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摘 要：2型糖尿病（T2DM）以持续性高血糖为主要特征，发病机制复杂。研究发现肠道菌群的紊乱可减

少短链脂肪酸的生成、影响胆汁酸和支链氨基酸的正常代谢以及干扰内毒素分泌等，从而诱发胰岛素抵抗

以及慢性炎症，逐渐发展成为 T2DM。多糖由十个及以上的单糖通过糖苷键连接而成，对肠道微生态具有

积极的调节作用，可改善肠道菌群功能，维持肠道菌群平衡，改善 T2DM肠道菌群紊乱引起的一系列代谢

紊乱，从而减少胰岛素抵抗并达到控制血糖的目的。本文综述了肠道菌群及其代谢物在 2型糖尿病中的作

用；多糖与肠道菌群的相互作用对 2型糖尿病的影响。以期为多糖治疗 2型糖尿病提供新的思路。
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Abstract: Type 2 diabetes mellitus (T2DM), with complex and unintelligible pathogenesis, is mainly characterized

by persistent high levels of blood glucose. Studies have demonstrated that the disorder of the gut microbiota will

lead to a decrease of short-chain fatty acids, affect the metabolism of bile acids, branched-chain amino acids and

endotoxin secretion, so as to induce insulin resistance and chronic inflammation and gradually develop into T2DM.

Polysaccharides, which have a positive regulatory effect on the intestinal microecology, are polymer compounds

made up of more than ten monosaccharides connected by glycosidic bonds. They can improve the function of gut

microbiota, maintain the balance of gut microbiota, and improve a series of metabolic disorders caused by

intestinal flora disorders in T2DM, thus reducing insulin resistance and achieving glycemic control. This article

reviews the influence of gut microbiota on T2DM and the effect of polysaccharide-gut microbiota interaction on

type 2 diabetes mellitus, so as to provide new ideas for the treatment of T2DM with polysaccharides.
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2型糖尿病（type 2 diabetes mellitus，T2DM）为糖尿病中较常见的一种类型，以高血糖

