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贻贝、牡蛎复合物对肠道菌群紊乱型小鼠便秘的干预

作用 
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摘要：本研究探讨了贻贝、牡蛎复合物对抗生素诱导小鼠便秘的干预作用，采用混合抗生素溶液灌胃 C57BL/6 雌性小鼠，构建

肠道菌群紊乱型小鼠便秘模型（ME），以 0.02 mL/g·bw 贻贝、牡蛎复合物灌胃 ME 组小鼠为干预组（IC）。结合 16s RNA 基因测序技

术，7 d 后，测定小肠推进率、排便量、饲料消耗量、肠道菌群结构等指标，评估小鼠便秘模型及其贻贝、牡蛎复合物的干预作用。

对比空白组，ME 组小肠推进率下降 22.89%（p<0.05），排便量降低 41.00%（p<0.05），日平均饲料消耗量显著下降 2.68 g/d（p<0.05），

粪便含水率显著下降 19.40%（p<0.05），同时，ME 组肠道菌群有益菌多样性减少，表现为 Prevotella-9、Lachnospiraceae、Enterobacter、

Verrucomicrobia 等有益菌菌群丰度降低；经贻贝、牡蛎复合物干预后，对比 ME 组，IC 组小鼠小肠推进率提升 70.00%（p<0.05），排

便量提升 52.00%（p<0.05），粪便含水率显著增加 18.10%（p<0.05），IC 组肠道菌群多样性增加，表现为 Proteobacteria、Fusobacteria、

Akkermansia、Bacteroidetes、Verrucomicrobia 丰度增加，同时 IC 组肠道菌群结构恢复至与空白组小鼠相似。综上，贻贝、牡蛎复合

物可显著改善由抗生素导致的便秘小鼠的小肠推进率等小肠蠕动功能，增加小鼠排便，并提高粪便含水率，同时调节便秘小鼠的肠道

菌群结构及组成，增加 Akkermansia 等肠道有益菌。 
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Abstract: In this study, the intervention effect of mussel and oyster compound on antibiotic-induced constipation in mice was investigated. 

C57BL/6 female mice were administered via gavage with the mixed antibiotic solution, to establish a mouse constipation model with intestinal 

flora disorder (ME). The intervention group (IC) was intragastrically administered via gavage with mussel and oyster compound (0.02 mL/g·bw). 

Combined with the 16s RNA gene sequencing technology, the indices including the small intestinal propulsion rate, defecation volume, feed 

consumption, intestinal flora structure were measured after 7 days to evaluate the mouse constipation model, and the intervention effect of  
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mussel and oyster compound. Compared with the blank group, the small intestine propulsion rate of the ME group decreased by 22.89% 

(p<0.05), the defecation amount decreased by 41.00% (p<0.05), the average daily feed consumption decreased by 2.68 g/d (p<0.05), and the 

water content of feces decreased by 19.40% (p<0.05). In the meantime, the diversity of beneficial bacteria in the intestinal flora decreased in ME 

group, which was manifested in the decrease in abundance of beneficial bacteria such as Prevotella-9, Lachnospiraceae, Enterobacter and 

Verrucomicrobia. After the intervention with mussel and oyster compound, the IC group had an increased (by 70.00%; p<0.05) small intestine 

propulsion rate, increased (by 52.00%; p<0.05) defecation volume, increased (by 18.10%; p<0.05) fecal water content, and increased diversity of 

intestinal flora (as increased abundance of Proteobacteria, Fusobacteria, Akkermansia, Bacteroidetes and Verrucomicrobia), compared with ME 

group. Also, the composition and structure of the intestinal flora in IC group were similar to those of the blank group. In summary, the mussel 

and oyster compound could significantly improve the small intestinal peristalsis function of mice with constipation caused by antibiotics, and 

increase the defecation amount and fecal water content, while regulating the structure and composition of intestinal flora of the mice with 

constipation and increasing the intestinal beneficial bacteria such as Akkermansia. 

