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酵母 β-葡聚糖对小鼠肠道菌群和代谢的影响
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摘要：【目的】考察酵母 β-葡聚糖的体外消化特性及其对肠道菌群的影响。【方法】基于模拟消化和小鼠肠道

菌群发酵模型，采用 16S rRNA 扩增子测序和非靶向代谢组学分析，研究了酵母 β-葡聚糖对小鼠肠道菌群体

外发酵微生物和代谢物的影响。【结果】酵母 β-葡聚糖提高了体外发酵中的菌群浓度，促进了短链脂肪酸的

产生，显著促进了厚壁菌门（如鼠尾乳杆菌等）的增殖。非靶向代谢组学分析结果显示，酵母 β-葡聚糖主要

通过与代谢相关的途径发挥作用，包括甘油磷脂代谢、致病性大肠杆菌感染、亚油酸代谢等。此外，相关性

分析结果显示，特征细菌与显著改变的代谢物之间存在高度显著的相关性。【结论】酵母 β-葡聚糖通过调节

肠道菌群、促进脂肪酸相关代谢产物的产生来发挥免疫调节等功能作用。该研究为酵母 β-葡聚糖调控机体

健康功能的作用机制提供了理论依据。
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Abstract: [Objective] This study aims to investigate the digestion characteristics of yeast β-glucan and its effects on 

gut microbiota. [Method] On the basis of simulated digestion and the gut microbiota fermentation model of mice, 

16S rRNA amplification sequencing and non-targeted metabolomics analysis were conducted to investigate the effects 

of yeast β-glucan on the microorganisms and metabolites of in vitro fermentation of mouse gut microbiota. 

[Result] Yeast β-glucan increased the microbial concentration in the in vitro fermentation broth, promoted the 

production of short-chain fatty acids, and significantly increased the proliferation of Firmicutes such as Lactobacillus 

murinus. Non-targeted metabolomics analysis showed that yeast β -glucan exerted its effects mainly through 

metabolism-related pathways, including glycerophospholipid, pathogenic Escherichia coli infection and linoleic acid 

metabolism. In addition, correlation analysis revealed highly significant correlations between characteristic bacteria 

and significantly changed metabolites. [Conclusion] Yeast β-glucan exerts functions such as modulating immunity by 

regulating the gut microbiota and promoting the production of fatty acid-related metabolites. The findings provide a 

theoretical basis for probing into the mechanism through which yeast β-glucan regulates the health of the body.
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β-葡聚糖在自然界中广泛存在于细菌等真菌

