ａ／Ｘ＝
０．９７，０．６９）发现一种快速的发酵，发酵产生的丙酸
含量高，丁酸含量低，两种阿拉伯木聚糖产生的丁
酸分别为４．６ｍｍｏｌ／ｇ（Ａ／Ｘ＝０．９７）和２．９ｍｍｏｌ／ｇ
（Ａ／Ｘ＝０．６９），丁酸和乙酸的比率分别为１∶１１和
１∶１９［９］。当阿拉伯木聚糖经阿魏酸二酯交联，它
的发酵速率比未交联的低，丙酸的相对浓度增
大［１０］。Ｈｕｇｈｅｓ等人发现低相对分子质量的阿拉伯
木聚糖发酵后丁酸的比例较其他阿拉伯木聚糖

高［１１］。最近，Ｒｏｓｅ等人表明从玉米、大米和小麦中
经碱萃取的阿拉伯木聚糖的发酵速率有很大差别，
玉米阿拉伯木聚糖的初始发酵速率较低，在后１２ｈ
的发酵较显著［１２］。

１．２．２　β－葡聚糖的发酵方式　β－葡聚糖是可溶性

ＤＦ，具有降低胆固醇的功效。β－葡聚糖首先是由２
～３个连续的β－（１，４）糖苷键连接Ｄ－呋喃葡萄糖残
基形成片段，再经单个β－（１，３）糖苷键连接形成线
性分子。
不同来源的β－葡聚糖结构不同，发酵方式也不

同。Ｈｕｇｈｅｓ等人研究表明燕麦和大麦中不同相对
分子质量的β－葡聚糖的体外发酵方式有所不同（图

２），大多数β－葡聚糖的发酵速率相对较低，发酵４８
ｈ后，生成的ＳＣＦＡ的情况基本相同（乙酸∶丙酸∶
丁酸为５１∶３２∶１７）［１３］。

１．２．３　纤维素的发酵方式　纤维素中不溶性的有
序晶体结构使其特别难以发酵。但在人体肠道中
纯非晶态纤维素的发酵可达到７０％～８０％，尽管在
不同的实验对象中存在很大差异［１４］。根据Ｓｌａｖｉｎ
和 Ｍａｒｌｅｔｔ早期的研究，摄入纤维素明显地增加每
日湿粪排放量和干废渣的质量，同时缩短运输时
间，有助于缓解便秘［１５］。Ｍｏｒｉｓｈｉｔａ和Ｋｏｎｉｓｈｉ的研
究表明大鼠体内的纤维素发酵明显提高了丁酸的

比例（≤３０％总ＳＣＦＡ），特别是在末端结肠中［１６］。
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（Ｂ代表大麦，Ｏ代表燕麦，数字代表相对分子质量）

图２　β－葡聚糖的体内发酵方式
Ｆｉｇ．２　Ｉｎ　ｖｉｔｒｏ　ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ　ｐａｔｔｅｒｎ　ｏｆβ－ｇｌｕｃａｎ（ｆｉｇｕｒｅ）ａｎｄ

ｔｈｅ　ｒａｔｉｏ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ＳＣＦＡｓ　ａｆｔｅｒ　４８ｈｒ　ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ

　　纤维素发酵是一个复杂过程，需要多种结肠微
生物的协同作用［１４］。Ｃｈａｓｓａｒｄ等人研究表明：纤维
素的降解是由产氢（Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓｓｐ）和非产氢
（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓｓｐ）两种可分解纤维素的微生物共同
完成的；其发酵产生２６％（质量分数）的丁酸［１７］。

Ｊｕｓｋｉｅｗｉｃｚ和Ｚｄｕńｃｚｙｋ发现大鼠纤维素发酵不能
降低盲肠 ｐＨ 值，因为其降解的程度很低［１８］。

Ｗｏｎｇ等人模拟人类盲肠体外发酵表明只有

３．３４％的纤维素被降解，经２４ｈ保温后产生的乙
酸：丙酸：丁酸比例为１３∶７∶８［１９］。尽管大多数研
究表明纤维素发酵程度低，但它能够为微生物提供
一个很大的表面，特别是多孔性纤维素，能够为微
生物提供一个重要的微环境。