Key words: mussel; oyster; constipation; intestinal flora 

 

便秘（Constipation）是指由单个或多个病因引起

的一种复杂病症，表现为大肠传导功能失常、大便秘

结、排便次数明显减少，排便周期延长；或排便周期

不长，但粪质干结；或粪质不硬，虽有便意，但便出

不畅等特征。根据排便特点分为功能型便秘和肠道菌

群紊乱型便秘。据统计，便秘在人群中的患病率已高

达27%，并呈日益增长趋势。最新研究发现，便秘是

由肠道菌群紊乱、炎症、肠动力不足、肠营养缺乏等

多个因素造成[1-3]。长期便秘会影响机体健康，如引

起失眠、食欲下降、胃肠功能紊乱、肛肠疾病等，同

时会导致溃疡性结肠炎，以及心血管疾病等并发症的

出现。目前，多采用传统药物手段治疗便秘病，如胃

肠动力促进药、肠道脱水药、润滑性泻药等，虽可快

速缓解便秘症状，但副作用较多，长期使用易发生药

物依赖性，导致正常肠道菌群失调，进而引起顽固性

便秘，难以治愈[4-8]。 
许多研究报道声称，纤维素、益生元、益生菌等

产品可显著改善便秘[9-11]，但在实际临床中这些产品

由于功能过于单一，便秘调节效果并不稳定，周期较

长。可能是由于肠道菌群紊乱型便秘同时还会伴有炎

症、肠动力不足、肠营养缺乏等情况，因此寻找一种

源自天然、对机体的副作用小，具有复合调节功能的

便秘干预物质具有重要意义。 
有研究发现，贻贝、牡蛎具有抗炎、增加肠营养

和改善便秘作用[8]；香蕉含有较多的色氨酸，在肠道

内可以转化成五羟色胺，增加肠动力[12-16]。本研究旨

在利用利用贻贝、牡蛎等提取物进行组方，通过灌胃

抗生素诱导建立菌群紊乱型便秘模型，探索一种具有

润肠通便功能的复合物配方，并评价其对肠道菌群的

调节功能。 

1  材料与方法 

1.1  动物与材料 

1.1.1  实验动物及饲养 

SPF 级 6 周龄雌性 C57BL/6J 小鼠，购于北京华

阜康生物科技股份有限公司，许可证号：SCXK（京）

2016-0002。分笼饲养，自由进食全价配合饲料（营养

成分按照 GB 14924.3-2001 要求），严格按照广东海洋

大学实验动物中心（SYXK2014-0053）操作规范。 
1.1.2  实验材料 

（1）抗生素混合悬液：克拉霉素（批号：

D011804031）、头孢拉定（批号：180307）和阿莫西

林（批号：180710），按照质量比例，克拉霉素：头孢

拉定抗生素：阿莫西林=2:2:1 配制，高浓度抗生素悬

液浓度 125 mg/mL，低浓度抗生素悬液浓度 62.50 
mg/mL。配制方法：按照质量浓度，用无菌蒸馏水配

制上述混合溶液，26 ℃超声 10 min 混匀，现配现用。 
（2）贻贝、牡蛎复合物配方：贻贝、牡蛎复合物

活性成分净含量和来源：低聚果糖，95%浓缩比，江

门市量子高科生物科技有限公司；绿唇贻贝提取物，

30:1 浓缩比，陕西鑫之康生物科技有限公司；牡蛎粉，

20:1 浓缩比，陕西森弗天然制品有限公司；香蕉皮粉

（RBP），30:1 浓缩比，陕西森弗天然制品有限公司。

低聚果糖剂量为 1.60 g/kg、牡蛎粉 0.80 g/kg、贻贝提

取物 0.80 g/kg、香蕉皮粉 1.60 g/kg，按照质量比低聚

果糖：牡蛎粉：贻贝提取物：香蕉皮粉=2:1:1:2 配置。

配制方法：根据实验所需，按照上述浓度称取一定质

量的各物质，将其溶解于无菌生理盐水中，26 ℃超声

10 min，使其充分溶解混匀，现配现用。 
（3）墨汁：准确称取 100 g阿拉伯树胶，加 800 mL

灭菌水，煮沸至溶液透明，称取 100 g 活性炭加至上

述溶液中煮沸 3 次，待溶液凉后加灭菌水定容到 1000 
mL，储存于 4 ℃冰箱。 
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1.2  实验方法 