为主要特征，发病机制较为复杂，如未及时治疗控制，往往会引起严重的并发症，威胁着人

类身体健康，研究发现其发病与氧化应激、胰岛素抵抗、炎症反应等因素密切相关，但具体

机制尚未明确[1,2]。随着 T2DM患病率持续上升，人们对其研究也不断地深入，普遍认为肠

道菌群失调是 T2DM的重要危险因素[3]。肠道菌群失调可引起全身慢性低水平炎症，进而导

致肥胖和胰岛素抵抗，且 T2DM 患者肠道菌群结构和分布与正常人明显不同，这是由于肠

道微生态中各种微生物丰度的变化所致[4,5]。



多糖是由十个及以上单糖通过糖苷键结合成的高分子化合物，其单糖组成或相同或不同，

分子结构复杂且庞大，并拥有着丰富的自然界资源，安全性高，毒副作用小，具有诸多药理

活性，例如降血糖、抗氧化、抗炎、抗肿瘤以及免疫调节等[6-9]。其中，多糖在降血糖方面

表现出较好的效果，如黄连多糖能明显改善 T2DM 大鼠的空腹血糖水平且具有良好的降脂

效果[10]。尽管不同多糖之间降血糖的机制可能存在差异，或同时存在多种机制，但主要是

在修复胰岛细胞、增加胰岛素含量、增加胰岛素敏感性、改善胰岛素抵抗、增加糖代谢关键

酶活性、增加肝糖原合成以及调节肠道菌群等方面发挥作用[8]。多糖与肠道菌群之间的相互

作用机制已成为研究热点，越来越多的研究表明多糖可以通过调节肠道菌群，维持肠道微生

物之间的结构稳定，预防肠道功能异常，从而调节糖代谢紊乱[11]。而且肠道菌群也可以将多

糖代谢利用，增加短链脂肪酸（short chain fatty acids，SCFAs）含量、改善肠道酸性环境、

促进拟杆菌等有益菌生长、为肠道和肝脏提供能量、增强肠道屏障功能、增加胰岛素敏感性

以及改善胰岛素抵抗等。本文查阅近几年相关的文献并进行整理，对肠道菌群于 T2DM 的

影响、多糖与肠道菌群的相互作用对 T2DM 发生发展的影响进行综述，为 T2DM与肠道菌

群之间机制研究以及开发治疗 T2DM的活性多糖提供思路，并为 T2DM 的治疗提供更多安

全有效的选择。

1 肠道菌群与 2型糖尿病

人类肠道共生着大量微生物群，是一个复杂的生态系统，千差万别，种类可达 1000多

种，其数量和多样性可随年龄的增长而增加，可以调节宿主与环境之间的相互作用[12,13]。人

们普遍认为肠道微生物区系在维持宿主健康和诱发多种疾病方面起着关键作用。例如，肠道

微生物区系可以帮助宿主获取能量。相比之下，肠道微生物区系失调可能与许多疾病有关，

包括炎症性肠道疾病、结直肠癌，以及肠外疾病，比如糖尿病。饮食被广泛认为是影响人体

肠道微生物区系组成和功能的主要因素。例如，富含非淀粉、不可消化的多糖和膳食纤维的

饮食主要是通过降低 Firmicutes（厚壁菌门）与 Bacteroidetes（拟杆菌门）之间的比例来影

响肠道微生物区系[14]。

肠道菌群的变化与 T2DM 的发生和发展有着密切的联系，研究表明，移植到无菌小鼠

体内的 T2DM 小鼠的粪便细菌引起了糖尿病样改变[15]，相反，将正常小鼠的粪便细菌移植

到 db/db小鼠体内可以改善新陈代谢[16]。T2DM患者肠道菌群结构和分布与正常人明显不同，

这是由于肠道微生态中各种微生物丰度的变化所致。对动物模型的比较分析表明，糖尿病小

鼠的 Lactobacillus（乳酸杆菌）比例高于正常小鼠 [17]。此外，正常人肠道微生态中的

Bifidobacterias（双歧杆菌）水平较高[18]，相比之下，T2DM患者肠道菌群中的丁酸产生菌、

Lactobacillus和 Akkermansia Muciniphila（嗜粘蛋白-阿克曼氏菌）的组成有较大差异[19]。

肠道菌群影响 T2DM的机制可能包括影响肠道激素、食欲、能量消耗以及炎症反应等，

作用媒介主要包括 SCFAs、脂多糖（lipopolysaccharide，LPS）、胆汁酸（bile acids，BAs）

以及支链氨基酸（branched-chain amino acids，BCAAs）。肠道微生物可通过发酵食物残渣中



的碳水化合物产生 SCFAs来改善结肠中的酸性环境，抑制有害细菌的生长，从而预防肠功

能异常。且 SCFAs已被证明能通过抑制组蛋白去乙酰化酶（histone deacetylases，HDACs）

在糖尿病中发挥抗炎作用[20]。同时，肠道微生物群能够产生许多可诱导外周组织炎症的物

质，如肽聚糖和 LPS，这些物质在从肠腔进入血液时会引起胰岛素抵抗和 T2DM[21-23]。在人

