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摘  要: 肠道菌群与人体共同协作，菌群在帮助宿主对食物中的营养成分进行深入消化与利用的同时，也一同分

享宿主为其提供的生存空间与营养物质，这是微生物与宿主之间形成的一种互利共生的特殊共存方式。这样的精

妙结合，不仅使得微生物在人体中形成了固有的菌群结构，得到赖以生存的生物基位，也通过自身的功能代谢以

及群体信号，为宿主在免疫、营养等方面提供所必需的调节与支撑。围绕药食同源天然植物的健康作用研究，目

前大多着眼于对其功能组分的分离提取与活性评价。如植物多糖、多酚与黄酮等活性功能成分。然而在传统中医

药中，植物多以全食态进行复配应用。目前在菌群水平研究中发现，对于影响人体健康水平的菌群模式并非固定

且依赖于某一单菌种变化，微生物之间的生态竞争与代谢调控均以群体的方式与宿主持续进行共进化。药食同源

天然植物，对菌群的调节作用主要还是依靠其全食态，这也从菌群这个微观生态环境的角度为传统中医学理论中

对于中药食材即天然植物全食状态下的药效提供了重要佐证。因此，对于药食同源天然植物的开发与利用，应当

结合菌群整体的调控进行分析，并对其全食状态与活性功能组分有充分的认识与评价。 

关键词: 药食同源，益生元，肠道菌群，天然植物，全食  

 

·微生物与生命健康专题·
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The health benefits of the active ingredients and whole food 
components of natural plants through regulating the flora 
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Abstract:  With the cooperation of bacteria and the human body, the nutrients in food are deeply digested, utilized, and 

shared. In addition, symbiosis is formed between microorganisms and hosts. Such a delicate combination makes the 

microorganisms form the inherent flora in the human body. They obtain the biological basis for survival, and provide the 

necessary regulation and support for the host in terms of immunity and nutrition, through their functional metabolism and 

population signals. At present, most of the researches focus on the isolation and evaluation of the functional components of 

plants, such as plant polysaccharides, polyphenols, flavonoids, and other active functional components. However, in traditional 

Chinese medicine, plants are often used with whole food components. To date, studies have found that the dynamics of flora 

affecting human health are not fixed, nor dependent on the change of a single strain. The ecological competition and metabolic 

regulation between microorganisms are usually coevolved with the host. The regulatory effect of natural plants for both 

medicine and food mainly depends on their whole food components. This provides evidence to support the role of whole food 

components played in promoting the efficacy of traditional Chinese medicine from the perspective of microenvironment. 

Therefore, the development and utilization of medicinal and edible natural plant activities should be fully understood and 

evaluated with flora regulation. 

Keywords:  medicinal and edible, prebiotics, gut microbiome, natural plants, whole food components 

 

人、动物、植物与微生物是地球上主要的生

命形式，这些生命形式作为单独的生命体，看似

是由单个乃至多细胞集合而成的复杂生物体，似

乎对于探究生命活动规律的研究主要着眼于对于

承担复杂生理活动的细胞水平乃至分子水平的变

化规律。然而对于复杂细胞间的相互构成与交流，

共同执行拟合生理活动的进程，则并非只存在于

个体分生细胞之间，从生命宏观角度来看，动物

体、植物与微生物彼此之间均构成以自然生存为

纽带的有机生命活动关系。因此，对于生命科学

领域的研究，着眼于生物分子水平与单体之间的

结合转导则是两条平行且互为佐证的探究方向。

作为单体间的结合与转导，亦可最终剖析为细胞

之间的能量与信息的传导。因此，对于关注人体

健康与疾病的研究中，也需要协同关联与人类所

共生的植物、微生物，如若将人体看作一个枢纽，

而寄生其中的微生物与环境、与饮食所摄入的植

物和外源微生物，均在这个复杂且庞大的枢纽中

不间断地陷进行着不同单体间的细胞交流与互

作。而与人体结合更为紧密的，则是自其诞生之

初即开始与之共生发育的共生微生物群。人体的

共生微生物主要集中于皮肤、口腔、胃肠道和生

殖道等腔体与表皮系统。这些共生微生物与人体

构成有机的生命共同体，同时也协同对食物以及

环境中所接触到的植物细胞进行有序的互作。以

饮食为例，食物首先通过口腔微生物与口腔消化

腺的粗加工，继而进入胃肠道，在菌群与人体的

共同协作下，对食物中的营养成分进行深入消化

与利用，一同分享食物所带来的营养物质之外，

微生物与宿主之间也形成了一道互利共生的特殊

共存方式。这样的精妙结合，不仅使得微生物在

人体中形成了固有的菌群结构，得到赖以生存的

生物基位，也通过自身的功能代谢以及群体信号，

为宿主在免疫、营养等方面提供所必需的调节与

支撑。因此，围绕人体共生微生物的研究在生命

科学领域持续递增，在众多研究者的竞相挖掘之
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下，基于目前的科学技术手段与知识的局限性，

