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茶叶儿茶素的益生元活性研究 
 

杨阳，张鑫，翁佩芳，吴祖芳 

（宁波大学海洋学院，浙江宁波 315211） 

摘要：近年来，茶叶儿茶素调节肠道微生态的效果受到广泛关注。本研究通过大孔树脂柱层析分离纯化，制备得到纯度大于 98%

的茶叶儿茶素 EGCG、EGCG3’’Me、ECG、ECG3’’Me。通过测定不同发酵时间点（0、6、12、24 h）体外培养中肠道菌群的变化以

及短链脂肪酸的含量，评价茶叶儿茶素调节肠道微生态的作用。茶叶儿茶素在体外厌氧发酵 24 h时，对于肠道有益细菌（双歧杆菌

和乳酸菌）的增殖均起到了显著的促进作用（P<0.05），对于梭状菌和拟杆菌的增殖发挥了显著的抑制作用（P<0.05），对肠道总菌群

数量影响不显著（P>0.05）。此外对于发酵过程中各种短链脂肪酸含量的变化进行了测定，发现添加儿茶素样品的培养基中，短链脂

肪酸含量在各个发酵时间点都比对照组有显著提高（P<0.05）。实验同时对于茶叶儿茶素发酵过程中的代谢产物进行了结构鉴定。研

究表明，包括甲基化儿茶素在内的儿茶素及其代谢产物，对于改善人体肠道环境、维护人体肠道平衡具有重要作用。 
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Abstract: Recently, tea catechins have been reported to have certain regulatory effect on intestinal microecology. In this study, high purity 

(>98%) of EGCG, EGCG3’’Me, ECG and ECG3’’Me were prepared from Guangdong Oolong tea by purification procedures of macroporous 

resins. Then, the regulation effects of EGCG, EGCG3’’Me, ECG and ECG3’’Me on intestinal microecology in vitro were evaluated by 

monitoring the bacterial populations and analyzing the concentrations of short-chain fatty acids (SCFA) at different fermentation times (0, 6, 12 

and 24 h). The results showed that tea catechins had significant proliferate effect (P<0.05) on beneficial bacteria (Bifidobacterium spp. and 

Lactobacillus/Enterococcus spp.), significant inhibitory effect (P<0.05) on Bacteroids-Prevotella group and Clostridium histolyticum group, 

while they did not affect the population of total bacteria (P>0.05). The total SCFA concentrations in cultures with tea catechins were significant 

higher (P<0.05) than that of the control in each fermentation time point. Moreover, the metabolites of tea catechins during the fermentation were 

also identified. Together, these results suggest that tea catechins, including methylated tea catechins have potential prebiotic-like activity by 

modulating intestinal microbiota and generating SCFA, contributing to the improvements of host health. 
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茶多酚是茶叶中多酚类物质及其衍生物的总称，

其中茶叶儿茶素是茶多酚中的重要活性成分[1~2]。茶叶

儿茶素主要包括表儿茶素（EC）、表没食子儿茶素

（EGC）、表儿茶素没食子酸酯（ECG）和表没食子

儿茶素没食子酸酯（EGCG），其中 EGCG 是茶叶中

含量最高、生物活性最强的一种儿茶素，具有多种显 
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著的生理活性 [3]。而 EGCG 的甲基化形式，(-)- 

epigallocatechin 3-O-(3-O-methyl) gallate （ EGCG3’’ 

