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油莎豆膳食纤维对短链脂肪酸生产能力和 
肠道菌群分布特征影响

王玲玉1，闫春梅1，贾  梦1，黄  璟2，王安琪1，汪轩羽1，王新涛1，李秀荷1， 

王慧芳1，戴福宏3，李  宁4，周中凯1,*，高铁成4,*
（1.天津科技大学食品科学与工程学院，天津  300457；2.江南大学 食品科学与技术国家重点实验室，江苏 无锡  214122；

3.新疆三礼粮油有限公司，新疆 图木舒克  843900；4.广州焙乐道食品有限公司，广东 广州  511400）

摘  要：以油莎豆膳食纤维作为发酵底物，并以大豆膳食纤维为对照，利用体外结肠发酵技术，并结合16S rRNA

高通量测序，探究油莎豆膳食纤维对肠道菌群结构及短链脂肪酸（short-chain fatty acids，SCFAs）的影响。结果表

明，油莎豆膳食纤维可显著促进SCFAs的产生，但产酸能力弱于大豆膳食纤维；高浓度的膳食纤维可显著改变肠

道菌群的多样性和丰富度，且这2 种膳食纤维对肠道菌群的影响具有显著差异；门水平结果显示，油莎豆膳食纤维

可显著提高厚壁菌门（Firmicutes）、变形菌门（Proteobacteria）和放线菌门（Actinobacteria）的相对丰度，而抑

制拟杆菌门（Bacteroidota）的生长，这与大豆膳食纤维对肠道菌群的作用略有不同；属水平结果显示，相比于大

豆膳食纤维，油莎豆膳食纤维促进罕见小球菌属（Subdoligranulum）、双歧杆菌属（Bifidobacterium）、乳杆菌属

（Lactobacillus）和粪杆菌属（Faecalibacterium）生长繁殖的能力更强，且显著抑制了普雷沃菌属（Prevotella）和

拟杆菌属（Bacteroides）的生长。该研究为油莎豆膳食纤维成为一种新型益生元提供了一定的理论依据。  
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Effect of Cyperus esculentus Dietary Fiber on the in Vitro Production of Short-Chain Fatty Acids by Human 
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Abstract: In this study, in vitro colonic fermentation and 16S rRNA high-throughput sequencing were used to explore 

the effects of the Cyperus esculentus dietary fiber on the production of short-chain fat acids (SCFAs) by the human gut 

microbiota and its structure. Soybean dietary fiber served as the control. The results showed that C. esculentus dietary 

fiber significantly promoted the production of SCFAs, but its effect was less pronounced than that of soybean dietary fiber. 

This study also found that high concentrations of dietary fiber significantly changed the diversity and richness of the gut 

microbiota, and the effects of the two dietary fibers were significantly different. C. esculentus dietary fiber significantly 

promoted the relative abundance of Firmicutes, Proteobacteria and Actinobacteria, but inhibited the growth of Bacteroidota. 

Its effect was slightly different from that of soybean dietary fiber. Moreover, compared with soybean dietary fiber,  

C. esculentus dietary fiber significantly had a stronger capacity to promote the growth and reproduction of Subdoligranulum, 
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Bifidobacterium, Lactobacillus and Faecalibacterium, and significantly suppressed the growth of Prevotella and Bacteroides. 

This study highlights the potential of C. esculentus dietary fiber as a novel prebiotic. 
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油莎豆（Cyperus esculentus）又称虎皮果、地下板