1.2.1  造模与给药方式 
动物分组：将 31 只小鼠分为空白对照组（MB2）

和实验组（ME2），MB2 组 4 只/组，共 2 组，ME2
组 5 只/组，共 5 组，实验组灌胃同体积低浓度抗生素

4 d，继续灌胃高浓度抗生素 3 d，第 10 d MB2、ME2
组各解剖 3 只，测定首粒黑边时长及小肠推进率；将

ME2 组重新分为干预组 IC1 和 IC2、阳性对照组 IP 和

自然恢复组 INR，IC1 组灌胃由低聚果糖:牡蛎粉:贻贝

提取物=2:1:1 的复合物，IC2 组灌胃由低聚果糖:牡蛎

粉:贻贝提取物:香蕉皮粉（RBP）=2:1:1:2 组成的复合

物，IP 组灌胃低聚果糖溶液，INR 组灌胃生理盐水。

按小鼠体质量灌胃剂量 0.02 mL/(g·bw)，检测小鼠体

重、饲料消耗量、粪便数量、粪便含水率和小肠推进

率，取小鼠粪便 1~2 粒于样本裂解液中，存放于-80 ℃
冰箱中，测定肠道菌群结构及分析。 
1.2.2  指标测定方法 

1.2.2.1  粪便量和小肠墨汁推进率的测定 
收集每组小鼠 24 h 内排出的粪便，采用平均数来

表示每组的粪便数；末次给药后，独笼饲养每只小鼠，

灌胃墨汁后，检测小鼠从灌胃开始到首粒黑便排出时

间；小鼠断水断食 24 h 后，按体质量灌胃墨汁，30 min
后解剖，测量小肠全长及自胃部下端幽门处到墨水运

动前沿的距离，按公式（1）计算小肠推进率。 

 100%
/cm

/cm/% ×=
小肠全长

墨汁移动距离
小肠推进率     （1） 

1.2.2.2  粪便含水率的测定 
将小鼠粪便收集到质量为 W0 的培养皿内，80 ℃

烘箱烘干 10 h 至恒重，根据公式（2）计算粪便含水

率。 

 100%×)W-)/(WW-(W/% 0121=粪便含水率      （2） 

式中：W0：培养皿重量，g；W1：粪便湿重和培养皿的

总重量，g；W2：粪便干重和培养皿的总重量，g。 

1.2.2.3  肠道菌群的测定 
16s rRNA 基因测序，通过采用 Illumina Hiseq 测

序 平 台 使 用 引 物 515F-806R 进 行 双 端 测 序

(paired-end)，对 V4 区进行扩增测序，得到 fastq 格式

的原始数据，再配对拼接成单条序列，通过 barcode
确定序列对应的样本。首先使用 QIIME（version 1.8.0）
工具包对每个样板库的序列进行 OTU 注释，