（如食用菌）、藻类、谷物等的细胞壁中，其中来源

于酵母的 β-葡聚糖应用最为广泛［1-3］。酵母 β-葡聚

糖具有由 β-1，3-D-葡聚糖分子组成的线性骨架，

在该聚合物骨架的不同位置上连接着不同长度的

β-1，6-葡聚糖侧链。不同来源的 β-葡聚糖表现出

不同的分子结构，且不同来源和结构的 β-葡聚糖

具有不同的生物活性［4］。燕麦或大麦衍生的 β-葡

聚糖具有交替的线性 β-1，3 和 β-1，4 结构，在降低

胆固醇和血糖方面具有积极作用，而酵母 β-葡聚

糖的 β-1，3/1，6 结构使得其具有较好的免疫调节

作用［5-6］。

酵母 β -葡聚糖通过与 Dectin-1、补体受体 3

（CR3）、Toll样受体（TLRs）等受体的相互作用，可

直接激活巨噬细胞、中性粒细胞和自然杀伤细

胞［5，7］，进而激活 T 细胞和 B 细胞，促进 TNF-α、白

细胞介素（IL）和抗体的产生［8-10］。因此，酵母 β-葡

聚糖在抗感染、抗炎症、抗肿瘤和免疫调节中具有

显著作用［11-13］。此外，相关研究表明，酵母 β-葡聚糖

还可以通过调节肠道环境来改善血糖、血脂水

平［14-15］。这可能是因为酵母 β-葡聚糖具有独特的

分子结构，不能被人体消化酶水解，因此可被肠道

细菌选择性利用，发挥益生元的功能［14］。然而，关

于酵母 β-葡聚糖调节肠道菌群的详细机理仍不明

确，有关肠道菌群发酵后对代谢产物的影响研究较

少。因此，本研究通过体外模拟酵母 β-葡聚糖的消

化和肠道发酵，结合 16S rRNA 和非靶向代谢组学

分析，考察了酵母 β-葡聚糖对肠道菌群及其代谢

产物的影响，为酵母 β-葡聚糖的功能研究及机理

分析提供依据。

1　材料与方法

1.1　材料与试剂

酵母 β-葡聚糖：克鲁维酵母科技（海南）有限

公司；SPF级雄性 C57BL/6J小鼠：湖北省疾病预防

控制中心；葡萄糖标准品、短链脂肪酸（SCFAs）标

准 品 ：美 国 Sigma 公 司 ；NaOH、HCl、NaCl、

KH2PO4、K2HPO4、CaCl2 ⋅6H2O、MgSO4 ⋅7H2O、无水

乙醇：分析纯，国药集团化学试剂有限公司；甲醇、

乙腈、乙酸铵：色谱纯，德国 Merck 公司；模拟胃液

（MSG0250）、模拟肠液（MSI9835）：迈基生物科技

有限公司。

1.2　仪器与设备

高速离心机：22331 型，德国 Sigma 公司；可见

分光光度计：V-5000 型，上海元析仪器有限公司；

超低温冰箱：OW-86L626型：青岛海尔股份有限公

司；气相色谱-质谱/质谱（GC-MS/MS）仪：8890-

7000D 型，美国 Agilent 公司；超高效液相色谱仪：

LC-30A 型 ，日本 Shimadzu 公司 ；质谱仪 ：Triple 

TOF 6500+型，美国 SCIEX 公司；高效液相色谱仪

（配有 2410 示差折光检测器和 M32 工作站）：

Waters 600型，美国 Waters公司。

1.3　方法

1.3.1　酵母 β-葡聚糖的体外模拟消化　

1）体外模拟胃液消化 ：将 10 mL 模拟胃液

（pH 1.5）加到 20 mL 棕色试管中，加入 50 mg 酵母

β-葡聚糖，在恒温（37 ℃）、120 r/min、避光条件下

模拟胃液消化，分别在 0、1、2 h 取出消化产物，

100 ℃灭酶处理 10 min，10 000 r/min 离心 20 min

后取上清液，于-80 ℃冰箱保存备用。

2）体外模拟肠液消化：用 NaOH 将 10 mL胃消

化产物的 pH 调为 6.8，加入 10 mL 模拟肠液（pH 

6.8），在恒温（37 ℃）、120 r/min、避光条件下模拟

肠液消化，分别在 0、1、2 h取出肠消化产物，100 ℃

灭酶处理 10 min，10 000 r/min 离心 20 min 后取上

清液，于-80 ℃冰箱保存备用。

1.3.2　多糖相对分子质量的分布测定　

采用高效体积排阻色谱法（HPSEC）测定多糖

相对分子质量的分布［16］。

1.3.3　模拟肠道菌群发酵　

将 5 只 C57BL/6J 小鼠（4 周龄，雄性）饲养 3 d

（动物伦理审批号：No. 2024 SCUEC 034），收集

1~2 g新鲜粪便，装入 20 mL试管中，每克粪便中加

入 9 mL 无菌 PBS 溶液 ，混合后离心（500 r/min、

5 min），收集上清液，用无菌 PBS 溶液稀释 5 倍，

于-20 ℃保存。

参照 Zhang等［17］的方法并稍加修改进行模拟肠

道发酵。制备空白对照（CON）培养基：10 g/L 色氨

酸、2.5 g/L酵母浸膏、1 g/L L-半胱氨酸、2 mL/L血红

素溶液、0.9 g/L NaCl、0.09 g/L CaCl2 ⋅6H2O、0.45 g/L 

KH2PO4、0.45 g/L K2HPO4、0.09 g/L MgSO4 ⋅7H2O。

将 20 mL CON 培养基分装到试管中，用瓶盖密封，

121 ℃高压灭菌 30 min，在 CON 培养基中分别加

入 0.1、0.3、0.5 mg/mL 的酵母 β-葡聚糖（BG），制备
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BG 培养基。