栗、地下核桃等，目前主要种植于我国的北部和中部地

区，是一种优质、高产、经济效益和生态效益兼备的作

物[1-2]。油莎豆中除含有丰富的脂肪（22.14%～44.92%）

和淀粉（23.21%～48.12%）外，还含有大量的膳食纤维

（8.26%～15.47%），且高于其他普通块茎植物，通常用

于制备食用油、淀粉和豆奶饮料等[3]。先前研究表明，油

莎豆豆乳在加工过程中产生的固体废料中膳食纤维含量

高达59.71%，主要由不溶性膳食纤维组成，且与其他膳

食纤维相比具有更强的持水、持油能力，可作为一种潜

在的功能性食品[4]。因此，对油莎豆膳食纤维的开发和利

用具有重要的经济价值。

膳食纤维是一种不能被胃和小肠消化吸收的碳水

化合物，通常需到达大肠被结肠微生物部分或完全降

解[5]。研究报道，肠道微生物可利用膳食纤维产生短链

脂肪酸（short-chain fatty acids，SCFAs）（乙酸、丙

酸和丁酸），促进肠道微生物群中特定和有益细菌群

的生长，并通过竞争营养素和黏附位点来防止病原体

的潜在定植，降低结肠相关疾病以及一些代谢综合征

的风险，如肥胖、糖尿病、慢性肾病和全身炎症 [5-7]。 

Yao Wanzi等[8]探究了米糠和麦麸中膳食纤维对肠道微

生物的作用，结果表明膳食纤维可调节肠道菌群的生长

（Lactobacillus、Bifidobacterium、Enterobacter），并促

进SCFAs的产生维持宿主健康。夏洁[9]发现刺梨中不溶

性膳食纤维显著促进乙酸的产生，并降低厚壁菌门与拟

杆菌门的比例。此外，武明月等[10]探究大豆膳食纤维对

小鼠肠道菌群的影响，结果表明大豆膳食纤维可增加阿

克曼氏菌属和粪杆菌属丰度，并显著增加了小鼠结肠内

SCFAs含量。同时，Wang Yong等[11]的研究也发现富含

膳食纤维的谷物如燕麦及苦荞的摄入可增加肠道微生物

Lactobacillus和Romboutsia的丰度，并伴随着SCFAs尤其

是丁酸在结肠中的高水平合成。

目前，油莎豆作为一种新型油料作物，大多研究

主要集中于油脂及淀粉，其膳食纤维在人体内的有益作

用鲜见报道，本研究采用体外结肠发酵技术，通过16S 

rRNA高通量测序，并以大豆膳食纤维为对照，探究油莎

豆中膳食纤维对人体肠道菌群的作用及对短链脂肪酸产

生的影响，为油莎豆的综合利用提供了理论依据。

1 材料与方法

1.1 材料与试剂

大豆膳食纤维为国内生产的商业化产品；油莎豆粕   

新疆三礼粮油有限公司；耐高温α-淀粉酶、水解蛋白酶

和葡萄糖转苷酶，乙酸、丙酸、丁酸、戊酸、己酸标 

准品 上海阿拉丁生化科技股份有限公司；蛋白胨、酵

母膏、L-半胱氨酸盐、胆盐、VK1、吐温-80、氯高铁血

红素 北京奥博星生物有限公司；其他普通化学试剂购

于天津江天化工试剂有限公司。

1.2 仪器与设备

DF-101S集热式恒温加热磁力搅拌器 巩义市予

华仪器有限责任公司；GZX-9146MBE电热鼓风干燥箱 
上海博讯实业有限公司；TS-110XS水浴摇床 上海科

辰实验设备有限公司；YQX-II厌氧培养箱 上海溪乾

仪器设备有限公司；GI54TW立式自动压力蒸汽灭菌器 
上海驰通仪器有限公司；GC-2014气相色谱仪 美国安

捷伦公司。

1.3 方法

1.3.1 油莎豆膳食纤维的提取

参照郭芸[12]的方法并略作修改。准确称取5 g油莎豆

粉，用石油醚洗涤2 次，将烘干后的样品与磷酸盐缓冲溶

液（pH 6）混合均匀，加入耐高温α-淀粉酶在95 ℃搅拌

1 h，冷却至60 ℃后调节pH值为4.5，然后加入水解蛋白

酶60 ℃水浴1 h，调节pH值至4.2，最后加入葡萄糖转苷

酶，水浴1 h后灭酶30 min。将样品离心20 min，沉淀分

别用75%乙醇和丙酮洗涤2 次，真空抽滤，将烘干后样品

磨成粉过100 目筛，即油莎豆膳食纤维。
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1.3.2 体外模拟肠道微生物发酵过程