GreenGene（version gg_13-8）或 Silva（SILVA128）
数据库比较不同样本之间的微生物组成差异，再根据

V4 区的测序长度，将序列准确的归类到属级别。包括：

（1）各分类水平组成分析：根据物种注释结果，对每

个样本在门、属分类水平上选取丰度排名前 10 的物种

来绘制相对丰度柱状图，得到不同样本或分组间物种

组成比例情况；（2）样本差异分析，包括 Alpha 多样

性分析以及基于属水平的聚类分析：样本先按照彼此

之间组成的相似度进行聚类，依次排列，再根据不同

样本的分类单位的相似度进行聚类，聚类结果纵向依

次排列，测定样品之间的相似性以及属水平上的群落

构成相似性。 

1.3  统计方法 

采用 SPSS 22.0 统计软件进行数据分析。方差齐

采用 One-way Anova 分析，方差不齐用 Nonparametric 
tests 分析，组间比较采用多重检验的 Turkey HSD，计

数以百分率（%）表示，检验水准 α=0.05，以 p<0.05
为差异有统计学意义。 

2  结果与讨论 

2.1  便秘模型的评估 

2.1.1  抗生素对小鼠排便功能参数的影响 
在建立抗生素诱导的肠道菌群失调便秘小鼠模型

时，采用 3 条标准判断建模成功[17-21]：（1）便秘发生

时，小鼠便秘表观特征如排便量减少等；（2）小鼠的

肠道菌群失调，失调的程度为肠道菌群的组成及数量

发生较为明显的改变；（3）停止灌胃 24 h 后小鼠仍保

持便秘体征。由图 1 可知，对比 MB2 组，ME2 组小

鼠排便量、粪便含水率和饲料消耗量显著下降，排便

量最小值（34 粒/d）显著减少 56 粒/d（t=2.78，p=0.04），
粪便含水率显著降低 22%（t=-8.29，p<0.01），平均饲

料消耗量显著下降 2.22 g/d；对比第 1 d，ME 组小鼠

平均粪便数、粪便含水率和饲料消耗量显著下降 57
粒/d、19.40%、2.68 g/d（t=-5.98，p<0.01）。图 2 结果

显示，抗生素灌胃 7 d 后，对比 MB2 组，小肠推进率

显著下降以及排出首粒黑便时长显著延长，ME2 组小

鼠小肠推进率显著降低 22.89%（t=-4.41，p<0.01），
首粒黑便时长显著延长 108 min（t=7.21，p<0.01）。本

研究与白冰瑶[9]等人研究结果一致，便秘模型是否建

立成功可通过测定小鼠小肠推进率、首粒黑便时长、

排便质量等排便参数来判断。通过对本实验结果的分

析发现，对比空白组，抗生素混合悬液灌胃的便秘模

型组小鼠粪便含水率、进食量、饲料消耗率、排便量

显著降低，肠蠕动功能减弱，排出首粒黑便时长延长，

小肠墨汁推进率降低。说明灌胃抗生素能降低小鼠排

便量、粪便含水率及减弱肠蠕动能力等，导致小鼠排
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便功能减弱，造成小鼠便秘。 

 

 

 
图1 混合抗生素悬液灌胃后小鼠排便功能参数的变化 

Fig.1 Changes of fecal function parameters in mice with mixed 

antibiotic suspension 

注：a 为小鼠平均粪便数变化图；b 为小鼠粪便含水率变

化图；c 为小鼠饲料消耗量变化图；不同小写字母存在显著性

差异，p<0.05；MB2 空白对照组，ME2 便秘模型组，下同。 

 

 
 

图2 混合抗生素悬液灌胃后小肠推进率及首粒黑便时长变化 

Fig.2 Changes of small intestine propulsion rate and the 

duration of first black stool after intragastric administration of 

mixed antibiotic suspension 
注：a 为小鼠小肠推进率变化图；b 为小鼠首粒黑便时长

变化图；*表示存在显著性差异，p<0.05，下同。 

2.1.2  16s RNA 测序小鼠肠道菌群结构组成分

析 
2.1.2.1  Alpha 多样性分析 

表 1 结果显示，对比 MB2 组，肠道菌群丰富度

指数 Chao1、Ace 以及多样性指数 Shannon、Simpson
显著下降（p<0.01），说明抗生素会导致小鼠肠道菌群

的丰富度与多样性显著下降。 
表1 抗生素混合灌胃小鼠的Alpha多样性指数变化 

Table 1 Changes of Alpha diversity index in mice fed by gavage in two-concentration mixed 

Sample Shannon Simpson Chao1 Ace Good’s coverage 

MB2-1 5.8627 0.9611 387.2071 372.3173 0.9994 

MB2-2 6.0157 0.9650 352.4286 342.5587 0.9996 

MB2-3 4.6034 0.8892 406.2174 394.7931 0.9995 

ME2-1 0.6138* 0.1923* 224.3606* 237.2236* 0.9994* 

ME2-2 0.9860* 0.1766* 256.6083* 211.6832* 0.9995* 

ME2-3 0.6138* 0.1923* 224.3606* 237.2236* 0.9994* 

t 值 -50.12 10.48 7.93 7.30 -30.98 

p 值 <0.01 <0.01 =0.01 =0.02 <0.01 

注：*表示存在显著性差异，p<0.05。 
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2.1.2.2  抗生素对小鼠肠道菌群在门、属水平上组成