人类对于自身共生微生物的了解尚停留在表面。

即便如此，对于共生微生物重要性的共识以及目

前的研究进展，仍旧可以为我们在健康与营养乃

至膳食评价中提供新的视角，同时也为传统的营

养学与药学尤其是我国中药的药理分析，从共生

菌群的角度提供更为科学的解析与效果的评价。 

1  基于菌群水平的植物活性成分评价：以

植物多糖为例 

近年来，随着经济与科技的发展，人类对于

自身健康状态的关注提高，导向也从治疗逐渐向

预防转变，尤其是在日常饮食与保健中对于所摄

入的食品及营养物越来越趋于具备个体针对性。

因此，具有不同生理功能的“药食同源”天然产物

备受关注。我国地域广阔，包括中药材在内的药

食两用天然植物种类繁多，目前共有 110 种药食

同源中药。围绕药食同源天然植物健康作用的研

究，目前大多着眼于对其功能组分的分离提取与

活性评价。如植物的多糖、多酚与黄酮等活性功

能成分[1]。天然植物多糖作为主要的生物活性大

分子，广泛存在于果蔬、菌类和食源性中草药里，

被证明具有免疫调节、抗氧化和抗炎等多种药理

作用 [2-3]。植物多糖与肠道菌群相关性的研究现

状，为植物多糖的开发和在人体相关疾病中的应

用提供科学依据。研究表明，植物多糖大多具有

益生元特性而有益于肠道健康，在改善和治疗肠

道炎症性疾病方面具有显著作用，如黄芪多糖、

当归多糖、马齿苋多糖、枸杞多糖、香菇多糖、

猴头菌多糖等。肠道菌群参与碳水化合物和胆汁

酸等物质的代谢，合成维生素等人体必需营养物

质，抑制致病微生物，维持肠道微生态平衡，调

节人体免疫系统，在人体健康中发挥着重要的作

用[4]。研究发现，肠道菌群在大分子多糖的利用

及降解中起到关键作用，弥补宿主所缺乏的消化

生理功能。肠道菌群产生的活性酶将多糖降解转

化为短链脂肪酸 (Short-chain fatty acids，SCFA) 