Me，Fig.1），据报道只存在于少数几种乌龙茶和绿茶

中[4]。研究发现，甲基化儿茶素对治疗花粉过敏等过

敏反应症具有显著效果，而且其生物学功能己经在临

床实验中得以证实
[5]
。 

肠道微生物在机体的食物消化、吸收、免疫调节

和阻止病原微生物感染等方面发挥着重要的作用，对

宿主的健康具有深远的影响。动物肠道微生物分为有

益菌和有害菌两大类，有益菌占总数的 90%以上，主

体是双歧杆菌、乳酸杆菌等[6]。微生物与动物之间组

成了一种相互依赖、相互制约的关系，这种生态关系



现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2015, Vol.31, No.4 

129 

就是微生态。近年来，医药领域逐渐开始关注通过调

节动物肠道微生物区系来改善动物机体的健康状态,

进而增强机体潜在的疾病抵抗能力。 

 
图 1 EGCG、EGCG3’’Me、ECG和 ECG3’’Me 的化学结构式 

Fig.1 Chemical structures of EGCG, EGCG3’’Me, ECG and 

ECG3’’Me 

目前有研究表明，植物来源的绿豆抗性淀粉具

有较好的益生作用[7]，富含多酚的蓝莓水提取物在体

内也可以发挥类似益生元的作用[8]。然而茶叶中的儿

茶素类物质，关于其摄入后在人体肠道中对于调节肠

道微生态的作用，目前还鲜有报道。由于茶叶儿茶素

的生物利用率低，直接被小肠吸收的茶叶儿茶素只占

人体摄入的茶叶儿茶素的较少部分，可以推测人体摄

入的茶叶儿茶素绝大部分进入了大肠，并被肠道微生

物分解、代谢，发挥生理作用。作为茶叶儿茶素在体

内的重要转化产物，甲基化儿茶素与人体肠道菌群之间

的关系，需要进行深入的研究。本研究拟在实验室之前

的工作基础上，利用体外厌氧粪样混合培养方式对于分

离纯化得到的茶叶儿茶素单体进行发酵培养，通过荧光

原位杂交技术（FISH）分析厌氧发酵过程中双歧杆菌、

乳酸菌、拟杆菌、梭状菌以及总菌群的数量变化，研究

其对于调节肠道微生态的作用；另一方面利用 HPLC

（高效液相色谱）技术对发酵过程中各种短链脂肪酸

（SCFA）种类和含量的变化进行测定，并对于茶叶儿

茶素发酵过程中的代谢产物进行了结构鉴定，研究茶叶

儿茶素对于人体肠道微生态的调节作用，为茶叶儿茶素

的综合利用提供理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料与仪器 

富含甲基化儿茶素的茶叶购于广东潮州；Toyopearl 

HW-40S 葡聚糖凝胶树脂购于日本 TOSOH 公司；聚酰

胺层析树脂购于江苏临江化学试剂公司；低聚果糖

（FOS）购于美国Sigma公司；EGCG、ECG、gallic acid

（没食子酸）标准样购于日本 Funakoshi 公司；

EGCG3’’Me 及 (-)-3-O-甲基-表儿茶素没食子酸酯

（ECG3’’Me）根据 Hu 等[9]报道的方法制备。厌氧混合

气体（10% H2、10% CO2和 80% N2）和高纯 N2购于宁

波甬兴化工气体有限公司；4,6-联眯-2-苯基吲哚二盐酸

（DAPI）荧光染料购于德国 Roche 公司；表 1 所示的

FISH专用16S rRNA寡合苷酸单链探针由上海生工生物

工程技术服务有限公司合成，序列 5’端所接荧光基团为

吲哚二羧菁（Cy3），使用的探针是文献报道中已经成功

使用、成熟的探针序列[10]。 

Agilent 1100高效液相色谱仪包括G1328B手动进样

器、G1311A四元泵、G1379A真空脱气机、G1316A柱

温箱和 G1315B 二极管阵列检测器（DAD）（美国安捷

伦公司）；Laborota 4000真空旋转蒸发仪（德国 Heidolph

公司）；冷冻干燥机（宁波新芝公司）；AY-120电子精密

天平、BL-220H分析天平（日本Shimadzu公司）；YQX-I

厌氧培养箱（上海跃进医疗器械厂）；Zeiss Axio Imager 

A1 型荧光正置显微镜系统（德国 Carl Zeiss 公司）；电

喷雾飞行时间质谱仪（美国 Applied Biosystems）。 

表 1 16S rRNA探针的靶细菌种/属和探针序列 

Table 1 The sequences, target genera or species of 16S rRNA-based probes 

探针名称 靶细菌种/属 探针序列（5′→3′） 

Bif164 Bifidobacterium spp. 双歧杆菌属 CATCCGGCATTACCACCC 

Bac303 Bacteroides-Prevotella group拟杆菌-普雷沃勒氏菌属 CCAATGTGGGGGACCTT 

His150 Clostridium histolyticum group (clusters I and II) 溶组织梭状菌属 TTATGCGGTATTAATAT(C/T) CCTT 

Lab158 Lactobacillus/Enterococcus spp. 乳酸菌/肠球菌属 GGTATTAGCAYCTTCCA 

1.2  实验方法 

1.2.1  茶叶儿茶素样品的分离纯化 

茶叶通过研钵磨碎后过40目筛，称取适量粉碎茶

样，按照实验室前期研究确定的最佳提取条件，以料液

比1:20加入热水，在90 ℃恒温振荡器中振荡提取40 min，

离心得上清液，茶渣用同样方法再次浸提，合并两次上

清液并浓缩、冻干，得到茶多酚粗提物。 

将茶多酚粗提物制成一定质量分数的料液，经0.45 

μm滤膜过滤后上聚酰胺层析柱（1.6 × 30 cm）。首先用

水洗去水溶性杂质，洗脱2个柱床体积（BV）后换用95%

的乙醇洗脱，收集2 BV洗脱液，浓缩并冷冻干燥，得到

纯度为90%的茶多酚样品。将纯化后得到的茶多酚样品

上Toyopearl HW-40S柱（5.0×50 cm），用80%的乙醇洗脱，
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采用自动部分收集器收集洗脱液（10 mL/管），并利用