的影响 
黄毅溦等[22]研究结果发现，小鼠的肠道菌群失调

程度表现为肠道菌群的组成及数量发生较为明显的改

变。图 3 和表 2 结果显示，在门水平上，小鼠肠道共

有的 3 类优势菌门为：厚壁菌门(Firmicutes)、拟杆菌

门(Bacteroidetes)、变形菌门(Proteobacteria)无显著性变

化。对比 MB2 组，ME2 组的 Firmicutes 比例显著降

低，ME2-1 组 Firmicutes 菌丰度下降 38.99%，

Proteobacteria比例增加，ME2组Verrucomicrobia缺失，

Fusobacteria 丰度大于 1.00%。图 4 和表 3 结果显示，

丰度相对较高的菌属有 6 个，分别是拟杆菌属

(Bacteroides) 、 毛 螺 旋 菌 科 (Lachnospiraceae) 、
Ruminiclostridium 属、肠杆菌属(Enterobacter)、克雷

伯氏菌属(Klebsiella)、阿克曼菌属(Akkermansia)。对

比 MB2 组， ME2 组有益菌属 Prevotella-9 、

Lachnospiraceae、Enterobacter 等丰度显著下降，

Blautia、Akkermansia 缺失，Bacteroides 丰度增加。说

明采用抗生素灌胃可以导致模型组小鼠肠道菌群紊

乱，可能的机理包括[23-25]：（1）抗生素可减少肠道中

部分菌群数量，导致肠道菌群多样性及丰富度降低，

导致肠道菌群紊乱型便秘症状出现；（2）抗生素导致

Akkermansia、Verrucomicrobia 等有益菌缺失，进而出

现便秘症状。 

 
图3 抗生素对小鼠肠道菌群门水平组成的影响 

Fig.3 Effect of antibiotics on the level of intestinal microflora in 

mice at phylum  

表2 门水平细菌组成 

Table 2 Proportion of composition of bacteria at phylum level (%) 

Taxon MB2-1 MB2-2 MB2-3 ME2-1 ME2-2 ME2-3 

Other 1.63 2.42 2.00 3.00 1.09 2.44 

Actinobacteria 1.48 0.00 1.29 0.00 0.00 1.04 

Bacteroidetes 31.46 32.47 21.70 20.73 39.20 27.73 

Firmicutes 54.10 51.37 65.33 26.15 39.09 47.43 

Fusobacteria 0.00 0.00 0.00 0.00% 1.89 1.45 

Proteobacteria 6.12 3.60 7.55 50.12 18.73 19.91 

Verrucomicrobia 5.21 10.14 2.13 0.00 0.00 0.00 

表3 两种浓度混合灌胃小鼠导致肠道菌群在属水平的变化 

Table 3 Changes of intestinal microflora at genus level in mice fed by gavage in two-concentration mixed (%) 

Taxon MB2-1 MB2-2 MB2-3 ME2-1 ME2-2 ME2-3 

Other 4.21 8.90 6.09 3.96 4.66 4.82 

Bacteroides 11.58 9.71 8.22 23.69 24.03 31.67 

Muribaculaceae 3.56 5.38 3.02 2.00 2.89 5.78 

Prevotella-9 1.55 7.20 11.82 2.05 2.22 1.03 

Alistipes 3.95 2.28 2.36 1.07 4.66 2.31 

Parabacteroides 1.55 0.00 1.19 1.21 2.48 1.63 

Lactobacillus 0.00 1.19 1.27 0.00 1.30 1.60 

Clostridium 23.55 13.06 8.93 2.56 5.99 4.96 

Blautia 2.24 2.30 1.33 0.00 0.00 0.00 

Lachnoclostridium 2.85 1.18 2.20 1.00 1.24 2.12 

Lachnospiraceae 9.37 11.62 11.90 6.67 3.43 4.04 

Roseburia 3.42 3.09 3.44 1.73 5.43 1.48 

Faecalibacterium 1.56 1.26 1.23 3.24 2.33 2.84 

      转下页
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Oscillibacter 1.21 9.35 1.32 5.23 11.39 4.21 