等代谢产物[5]。SCFA 具有能修复结肠上皮细胞、

参与机体能量代谢和抑制致病菌定殖等作用；乙

酸和丁酸在结肠内被吸收，是结肠上皮细胞的主

要能量来源，为肌肉提供能源或促进脂肪组织的

合成；丙酸可抑制 3-羟基-3-甲基戊二酸单酰辅酶

A 的活性，从而调节机体胆固醇含量；异丁酸为纤

维分解菌的生长因子，可促进纤维素的消化[6-7]。

肠道菌群可通过参与多糖的代谢，使多糖的活性

成分发生变化，从而在多糖治疗疾病的机制方面

起到介导作用。 

植物多糖对肠道菌群的调节作用，主要定位

于改善菌群结构，调节菌群功能代谢，通过与菌

群的互作从而发挥其在人体诸如代谢疾病、炎症

性疾病、肠屏障功能以及免疫调节等方面的重要

生理功能。研究中发现多糖能使肠道内的双歧杆

菌 Bifidobacterium 等有益菌数量保持在较高水

平，有效促进肠道内 SCFA 的产生，增加肠黏膜

屏障功能[8]。其机制可能是植物多糖能阻止细菌

与肠黏膜上皮细胞结合，抑制条件致病菌定殖，

维持肠黏膜的通透性，降低细菌移位风险，从而

避免机体发生炎性反应[9-10]。多糖调节肠道微生

态失调状态，减少肠黏膜屏障的损伤，预防与治

疗肠易激综合征，其可能机制是植物多糖能促进

Bifidobacterium 与乳杆菌 Lactobacillus 等肠道有

益菌的增殖，抑制有害菌繁殖，维持正常肠道菌

群的肠屏障功能。多糖由菌群酵解和利用，产生

SCFA、五羟色胺等，对机体产生抗氧化、缓解炎

症反应等作用。其中，SCFA 可上调紧密连接蛋

白和闭合蛋白等的表达，恢复肠黏膜正常通透性，

减少内毒素，降低炎性反应，维护机体健康[11]。

利用代谢组学研究手段分析铁皮石斛多糖对肠道

菌群生长过程中代谢产物的影响，发现铁皮石斛

多糖可有效提升肠道中 SCFA 和支链氨基酸等多

糖代谢物的代谢水平，证明铁皮石斛多糖益生元

效应的机制与干预肠道菌群代谢水平相关[12]。 
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高脂饮食是诱发产生胰岛素抵抗的因素之