HPLC分析洗脱液中儿茶素的组成，合并合适的组分，

进行浓缩和冷冻干燥，得到各茶叶儿茶素单体成分。 

1.2.2  茶叶儿茶素含量的测定 

采用HPLC外标法测定分离纯化得到的茶叶儿茶

素样品的纯度[9]。色谱条件：TSKgel ODS-100Z色谱

柱（4.6 × 150 mm，5 μm），柱温40 ℃，检测波长280 nm；

梯度洗脱（流动相A：CH3COOH，pH 2.5；流动相B：

CH3OH），洗脱时间15 min, 流动相A的比例由80%降

至40%，流动相B的比例由20%升至60%，流速1.0 

mL/min；进样量20 μL。 

茶叶儿茶素标准曲线的制备：精确称取各茶叶儿

茶素的标准品，溶解于水中，配制成一系列不同浓度

梯度的标准溶液，经0.45 μm针头式滤膜过滤后，按浓

度从低到高的顺序进行HPLC检测，记录各个浓度对

应的峰面积并以峰面积对浓度作图，得到各种茶叶儿

茶素的标准曲线。 

1.2.3  体外厌氧粪样混合培养 

体外厌氧粪样混合培养按照文献报道的方法进行
[11]。首先称取受试的茶叶儿茶素及FOS溶解于高压灭

菌后的含氮基础培养基中，得到终质量浓度为1 

mg/mL的底物溶液。然后取粪便样液150 μL悬浮于

1.35 mL含有各种茶叶儿茶素样品的底物培养基溶液

中，混合均匀后放入厌氧培养箱（10% H2、10% CO2、

80% N2）中，37 ℃发酵培养。在培养时间为0、6、12、

24 h时分别取250 μL样液，其中150 μL用于SCFA的分

析，100 μL用于细胞FISH计数。 

1.2.4  菌体计数 

参考文献报道的方法，菌体计数采用FISH法[11]。

根据试样浓度以及稀释倍数等计算出细菌总数，并取

其以10为底的对数。 

1.2.5  短链脂肪酸含量的测定 

采用HPLC外标法测定SCFA的含量。色谱条件：

Beckman Ultrasphere色谱柱（4.6×250 mm，5 m），

柱温30 ℃，检测波长210 nm；流动相A为超纯水，流

动相B为甲醇，洗脱梯度：0~10 min，A：从90%到70%，

B：从10%到30%；10~15 min，A：70%，B：30%；

流速0.8 mL/min；进样量20 μL。 

SCFA标准曲线的制备：精确称取各SCFA的标准

品，溶解于水中，配制成一系列不同浓度梯度的标准

溶液，经0.45 μm针头式滤膜过滤后，按浓度从低到高

的顺序进行HPLC检测，记录各个浓度对应的峰面积

并以峰面积对浓度作图，得到各种SCFA的标准曲线。 

1.3  数据分析 

实验数据采用 SPSS软件（SPSS Inc., Chicago, IL, 

USA）进行方差分析。 

2  结果与分析 

2.1  茶叶儿茶素样品的制备 

据报道[9~10]，Toyopearl HW-40S葡聚糖凝胶树脂

对于分离茶叶儿茶素单体具有良好效果。本实验将茶

多酚分别经过聚酰胺树脂以及Toyopearl HW-40S葡聚

糖凝胶树脂分离纯化，通过HPLC检测，分别制备得

到了纯度大于98%的EGCG、EGCG3’’Me、ECG和

ECG3’’Me，说明茶叶儿茶素样品的制备方法简便、有

效。 

2.2  茶叶儿茶素样品对肠道菌群增殖的作用 

2.2.1  茶叶儿茶素样品对肠道中双歧杆菌和乳

酸菌的增殖作用 

表 2 为以不同儿茶素样品为底物时，在不同发酵

时间有益菌群（双歧杆菌和乳酸菌）的增殖情况。与

对照组相比，在不同发酵时间点，EGCG、EGCG3’’Me、

ECG和ECG3’’Me样品都可以更好的促进双歧杆菌和

乳酸菌的增长，并且差异性显著（P < 0.05），说明儿

茶素样品对于双歧杆菌和乳酸菌的增殖，具有显著促

进作用。 

在每个发酵时间点，阳性对照 FOS 与对照组相

比，都具有显著促进双歧杆菌增殖的效果。在所有加

入儿茶素样品的培养基中，双歧杆菌数量在 0、6、12

和 24 h 显著增加，与空白对照相比也增加显著

（P<0.05）。当培养 12 和 24 h时，EGCG3’’Me 都显

示了最佳的促进双歧杆菌增殖的效果，但是培养 6 h

时，儿茶素样品之间差异不显著（P>0.05）。可以发

现，在培养 12 和 24 h时，EGCG3’’Me 发挥了相对于

EGCG 更好的促进双歧杆菌生长的效果（P < 0.05），

ECG3’’Me 与 ECG 之间同样差异显著（P < 0.05）。 