在厌氧实验台上，使用一次性无菌注射器，将

300 µL 新鲜粪便悬浮液分别接种于 20 mL 的 CON

培养基和 BG 培养基中。于 37 ℃分别孵育 6、12、

24、36 h，然后置于 4 ℃冰箱中过夜，以促使微生物

停止活动。将发酵液于 8 000 r/min、4 ℃ 离心

10 min，收集上清液，置于-20 ℃冰箱中，用于后续

指标的检测，底部沉淀物用于提取微生物 DNA。

同一组试验平行测定 3次。

1.3.4　体外发酵过程中 pH、菌群浓度和 SCFAs 质量

浓度的测定　

用 pH 计测定发酵液的 pH。用分光光度计测

定发酵液在 600 nm 处的吸光度（OD600值），以表征

菌群浓度。

用 GC-MS/MS 测定发酵液中 SCFAs 质量浓

度［18］。取 50 µL 样品放入 1.5 mL 离心管中，加入

100 µL 体积分数 0.5% 的磷酸溶液，2 500 r/min 涡

旋 振 荡 3 min，加 入 750 µL 甲 基 叔 丁 基 醚

（MTBE），2 500 r/min 涡旋振荡 3 min，4 ℃ 超声

5 min，于 12 000 r/min、4 ℃离心 10 min，收集上清

液 进 行 GC-MS/MS 分 析 。 色 谱 柱 为 Agilent 

DB-FFAP（30 m×0.25 mm×0.25 µm），进样量 1 µL，

载气为氦气，流量 1.2 mL/min。升温程序：50 ℃保

持 1 min；18 ℃/min升温至 220 ℃，保持 5 min。

1.3.5　发酵样品的 DNA 提取及 16S rRNA 测序　

用十六烷基三甲基溴化铵（CTAB）法提取

CON 组和 0.5 mg/100 mL BG 组的 DNA，用 1 g/dL

琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的纯度和浓度 ，并

将 DNA 在无菌水中稀释至 1 ng/µL 作为模板。采

用特异性引物 515F（5′-GTGCCAGCMGCCGCG 

GTAA-3′ ）和 806R（5′-GGACTACHVGGGTWTC 

TAAT-3′）扩增 16S rRNA基因的 V3—V4区，用凝胶

提取试剂盒纯化 PCR 产物。在 NovaSeq 6000 测序

平台上进行文库生成和测序。通过剪接、测序数据

的质量控制和 DADA2 模块的降噪，得到最终的扩

增子序列变体（amplicon sequence variant，ASV）。

在武汉迈维代谢生物科技股份有限公司在线

平台（https：//cloud.metware.cn）上进行生物信息学

分析。不同菌群在门和属水平上的相对丰度用条

形图表示；菌群 β多样性评价基于 Bray-Curtis距离

矩阵进行计算，并采用主坐标分析（PCoA）对群

落结构差异进行降维与可视化；采用线性判别分

析（LEfSe）鉴 定 各 组 间 差 异 显 著 的 微 生 物

（ |LDA|≥4，P≤0.05）。

1.3.6　小鼠粪便体外发酵过程中的非靶向代谢组学

研究　

分别在 50 µL CON 组和 0.5 mg/100 mL BG 组

的发酵上清液中加入 150 µL的提取液（乙腈和甲醇

体积比 1∶4）， 12 000 r/min离心 10 min，取 120 µL的

上清液在液相色谱-质谱仪中进行分析。分别在

正离子模式（离子喷雾电压 5 000 V）和负离子模式

（离子喷雾电压-4 000 V）下获得电喷雾电离质谱。

使用 Proteo Wizard 软件对原始数据进行峰对准、

保留时间校正、峰面积提取等处理。利用OPLS-DA

模型得到变量重要性投影（VIP），当 VIP≥1、P≤
0.05、|FC|≥2 时，将代谢物定义为显著改变的代谢

物（SCMs）。对这些 SCMs 进行注释，并将其映射

到 Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes

（KEGG）代谢文库中，分析相关的代谢途径。

利用 Spearman相关系数评价样品中不同属细

菌与 SCMs的相关性，并用热图进行可视化。

1.4　数据统计与分析

试验重复 3 次，数据以平均值±标准差表示。

采用 SPSS 17.0 软件分析数据，两组间比较采用

t 检验进行分析，P<0.05 代表差异具有统计学意

义。采用 GraphPad Prism 8软件处理数据。

2　结果与讨论

2.1　体外消化对酵母 β-葡聚糖的降解作用

酵母 β-葡聚糖在模拟胃液、肠液中的相对分子

质量变化见图 1。酵母 β-葡聚糖在模拟胃液、肠液消

化过程中的重均分子量均无明显变化，表明酵母

0 5 15 20 25 3010
时间/min

模拟胃液消化0 h 

模拟胃液消化2 h 

模拟肠液消化2 h 

图 1　酵母 β-葡聚糖在模拟胃液和肠液中消化后的相对分子

质量分布

Fig. 1　Relative molecular mass distribution of yeast β-glucan 

after digestion in simulated gastric and intestinal fluids
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β-葡聚糖不会被人体消化液的各种消化酶降解，在

