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茶多酚与肠道微生物的相互作用
及其对人体健康的影响
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摘要 近年来茶多酚与肠道微生物的相互作用逐渐成为食品科学、营养学和生物学的研究热点。茶多酚通

过肠道微生物代谢产生的活性物质具有抗氧化、降脂、消炎等作用，而茶多酚又可以通过调节肠道微生物而影响

人体健康。本文综述了茶多酚在体内的吸收、肠道微生物对茶多酚的代谢去向、茶多酚对肠道微生物组成的调

节及二者的相互作用在降血脂、减少脂肪堆积、维持肠道屏障等方面的研究进展，旨在为茶多酚与肠道微生物的

双向作用对人体健康的改善研究提供一定参考。
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肠道微生物区系稳态与人体的健康密切相关，

肥胖、糖尿病、抑郁症等健康问题都与肠道菌群失调

有关［1］，通过调节肠道菌群的组成和结构来改善人体

健康的相关研究受到越来越多的关注，特别是利用

茶多酚调节肠道菌群，进而预防和治疗肥胖、抑郁

症、炎症等症状是近年来研究的热点［2］。在以往的研

究中大多只涉及肠道微生物区系对茶多酚的代谢或

茶多酚对肠道微生物的调节作用，极少有茶多酚与

肠道微生物相互作用的研究报道，关于茶多酚与肠

道微生物相互作用促进人体健康的机制尚不清楚。

本文通过综述肠道微生物对茶多酚的代谢、茶多酚

对肠道微生物的调节，以及两者间相互作用对机体

的有益效应，来阐述茶多酚与肠道微生物间的关系，

旨在为茶多酚-肠道微生物的双向作用对人体健康的

改善研究提供参考。

1 茶多酚在体内的吸收

1.1 茶多酚在体内的吸收过程

茶多酚是茶叶的主要功能成分之一，约占茶叶

干质量的 18%~36%；儿茶素类是茶多酚的主体成

分，约占茶多酚总量 70%~80%。由于分子结构的

不同，儿茶素又可分为表儿茶素（epicatechin，EC）、表

没食子儿茶素（epigallocatechin，EGC）、表儿茶素没

食子酸酯（epicatechin-3-gallate，ECG）和表没食子儿

茶素没食子酸酯（epigallocatechin-3-gallate，EGCG）4
种（图1）。

图1 儿茶素的结构

Fig.1 The structure of catechins
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多酚在胃部仅被低程度吸收，少部分在小肠被