如表 2 所示，随着发酵时间的延长，乳酸菌的数

量逐渐增多。在空白对照组中，乳酸菌数量在 12 和

24 h 之间差异不显著（P>0.05），而在所有加入儿茶

素样品的培养基中，乳酸菌数量在 0、6、12 和 24 h

均显著增加，而且与空白对照相比差异显著（P < 

0.05）。培养 6 和 12 h 时，对于促进乳酸菌的增殖，

EGCG 与 EGCG3’’Me，以及 ECG 与 ECG3’’Me 之间

差异不显著（P > 0.05）；培养 24 h时，EGCG3’’Me

发挥了最好的促进乳酸菌增殖的效果，而且与阳性对

照 FOS 相比差异不显著（P > 0.05）。 

2.2.2  茶叶儿茶素对肠道中拟杆菌和梭状菌的
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增殖作用 

以不同儿茶素样品为底物，测定不同发酵时间拟

杆菌和梭状菌的增殖情况，结果如表 3 所示。结果表

明在空白对照组，随着发酵时间的延长，拟杆菌和梭

状菌的数量逐渐增多。在不同的发酵时间点，与对照

组相比，儿茶素样品以及 FOS均对于拟杆菌和梭状菌

的增殖发挥了显著的抑制作用。 

 

表 2 EGCG、ECG、ECG3’’Me 和EGCG3’’Me 体外厌氧发酵 0、6、12、24 h后双歧杆菌和乳酸菌数量 

Table 2 The number of Bifidobacterium spp. and Lactobacillus/Enterococcus spp. in anaerobic fermentation broth with EGCG, 

EGCG3’’Me, ECG and ECG3’’Me at 0, 6, 12 and 24 h. lg (CFU/mL) 

探针类型 样品 
厌氧发酵时间/h 

0 6 12 24 

Bif 164 

Control 8.03 ± 0.02 A 8.09 ± 0.02 a,B 8.16 ± 0.02 a,C 8.18 ± 0.03 a,C 

FOS  8.51 ± 0.03 c,B 8.68 ± 0.03 e,C 8.75 ± 0.02 e,D 

EGCG  8.18 ± 0.01 b,B 8.30 ± 0.03 bc,C 8.39 ± 0.02 c,D 

EGCG3’’Me  8.20 ± 0.02 b,B 8.39 ± 0.01 d,C 8.45 ± 0.02 d,D 

ECG  8.19 ± 0.01 b,B 8.26 ± 0.01 b,C 8.30 ± 0.02 b,D 

ECG3’’Me  8.20 ± 0.02 b,B 8.32 ± 0.02 c,C 8.36 ± 0.02 c,D 

Lab 158 

Control 7.78 ± 0.02 A 7.84 ± 0.02 a,B 7.98 ± 0.02 a,C 8.00 ± 0.03 a,C 

FOS  8.02 ± 0.02 e,B 8.23 ± 0.01 d,C 8.28 ± 0.02 d,D 

EGCG  7.96 ± 0.02 cd,B 8.12 ± 0.01 bc,C 8.23 ± 0.02 c,D 

EGCG3’’Me  7.97 ± 0.02 d,B 8.15 ± 0.02 c,C 8.27 ± 0.03 d,D 

ECG  7.90 ± 0.01 b,B 8.09 ± 0.03 b,C 8.18 ± 0.02 b,D 

ECG3’’Me  7.93 ± 0.02 bc,B 8.12 ± 0.01 bc,C 8.22 ± 0.02 c,D 

注：同列不同小写字母代表同一时间不同样品之间对于该种菌属有显著性差异（P<0.05）；同行不同大写字母代表同一样品对于

该种菌属在不同发酵时间有显著性差异（P<0.05）。对照为不加任何茶叶儿茶素样品的处理。下同。 

表 3 EGCG、ECG、ECG3’’Me 和EGCG3’’Me 体外厌氧发酵 0、6、12、24 h后拟杆菌和梭状菌数量 

Table 3 The number of Bacteroids-Prevotella spp. and Clostridium histolyticum group in anaerobic fermentation broth with EGCG, 

EGCG3’’Me, ECG and ECG3’’Me at 0, 6, 12 and 24 h. lg (CFU/mL) 