采用新鲜人体粪便作为肠道微生物来源，对膳食纤

维进行体外发酵研究[13]。收集5 名健康志愿者（3 名男

性和2 名女性）的粪便，要求志愿者在近3 个月未服用

抗生素，且无肠道疾病。取等量的粪便样品混合均匀，

用0.1 mol/L pH 7.2的无菌磷酸盐缓冲液稀释至25%，均

质后，用4 层无菌纱布过滤，将滤液与培养基按照1∶4的

比例进行混合，作为发酵液。膳食纤维的添加量为1%和

2%，其中油莎豆膳食纤维记为Y1、Y2，大豆膳食纤维

记为D1、D2。以不添加膳食纤维样品的粪便液为空白对

照，分别取发酵点0 h和24 h的样品，对应标记为CK0和

CK24。样品在37 ℃进行厌氧发酵，并在0、12 h和24 h取

样测定发酵液中SCFAs和肠道微生物的变化。

基础培养基由蛋白胨（2 g/L）、酵母提取物（2 g/L）、 

NaCl（0.1 g/L）、K2HPO4（0.04 g/L）、KH2PO4（0.04 g/L）、 

MgSO 4·7H 2O（0.01 g/L）、NaHCO 3（2 g/L）、 

C a C l 2· 6 H 2 O（ 0 . 0 1  g / L）、 L -半胱氨酸盐酸盐 

（0.5 g/L）、胆汁盐（0.5 g/L）、VK1（10 μL/L）、吐

温80（2 mL/L）和血红素（50 mg/L）组成。

1.3.3 SCFAs含量的测定  

参照Wang Anqi等[14]的方法。取500 μL上清液于2 mL

离心管中，加入10% H2SO4涡旋30 s调节pH值至2～3，

然后加入800 μL乙醚，涡旋30 s后，离心20 min（4 ℃、

10 000 r/min），上清液用0.22 μm滤膜过滤后测定SCFAs

含量。其中进样量为1 μL，分流比20∶1；载气为氮气，

流量为2 mL/min；升温程序如下：在140 ℃保持3 min，

然后以6 ℃/min的速率增加到190 ℃维持15 min。使用乙

酸、丙酸、丁酸、戊酸和己酸的标准混合物确定SCFAs

的含量。

1.3.4 微生物16S rRNA基因测序

在Illumina NovaSeq测序平台上构建高通量测序文

库并进行配对端测序。从粪便样品中提取DNA后，通

过PCR扩增，荧光定量和NovaSeq PE250测序，在97%

的序列相似度水平上，对所有序列进行操作分类单元

（operational taxonomic units，OTUs）聚类，并进行物种

注释及丰度分析；通过α多样性、β多样性分析以及主坐

标分析（principal co-ordinates analysis，PCoA），对样本

微生物群落组成差异性进行分析。

1.4 数据处理及分析  

采用Origin对原始数据进行整理，采用SPSS 22.0对

数据进行单因素方差分析，结果用 ±s表示，P＜0.05，

差异显著。

2 结果与分析

2.1 膳食纤维对肠道微生物产SCFAs的影响
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图 1 发酵过程中SCFAs的变化

Fig. 1 Production of SCFAs during fermentation
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肠道微生物可作用于未消化的碳水化合物产生