１．２．４　抗性淀粉的发酵方式　不同类型的ＲＳ具
有不同的理化性质，所以发酵方式也不同。Ｆｅｒｇｕ－
ｓｏｎ等人研究了大鼠体内３种 ＲＳ２样品的发酵方
式。与普通玉米淀粉对照组相比较，这３种ＲＳ的
消化明显缩短了粪便的运输时间，盲肠中总ＳＣＦＡ
的含量也大幅增加。个别ＳＣＦＡ产量随结肠位置
及ＲＳ２类型的不同也存在差异［２０］。Ｌａｎｇｋｉｌｄｅ等
人表明香蕉淀粉中ＲＳ２发酵能产生大量丁酸（质量
分数 ２７％ ～３１％）［２１］。Ｈｅｎｎｉｎｇｓｓｏｎ 等人报道，

ＲＳ２发酵产生的丁酸也受时间的影响，经过２８ｄ的
适应期后，土豆淀粉发酵的丁酸产量由６％上升到

１９％［２２］。

ＲＳ３是由直链淀粉老化形成的有序晶体结构，

熔点较高（＞１００℃）。由低支链豌豆淀粉老化制得
的ＲＳ的发酵中，ＳＣＦＡ 的产量较高，其中丁酸占

１５％～２０％［２３］。在另一个对比ＲＳ２和ＲＳ３发酵的

研究中，两者没有显著的差异［２４］。

ＲＳ发酵速率相差较大。一种人工制成的ＲＳ１－
藻酸盐包埋的蜡状玉米淀粉微球的发酵较慢，丁酸
的产量较高，乙酸、丙酸与丁酸的摩尔比是６４∶７∶
２９［２５］。分别用乙酸、丙酸和丁酸酐酰化的 ＲＳ２发
酵产物中对应的ＳＣＦＡ产量提高［２６］。例如，丁酸化
淀粉发酵后，能显著提高大鼠结肠不同区域的丁酸
浓度（图３）。

图３　丁酸化淀粉经发酵后小鼠盲肠、近结肠端和结肠末端
的丁酸浓度
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　　ＲＳ是产丁酸较多的纤维，较早的研究发现淀
粉发酵产生的丁酸比丙酸多，产生的丁酸占总ＳＣ－
ＦＡ的摩尔分数为２５％～３０％，而小麦麸皮、燕麦麸
皮以及其他的非淀粉ＤＦ发酵后产生的丁酸仅占总

ＳＣＦＡ的１８％～２３％［２７］。Ｗａｎｇ等利用高直链玉
米淀粉和化学修饰的高直链玉米淀粉作为发酵培

养基，产生的丁酸占总ＳＣＦＡ的摩尔比分别为２５％
和２７％［２８］。但体内实验并没有发现如此高的丁酸
摩尔分数［２０，２９，３０］。值得指出的是：与非淀粉谷物膳
食纤维相比，大多数ＲＳ的发酵程度很高（质量分数

８０％～９５％），这意味着消化ＲＳ产生的ＳＣＦＡ要比
消化等量的其他谷物ＤＦ产生ＳＣＦＡ多。

１．３　丁酸产生途经
在丁酸产生的途径中，通常认为水解的单糖

（如葡萄糖、木糖、阿拉伯糖）首先被代谢为丙酮酸，
继而通过不同的代谢途经转化成ＳＣＦＡ［３１］。最近
研究表明微生物的组成及个别厌氧菌的代谢在短

链脂肪酸产生中发挥重要作用。大量的厚壁菌门
的梭状芽胞杆菌族能够产生丁酸，且Ｒｏｓｅｂｕｒｉａ和
真菌通过利用乙酸能够产生大量丁酸，对丁酸产生
而言，这是一个交互共生的机制（图４）［３２］。Ｔｓｕｋａ－
ｈａｒａ等人证明了埃氏巨球形菌是利用嗜酸性乳酸
杆菌产生的乳酸来产生丁酸的［３３］。如双歧杆菌和
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乳酸杆菌的益生菌不能够直接增加丁酸产量，必须
在产丁酸菌的协调作用下才能增加丁酸产量。因
此，今后可通过选择合适的底物并结合微生物作用
的最佳条件来提高丁酸含量。
膳食纤维和其他营养素（如蛋白质）的最佳配