体肠道中，Bacillus-pumilus（短小芽孢杆菌）和普通类杆菌能够促进 BCAAs的生物合成，

但它们缺乏运输系统，不能将产生的 BCAAs转运到细菌细胞中，从而导致血清 BCAAs水

平增加和胰岛素抵抗[24]。其他的肠道菌群作用媒介还包括、吲哚、神经递质等。

1.1 肠道菌群影响短链脂肪酸（SCFAs）含量

SCFAs可通过一系列与食欲调节、能量消耗、葡萄糖稳态和免疫调节相关的组织特异

性机制直接调节宿主代谢健康，在为结肠上皮提供能量、抑制致病性肠道细菌以及调节糖脂

质代谢和免疫系统方面起着关键作用，因此，微生物肠源性 SCFAs含量的增加被认为是有

益于健康的[25,26]。SCFAs主要包括乙酸、丙酸和丁酸，作为肠道菌群的发酵产物，现有研究

表明，SCFAs可以调节血糖和调节肠道功能[27,28]。其中，丁酸盐是结肠细胞的主要能量来源，

已被发现可以增加线粒体活性，预防代谢性内毒素血症，且可抑制肿瘤坏死因子-α（TNF-α）

和白细胞介素-6（IL-6）等促炎因子的分泌，改善胰岛素敏感性，具有抗炎潜力，增强肠道

屏障功能[29]。另外，乙酸盐可用作胆固醇或脂肪酸前体，丙酸是糖异生的底物[30]。SCFAs

可以通过上调肌肉和肝脏中的蛋白激酶信号来改善胰岛素敏性。SCFAs还可通过

与 G 蛋白偶联受体结合，促进胃肠激肽 YY（peptide-YY，PYY）、胰高血糖素-1 分泌

（glucagon-like peptide-1，GLP-1），从而促进胰岛素分泌[31]。而肠道菌群的紊乱可能会影响

体内 SCFAs的合成以及代谢，使胰岛素敏感性降低以及胰岛素分泌紊乱，从而导致 T2DM

发生。

1.2 肠道菌群影响脂多糖（LPS）分泌

LPS作为革兰氏阴性细菌细胞壁中的一种主要成分，是炎症中的主要致病因子[32]。TLR4

和 NF-κB 信号通路是 LPS 介导的信号传导通路中重要的下游信号通路，TLR4 受体可识别

并结合 LPS，进而激活 NF-κB信号通路，从而诱导 TNF-α、IL-1、IL-6 等促炎因子的释放，

导致炎症的发生和加重胰岛素抵抗[33]。表明 LPS以及炎症因子在 T2DM的发生中起重要作

用，而肠道菌群的紊乱会导致大量的 LPS以及其他炎症因子的释放，引发慢性持续性炎症

与胰岛素抵抗，进而导致 T2DM的发生发展。

1.3 肠道菌群影响支链氨基酸（BCAAs）的合成

BCAAs是指α碳上含有支链的氨基酸，即亮氨酸、异亮氨酸和缬氨酸，研究发现， 体

内 BCAAs水平会影响血液中胰岛素的敏感性[34]。Horiuchi等[35]发现减少小鼠食物中的蛋白

含量时会使其胰岛素分泌降低，而在饮食中补充 BCAAs（亮氨酸、异亮氨酸、缬氨酸）后

则可改善小鼠胰岛素分泌并使其达到正常水平。此外，过高水平的 BCAAs可能会引起胰岛

素抵抗，高水平的 BCAAs尤其是亮氨酸可作为上游的营养信号持续激活 mTOR通路，抑制



转录因子 Kruppel样因子 15（Kruppel-like factor 15,KLF15）的表达，而 KLF15是葡萄糖、

脂质、胆汁酸以及氨基酸代谢的重要调节因子，可使胰岛素敏感性增强，糖原合成增多[36,37]。

体内 BCAAs的合成与肠道菌群密切相关，且体内 BCAAs及其代谢物的水平也影响着肠道

菌群的变化[38]。因此，肠道菌群可通过影响 BCAAs的水平代谢来影响胰岛素敏感性等，对

于 T2DM的发生发展起着至关重要的作用。

1.4 肠道菌群影响胆汁酸（BAs）信号通路

BAs 是在肝细胞中产生的胆固醇分解代谢产物，合成后，BAs 与一种氨基酸结合并分

泌到胆汁中，被回肠末端的肠细胞主动重吸收，并通过门静脉到达肝细胞，在那里被吸收和

循环。然而，一部分 BAs逃逸回肠吸收，被肠道微生物修饰，随后通过在结肠中的被动扩

散吸收，因此，在肝脏、胆汁和肠道中都存在高水平的 BAs[39]。BAs主要激活法尼醇 X受

体（ farnesoid X receptor, FXR），次级胆汁酸主要激活 G 蛋白偶联胆汁酸受体（G

protein-coupled bile acid receptor 1, TGR5），在调节全身糖脂代谢以及改善胰岛素抵抗方面发

挥重要作用[40]。同时维持肠道内屏障结构的通透性和完整性，减少促炎因子的释放。BAs

的产生和代谢需要肠道菌群的参与，且在肠道菌群的作用下，BAs信号增强，肠道优势菌群

的变化会减弱 FRX和 TGR5 的激活，导致糖脂代谢紊乱，可能会导致 T2DM的发生发展[31]