SCFAs，其中膳食纤维发酵产生的SCFAs被认为是结

肠的主要营养和能量来源，可为结肠细胞提供能量，

降低结肠中pH值、抑制病原体、维持肠道屏障的完整 

性 [5]。由图1可得，乙酸、丙酸和丁酸是肠道微生物产

生的主要SCFAs。与空白相比，膳食纤维的加入可显著

增加总SCFAs的含量，其中大豆膳食纤维产生的SCFAs

显著高于油莎豆。研究表明，大豆膳食纤维产生的乙

酸、丙酸和丁酸含量比燕麦麸皮、玉米麸皮或麦麸纤维

多1.5～8.0 倍[10]。膳食纤维一般分为可溶性纤维和不溶

性纤维，相比于大豆膳食纤维，油莎豆不溶性膳食纤维

含量较高，发酵程度较慢，不易被微生物降解，这可能

是油莎豆产酸能力较弱的原因[15]。由图1可知，经肠道

微生物发酵后，与空白组（CK24）相比，膳食纤维组在

发酵24 h后，其乙酸质量浓度增加了0.16～0.34 mg/mL， 

乙酸是人体肠道中含量较高的SCFAs，约占60%左右，

不仅为肝脏和周围组织提供能量，而且在糖异生和

脂肪生成中发挥重要作用 [16]。丙酸是膳食纤维发酵后

变化较大的SCFAs，发酵24 h后，其质量浓度增加了 

0.12～0.56 mg/mL，丙酸能降低肝脏和血浆中脂肪酸的

含量，抑制胆固醇的合成，在减少食物诱导的肠道激素

方面发挥重要作用[17]。此外，膳食纤维可显著促进肠道

微生物中丁酸的含量，发酵24 h后，其质量浓度增加了

0.09～0.41 mg/mL，丁酸可以作为结肠上皮细胞的能量来

源，提供大约60%～70%的总能量需求，这有助于预防结

肠癌，减少细菌移位和炎症，并改善屏障功能[18-20]。研究

表明大豆膳食纤维和麦麸膳食纤维可显著增加乙酸、丙

酸和丁酸含量，这与本研究结果一致[10,21]。同时，由图1

可知，相比于大豆膳食纤维，油莎豆膳食纤维在发酵后

期其产酸速率显著低于大豆，研究表明化学结构和物理

形态是影响发酵速度、SCFAs产生和微生物生长的关键

因素，包括糖苷键组成、分子质量、分子排列水平和粒

径等[22]。

2.2 肠道微生物多样性分析

2.2.1 OTU数及α多样性分析
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图 2 肠道菌群Venn图（A）和α多样性指数（B）

Fig. 2 Venn diagram (A) and α-diversity indexes (B) of gut microbiota

人类肠道微生物在长期竞争和进化过程中与宿主相

互依赖，并在健康、营养、代谢特性和免疫稳态中发挥

关键作用[23]。采用16S rRNA高通量测序技术，研究膳食

纤维对肠道微生物的影响，不同样品的注释情况如图2所

示。图2A由各样品中总OTU数所绘制，重叠部分代表不

同样品中共有的OTU数，共521 个，且相比于空白组，

添加膳食纤维的发酵液中的OTU数发生显著变化，各样

品中独有的OTU分别为76、58、31和136。其中添加量为

2%的油莎豆膳食纤维中特有的OTU最多，表明高浓度的

油莎豆膳食纤维可显著改变肠道菌群的组成。

α多样性通常代表肠道微生物的多样性，结果如图2B

所示，ACE指数和Chao1指数代表菌落丰富度，Shannon

指数和Simpson指数代表菌落多样性[18]。发酵24 h后，相

比于空白组，添加量为1%的油莎豆膳食纤维组中ACE、

Chao1、Shannon和Simpson指数无显著变化，而添加量为

2%时，其α多样性指数均显著降低，大豆膳食纤维的发
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酵也体现出同样特征，呈现出肠道微生物多样性与膳食