比对产生高浓度的丁酸也很重要，因为蛋白质的存
在会降低ＳＣＦＡ的产量［３４］。另一个重要方面就是
丁酸在结肠中的分布，因为结肠近端通常有着高浓
度的ＳＣＦＡ，且ｐＨ 值向结肠末端逐渐增加。研究
表明，可以将慢发酵的产丁酸碳水化合物或水不溶
性膳食纤维与产丁酸的膳食纤维结合（如谷物糠加
抗性淀粉），或许能加快运输速率同时增加结肠末
端丁酸的含量［３５］。

１．４　谷物膳食纤维的微生物调节
结肠微生物群是与宿主协同进化形成的最终

结果。拟杆菌、真菌、梭状芽胞杆菌和瘤胃球菌是
成人微生物群的主要种类（表１）［３６］。

　　微生物构成的膳食调节与益生元和益生菌息
息相关，低聚糖益生元，以低聚果糖为例，它能够选
择性的促进微生物的生长，并且通过各种方式导致
微生物的构成发生改变，因此，谷物膳食纤维的益
生性质在微生物调节中是一种潜在的重要性质。
表２列出了谷物膳食纤维对微生物群的调节效应。
细菌群的最大的变化集中在结肠微生物的几个特

定属，包括双歧杆菌、拟杆菌、梭状芽胞杆菌、真菌、
乳酸杆菌、肠道菌、奇异菌属。与非淀粉纤维素发
酵联系最紧密的为优杆菌和梭状芽胞杆菌；而对于

抗性淀粉的发酵，瘤胃球菌和双歧杆菌是产生影响
的主要菌属［３７］。显然，很多谷物膳食纤维在促进双
歧杆菌和乳酸杆菌生长上有一定的益生效果。此
外，阿拉伯木聚糖的水解产物－阿拉伯木聚低聚糖
作为益生元引起人们极大兴趣。

图４　人结肠中丁酸发酵的交互作用机制
Ｆｉｇ．４　Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ　ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｏｆ　ｍｅｔａｂｏｌｉｃ　ｃｒｏｓｓ－ｆｅｅｄｉｎｇ　ｔｏ

ｂｕｔｙｒａｔｅ　ｆｏｒｍａｔｉｏｎ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｈｕｍａｎ　ｃｏｌｏｎ
表１　婴儿与成人体内含量最多的菌种

Ｔａｂ．１　Ｔｈｅ　ｍｏｓｔ　ｅｎｒｉｃｈｅｄ　ｂａｃｔｅｒｉａ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｐｒｅｓｅｎｔ　ｉｎ　ａｄｕｌｔｓ　ａｎｄ　ｉｎｆａｎｔｓ

比例 成人肠道中主要菌种 比例 婴儿肠道中主要菌种

０．１５２　 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　ｏｖａｔｕｓ　 ０．１０２　 Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ　ｌｏｎｇｕｍ ＮＣＣ２７０５

０．１４８　 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　ＷＨ２　 ０．０９８　 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ　ｒａｍｏｓｕｍＪＣＭ１２９８

０．１４４　 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　ｓｐ．Ａ０１　 ０．０９３　 Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ　ｃａｔｅｎｕｌａｔｕｍＪＣＭ１１９４

０．１４３　 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　ｖｕｌｇａｔｕｓ　 ０．０９２　 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ　ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｏｆｏｒｍｅ　ＪＣＭ１２９１

０．１４１　 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　ｔｈｅｔａｉｏｔａｏｍｉｃｒｏｎ　３７３１　 ０．０８７　 Ｃｏｌｌｉｎｓｅｌｌａ　ａｅｒｏｆａｃｉｅｎｓ

０．１３７　 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　ｔｈｅｔａｉｏｔａｏｍｉｃｒｏｎ　ＶＰＩ－５４８２　 ０．０８２　 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ　ｊｏｈｎｓｏｎｉｉ　ＮＣＣ　５３３

０．１３６　 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　ｔｈｅｔａｉｏｔａｏｍｉｃｒｏｎ　７３３０　 ０．０８１　 Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ　ｇｎａｖｕｓ