Ruminiclostridium_ 5.69 2.53 5.72 0.00 2.10 3.20 

Enterobacteriaceae 17.03 0.00 1.18 5.73 3.27 3.29 

Citrobacter 0.00 0.00 0.00 4.19 1.44 10.92 

Enterobacter 0.00 0.00 5.29 19.00 2.93 3.72 

Escherichia-Shigella 1.47 0.00 2.73 3.60 13.32 6.94 

Klebsiella 0.00 2.81 9.78 13.07 4.89 3.44 

Akkermansia 5.21 18.14 10.98 0.00 0.00 0.00 

 
图4 抗生素对小鼠肠道菌群属水平组成的影响 

Fig.4 Effect of antibiotics on the level of intestinal microflora in 

mice at genus 

2.2  贻贝、牡蛎复合物对小鼠便秘的改善效果

评价 

2.2.1  贻贝、牡蛎复合物对小鼠排便功能参数

的影响 

 

 

 
图5 经贻贝、牡蛎复合物干预后小鼠粪便数量及粪便含水率的

变化 

Fig.5 The changes of fecal quantity and fecal water content in 

mice improved by compound food extract 

注：IB 空白组，IC1、IC2 干预组，IP 阳性对照组，INR

自然恢复组，a 为平均粪便数量图，b 为粪便含水率变化图，c

为饲料消耗率变化图；d 为首粒黑便时长变化图，不同小写字

母、*表示存在显著性差异，p <0.05，下同。 

目前益生元、益生菌产品虽对便秘有一定改善功

能，但多数研究仅针对调节肠道蠕动功能方面，关于

通过同时调节肠道菌群及肠动力多方面改善便秘的研

究较少[7]。图 5 结果显示，对比干预前，IC1、IC2 组

粪便数量、粪便含水率显著增加，IC1 和 IC2 组排便

数量分别增加65粒/d、69粒/d（t=6.52，t=3.97，p<0.01），
粪便含水率分别提高了 18.10%、14.20%（t=4.19，
t=7.95，p<0.01），高于 IP 组，逐渐趋于 IB 组。干预

7 d 后，对比 INR 组，IC1、IC2 组小鼠日平均饲料消

耗量显著增加 9.55 g/d、8.38 g/d（t=-45.96，t=-44.96，
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p<0.01），小肠推进率组显著提高 24.20%、34.50%
（t=1.28，t=1.61，p<0.05）；对比 IB 组，IC1、IC2 组

小鼠小肠推进率、饲料消耗量与 IB 组无显著性差异

（p>0.05），INR 组显著低于 IB 组（p<0.05）。说明了

贻贝、牡蛎复合物可提高粪便数量、粪便含水率及小

肠推进率等排便参数，可改善小鼠的排便能力及肠蠕

动能力。所以，推测贻贝、牡蛎复合物改善小鼠便秘

的作用机理可能为贻贝、牡蛎复合物改善了小鼠的肠

道蠕动功能，提高了胃肠动力，以及贻贝提取物和牡

蛎粉成分降低了小鼠机体内的炎性，增加了肠营养物

质合成。 
2.2.2  16s RNA 测序肠道菌群结构组成分析 
2.2.2.1  Alpha 多样性分析 

表 4 可知，对比 IB、INR 组，肠道菌群丰富度指

数 Chao1、Ace 以及多样性指数 Shannon、Simpson 值

显著增加，IC1、IC2 组多样性大于 IP 组，INR 组显

著低于其他组，说明贻贝、牡蛎复合物能提高肠道菌

群的丰富度和多样性。 
表4 Alpha多样性指数变化 

Table 4 Changes of alpha diversity index  

Sample Shannon Simpson Chao1 Ace Good’s coverage 
ME2 1.1556a 0.3386a 246.1962a 229.0533a 0.9995a 