一。脂多糖 (Lipopolysaccharide，LPS) 是肠道内

革兰氏阴性菌的重要组成部分，肠道内的革兰氏

阴性菌死亡后产生的 LPS 被吸收入循环系统，与

固有免疫细胞表面的复合体相结合，分泌大量炎症

因子，触发肠道产生慢性炎性反应，从而干预胰岛

素受体信号通路，引起胰岛素抵抗[13-14]。实验发

现，海带中提取的多糖可能通过改变厚壁菌门 

(Firmicutes) 与拟杆菌门 (Bacteroides) 细菌的比

例改善高脂膳食诱导小鼠的胰岛素抵抗；通过提

高肠道内阿克曼氏菌细菌的数量改善小鼠的肠道

紧密性；通过增加小鼠肠道内 Bifidobacterium 的

数量改善小鼠内毒素血症；通过上调 Lactobacillus

的丰度改善肠道通透性，抑制了 TNF-α 等细胞因

子对肠道屏障功能的损伤[15]。高血脂异常小鼠肠

道中葡萄球菌 Staphylococcus 具有较高丰度，经

岩藻多糖干预后，其数量明显减少；拟普雷沃氏

菌属 Alloprevotella 的丰度与肥胖、糖尿病和代谢

综合征呈负相关，而岩藻多糖可以显著升高

Alloprevotella 的丰度[16]。肠道屏障由肠道微生物

屏障和肠道物理屏障、化学屏障、免疫屏障共同

构成[17]。肠道菌群与肠黏膜机械屏障和免疫屏障

互相协同，调控肠黏膜紧密连接，参与宿主免疫，

调节黏膜树突状细胞蛋白量，激活 NF-κB 信号通

路，抑制促炎因子的产生。岩藻多糖对二羟甲基

丁酸 (Dimethylolbutanoic acid，DMBA) 诱发的

乳腺癌大鼠的肠道屏障损伤也具有一定的保护作

用，使大鼠肠道紧密连接蛋白 Occludin 和 ZO-1 的

表达增加，逐渐恢复损伤的肠绒毛形态和结构[18]。

此外岩藻多糖能调节肠道辅助性 T 细胞 Th1/Th2

的比值，增加 IgA 的表达，缓解环磷酰胺造成的

肠道黏膜损伤，维护肠道屏障的完整性，降低炎

症因子的表达，具有增强机体免疫力的作用[19]。 

研究发现，人体肠道菌群也存在与年龄相对

应的“菌龄”，伴随机体的衰老，菌群也发生结构

与功能上的改变，以双歧杆菌为代表的有益菌显

著减少，活力降低，同时老年人菌群的数量和多

样性明显降低[20]。研究发现羊栖菜多糖可在一定

程度上改善衰老小鼠肠道菌群的组成与结构，恢

复因衰老引起的有益菌的降低，抑制致病菌的定

殖，提高衰老小鼠肠道菌群的丰度和多样性，使

衰老小鼠的肠道菌群年轻化，推测羊栖菜多糖调

节肠道菌群紊乱和改善肠道菌群结构是其延缓衰

老的作用机制之一[21]。植物多糖可通过调节肠道

菌群来延缓衰老和改善代谢性疾病的症状，作为

一种功能食品的新应用，从肠道菌群的角度，为

植物多糖发挥系统治疗作用的机制提供了新的

见解。 

2  植物全食组分对菌群的调节作用：以生姜

为例 

生姜是姜科植物的鲜嫩茎，属多年生草本植

物，具有强烈的芳香气味和药用价值，是在世界

范围内广为食用的根茎类香辛调味料及食物。生

姜在我国作为中药应用历史悠久，中医认为姜性

属味辛，微热，有解表散寒、温中止痛、化痰止

咳、助消化、利分泌和解毒之功效。现代药理研

究显示，生姜具有促进消化液分泌、保肝利胆、

抗氧化、抗衰老、抗肿瘤、抗炎、抑制致病菌、

抗辐射和保护心血管等作用[22]。1987 年我国卫生

部将生姜列为首批公布为药食兼用植物资源之

一。生姜富含多种营养物质，已鉴定的活性成分

约有 400 种，研究较多的包括姜辣素、姜烯酚、

姜油酮和姜酮酚，其中姜酮酚由姜烯酚经微生物

代谢合成。生姜的主要活性成分之一 6-姜辣素，

可通过改变脂肪酸合成酶 (Fatty-acid synthase，

FAS)、乙酰辅酶 A 羧化酶 (Acetyl CoA carboxylase，

ACC)、β-羟-β-甲基戊二酸单酰辅酶 A 还原酶 

(HMG CoA reductase，HMGR)、卵磷脂胆碱酰基

转移酶 (Lecithin choline acyl transferase，LCAT)

和脂蛋白脂肪酶 (Lipoprotein lipase，LPL) 等脂

质代谢标志性酶的活性和基因表达达到抗肥胖 
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的作用。此外，6-姜辣素还可以抑制淀粉酶和胰