０．１３０　 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　ｕｎｉｆｏｒｍｉｓ　 ０．０８１　 Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ　ｆａｅｃａｌｉｓ　Ｖ５８３
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续表１

比例 成人肠道中主要菌种 比例 婴儿肠道中主要菌种

０．１２８　 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　ｃａｃｃａｅ　 ０．０８１　 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ　ａｃｉｄｏｐｈｉｌｕｓ　ＮＣＦＭ

０．１２６　 Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ　ｖｅｎｔｒｉｏｓｕｍ　 ０．０７９　 Ｄｏｒｅａ　ｌｏｎｇｉｃａｔｅｎａ

０．１２５　 Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ　ｇｎａｖｕｓ　 ０．０７７　 Ｌｉｓｔｅｒｉａ　ｍｏｎｏｃｙｔｏｇｅｎｅｓ　ＥＧＤ－ｅ

０．１２３　 Ｄｏｒｅａ　ｌｏｎｇｉｃａｔｅｎａ　 ０．０７６　 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ　ｐｌａｎｔａｒｕｍ　ＷＣＦＳ１

０．１２１　 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　ｓｐ．Ａ０３　 ０．０７３　 Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ　ａｇａｌａｃｔｉａｅ　Ａ９０９

０．１２１　 Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ　ｔｏｒｑｕｅｓ　 ０．０７３　 Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ　ｐｎｅｕｍｏｎｉａｅ　ＴＩＧＲ４

０．１２１　 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　ｆｒａｇｉｌｉｓ　ＮＣＴＣ　９３４３　 ０．０７３　 Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ　ｐｎｅｕｍｏｎｉａｅ　Ｒ６

表２　谷物膳食纤维的微生物调节

Ｔａｂ．２　Ｔｈｅ　ｍｏｄｕｌａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ　ｂｙ　ｃｅｒｅａｌ－ｂａｓｅｄ　ｄｉｅｔａｒｙ　ｆｉｂｅｒｓ．

膳食纤维种类 益生特性 增加的微生物种类 益生指数 参考文献

Ａｒａｂｉｎｏｘｙｌａｎ（ＡＸ） Ｎｏ　 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　 Ｎ／Ａ＊

Ｃｒｏｓｓ－ｌｉｎｋｅｄ　ＡＸ　 Ｎｏ　 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　 Ｎ／Ａ

Ｓｔａｒｃｈ　 Ｙｅｓ　 Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ　 ｐｒｅｂｉｏｔｉｃ

Ｈｏｐｋｉｎｓ　ｅｔ　ａｌ，２００３

ＡＸ（６６ＫＤ）

ＡＸ（２７８ＫＤ）

ＡＸ（３５４ＫＤ）

Ｓｌｉｇｈｔ Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ，Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ，
ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｉ，ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ

９．５

５．１

３．０

Ｈｕｇｈｅｓ　ｅｔ　ａｌ，２００７

Ｗａｔｅｒ－ｕｎｅｘｔｒａｃｔａｂｌｅ
ＡＸ（ＷＵ－ＡＸ）

Ｘｙｌａｎａｓｅ－ｔｒｅａｔｅｄ
ＷＵ－ＡＸ

Ｓｌｉｇｈｔ

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ
Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｉ

２．０３±０．６０（８ｈ）

３．４８±０．４４（８ｈ）

Ｖａｒｄａｋｏｕ　ｅｔ　ａｌ，
２００８

Ａｍｙｌｏｍａｉｚｅ（ＲＳ２）

Ｃａｒｂｏｘｙｌｍｅｔｈｙｌ－
ｍｏｄｉｆｉｅｄ

ａｍｙｌｏｍａｉｚｅ（ＲＳ４）

Ｙｅｓ

Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ

Ｃｏｌｉｆｏｒｍｓ
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ

ｐｒｅｂｉｏｔｉｃ

Ｂｉｒｄ　ｅｔ　ａｌ，２００９

Ｗａｎｇ　ｅｔ　ａｌ，２００２

ＲＳ３ Ｙｅｓ Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ，
Ａｔｏｐｏｂｉｕｍ，Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ　ｒｅｃｔａｌａｅ ｐｒｅｂｉｏｔｉｃ　 Ｌｅｓｍｅｓ　ｅｔ　ａｌ，２００８