IB 5.5594c 0.9544b 723.9699b 701.6252b 0.9989a 

IC1 2.9584b 0.8119b 366.5000a 399.1935a 0.9992a 

IC2 3.3963b 0.8752b 412.5675a 416.9773a 0.9994a 

IP 2.84303b 0.8001b 375.8571a 384.6301a 0.9994a 

INR 1.7981a 0.5023a 261.3076a 299.0267a 0.9991a 

t 值 -141.55 -6.70 8.96 9.01 -16.59 

p 值 <0.01 <0.01 <0.01 <0.01 <0.01 

注：不同大小写字母表示存在显著性差异，p<0.05。 
2.2.2.2  贻贝、牡蛎复合物对小鼠肠道菌群在门、属

水平组成上的差异 
图 6 和表 5 结果显示，在门水平上共有的 3 类优

势菌为：Bacteroidetes、Proteobacteria、Firmicutes，对

比 IB 组，Proteobacteria 相对丰度增长 10%以上，

Verrucomicrobia 丰度增加， INR 组 Firmicutes、
Actinobacteria 等菌群丰富度显著低于其他组。图 7、
图 8 及表 6 结果显示，干预组属水平结构改变表现为

Enterobacter 、 Klebsiella 、 Lachnoclostridium 、

Parabacteroides 、 Akkermansia 、 Faecalibacterium 
prausnitzii 等有益菌丰度上调。对比 ME 组，IC1、IC2
组 Akkermansia 与 Verrucomicrobium 丰度提高；特殊

功 能 有 益 菌 Faecalibacterium prausnitzii 、

Parabacteroides distasonis、Lachnospiraceae、Blautia
丰度增加，Akkermansia 丰度显著增加 16%，有害菌

属 Pre-prevotella-9 显著下降，INR 组 Klebsiella 等有

益菌丰富度低于其他组。研究发现，Akkermansia、
prevotella 属于肠道益生菌，可提高肠道上皮屏障的功

能、缓解肠道炎症，调节肠道菌群，Faecalibacterium 
prausnitzii 作为肠道共生菌，能产生丁酸，调节肠道免

疫系统、氧化应激和结肠上皮细胞的代谢，

Parasutterell 属占据特定肠道生态位，影响菌群和宿主

代谢[26-30]。李寒冰等[31-34]发现便秘可导致肠道菌群紊

乱及肠道炎性损伤发生。在本研究中经贻贝、牡蛎复

合物干预结果显示后，对比便秘模型组，肠道菌群多

样性增加，Blautia、Akkermansia、Verrucomicrobia 丰

度增长10%以上，Faecalibacterium prausnitzii、Blautia、
Parasutterell 等肠道有益菌丰度上调，肠道菌群结构大

致恢复到空白组，证明了复合贻贝、牡蛎复合物可调

节小鼠肠道菌群，改善小鼠便秘。所以，推测贻贝、

牡蛎复合物改善便秘小鼠肠道菌群的作用机理可包括

以下几点 [35-44]：（1）贻贝、牡蛎复合物降低了

Enterobacteriaceae、Oscillibacter、Klebsiella 等肠炎致

病菌，增加了 Blautia、Roseburia、Faecalibacterium 等
产生肠营养物质的有益菌，Blautia 代谢产生乙酸，

Roseburia、Faecalibacterium 代谢产生丁酸，均为有利

于优势菌生产繁殖的营养物质，使有益菌成为肠道内

优势菌，为小肠运动提供能量，达到改善便秘的效果；

（2）贻贝、牡蛎复合物，尤其是香蕉皮粉和低聚果糖

改善了小鼠的肠道菌群结构，提高了多样性，增加了

有益菌，改善了小鼠便秘。 
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表5 门水平细菌组成 

Table 5 Proportion of composition of bacteria at phylum level (%) 