脂肪酶的活性，降低血浆和组织中的脂质浓度。

生姜的抗肥胖作用还与其抗炎特性密切相关，生

姜提取物和 6-姜辣素均可显著下调高脂饮食导

致的肥胖小鼠脂肪组织中 IL-6 和 TNF-α 的基因

表达水平。在细胞水平下，6-姜辣素可有效抑制

前脂肪细胞分化为脂肪细胞，还可通过下调

3T3-L1 脂肪细胞中脂肪合成相关的转录因子和

合成酶的蛋白表达以降低脂质积累。生姜中另一

主要的活性成分 6-姜烯酚也可通过降低各种脂

质合成相关蛋白的表达抑制 3T3-L1 前脂肪细胞

的分化和脂肪合成[23-24]。生姜在降血脂、降血压，

预防心肌梗塞，防治胆囊炎和胆结石、调节前列

腺的机能等方面有特殊作用[25]。 

2.1  传统中医药中生姜全食组分的健康功效 

目前对生姜中功能组分如姜辣素等的研究发

现其具有调节脂代谢、抗氧化、增强能量代谢、

抑菌等功效，而以上病变于衰老机体的生理现象

中出现。围绕生姜开展的研究主要针对单一功效

组分，缺乏对于生姜全食状态下的健康评价，而

生姜在传统中医药及日常饮食中均以全食状态进

入人体。借鉴传统中药理论，结合肠道微生态的

研究，宿主肠道中菌群种类与功能复杂且呈动态

平衡，对于肠道微生态环境中菌群对于生姜全食

组分的消化与利用存在特定的对应结构与相互制

衡的网络关系。因此，从菌群角度分析，单一功

效成分对于肠道微生态的调节无法用以评估全食

中复杂组分的集成生物学效应。 

生姜的抗衰老作用在我国传统中医理论中均

有提及。衰老是伴随生命发生、发展过程中的   

一种生理活动，表现为结构的退行性变异和机能

的衰退，适应性和抵抗力减退。在生理水平，衰

老导致骨骼肌流失及骨密度下降，从而导致运动

能力不足；神经内分泌反馈的敏感性下降，激素

与神经递质分泌不足，导致认知功能障碍。在细

胞水平，营养物质的吸收与代谢显著减缓，导致

对营养的利用能力下降。分子水平上，参与基因

转录与复制的酶类功能易发生障碍，端粒在衰老

细胞中显著缩短，因此对端粒长度的衡量也是评

价细胞衰老的重要生物学标记。生姜可抑制体内

自由基作用于皮肤引起的“锈斑”与脏器中的“体

锈”。自由基是生物体新陈代谢过程中产生的一类

具有氧化活性负电的离子，化学性质相当活跃，

可以和细胞膜的多不饱和脂肪酸细胞内的蛋白质

以及核酸等生物大分子发生反应，对细胞造成不

可逆的损伤，最终导致细胞发生衰老和死亡。人

体内自由基的产生和清除的动态平衡与人体的生

理、病理、生长发育、疾病和衰老密切相关。生

姜可抑制自由基产生，具有抗脂褐素的生物作用。

此外，生姜可以加速血液流动，促使排汗，带走体

内多余的热量，具有排毒、养颜、减脂的作用[26]。

然而部分人群在生姜食用过多后，产生口干、喉

痛、便秘等“上火”症状，因此，推测生姜对不同

人群经肠道消化后生理反应的差异与其个体肠道

菌群差异有关，而对于生姜与宿主肠道菌群的互

作研究还未有明确深入的解析。 

2.2  生姜对肠道菌群的调节作用 

生姜主要通过饮食摄入发挥其健康功效，因

此生姜对肠道中菌群的调节作用，是探究其生理

功能的主要靶点。生姜在中医药中有抗衰老的应

用体现，而基于现代菌群水平研究发现，衰老宿

主肠道微生物的多样性降低，以 Bifidobacterium

为代表的有益菌减少为主要特点。研究表明，肠

道中 Bifidobacterium 通过激活腺苷酸激活蛋白激

酶 (Adenosine 5′-monophasphate (AMP)-activated 

protein kinase，AMPK) 信号通路、阻止端粒缩短、

降低脂质过氧化和增强身体耐力来减缓因能量代

谢减少导致的行动不便、血浆氧化、免疫系统损伤

等衰老迹象[27]。γ-氨基丁酸 (Gamma-aminobutyric 

acid，GABA) 是人体中枢神经系统中一种主要的
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抑制性神经递质。研究表明，当肠道微生物菌群

中 Bifidobacterium 数量减少时，中枢神经系统中

的 GABA 水平降低。淀粉样蛋白是由错误折叠形

成的不溶性蛋白质的聚集体，如芽孢杆菌 Bacillus、

金黄色葡萄球菌 Staphylococcus aureus、链霉菌

Streptomyces 和大肠杆菌 Escherichia coli，都能分

泌淀粉样蛋白诱导氧化应激反应，进一步激活小

胶质细胞，释放 TNF-α、IL-1、IL-6 等炎症因子，

随着老化过程，肠上皮层通透性增加，这些产物

可通过血脑屏障进一步诱发阿尔茨海默病[28]。而

生姜对 Bacillus、S. aureus 和 E. coli 等均有良好

的抑菌作用。生姜提取物可提高肠道黏膜与小肠

组织中 SIgA 与 IL-2 的水平，预防衰老导致的免

疫系统退化。同时，生姜能促进脾细胞抗体的生

成、增加小鼠腹腔巨噬细胞的吞噬活性与 NK 细

胞的杀伤活性等，明显改善机体免疫功能低下的

状态[29]。 

研究表明，宿主在较高 Bifidobacterium 比例

的菌群平衡态下，菌群所产生的一些代谢物对健

康有益，特别是对宿主的新陈代谢有益。例如其

中一种代谢物 5-羟脯氨酸，也称为焦谷氨酸。   

5-羟脯氨酸是由多种肽经酶水解产生。促甲状腺

素释放激素 (Thyrotropin releasing hormone，TRH) 