2 多糖调节肠道菌群对 T2DM的影响

2.1 多糖调节肠道菌群

多糖是一种丰富的天然产物，其来源包括药用植物、谷物、水果、蔬菜、食用菌和药用

食品，具有抗糖尿病的潜力[41]。按不同来源可分为动物多糖、植物多糖以及微生物多糖。

尽管多糖难以被胃肠道酶吸收和加工，但其作为每天摄入碳水化合物的重要来源，被认为是

能影响肠道微生物区系种群和代谢的益生元。未消化的多糖进入大肠，在那里它们被肠道微

生物进一步降解和发酵[42,43]。多糖可以影响肠道微生物区系的结构和功能，并通过重塑肠道

微生态或肠道内稳态对人体健康起到调节作用[44]。例如，Ding等[45]发现枸杞多糖可以促进

SCFAs的产生，调节肠道微生物区系的组成，增加 Bacteroidtes、Lactobacillus和 Clostridium

（梭状杆菌）的相对丰度，这些与免疫调节特性呈正相关。另外，有研究发现壳聚糖可以通

过降低 Firmicutes与 Bacteroidetes之间的比例来降低结肠的炎症水平，从而改善宿主的肠道

健康[46]。鱿鱼墨汁多糖能降低化疗损伤小鼠结肠中的促炎性细菌的比例，如 Ruminococcus

（瘤胃球菌），Bilophila（嗜胆菌属），Oscillospira（颤螺菌属），Dorea（加德纳菌）和

Mucispirillum（黏液螺旋菌属）等，特别是 Mucispirillum，它能在结肠黏膜破坏初期快速成

长，导致炎性疾病的发生[47]。

2.2 肠道菌群代谢利用多糖的机制

肠道微生物区系包含许多编码各种碳水化合物活性酶的基因，而这些酶在人类基因组中

几乎不存在[48]。因此，多糖在体内的消化很大程度上依赖于肠道内的微生物，大部分未被

消化的多糖通过胃肠道到达结肠，由肠道菌群通过碳水化合物活性酶类（CAZymes）以及



相关的糖结合蛋白将多糖降解利用[49]。例如，Ai等[50]发现鲍鱼多糖不会在消化液中被降解，

可以安全到达远端肠道，由 Bifidobacterias和 Bacteroidtes发酵利用。降解多糖产生的代谢

产物如寡糖、SCFAs以及一些其他的次级代谢产物，一方面可以为宿主以及肠道菌群提供

能量来源，另一方面还可以影响肠道环境，如调节肠道 pH、促进有益菌生长、抑制有害菌

等[42]。

成人肠道微生物区系主要由 Firmicutes和 Bacteroidetes两大类杆菌组成[51]，而肠道中复

杂碳水化合物的降解利用主要是由 Bacteroidetes 来完成的，其拥有编码了糖结合蛋白

（SGBPs）、CAZymes和转运蛋白系统的多糖利用位点（Puls），能够将多糖降解为单糖以及

一些其他的小分子糖类化合物。在 Puls 中，SGBPs 将多糖募集到细胞外膜，通过外膜上的

特异性内切糖苷水解酶或多糖裂解酶将多糖分解生成低聚糖，然后经由 TonB依赖转运蛋白

或 SGBP复合物穿过外膜。一旦到达周质，独特的寡糖特征就可作为目标聚糖的代理，并与

跨内膜传感器或调节器结合从而诱导 Puls表达。最后，由外源 CAZymes（其数量反映了同

源多糖连接的复杂性）作用产生单糖/双糖，通过内膜运输进入代谢途径[52]。

2.3 多糖通过调节肠道菌群影响 2型糖尿病

2.3.1 动物多糖调节肠道菌群影响 T2DM

动物多糖作为多糖大家庭的一员，来源分布广泛，几乎存在于所有动物的器官中，包括