Taxon ME IB IC1 IC2 IP INR 

Others 0.62 0.47 0.47 0.57 0.46 0.19 

Actinobacteria 1.39 1.01 1.23 1.15 1.37 0.52 

Bacteroidetes 25.71 44.00 31.78 33.72 32.71 31.12 

Epsilonbacteraeota 0.49 0.40 0.08 0.65 0.23 0.40 

Firmicutes 49.39 48.80 46.92 42.46 43.97 46.69 

Fusobacteria 1.22 0.19 0.70 0.71 0.69 0.88 

Patescibacteria 0.23 0.32 0.17 0.36 0.11 0.13 

Proteobacteria 18.98 4.56 16.00 15.96 18.47 18.54 

Synergistetes 0.84 0.00 0.65 0.38 0.15 0.09 

Verrucomicrobia 1.12 0.24 2.00 4.03 1.85 1.43 

表6 小鼠肠道菌群在属水平所占比例 

Table 6 Proportion of intestinal flora at genus level in mice (%) 

Taxon ME IB IC1 IC2 IP INR 
Other 11.67 5.80 8.73 8.73 7.76 8.41 

Bacteroides 3.72 0.12 1.92 1.92 1.32 1.72 

Enterobacter 3.62 0.00 1.81 1.81 1.21 1.61 

Klebsiella 2.31 3.71 3.01 3.01 3.24 3.09 

Alistipes 1.92 0.53 1.23 1.23 0.99 1.15 

Citrobacter 2.12 1.11 1.61 1.61 1.45 1.56 

Lachnoclostridium 2.16 6.54 4.35 4.35 5.08 4.59 

Lachnospiraceae-NK4A136-group 2.84 0.82 1.83 1.83 1.50 1.72 

Faecalibacterium 1.63 1.13 1.38 1.38 1.30 1.35 

Parabacteroides 2.08 1.47 1.78 1.78 1.68 1.74 

Lachnospiraceae-UCG-008 1.94 0.56 1.25 1.25 1.02 1.18 

Escherichia-Shigella 1.11 1.27 1.19 1.19 1.22 1.20 

Prevotella-9 1.48 1.85 1.66 1.66 1.72 1.68 

Roseburia 1.13 0.24 0.69 0.69 0.54 0.64 

Akkermansia 0.91 0.16 0.53 0.53 0.41 0.49 

Lachnospiraceae_UCG-004 4.67 0.00 2.33 2.33 1.56 2.08 

Clostridium_sensu_stricto_1 1.16 0.29 0.73 0.73 0.58 0.68 

Phascolarctobacterium 1.84 0.40 1.12 1.12 0.88 1.04 

Lactobacillus 0.61 1.42 1.02 1.02 1.15 1.06 

Blautia 1.52 0.38 0.95 0.95 0.76 0.88 

Sutterella 1.37 0.20 0.79 0.79 0.59 0.72 

Megamonas 0.86 0.69 0.78 0.78 0.75 0.77 

Parasutterella 1.14 0.27 0.71 0.71 0.56 0.66 

Subdoligranulum 0.66 0.29 0.48 0.48 0.41 0.45 

Ruminococcaceae_UCG-002 0.78 0.21 0.50 0.50 0.40 0.47 

Anaerostipes 0.47 2.10 1.28 1.28 1.55 1.37 



现代食品科技 Modern Food Science and Technology 2020, Vol.36, No.10 

24 

 
图6 贻贝、牡蛎复合物干预后小鼠肠道菌群门水平组成 

Fig.6 Effect of mussel and oyster complex on the phylum level 

of intestinal flora in mice 

 
图7 贻贝、牡蛎复合物对小鼠肠道菌群属水平组成的影响 

Fig.7 Effect of mussel and oyster complex on the genus level of 

intestinal flora in mice 

 
图8 肠道菌群群落构成相似性图 

Fig.8 Community composition similarity of intestinal flora 

3  结论 

本实验探究了贻贝、牡蛎复合物对肠道菌群紊乱

型便秘小鼠的肠道功能及其肠道菌群的干预作用，研

究发现，贻贝、牡蛎复合物能显著改善小肠蠕动功能、

加快小肠推进、缩短粪便排出时间、增加粪便含水率，

同时增加了肠道益生菌 Akkermansia、Parasutterell、
Blautia 等的相对丰度，调节小鼠肠道菌群结构，说明

贻贝、牡蛎复合物对肠道菌群紊乱型便秘小鼠具有良

好的干预作用，为后续便秘产品的开发提供理论数据

支撑以及新的开发思路。 
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