纤维干预剂量的依赖性，这可能表明在发酵过程中因为

丰富膳食纤维的存在，导致代谢行为的旺盛，从而抑制

了某些微生物的生长。

2.2.2 β多样性分析
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图 3 肠道微生物PCoA

Fig. 3 PCoA plots of gut microbiota

β多样性是对不同样本中微生物群落构成相似度

进行比较分析。本研究基于Weighted Unifrac距离和

Unweighted Unifrac距离进行PCoA，并选取贡献率最大的

主坐标组合进行分析，具有高度相似的群落结构的样本

聚集在一起，而群落差异很大的样本则会显著分离。由

图3可得，发酵24 h后，发酵液中的肠道菌群发生显著变

化，其中空白组与样品组彼此分离，表明膳食纤维的加

入可改善肠道菌群结构。此外，添加1%的样品组与空白

组距离较近，而与2%样品组的距离较远，表明高浓度的

膳食纤维能明显地改变肠道菌群结构，这与α多样性结果

一致。此外，油莎豆和大豆膳食纤维2 组样品彼此分离且

距离较远，表明这2 种膳食纤维对肠道菌群发挥着不同的

作用，这可能与各自结构有关，其中大豆膳食纤维含有

较高的可溶性组分，具有快速的发酵动力学特征；而油

莎豆膳食纤维是以不溶性膳食纤维为主成分，肠道菌群

对其利用速率较低，从而导致2 种膳食纤维对肠道菌群的

多样性产生不同影响。

2.3 肠道微生物菌落结构分析
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图 4 门水平（A）和属水平（B）微生物组成

Fig. 4 Composition of microbial community at phylum (A) and genus (B) levels

通过对门水平微生物群落结构进行分析，结果表明

厚壁菌门（Firmicutes）、拟杆菌门（Bacteroidota）、变

形菌门（Proteobacteria）和放线菌门（Actinobacteria）是

样品中的优势菌群，和先前所报道的人体肠道微生物菌

群组成[18]一致。由图4可知，除添加量为2%的大豆膳食

纤维外，膳食纤维的添加均可增加厚壁菌门和放线菌门

的相对丰度，同时降低拟杆菌门的丰度，这与王勇[19]及

Dewulf[24]等的研究结果一致。此外，油莎豆样品组中厚

壁菌门的相对丰度高于大豆组，许多可以利用碳水化合

物的微生物，包括益生菌乳酸菌，都属于厚壁菌门，其

丰度的增加通常与发酵底物有关，且研究表明高纤维饮

食可促进小鼠体内厚壁菌门的增加[25]。拟杆菌中含有多

种碳水化合物活性酶，以产乙酸和丙酸为主，可专门降

解和利用多糖[17]。在本研究中添加量为2%的大豆膳食纤

维显著促进了拟杆菌门的生长，且厚壁菌门/拟杆菌门的

比值显著降低。先前研究通常用厚壁菌门/拟杆菌门的比

值用来衡量肠道微生物菌群是否出现生态失调，其比值
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降低可减少能量的吸收，降低肥胖风险，然而也有研究

表明两者的比值并不是确定肥胖的确切指标[26]。此外，

添加量为2%的油莎豆膳食纤维增加了变形菌门的相对丰

度，同时由属水平结构可得主要为大肠杆菌，先前研究

表明，大肠杆菌对人体的健康存在双重效应，在某些情

况下，大肠杆菌的缺失可造成疾病的发生[27-28]。同时，由

图4可知，油莎豆膳食纤维可显著增加放线菌门的相对丰

度，而大豆膳食纤维无显著变化。放线菌是一类可以产生

抗菌素和酶的微生物，其主要优势菌是双歧杆菌，在调节

肠道健康方面发挥重要作用。Dominianni等[29]的研究证明

大豆、蔬菜、水果中的膳食纤维均能够增加放线菌的丰

度，对胃肠道乃至整个机体的健康有重要意义。
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图 5 肠道菌群丰度热图分析（属水平）

Fig. 5 Heatmap of the relative abundance of intestinal microbiota (at 

genus level)