糖原、甲壳素、肝素、硫酸软骨素、透明质酸以及硫酸角质素等，具有降血糖、调节血脂、

抗肿瘤以及抗炎等作用[53]。

有研究发现动物多糖可通过影响肠道菌群的结构组成以及参与 SCFAs代谢等途径影响

机体的代谢，Ma 等[54]研究了牡蛎多糖的消化以及益生特性，发现其可以增加结肠 SCFAs

的合成，调节微生物群落的组成和多样性，特别是增加有益细菌的丰度，如 Bacteroides、

Prevotella（普雷沃氏菌）和 Faecalibacterium（普拉梭菌）。继而改善胰岛素抵抗、增加

胰岛素敏感性。

Zhao等[55]发现海参多糖能明显改善 T2DM大鼠糖耐量异常，调节血脂和激素水平，且

可通过降低 T2DM大鼠肠道内 Furmicutes、Proteobacteria（变形菌门）、Spirochaetes（螺旋

体门）和 Actinobacteria（放线菌门）等条件致病菌，增加 Bacteroidetes、Cyanobacteria（蓝

细菌）以及 TM7 等有益菌的比例，有效地优化 T2DM 大鼠肠道微生物区系的组成，增加

SCFAs的产生，从而改善 T2DM大鼠的症状。

2.3.2 植物多糖调节肠道菌群影响 T2DM

植物多糖具有多种生物活性和保健功效，通常被认为是药食两用植物中的天然活性大分

子[56]。近年来，越来越多具有降血糖活性的植物多糖从植物中被分离出来，经过研究，很

多植物多糖都能通过影响体内肠道菌群来参与 T2DM的发生发展。

Li等[57]发现羊栖菜（Sargassum fusiforme）多糖联合小剂量阿卡波糖，对大鼠空腹血糖、

TC和 TG等有着良好的控制效果，可明显减轻大鼠 T2DM症状以及改善胰岛素抵抗，且调



节了肠道菌群的组成，显著恢复了其肠道菌群的有益成分，包括 Bacteroides、Lachnospira

（毛螺菌属）、Bifidobacterium在内的有益菌数量增加，并使 Escherichia（大肠杆菌）、Shigella

（志贺杆菌）等致病菌减少，其机制可能是增加 SCFAs的生成来发挥作用。Jia等[58] 研究

发现羊栖菜（Hizikia fusifarme）多糖单独使用亦可恢复 T2DM 大鼠肠道菌群的有益组成，

相关分析表明糖尿病的改善与其干预肠道菌群的改变密切相关。

青钱柳多糖能治疗 T2DM，但其不能被人体直接消化吸收。Yao等[59]研究发现通过青钱

柳多糖治疗后的 T2DM大鼠血糖水平降低，糖耐量和血脂指标改善，且肠道菌群有明显的

变化，包括 Ruminococcus_bromii、Anaerotruncus_colihominis、Clostridium_methylpentosum

和 Intestinimonas_butyriciproducens等 11种菌属均增加，而这些菌属均为体内 SCFAs的产生

菌，另外，青钱柳多糖可显著刺激 SCFAs受体 GPR41、GPR43和 GPR109a，并伴有 GLP-1

和 PYY表达上调，这可能是青钱柳多糖治疗 T2DM的一种机制。

Wu等[60]建立 T2DM小鼠模型，研究了南瓜多糖降糖降脂作用以及与肠道微生物调节相

关的潜在机制，结果表明，南瓜多糖治疗后，T2DM小鼠的空腹血糖值、胰岛素抵抗和血脂