探针类型 样品 
厌氧发酵时间/h 

0 6 12 24 

Bac 303 

Control 7.29 ± 0.03 A 7.46 ± 0.04 a,B 7.86 ± 0.03 a,C 7.97 ± 0.03 a,D 

FOS  7.35 ± 0.03 b,B 7.44 ± 0.04 d,C 7.46 ± 0.03 e,C 

EGCG  7.36 ± 0.02 b,B 7.75 ± 0.03 bc,C 7.84 ± 0.03 c,D 

EGCG3’’Me  7.35 ± 0.02 b,B 7.71 ± 0.04 c,C 7.78 ± 0.03 d,D 

ECG  7.37 ± 0.03 b,B 7.81 ± 0.02 b,C 7.89 ± 0.01 b,D 

ECG3’’Me  7.38 ± 0.02 b,B 7.79 ± 0.01 b,C 7.82 ± 0.01 cd,D 

His 150 

Control 7.16 ± 0.02 A 7.25 ± 0.03 a,B 7.45 ± 0.03 a,C 7.53 ± 0.02 a,D 

FOS  7.19 ± 0.02 b,B 7.28 ± 0.03 d,C 7.30 ± 0.02 d,C 

EGCG  7.22 ± 0.02 ab,B 7.38 ± 0.02 bc,C 7.44 ± 0.03 c,D 

EGCG3’’Me  7.20 ± 0.01 b,B 7.34 ± 0.02 c,C 7.32 ± 0.03 d,D 

ECG  7.23 ± 0.02 ab,B 7.39 ± 0.03 b,C 7.50 ± 0.02 b,D 

ECG3’’Me  7.22 ± 0.02 ab,B 7.38 ± 0.02 bc,C 7.42 ± 0.03 c,D 

与对照组相比，阳性对照 FOS在每个发酵时间点

均显著抑制拟杆菌的增殖（P < 0.05）。在不同发酵时

间点，加入儿茶素的培养基中，拟杆菌数量都显著少

于空白对照。可以认为在厌氧粪样培养过程中，

EGCG、EGCG3’’Me、ECG 和 ECG3’’Me 抑制了拟杆

菌的增殖。在厌氧发酵培养 12 和 24 h 时，FOS对于

拟杆菌显示了最强的抑制效果，而培养 6 h 时，FOS

与儿茶素发挥的抑制拟杆菌增殖的效果差异不显著

（P > 0.05）。可以发现，在培养 12 h 时，EGCG 与

EGCG3’’Me，以及 ECG 与 ECG3’’Me 之间，抑制拟
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杆菌增殖的效果差异不显著，而培养 24 h时，相对于

EGCG， EGCG3’’Me 发挥了更好的抑制拟杆菌增殖

的效果（P < 0.05），而 ECG 与 ECG3’’Me 之间同样

差异显著（P < 0.05）。 

如表 3 所示，与对照组相比，在不同发酵时间点

不同儿茶素样品对于梭状菌增殖的抑制作用具有显著

差异（P < 0.05）。在厌氧发酵培养的不同时间点，FOS

均显示了对于梭状菌增殖最强的抑制效果，同时，在

12 和 24 h之间，梭状菌数量差异不显著（P>0.05），

说明 FOS显著抑制了梭状菌的增殖。在培养12 h 时，

EGCG 和 EGCG3’’Me，以及 ECG 和 ECG3’’Me 之间

抑制梭状菌增殖的效果不显著（P>0.05），培养 24 h

时，EGCG3’’Me 相对于 EGCG 发挥了更好的抑制梭

状菌增殖的效果（P<0.05），而 ECG3’’Me 相对于 ECG

同样发挥了更为显著的效果（P<0.05）。同时在培养

24 h 时，EGCG3’’Me 显示了与 FOS 类似的效果

（P>0.05）。 

2.2.3  茶叶儿茶素对肠道总菌群的增殖作用 

以不同茶叶儿茶素样品为底物，测定在不同发酵

时间对于肠道总菌群数的影响，结果如表 4 所示。 

表 4 EGCG、ECG、ECG3’’Me 和EGCG3’’Me 体外厌氧发酵 0、6、12、24 h后总菌群数量 

Table 4 Total bacteria number in anaerobic fermentation broth with EGCG, EGCG3’’Me, ECG and ECG3’’Me at 0, 6, 12 and 24 h. 

lg(CFU/mL) 