选取属水平丰度前30的微生物进行分析，如图4、5 

所示。结果表明，膳食纤维的添加对肠道菌群的组成

产生一定影响。大豆纤维膳食显著增加了普雷沃菌属

（Prevotella）的相对丰度，而油莎豆膳食纤维降低了

该菌的相对丰度。普雷沃菌属是肠道发酵中的重要微生

物，可分解木聚糖和其他的植物纤维产生SCFAs，研究

表明灵芝中膳食纤维可促使Prevotella丰度的降低，降

低了血清胰岛素抵抗水平 [26,30]。由图4可知，膳食纤维

的添加降低了拟杆菌属（Bacteroides）的相对丰度，尤

其是油莎豆膳食纤维分别降低了7%和14%。拟杆菌属

是一种革兰氏阴性菌，长期寄居在人体肠道中，是引起

肠道疾病的常见微生物，其富集会引发炎症反应和糖尿

病[31]。此外，油莎豆膳食纤维可显著增加罕见小球菌属

（Subdoligranulum）的相对丰度，Subdoligranulum是近

年来在人体粪便中新发现的球菌属，广泛存在于健康人

体内，可降低机体炎症水平、增强肠胃动力，并控制血

糖水平[32]。由图5可知，与空白组CK24对比，油莎豆膳

食纤维组可显著增加双歧杆菌属（Bifidobacterium）的

相对丰度，且添加量越高其丰度越高。此外，乳杆菌

（Lactobacillus）在低浓度下的膳食纤维发酵液中显著增

加，且油莎豆膳食纤维中的丰度高于大豆。双歧杆菌和

乳酸菌是肠道内重要的益生菌，已被证明能降低肠道脂

多糖的合成，增强肠道屏障功能，降低炎症和肥胖发生

的风险[5]。先前多项研究发现，谷物、豆渣、红枣、香蕉

等食物中的膳食纤维均能够促进双歧杆菌和乳杆菌的增

殖[19,33]。丁酸的产生通常与瘤胃球菌属（Ruminococcus）
和粪杆菌属（Faecalibacterium）呈显著正相关[5]。在本

研究中，高浓度的膳食纤维可显著增加这2 种菌属的相对

丰度，且油莎豆中其相对丰度显著高于大豆，表明油莎

豆膳食纤维具有更强的促进有益菌生长的能力。

综上所述，通过对肠道微生物的分析，结果表明膳

食纤维在低浓度时对肠道菌群的影响较小，而在高浓度

时可显著改变肠道菌群的多样性和丰富度，同时2 种膳食

纤维对肠道菌群的作用各不相同；在微生物门水平上，

油莎豆膳食纤维的添加促进了厚壁菌、放线菌和变形菌

的生长，而抑制了拟杆菌门的丰度；属水平结果显示，

相比于大豆膳食纤维，油莎豆膳食纤维的添加可显著增

加罕见小球菌属、双歧杆菌属、乳杆菌、瘤胃球菌属和

粪杆菌属的相对丰度，但普雷沃菌属和拟杆菌属被显著

抑制。

3 结 论

利用体外结肠发酵技术，以大豆膳食纤维为对照，

探究油莎豆中膳食纤维对肠道微生物的影响。结果表

明：油莎豆膳食纤维可显著促进SCFAs的产生，但产酸

量弱于大豆膳食纤维，且随着添加量的增加，其产酸能

力增强；添加量为1%的膳食纤维对肠道菌群的多样性和

丰富度无显著影响，而在高浓度时可显著改变肠道菌群

结构，且2 种膳食纤维对菌群结构的影响具有显著差异；

在高浓度时，添加油莎豆膳食纤维可显著增加厚壁菌

门、变形菌门和放线菌门的相对丰度，而降低了拟杆菌

门的丰度，且与大豆膳食纤维对门水平肠道菌群作用相

反；此外，与大豆膳食纤维相比，油莎豆膳食纤维促进

双歧杆菌属、乳杆菌、瘤胃球菌属、粪杆菌属和罕见小

球菌属生长繁殖的能力更强，同时显著降低了普雷沃菌
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属和拟杆菌属的相对丰度。以上结果表明，膳食纤维可促

进SCFAs的产生，并调节肠道微生物菌群结构，但不同来

源的膳食纤维对肠道菌群的作用有所差异，本研究为油莎

豆膳食纤维在功能性食品的应用提供了理论依据。
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