水平降低，南瓜多糖增加了 T2DM 小鼠肠道菌群的多样性，增加了可产生包括丁酸在内的

SCFAs产生菌的丰度，增加体内 SCFAs的含量，减少了包括 Clostridium、Thermoanaerobe、

Symbiotic bacteria（共生菌）、Deinococcus（异常球菌）、Vibrio haematococcus、Proteus gamma、

Corio等在内的有害菌，明显改善了小鼠的 T2DM症状。

丹参是一种常用的中药，对于糖尿病合并慢性心脏病患者有着良好的疗效，从丹参中提

取出的丹参多糖能改善 T2DM大鼠的胰岛素抵抗[61]。Wang等[62]发现丹参多糖能改善高脂喂

养的小鼠肠道 Cyanobacteria的丰度，而 Cyanobacteria的丰度与体内 LPS的分泌和胰岛素抵

抗密切相关，此外，补充丹参多糖还能提高小鼠体内乙酸和丁酸等 SCFAs的浓度。

菊粉是植物中一种储备性多糖，为一种功能性成分，已被用于动物和人体研究的各种功

效研究中，它被回肠末端的肠道微生物群修饰，以发挥其益生元作用，促进良好的消化健康，

影响脂质代谢，改善免疫系统和炎症性疾病，并在保持血糖和胰岛素为最佳水平方面起到有

益的作用[63,64]。Li等[65]对关于菊粉对于不同时期 T2DM小鼠的影响进行了研究，发现膳食

菊粉可通过抑制炎症和调节肠道微生物区系，缓解 T2DM 的不同阶段，结果显示，经过菊

粉干预的 T2DM 小鼠空腹血糖、糖化血红蛋白和血脂等指标出现了明显的改善作用，IL-6

和 TNF-α等炎症因子减少，肠道微生物区系测序分析门水平和属水平的结果显示，菊粉处理

的 T2DM小鼠 Cyanobacteria和 Bacteroides数量增加，Mucispirillum和 Ruminiclostridium-6

数量下降，而呈现下降趋势的这两种菌均具有促炎作用，提示菊粉可通过调节肠道菌群来逆

转促炎作用并减轻小鼠的 T2DM。

2.3.3 微生物多糖调节肠道菌群影响 T2DM

微生物多糖主要来源于真菌、细菌和藻类等，包括胞外多糖、胞壁多糖以及胞内多糖。

其因无毒安全、生产周期短、易于分离纯化等特点研究较多，逐渐成为植物和动物等多糖以



外的另一个研究热点。

灵芝属于担子菌纲多孔菌科真菌，包括多糖、三萜、甾醇等化学成分[66]。灵芝多糖作

为微生物多糖，可调节肠道菌群，Chen 等[67]发现灵芝多糖能改善 T2DM 大鼠体内 Blautia

（布鲁菌），Dehalobacterium（嗜盐杆菌）、Parabacteroides和 Bacteroides含量较低的情况，

并能降低潜在致病菌 Aerococcus（气球菌）、Ruminococcus、Corynebactrium（棒状杆菌）以

及 Proteus的相对丰度，使 T2DM大鼠肠道微生物区系恢复到正常水平，恢复肠道细菌群落

紊乱的氨基酸代谢、碳水化合物代谢、炎性物质代谢和核酸代谢，且可与宿主的代谢产物相

互作用来实现其抗糖尿病作用。

灰树花常被用作食用和药用真菌，以β-葡聚糖为主的灰树花多糖具有很高的药用价值，

灰树花多糖分解产生的鼠李糖、岩藻糖、甘露糖和半乳糖等可被肠道菌群利用来产生 SCFAs，

改变肠道菌群组成[68,69]。Guo 等[70]研究了灰树花多糖对于 T2DM 小鼠的降糖降脂效果以及