模拟胃液、肠液中具有良好的稳定性。酵母 β-葡聚

糖具有 β-1，3/1，6-D-葡聚糖的分子结构［12］，体内各类

多糖消化酶对其无降解作用［19］，因此肠道免疫细胞

能够识别其独特的分子结构，使其发挥增强免疫的

作用。Wang等［14］的研究也显示，体外模拟胃液、肠

液对酵母 β-葡聚糖无降解作用，与本研究结果一致。

2.2　酵母 β-葡聚糖对体外模拟肠道发酵液 pH、菌群

浓度和 SCFAs质量浓度的影响

如图 2 所示，在小鼠粪便体外模拟发酵过程

中，各组发酵液的 pH 逐渐降低，菌群浓度逐渐

增大，12 h 后趋于稳定。发酵 24 h 后，与 CON 组

相比，添加 0.3 mg/mL BG 的发酵液 pH（6.06）显

著升高（P<0.05），而添加 0.5 mg/mL BG 的发酵

液 pH（5.99）极其显著升高（P<0.001）；添加 0.3、

0.5 mg/mL BG 的发酵液菌群浓度分别为 0.363

和 0.409，均 极 其 显 著 高 于 CON 组（P<0.001）。

因此，选择添加 0.5 mg/mL BG 的发酵液进行后

续的 SCFAs 质量浓度测定及微生物组和代谢组

学分析。

如图 3 所示，在添加 0.5 mg/mL BG 的发酵液

中，乙酸、丙酸、丁酸和总 SCFAs 质量浓度分别为

400.29、146.28、55.37、579.85 µg/mL，均极显著高

于 CON 组（345.25、93.73、38.79、486.13 µg/mL，

P<0.01）。结果表明，0.5 mg/mL 酵母 β-葡聚糖能

显著降低体外发酵小鼠粪便中的 pH，并能提高其

SCFAs 质量浓度。

人体肠道菌群具有丰富的酶系，能够降解各

种多糖。因此，多糖能够发挥对肠道菌群的调节

作用［20］。作为一种微生物多糖，酵母 β -葡聚糖

虽然不能被人体消化酶利用，但其到达肠道后

可以被肠道菌群利用［14］，从而促进肠道菌群的增

殖和 SCFAs 的形成［19，21］。大量研究显示，SCFAs

可以促进体内有益细菌的生长，从而改善肠道菌

群失调［22］。SCFAs 还可以为肠道上皮细胞供能，

发挥改善代谢 、抑制抗病原微生物及抗炎等

作用［23］。

2.3　酵母 β-葡聚糖对体外发酵肠道菌群的影响

模拟肠道发酵后，CON 组和 BG 组肠道菌群

的 α多样性分析结果见图 4。BG组的观测物种数量

极显著低于 CON 组（P=0.001 49），ACE 指数（P=

0.002 89）和 Chao1 指数（P=0.003 54）相较于 CON

组也均极显著降低，说明 BG 组的肠道菌群多样性

显著低于对照组。

肠道菌群相对丰度分析结果显示，在门水平

上，酵母 β-葡聚糖能够显著增加肠道发酵液中厚

壁菌门（p_Firmicutes）的相对丰度，见图 5（a）；在

种水平上，酵母 β-葡聚糖显著增加了鼠尾乳杆菌

（s_Lactobacillus_murinus）的相对丰度，见图 5（b）。

通过 PCoA 评估样品的 β 多样性，如图 5（c）所示，

BG 组与 CON 组的细菌群落结构存在一定差异，

但 差 异 不 显 著（P>0.05）。 通 过 线 性 判 别 分 析

（LEfSe）探究各组之间的差异微生物，BG 组鼠尾乳

杆菌（s_Lactobacillus_murinus）的丰度显著增加，

见图 5（d），而副拟杆菌属（g_Parabacteroides）、酸
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图 2　酵母 β-葡聚糖对模拟肠道发酵液 pH 和菌群浓度的影响

Fig. 2　Effects of yeast β-glucan on the pH and microbial concentration in the simulated intestinal fermentation fluid
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化拟杆菌（s_Bacteroides_acidifaciens）、盲肠拟杆菌