ＲＳ３ Ｙｅｓ　 Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ　 ｐｒｅｂｉｏｔｉｃ　 Ｓｉｌｖｉ　ｅｔ　ａｌ，１９９９

ＲＳ２（ｐｏｔａｔｏ） Ｙｅｓ　 Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ

ＲＳ３（ｒｅｔｒｏｇｒａｄｅｄ
ｐｏｔａｔｏ） Ｙｅｓ

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ，
Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｉ，Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｉ，

Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａ

ｐｒｅｂｉｏｔｉｃ　 Ｋｌｅｅｓｓｅｎ　ｅｔ　ａｌ，１９９７

Ｂａｒｅｌｙβ－ｇｌｕｃａｎ
（ｈｉｇｈ　ｖｉｓｃｏｓｉｔｙ） Ｎｏ　 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ（ａｇｒｅａｔ　ｐｏｒｔｉｏｎ） ｐｒｅｂｉｏｔｉｃ　 Ｓｎａｒｔ　ｅｔ　ａｌ，２００６

β－ｇｌｕｃａｎ－１３０－ｋＤａ

β－ｇｌｕｃａｎ－１５０－ｋＤａ

β－ｇｌｕｃａｎ－１７２－ｋＤａ

β－ｇｌｕｃａｎ－２３０－ｋＤａ

β－ｇｌｕｃａｎ－２４３－ｋＤａ

Ｎｏ

Ｃｏｍｍｏｎ　ｓｐｅｃｉｅｓ：
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ　ｈｉｓｔｏｌｙｔｉｃｕｍ，

Ａｔｏｐｏｂｉｕｍ，
Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅ

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅ

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅ　 ｐｒｅｂｉｏｔｉｃ　 Ｈｕｇｈｅｓ　ｅｔ　ａｌ，２００８
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续表２

膳食纤维种类 益生特性 增加的微生物种类 益生指数 参考文献

Ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ（＞１５％） Ｙｅｓ　 Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ　 ｐｒｅｂｉｏｔｉｃ Ｍｏｒｉｓｈｉｔａ　ａｎｄ
Ｋｏｎｉｓｈｉ，１９９４

Ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ　 Ｎ／Ａ　 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ　ｓｐ．Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃｕｓ　ｓｐ． Ｎ／Ａ　 Ｃｈａｓｓａｒｄ　ｅｔ　ａｌ，２００５

Ｏａｔ　ｂｒａｎ

Ｏａｔ　ｆｌｏｕｒ（β－ｇｌｕｃａｎ）
Ｙｅｓ

Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ，
Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｉ，
Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａ

０．８５（２４ｈ，
ＦＯＳ＝１）

０．３５（２４ｈ，
ＦＯＳ＝１）

Ｋｅｄｉａ　ｅｔ　ａｌ，２００９

　　谷物膳食纤维对微生物调节效果的体外和体
内研究有不同的解释和意义。对于体外研究，某些
菌种的增加或减少主要由微生物利用基质作为生

长及维持活力的能量来源的能力大小决定的。宿
主影响微生物组成的一个很好的例子是宿主的基

因突变导致大鼠体内的微生物群发生变化并引起

肠炎［３８］。因此，结合宿主自身及膳食影响来评价膳
食纤维对微生物及健康的真实效果更有意义。

２．１　结肠健康的背景
结肠健康非常重要，然而结肠息肉、结肠癌、憩

室炎、炎症性肠病（如溃疡结肠炎，克罗恩病）及过
敏性肠综合症等严重影响结肠健康。
息肉是发生于结肠内部的非癌性生长，但一些

息肉有可能发展为结肠癌。Ｌａｎｇ等人指出，食源性
杂环胺会增加患结肠直肠癌和息肉的风险［３９］。高
摄入量的水果和谷物与息肉的发生率成反比［４０］，这
对结肠癌同样适用［４１］。但是 Ａｌｂｅｒｔｓ等人的研究
指出高纤维谷物对结肠直肠腺瘤没有积极作用［４２］。