肠道菌群的影响，结果显示，灰树花多糖能明显改善 T2DM 小鼠的空腹血糖值以及糖耐量，

显示出了较好的降糖效果，相比于糖尿病组小鼠，多糖给药组小鼠的 Roseburia（罗氏菌属）、

Lachnoclostridium（酪酸杆菌）、Lachnospiraceae-NK4AB6-group和 Alistipes（另枝菌属）数

量增加且伴随着 SCFAs含量的增加，相反，Enterococcus（肠球菌）、Aerococcus、Streptococcus

（链球菌）和 Staphylococcus（葡萄球菌）等菌群数量降低。

桑黄是一种广受欢迎的药用蘑菇，含有多糖、三萜以及呋喃等多种生物活性成分，具有

降血糖、抗炎和抗肿瘤等众多药理活性[71]。Liu等[72]研究了桑黄多糖和肠道微生物区系的相

互作用，以及对于 T2DM 的影响，发现桑黄多糖可通过增加 SCFAs 产生菌的数量来增加

SCFAs的水平以维持肠道屏障功能，降低血液中脂多糖含量，从而有助于减轻全身炎症反

应 ， 逆 转 胰 岛 素 抵 抗 ， 这 些 SCFAs 产 生 菌 包 括 Lachnospiraceae-NK4A136 、

Lachnospiraceae-UCG-006 、 Roseburia 、 Prevotella9 、 Blautia 、 Ruminiclostridium-9 、

Eubacterium_xylanophilum、Anaerotruncus（厌氧球菌）以及 Oscillibacter（颤螺菌属），同时

也降低了 Escherichia等可促进 LPS分泌的菌属。

3 小结与展望

糖尿病及其并发症严重影响着人类生命健康，发病机制复杂，需要从不同角度去研究治

疗糖尿病及其并发症。肠道菌群影响着体内 SCFAs生成、胆汁酸和支链氨基酸代谢以及内

毒素的分泌，在 T2DM复杂机制研究中有着至关重要的作用。因此，发展能通过调节肠道

菌群来治疗 T2DM 的天然药物是当前趋势。多糖安全且毒副作用小，具有良好的益生元效

应和血糖调控作用[8,41]。多糖影响体内肠道菌群的结构，其所改变的菌群类型并不固定，但

大多都是通过增加有益菌的含量，如 Bacteroides、丁酸产生菌；减少 Shigella、Escherichia

等有害菌；并增加 SCFAs的含量，影响包括 LPS在内等物质的代谢，从而改善 T2DM引起

的肠道内生态紊乱，这对于缓解并治疗 T2DM有着重要的意义。

尽管多糖在调控血糖和维持肠道菌群方面表现出良好的治疗效果，但目前多糖的研究与



开发仍面临着重大的挑战。主要表现在：多糖结构复杂不均一，关于多糖化学结构的表征颇

具挑战性，难以明确构效关系，体内代谢研究也较为匮乏，不同来源的多糖分离难度不一且

质量难以控制。并且，肠道菌群种类繁多，不同来源多糖对肠道菌群结构组成的影响也不尽

相同。此外，目前多糖与肠道菌群相互作用的研究多数仅限于动物实验层面。因此，基于肠

道菌群研究多糖对 T2DM的作用，首先需要明确多糖的结构及质量控制标准，在此基础上，

明确多糖的构效关系，深入探讨多糖对肠道菌群的影响，扩大多糖的临床应用范围，可为开

发维持肠道稳态、防治 T2DM的活性多糖提供新思路以及依据。
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