（s_Bacteroides_caecimuris）则明显减少。

作为一种潜在的益生菌，鼠尾乳杆菌可通过

Dectin-1 和 TLR 受体改善肠道炎症反应［24］，在维

持结肠炎小鼠模型的肠道免疫稳态方面发挥着重

要作用［25］。此外，有研究报道，鼠尾乳杆菌可将色

氨酸代谢为吲哚，通过抑制肠道黏膜中的促炎辅

助 T 细胞来维持宿主肠道免疫稳态。此外，在热

量限制条件下，鼠尾乳杆菌还可增强小鼠的抗炎

作用［26］。酵母 β-葡聚糖还显著降低了副拟杆菌属

（g_Parabacteroides）的丰度。有研究显示，副拟杆

菌具有代谢碳水化合物和分泌 SCFAs 的能力［27］，

与宿主健康密切相关，例如其在炎症性肠病和肥

胖等病理中可发挥关键作用。

之前的研究显示，酵母 β-葡聚糖也可通过与

免疫细胞 Dectin-1 和 TLR 受体结合［28］调节免疫细

胞分化，从而来调节肠道炎症，这可能与鼠尾乳杆

菌等肠道菌群的调节作用有关［29］。可能的机制包

括，酵母 β-葡聚糖与肠道免疫细胞的 Dectin-1等受

体结合，通过细胞因子、抗菌肽的释放等方式对肠

道菌群组成产生影响［25］，并反馈作用于肠道细胞

以维持肠道炎症平衡［2］。

2.4　酵母 β-葡聚糖对体外发酵代谢产物的影响

OPLS-DA 分 析 模 型 R2
X、R2

Y 和 Q2 分 别 为

0.592、0.998 和 0.772，表明模型稳定，无过拟合。

OPLS-DA 分析结果见图 6（a），CON 组和 BG 组的

样本点呈两侧分布，边界清晰，2组样本聚类良好，

组内差异较小。不同组之间的样品完全分离，说

明酵母 β-葡聚糖能引起粪便体外发酵代谢产物的

显著变化。
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图 3　酵母 β-葡聚糖对模拟肠道发酵液中 SCFAs质量浓度的影响

Fig. 3　Effects of yeast β-glucan on the mass concentrations of SCFAs in the simulated intestinal fermentation fluid
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图 4　酵母 β-葡聚糖对体外发酵肠道菌群 α多样性的影响

Fig. 4　Effects of yeast β-glucan on the α diversity of the gut microbiota during in vitro fermentation
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根据 VIP≥1、P<0.05、|FC|≥2，共筛选出 44 个

差异显著代谢物（SCMs），其中有 23个代谢物显著

上调 ，21 个代谢物显著下调 ，SCMs 火山图见

图 6（b）。 SCMs 主 要 包 括 脂 肪 酸 和 甘 油 磷 脂

（13 个）、苯和杂环化合物（9 个）、有机酸及其产物

（4个）等。排名前 20位的 SCMs的 FC 见图 6（c）。

KEGG 通路分析结果见图 6（d），甘油磷脂代

谢（Glycerophospholipid metabolism）、致病性大肠杆

菌感染（Pathogenic Escherichia coli infection）、糖基

磷 脂 酰 肌 醇 （GPI） 锚 定 生 物 合 成

（Glycosylphosphatidylinositol （GPI）-anchor biosynthesis）、

亚油酸代谢（Linoleic acid metbolism）等通路显著

富集（P<0.05）。

脂肪酸与氨基酸代谢对细胞完整性至关重

要［30］，同时可参与适应性免疫反应［31］，如 T 细胞和

B 细胞功能［32］。甘油磷脂代谢具有重要的生理意

义［33］，甘油磷脂参与细胞膜中蛋白质的识别和信

号转导［34］。有研究表明，受肠道微生物群调控的

甘油磷脂代谢可能是介导肠道微生物菌群与类风

湿关节炎关联的潜在路径［35］。

有研究显示，酵母 β-葡聚糖具有增强免疫功

能，除通过与免疫细胞表面的特定受体结合外，调

节肠道微生物群结构，进而上调脂肪酸相关代谢

物水平，可能是其发挥免疫调控作用的另一重要

机制［25，29，36］。作为一种新的免疫调节剂，酵母 β-葡

聚糖可能对与代谢和炎症相关的细菌具有显著影

响，从而提高了肠道菌群的代谢活性，加速了脂肪

酸［31］和氨基酸等次级产物的代谢。

2.5　联合分析

为了进一步探索粪便发酵过程中菌群微生

物群与代谢物的相关性，采用 Spearman 相关矩阵

分析差异代谢物与肠道微生物之间的关系，见

图 5　酵母 β-葡聚糖对体外发酵微生物群组成的影响

Fig. 5　Effects of yeast β-glucan on the microbiota composition during in vitro fermentation