探针类型 样品 
厌氧发酵时间/h 

0 6 12 24 

DAPI 

Control 8.68 ± 0.03 A 8.86 ± 0.04 b,B 8.94 ± 0.02 a,C 9.01 ± 0.03 a,D 

FOS  8.79 ± 0.04 a,B 8.92 ± 0.03 a,C 9.02 ± 0.02 a,D 

EGCG  8.85 ± 0.04 b,B 8.94 ± 0.04 a,C 9.00 ± 0.03 a,D 

EGCG3’’Me  8.84 ± 0.02 b,B 8.91 ± 0.02 a,C 9.01 ± 0.04 a,D 

ECG  8.82 ± 0.03 b,B 8.90 ± 0.02 a,C 9.01 ± 0.02 a,D 

ECG3’’Me  8.84 ± 0.04 b,B 8.92 ± 0.03 a,C 9.02 ± 0.03 a,D 

从表 4 可以看出，随着发酵时间延长，肠道内菌

群的数量在慢慢增多，各样品发酵时间 0、6、12 和

24 h具有差异显著性（P<0.05），而在各个时间点，与

对照组相比，不同儿茶素样品及FOS 对于肠道内总菌

群影响差异不显著（P>0.05），说明儿茶素基本不会

影响肠道内总菌群的数量。结合前面实验数据可以得

出，儿茶素只是改变了肠道内菌体的组成，对总菌群

数量基本没有影响。 

人体消化道内的正常微生物群大部分寄居于结肠

内，而人类结肠由 400多种细菌构成，其数量达到 10
14

个 以上 。研 究证 实， 双歧 杆菌 的部 分菌 属

（Bifidobacterium spp.）、乳酸菌/肠球菌的部分菌属

（Lactobacillus/Enterococcus spp.）是两类对人体有益

的微生物；此外，绝大多数的拟杆菌以及梭状菌对维

持肠道的生态平衡也具有非常重要的作用，它们是在

人体肠道内长期定植的菌群，但是其中的某些种属数

量过多会破坏人体肠道内菌群的平衡，引发腹泻、感

染等疾病
[12]
。肠道微生物广泛参与了膳食中多种营养

成分如糖类、脂类、酚类的代谢，其代谢产物及其代

谢所引起的肠道微生物菌群变化与机体的健康水平密

切相关。从基因层面上看，肠道微生物编码了大约 330

万个基因，约为人体自身基因的 150 倍，涵盖了糖苷

水解、脂肪酸代谢、多酚类降解和修饰相关酶等基因，

且多为人体不具备的代谢功能基因，表明肠道微生物

在膳食物质代谢中具有丰富的潜在功能[13]。肠道菌群

构成以及菌群产生的代谢产物可以因膳食组成的改变

而改变，进而对机体营养代谢和健康水平产生重要影

响[14]。研究证明，富含植物多酚的膳食可以对人体健

康产生有益作用[15]，但鉴于植物多酚较低的生物利用

率及其生物转化过程还不清楚，其作用机制还未得到

科学解释。益生元是指通过选择性的增殖一种或少

数种菌落中的细菌的生长与活性，而对寄主产生有

益的影响从而改善寄主健康的不可被消化的食品

成分。益生元往往通过刺激人体肠道内有益菌的生

长，如双歧杆菌、乳酸菌等而对人体健康起到积极的

作用[16]。在目前的研究中，FOS 对于有益菌的生长起

到了最明显的增殖作用，同时 EGCG、EGCG3’’Me、

ECG 和 ECG3’’Me 对于肠道有益菌（双歧杆菌和乳酸

菌）的生长起到了类似的促进作用，而且对于肠道中

拟杆菌和梭状菌的增殖产生了抑制作用。研究结果表

明，茶叶儿茶素能够作为肠道细菌发酵利用的合适底

物，生成适于肠道细菌利用的代谢产物，从而对于肠

道菌群组成起到调节作用。 

2.3  茶叶儿茶素对于短链脂肪酸和乳酸生成

的作用 

表 5 为以不同茶叶儿茶素样品为底物时，不同发
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酵时间对于厌氧发酵样液中 SCFA 和乳酸生成的影

响。在体外厌氧粪样发酵过程中，添加 EGCG、

EGCG3’’Me、ECG 以及 ECG3’’Me 的培养基中，SCFA

和乳酸的含量相对于空白对照显著增加，而且均随着

发酵时间的延长显著增加。FOS 在每个发酵时间点，

均产生了最高含量的乳酸和除了丙酸之外的 SCFA。 

表 5 EGCG, EGCG3’’Me, ECG, ECG3’’Me体外厌氧发酵 0、6、12、24 h后短链脂肪酸和乳酸的产量 

Table 5 The production of SCFA and lactic acid in anaerobic fermentation broth with EGCG, EGCG3’’Me, ECG and ECG3’’Me at 0, 6, 