又称普罗瑞林，是一种由 5-羟脯氨酸、组氨酸和

脯氨酸组成的三肽，用于治疗脊髓小脑共济失调。

在因衰老导致的相关记忆衰退的受试者中，5-羟

脯氨酸可改善某些言语记忆功能。5-羟脯氨酸也

被发现是许多神经肽和激素的 N 末端修饰，其中

也包括阿尔茨海默病和家族性痴呆症中积累的肽。

因此，5-羟脯氨酸具有抗衰老作用[7]。另一种重要

的肠道代谢物是抗坏血酸，它是维生素 C 生物合

成的前体。维生素 C 是一种存在于皮肤水平的天

然抗氧化剂，具有一定的抗氧化、抗炎、光保护

特性，是已知的胶原合成的生物刺激剂[30]。因此，

抗坏血酸具有促进新陈代谢和皮肤健康的潜力。

琥珀酸具有抗氧化特性，有助于治疗皮肤老化和

显著恢复由细胞衰老和全身老化导致的功能丧失

状况。苯甲酸能减少氯化物和增加骨骼中的镁，

增加骨骼重量，增加骨骼中的钙和磷的滞留。此

外苯甲醛对宿主来说还具有抗肿瘤和抗病毒的特

性[31]。因此，调节肠道菌群并促进其功能代谢物

的产生，对机体抗衰老以及提高机体健康态具有

不可忽视的作用。 

2.3  生姜促进肠道中 Bifidobacterium 生长 

Bifidobacterium 作为人体肠道中重要的共生

有益菌，对人体免疫疾病、炎症性疾病、神经系

统疾病、退行性病变等均有积极作用[32-33]。而在

肠道菌群研究中多发现，由于衰老，人体肠道中

Bifidobacterium 的比例显著下降，因此，有效提

升肠道中 Bifidobacterium 数量是通过菌群抵御衰

老的潜在途径。围绕生姜对肠道菌群调节作用的

研究中发现，生姜活性物质可显著提升肠道中

Bifidobacterium 的数量[34]，而针对生姜对于双歧

杆菌定向增殖的生物学机制并未有进一步研究。

影响肠道中 Bifidobacterium 定殖的主要因素有碳

源、胆盐、酸、免疫反应、与其他微生物的竞争

以及肠道黏膜清除。功能基因组分析揭示，双歧

杆菌能够在人类肠道中定殖依赖于其自身碳水化

合物代谢相关的基因丰度，提升其碳源的竞争优

势可增强 Bifidobacterium 成为优势菌的能力。此

外，Bifidobacterium 定殖还与其菌毛结构有关，

菌毛结构是 Bifidobacterium 粘附于肠道的关键，

在宿主的定殖中起着关键作用。 

研究表明，Bifidobacterium 分泌的多糖物质

通过诱导小鼠体内的超氧化物歧化酶、过氧化氢

酶和谷胱甘肽巯基转移酶活性，刺激机体 IL-6 与

IL-10 的产生，发挥抗氧化和免疫调节的作用[35]。

高丰度 Bifidobacterium 的肠道菌群结构，其代谢

物可通过 AMPK 通路，降低了局部腓肠肌和胫骨

中 p53 基因的表达，p53 基因是端粒应激诱导衰

老的关键标志物，参与细胞周期阻滞、DNA 修复、

凋亡和细胞衰老。提升 AMPK 磷酸化可降低 p53
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基因表达，诱导线粒体相关基因表达上调，进而

改善衰老个体的运动功能[36-37]。AMPK 是细胞和

机体能量平衡中发挥重要作用的蛋白激酶。在高

脂肪高碳水化合物饮食诱导的代谢综合征小鼠模

型中，生姜提取物通过肠道菌群可增强骨骼肌组

织中 AMPK 磷酸化和总 AMPK 的表达，显著改

善胰岛素敏感性[38]。AMPK 激活还可以通过促进

葡萄糖转运体 GLUT4 进入细胞膜增加葡萄糖的

摄取，增强机体能量代谢[39-40]。天然药食两用植

物在其已研究的活性功能组分之外，其复杂的化

学成分是构成全食态下能够通过肠道菌群进而

发挥其在免疫调节、营养等生理作用的重要方面，

其机理概括如图 1 所示，因此，对于植物全食态

下的菌群互作也是对新型植物益生元的科学全面

评价[41]。 

3  展望 

目前围绕药食同源天然植物生理功效的研究

多集中于对其中活性物质的分离提取与功效验

证。然而在传统中医药中，植物多以全食组分进

行复配应用。从菌群角度分析，人体肠道菌群结

构复杂，包括细菌、真菌在内的微生物共生结合

体构成了人体所赖以生存的消化系统。微生物之

间的差异导致其对不同植物乃至同种植物中各成

分的有效利用与互作呈现出交互式的网状结构。

目前的菌群水平研究多发现，对于影响人体健康

水平的菌群动态并非为固定且依赖于某一单一

菌种变化，微生物之间的生态竞争与代谢调控均

以群体的方式与宿主持续进行共进化。因此，从

现代菌群研究的角度分析，对于健康有效作用的 

 

 
 
图 1  天然植物性益生元的作用机理[41] 
Fig. 1  The mechanisms of natural plant prebiotics[41]. 
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药食同源天然植物，对菌群的调节作用主要还是

依靠全食状态下的复合体，这也从菌群这个集合

体的角度为传统中医药中对于中药食材即全食组

分下的药效提供了微生态研究的重要佐证。因此

对于药食同源天然植物类活性的开发与利用，应

当结合菌群的调控，对其全食组分有充分科学的

评价，这也为天然植物类益生元调控肠道菌群与

宿主代谢的生物活性，及其与有益菌协同执行其

健康功效的代谢途径与机制提供新的出发点与挑

战性。 
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