104



Vol. 45 No. 2 张海波等： 酵母 β-葡聚糖对小鼠肠道菌群和代谢的影响

图 7。相关分析显示，鼠尾乳杆菌与 O-磷酸 -D-

丝氨酸（O-Phospho-D-serine）、组氨醇（Histidinol）

等有机酸代谢产物呈负相关，与 3-氧代十二烷酸

（3-Oxododecanoic acid） 、 3- 甲 基 苯 乙 酸

（3-Oxododecanoic acid）等代谢产物呈正相关。

而副拟杆菌属与 3-氧代十二烷酸、3-甲基苯乙酸

等代谢产物呈正相关。相关分析表明，粪便体外

发酵代谢产物与肠道菌群呈显著相关性。

酵母 β-葡聚糖不能被胃肠消化，而是被肠道

微生物群直接利用，经发酵后产生一系列化合物，

能刺激肠黏液层的分泌并增强肠道屏障功能。微

生物产生的 SCFAs为结肠细胞提供了额外的能量

来源，并导致管腔 pH 降低［37］。氨基酸代谢参与重

要的免疫调控作用，如色氨酸作为人体的必需氨

基酸，其代谢水平降低与 IBD 肠上皮屏障受损密

切相关［38］。有报道称，鼠尾乳杆菌可通过巨噬细胞

减轻肠道损伤，通过 TLR促进巨噬细胞释放 IL-10，

这可能是鼠尾乳杆菌在体外改善类器官损伤的潜

在机制［24］。因此，酵母 β-葡聚糖可能通过对肠道

菌群及代谢产物的调控参与调控炎症反应。

图 7　特征微生物与差异代谢物的 Spearman相关性分析

Fig. 7　Spearman correlation analysis between characteristic 

bacteria and differential metabolites

图 6　酵母 β-葡聚糖对体外发酵代谢产物的影响

Fig. 6　Effects of yeast β-glucan on metabolites during in vitro fermentation
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3　结论

本研究基于模拟体外消化和小鼠肠道菌群体

外发酵模型，考察了酵母 β-葡聚糖对小鼠肠道菌

群及代谢产物的影响。结果显示，模拟胃液和肠

液消化对酵母 β-葡聚糖的分子结构无显著的降解

作用。酵母 β-葡聚糖能够促进肠道菌群的增殖、

降低 pH、促进 SCFAs 的生成，菌群浓度随着酵母

β-葡聚糖添加量的增加而增加。16S rRNA 扩增子

测序分析结果显示，酵母 β -葡聚糖显著改变了

肠道发酵液的肠道菌群组成，显著提升了厚壁

菌门和鼠尾乳杆菌的丰度。非靶向代谢组学分析

显示，酵母 β-葡聚糖显著改变的发酵代谢物主要

包括脂肪酸和甘油磷脂、苯和杂环化合物、有机酸

及其产物。KEGG 通路分析结果表明，甘油磷脂

代谢、致病性大肠杆菌感染、不饱和脂肪酸生物合

成代谢等通路显著富集。Spearman 相关分析表

明，粪便体外发酵代谢产物与肠道菌群呈显著

相关。

酵母 β-葡聚糖具有独特的分子结构，虽然不

能被人体消化酶利用，但到达肠道后可被特定的

肠道菌群利用，尤其是厚壁菌门、鼠尾乳杆菌等，

从而促进肠道菌群的增殖和 SCFAs的形成。作为

一种新的免疫调节剂，酵母 β-葡聚糖可能对与代

谢和炎症相关的细菌具有显著影响，提高了肠道

菌群的代谢活性，加速了脂肪酸和氨基酸等免疫

相关次级产物的代谢。本研究为酵母 β-葡聚糖功

能机制研究提供了新的思路，酵母 β-葡聚糖在免

疫调节和肠道菌群调节方面是否具有相关性，还

需要通过更多的体内试验进行进一步研究。
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