12 and 24 h 

SCFA 类型 样品 
厌氧发酵时间/h 

0 6 12 24 

甲酸/mM 

Control 3.92 ± 0.27 A 7.53 ± 0.51 a,B 10.22 ± 0.64 a,C 11.77 ± 0.81 a,C 

FOS  12.46 ± 1.03 e,B 18.66 ± 0.92 e,C 22.34 ± 1.78 e,D 

EGCG  9.64 ± 0.47 c,B 15.49 ± 0.76 c,C 18.46 ± 1.14 c,D 

EGCG3’’Me  10.13 ± 0.56 d,B 17.72 ± 0.88 d,C 20.74 ± 1.09 d,D 

ECG  9.04 ± 0.51 b,B 14.42 ± 0.73 b,C 17.32 ± 0.88 b,D 

ECG3’’Me  9.82 ± 0.72 c,B 15.68 ± 1.09 c,C 18.89 ± 0.77 c,D 

乙酸/mM 

Control 7.36 ± 0.28 A 10.33 ± 0.48 a,B 14.28 ± 0.74 a,C 16.62 ± 0.68 a,D 

FOS  23.04 ± 1.77 d,B 34.46 ± 1.82 e,C 40.07 ± 2.26 e,D 

EGCG  18.98 ± 1.23 c,B 22.47 ± 1.74 b,C 32.88 ± 2.31 c,D 

EGCG3’’Me  19.24 ± 1.54 c,B 24.93 ± 2.02 c,C 36.43 ± 2.92 d,D 

ECG  17.63 ± 0.72 b,B 24.37 ± 1.86 c,C 30.29 ± 1.78 b,D 

ECG3’’Me  17.90 ± 1.04 b,B 25.81 ± 2.06 d,C 35.88 ± 1.87 d,D 

丙酸/mM 

Control 0.00 ± 0.00 A 3.34 ± 0.24 a,B 5.62 ± 0.43 a,C 8.56 ± 0.57 a,D 

FOS  4.58 ± 0.38 c,B 6.83 ± 0.27 b,C 11.37 ± 0.72 b,D 

EGCG  4.33 ± 0.17 b,B 7.68 ± 0.35 d,C 14.51 ± 1.12 e,D 

EGCG3’’Me  4.51 ± 0.32 c,B 7.31 ± 0.29 c,C 12.94 ± 0.76 c,D 

ECG  4.54 ± 0.37 c,B 7.93 ± 0.22 e,C 14.78 ± 0.97 e,D 

ECG3’’Me  4.27 ± 0.22 b,B 7.66 ± 0.51 d,C 14.02 ± 0.66 d,D 

丁酸/mM 

Control 0.00 ± 0.00 A 0.00 ± 0.00 a,A 0.76 ± 0.04 a,B 1.38 ± 0.11 a,C 

FOS  5.24 ± 0.34 d,B 7.78 ± 0.57 e,C 10.62 ± 0.79 e,D 

EGCG  3.26 ± 0.19 b,B 4.51 ± 0.32 c,C 7.26 ± 0.41 c,D 

EGCG3’’Me  3.88 ± 0.25 c,B 5.13 ± 0.27 d,C 7.73 ± 0.52 d,D 

ECG  3.19 ± 0.27 b,B 4.13 ± 0.21 b,C 6.49 ± 0.39 b,D 

ECG3’’Me  3.33 ± 0.22 b,B 4.58 ± 0.36 c,C 6.38 ± 0.43 b,D 

乳酸/mM 

Control 5.05 ± 0.37 A 11.29 ± 0.88 a,B 13.70 ± 0.54 a,C 14.64 ± 1.13 a,D 

FOS  22.72 ± 1.42 e,B 29.24 ± 2.38 e,C 33.21 ± 2.42 e,D 

EGCG  20.43 ± 1.19 d,B 26.11 ± 1.87 c,C 29.54 ± 1.79 c,C 

EGCG3’’Me  20.16 ± 0.88 c,B 27.37 ± 2.15 d,C 31.63 ± 1.26 d,C 

ECG  18.28 ± 1.33 b,B 24.69 ± 2.02 b,C 27.66 ± 2.04 b,C 

ECG3’’Me  19.95 ± 0.76 c,B 25.97 ± 1.44 c,C 29.63 ± 2.39 c,C 

在体外厌氧粪样发酵过程中产生的 SCFA 中，乙

酸在 24 h 时含量最高。乙酸含量可能与双歧杆菌、乳

酸菌、拟杆菌和梭状菌的增殖状况相关。在不同发酵

时间点，虽然空白对照中乙酸的含量也在缓慢增加，

但是显著低于添加茶叶儿茶素培养基中的含量

（P<0.05），说明茶叶儿茶素有效促进了发酵过程中乙

酸的产生。 

在空白对照和添加茶叶儿茶素的培养基中，乳酸

的产量均缓慢增加。在空白对照中，乳酸的产量在每

个发酵时间点，均显著低于添加茶叶儿茶素的培养基

（P<0.05）。在发酵起始阶段乳酸产量的增加，可能与

高含量的双歧杆菌和乳酸菌相关。在发酵过程中，乳

酸是通过同型发酵或异型途径产生的关键中间体，同

时也是乙酸、丙酸和丁酸等物质形成过程中的前体物
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质。研究中，我们发现乳酸含量在 12 到 24 h 之间缓