并且研究中膳食摄入的水果、蔬菜、谷物并不只含
有膳食纤维，因此，阐明膳食纤维在息肉形成中的
作用需要更多研究。结肠直肠癌是西方国家导致
死亡的第三大原因，其发病率在发展中国家也不断
增长。通过摄食膳食纤维来预防结肠癌不具确定
性［４３－４６］。但抗性淀粉能够提高短链脂肪酸浓度，尤
其是丁酸浓度来降低肿瘤发生和结肠损伤［４７］。结
肠直肠癌是遗传和环境相互作用的结果。通过改
变结肠微环境（如不溶性膳食纤维的存在）来改变
膳食中化学致癌物的吸收，从而降低染色体组不稳
定性，或通过丁酸的功能来促进癌细胞的凋亡［４８］，

或通过ＤＮＡ损伤修复系统均可实现膳食纤维对瘤
形成的预防作用。

憩室炎是一种老年人中常见的结肠紊乱疾病。
在一项对４０～７５岁的未患明显结肠紊乱的男性的
研究中报道了膳食纤维尤其是不溶性膳食纤维对

憩室炎有预防效果［４９］。炎症性肠炎（ＩＢＤ）包括溃疡
性结肠炎和克罗恩病，菊糖和低聚果糖等益生元能
够预防患有溃疡性结肠炎和克罗恩病的病人出现

肠道炎症性病变［５０］。

过敏性肠综合症（ＩＢＳ）是一种常见的胃肠紊乱
疾病，环境因素（心理障碍和压力）和遗传环节（选
择基因多态性）均会促成该疾病。益生菌如乳酸杆
菌和双歧杆菌曾被报道能通过调节免疫功能、肠动
力及管腔内环境而有效缓解ＩＢＳ［５１］。

２．２　膳食纤维与结肠健康机制
可发酵膳食纤维对结肠的功效是通过微生物

本身及膳食纤维发酵产物（尤其是丁酸）来调节的。

各种共生菌通过竞争既存的营养和肠上皮附着点，
使得上皮细胞的物理屏障得到加强，保护宿主免受
致病菌的侵袭及粘附；肠道微生物的附着及在粘膜
层形成的生物膜使得它们与上皮细胞进行交流 ，也
会影响肠上皮内环境稳定、血管生成及肠免疫系统
的构成和发展［２，５２］。作为信号代谢物的丁酸在维护
正常结肠上皮细胞和肿瘤细胞的抗增殖信号中发

挥作用［５３］。

２．２．１　宿主免疫系统、微生物群和结肠健康　宿
主免疫系统由多种组织和细胞构成，ＣＤ４＋Ｔ细胞
是免疫系统最主要的组成部分，在适当的免疫功能
中，对感染因子作出反应、控制自身免疫反应和癌
症。Ｔ　ｈｅｌｐｅｒ　１ （Ｔｈ１）和 Ｔ　ｈｅｌｐｅｒ　２ （Ｔｈ２ ）是

ＣＤ４＋Ｔ细胞的两个效应器，两者免疫反应间的平
衡对人体健康很关键，共生菌与Ｔｏｌｌ－ｌｉｋｅ感受器相
互作用，有利于这一平衡。

ＩＢＤ由体内平衡失调导致，该失调引起机体对
肠道微生物过度免疫反应，最终导致组织损伤和其
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他疾病［５４］。临床及实验结果证明ＩＢＤ病人与健康
对照组相比，其厚壁菌门数量显著降低［５５］，表明普
通细菌及共生微生物群在ＩＢＤ的形成和发展中可
能发挥关键作用。ＩＢＳ也与宿主免疫系统有关，这
可由肠粘膜上免疫活性细胞数量增加来证明。

Ｗｈｏｒｗｅｌｌ等人的研究表明婴儿双歧杆菌３５６２４的
量为１×１０８ 时，能够显著缓解ＩＢＳ的诸多症状［５６］。
乳酸杆菌、双歧杆菌、大肠杆菌Ｎｉｓｓｌｅ　１９１７（一

种非病原大肠杆菌菌株）、乳酸乳球菌等可分泌ＩＬ－
１０，这些微生物被称作益生菌［５７］。益生元可以选择
性地促进益生菌的生长，从而重塑微生物群［５８］、降
低促炎转录因子的活性（如 ＮＦ－ｋＢ）及弱化炎症。
此外，益生元及膳食纤维发酵产生的短链脂肪酸可
以通过影响上皮细胞及树突细胞功能来抑制黏膜

炎［５９］。抗性淀粉（ＲＳ）可以改善双歧杆菌和乳酸杆
菌的生长［３０，６０］，这是谷物膳食纤维所特有的。不同
益生菌对不同ＩＢＤ类型有不同效果。例如，Ｆｕｒｒｉｅ
等人报道了一个利用合生菌（富含低聚果糖的菊粉
（１２ｇ／ｄ）＋双歧杆菌（２×１０１１（ＣＦＵ／ｄ））的临床试
验，并与麦芽糖糊精作对比，结果表明合生菌治疗
导致促炎因子（ＴＮＦ－ａ，ＩＬ－１ｂ）和可诱导β－防御素
的粘膜表达大大降低，另外接受合生素治疗的病人
的炎性细胞浸润和粘膜隐窝小脓肿显著降低［６１］。
谷物膳食纤维对免疫系统调节结肠炎的影响

需要进一步研究，这包括ＩＢＤ的微生物模型，微生
物群的变化，宿主效应及其对微生物的作用机制。

２．２．２　丁酸及结肠直肠癌　丁酸作为膳食纤维发
酵产物之一，具有预防和治疗结肠直肠癌的功能。
特别地，因为丁酸能够抑制炎症和致癌作用，增强
结肠防御屏障及降低氧化压力，所以丁酸参与了多
种结肠功能，大量文章阐述了此观点［６２］。
丁酸通过抑制组蛋白脱乙酰基酶而对生物过

程有多效性。组蛋白脱乙酰基酶是一种表观调节
因子，会改变与细胞周期调控和细胞凋亡有关的基
因表达。Ｌｉ等人用丁酸作用牛肾上皮细胞，发现

４５０多个基因受丁酸影响，而其中大部分基因与影
响细胞周期及细胞凋亡的多重信号通路有关［６３］，丁
酸通过内在及外在细胞凋亡途径扩大凋亡信号，以

此诱导肿瘤细胞凋亡并显露出对肿瘤细胞的选择

性［６４］。这提供了丁酸影响生物学过程的分子学基
础。丁酸预防结肠直肠癌的另一个可能机制是诱
导与氧化应激有关的基因表达，导致去毒和抗氧化
效应，起到化学预防的效果。
膳食纤维与结肠直肠癌发病率关系的研究及

结论多种多样。总结多项研究［４４，４５，４７，６５］得出：抗性
淀粉对结肠健康的益处是因为丁酸能够：１）增强肠
道细胞的自我防御能力及增加粘膜的完整度；２）作
为一种生物活性化合物保护ＤＮＡ链免遭断裂并调
节肿瘤细胞凋亡；３）降低结肠内的有毒化合物，如
次胆汁酸及蛋白质发酵的致癌产物。因此，抗性淀
粉有望成为维持结肠健康的保护因子。
谷物非淀粉膳食纤维通过不同机制也能够降

低结肠癌，如增加粪便对致癌物的吸附和运输。不
溶性谷物非淀粉膳食纤维使得粪便运输速度加快，
从而导致结肠末端丁酸含量增加。另一方面，Ｚｏ－
ｒａｎ等人表明，麦麸可以降低结肠癌的发病率，而丁
酸却无此效果［６６］。Ｑｕ等人的研究表明，来源不同
的麦麸在对抗结肠癌方面有所不同，这与木酚素含
量有关，木酚素代谢产物可以调节细胞抑制剂和细
胞凋亡机制［６７］。因此，植物化学物质也有益于结肠
健康。

　　膳食纤维调节结肠健康主要通过微生物调节、
短链脂肪酸（尤其是丁酸）及其膨胀作用等３种途
径来实现的。谷物膳食纤维因其化学组成及物理
化学性质的多样性，在结肠健康中发挥重大作用。
谷物膳食纤维的结构及其对发酵的敏感性、宿

主膳食结构及宿主遗传背景三者之间相互作用全

部，且都与结肠健康有关，这就可以解释众多研究
结果的差异性，尤其是在大量的人类流行病学研究
中的差异。膳食纤维－微生物群－健康效应是一
个多学科的研究领域。从谷物科学的观点来看，要
利用谷物膳食纤维改善结肠功能，应当把焦点放在
不同膳食纤维的结构和功能上。
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