慢增加，同时其他 SCFA 的含量对应开始慢慢增加。

在发酵过程中细菌的作用下，乳酸在肠道中快速转化

为其他SCFA。 

在发酵过程中，丁酸在每个培养基中含量都随着

发酵时间的延长而增长，然而，在 SCFA 中丁酸只占

了很小的比例，丁酸的产生是在发酵的后期阶段，意

味着其产生可能与发酵过程中形成的其他细菌的代谢

物的转化密切相关。如表 5 所示，添加了茶叶儿茶素

的培养基，相比空白对照都生成了更多的甲酸和丙酸

（P>0.05）。在发酵的起始阶段，甲酸、乙酸和乳酸都

是 SCFA 的主要成分，而在发酵的后期，主要 SCFA

转变成了甲酸、乙酸和丙酸。 

膳食中有些成分在人体的上消化道不能被消化吸

收，如膳食纤维、抗性淀粉、低聚糖等，在结肠内细

菌分解发酵，最终产生 SCFA。包括甲酸、乙酸、琥

珀酸、丙酸、丁酸、戊酸、己酸、乳酸和一些相应的

支链脂肪酸，其中乙酸、丙酸及丁酸约占 80%以上。

SCFA 的生成对人体有重要生理功能，对于维持大肠

的正常生理功能，防止病原菌具有重要意义[17]。主要

是因为酸化结肠的环境，可以防止潜在致癌和致病细

菌，而且有利于矿物质的吸收。 

特别值得指出的是，丁酸对于维持肠道平衡具有

重要的功能，在结肠中高浓度的丙酸和丁酸，对于防

止低胆固醇血症和肿瘤的发生具有良好的效果。本研

究结果表明，茶叶儿茶素能够促进肠道微生物发酵产

生 SCFA，对于改善人体肠道环境有积极作用。 

2.4  茶叶儿茶素在体外厌氧发酵过程中的结

构变化 

图 3 为 EGCG、EGCG3’’Me、ECG、ECG3’’Me

及其代谢产物在发酵过程中变化的 HPLC 图谱。可以

看出，在体外厌氧发酵培养 24 h之后，各茶叶儿茶素

单体的结构发生了显著的变化，酯键被肠道微生物水

解，产生了对应的代谢产物。EGCG 经过肠道微生物

代谢之后，产生了对应的 gallic acid 和 EGC，而 ECG

在发酵之后，产生了对应的 gallic acid 和 EC。

EGCG3’’Me 在厌氧发酵 24 h 之后，同样产生了 EGC

和未知物 X。ESI-TOF-MS图谱表明，未知物 X 具有

特征性的 m/z 204.97 [M+Na]
-
和 182.97 [M+H]

-
，因此

X的分子量为184，与甲基化的gallic acid分子量相符。

因此，X确定为3-O-Me gallic acid，其分子结构如图

3 所示。类似于 EGCG3’’Me，ECG3’’Me 经过微生物

发酵，产生了 EC 和 3-O-Me gallic acid。 
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图 2 EGCG(a)、EGCG3’’Me(b)、ECG(c)、ECG3’’Me(d)及其代谢产

物在发酵过程中变化的 HPLC图谱 

Fig. 2 HPLC chromatograms showing changes of EGCG(a), 

EGCG3’’Me(b), ECG(c), ECG3’’Me(d) and their metabolites 

during the fermentation 

 

图 3 在 EGCG3’’Me 体外发酵过程中产生的化合物 X的质谱图 

Fig. 3 ESI-MS/MS spectrum of compound X generated during 

the in vitro fermentation of EGCG3’’Me 

通过研究可以发现，肠道细菌对于儿茶素在人体

肠道内的生物转化起到了重要作用。之前研究报道，

儿茶素可能是肠道细菌在肠道内通过对于酚类化合物

去糖基化从而释放苷元，同时催化甲氧基脱甲基反应
[18]。多酚的代谢产物可以到达结肠被肠道微生物利用，

从而对肠道微生物的数量以及构成产生影响。肠道内

的双歧杆菌、乳酸菌等益生菌通过调节肠道微生态平

衡来发挥益生作用，同时双歧杆菌、乳酸菌等有益菌

的增殖，可以有效抑制大肠内氨、粪臭素以及胺类致

癌物等的形成。有可能以上所述，就是加入茶叶儿茶

素之后，体外厌氧发酵培养基中菌群产生数量变化，

同时儿茶素结构发生改变的原因。 

3  结论 

本研究以广东乌龙茶为原料，通过聚酰胺树脂以

及 Toyopearl HW-40S 葡聚糖凝胶色谱柱层析，分离纯

化得到了纯度大于 98%的 EGCG、EGCG3’’Me、ECG

和 ECG3’’Me 样品。通过体外人粪样厌氧发酵，并利

用 FISH技术检测，发现添加茶叶儿茶素的培养基中，

肠道有益菌双歧杆菌和乳酸菌的增殖得到了有效促

进，同时肠道中拟杆菌和梭状菌的生长被抑制。此外

利用 HPLC 技术，对于发酵过程中各种SCFA含量的

变化进行了测定。发现添加儿茶素样品的培养基中，

SCFA 含量在各个发酵时间点，都比对照组有显著提

高，而且产量都随着发酵时间的延长显著提高。同时

对于茶叶儿茶素体外厌氧发酵的代谢产物进行了结构

鉴定。研究表明，茶叶儿茶素发挥了益生元的功效，

包括甲基化儿茶素在内的茶叶儿茶素及其代谢产物可

以有效促进肠道有益菌群的增殖，维护人体肠道微生

态平衡，对于改善人体肠道环境、保护人体健康具有

重要作用。 
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