吸收；肠道吸收多酚的方式主要有主动转运和被

动扩散 2种，以被动扩散为主。例如肠道主要通

过被动扩散吸收儿茶素类物质，这是因为儿茶素

类物质含羟基较多，无法通过脂质双层，但可经肠

上皮细胞的紧密连接被优先吸收进入血液［3］。吸

收的儿茶素通过门静脉进入肝脏再代谢，也可通

过 多 药 耐 药 蛋 白（multidrug resistance protein 2，
MRP2）从肝细胞外排到胆汁，再进入肠道［4］。

1.2 茶多酚在体内吸收程度的影响因素

茶多酚在体内的的吸收程度受到分子质量和结

构、机体生理状态等多种因素的影响。研究发现，人

在饮用绿茶后尿液中 EGCG和 ECG及其结合物占

儿茶素摄入量的 11.4%，而 EGC和 EC排泄量为

28.5%［5］，这说明酯型儿茶素和非酯型儿茶素的比例

会影响茶多酚在体内的吸收程度。大鼠灌胃 700
mg/kg茶多酚试验进一步证明机体对茶多酚吸收存

在差异，EC、EGC、ECG和EGCG在血浆中浓度达到

峰值的时间、血药浓度峰值和半衰期均存在差异，其

中EGCG的血药浓度最高，为 4.92 μg/mL［6］，说明此

质量浓度下大鼠对EGCG的吸收程度最好。机体的

生理状态也会影响其对茶多酚的吸收程度。给予茶

多酚处理 10 d后，采用 LC-Q-TOF-MS系统检测肥

胖大鼠血清和粪便中茶多酚化合物的含量，结果表

明肥胖大鼠血浆中的EGCG和没食子儿茶素没食子

酸酯（gallocatechin gallate，GCG）的浓度显著低于正

常大鼠，而EGCG、GCG、ECG的排泄量显著升高［7］。

1.3 茶多酚的生物利用度

大鼠口服 4种儿茶素的生物利用度均小于

10%［8］，造成茶多酚生物利用度低的主要原因是

MRP2的外排机制。研究表明，添加MRP2的抑制剂

MK-571可以显著增加EGCG在Caco-2细胞上的摄

取，降低EGCG的外排，使表观渗透系数Papp BL-AP/
Papp AP-BL从3.36降到0.88［9］，这可能是添加胡椒碱可

以增加茶多酚生物利用度的原因。提高茶多酚的生

物利用度，是茶多酚在医药应用领域必须攻克的难

题。现有研究表明，茶多酚多组分给药比EGCG单独

给药的口服生物利用度高，多组分给药可将EGCG的

生物利用度从 1.34%提高到 9.24%~14.3%，并延长

t1/2时间［8］；此外，茶多酚与乳蛋白的结合、将儿茶素包

裹在纳米颗粒中都可以提高茶多酚的生物利用度［10］。

2 肠道微生物对茶多酚的代谢

2.1 茶多酚在体内代谢的过程

茶汤或茶粉在体内经过口腔、胃和肠道消化后

可将 4种儿茶素逐渐释放出来，释放量达 40%~
70%，被释放出的物质经消化道进行降解，其中

EGCG和ECG经消化后降解产生聚酯型儿茶素A、

D及 P-2［11］。释放和降解的物质以及未被消化的茶

多酚经代谢酶和肠道微生物的作用进一步转化为生

物活性代谢物被吸收利用。代谢酶主要存在于肠道

和肝脏中，已报道的儿茶酚-O-甲基转移酶、葡萄糖

醛酸基转移酶和硫酸基转移酶，可对茶多酚进行甲

基化、醛酸化和磺酸化修饰［12］。这些经肠-肝循环和

酶修饰产生的Ⅰ型代谢物（内酯、酚酸等）和Ⅱ型代

谢产物（葡萄醛酸盐和硫酸盐等）被排放进入结肠，

经结肠微生物进一步降解成小分子物质，然后通过门静

脉再次到达肝脏或进入体循环发挥各项生理功能［13］。

2.2 肠道微生物对茶多酚的降解

研究表明摄入的多酚 90%~95%会直接到达

大肠（结肠）后被微生物降解［14］，可见肠道微生物在

茶多酚的分解代谢中起非常关键的作用。肠道微

生物类群丰富，其中厚壁菌门（Firmicutes）、拟杆菌

门（Bacteroidetes）、变形菌门（Proteobacteria）和放线

菌门（Actinobacteria）是构成肠道菌群的主要成员

（占总数 90%以上），但只有少部分肠道微生物催化

酚类代谢及其分解代谢途径被证实，如双歧杆菌属

（Bifidobacterium）、乳杆菌属（Lactobacillus）、拟杆

菌属（Bacteroides）等［15］。

肠道微生物分泌的水解酶、氧化还原酶、裂解酶

等可以通过水解、裂解、脱甲基化等反应将未被消化

的茶多酚降解成简单的小分子物质［16］，如 PVAs和
PVLs等［17］，降解的物质被肠道吸收进入血液，在身

体各部位发挥生理功能。采用UHPLC-Q-Orbitrap-
MS研究EGCG在人体肠道微生物作用下的代谢过

程，结果表明，EGCG经过连续酯解、C环开环、A环

裂解等反应，迅速降解为 4-苯丁酸和 3-（3′，4′-二羟

基苯基）丙酸等系列代谢物［18］，而参与这些反应的酶

很可能是微生物酯酶、脱羟基酶和脱羧酶。为研究

分解茶多酚的具体菌株和分解途径，必须对肠道微

生物进行分离和鉴定。从人体肠道微生物中分离的

菌 株 Eggerthella sp. CAT-1 和 Eubacterium sp.
Strain SDG-2可以将（+）-儿茶素（2R，3S）和（―）-表
儿茶素（2R，3R）的C-环裂解和B环脱羟基，得到 1，
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3-二苯基丙-2-醇衍生物［19-20］，可见肠道微生物对儿

茶素的裂解主要集中在C环上，对B环则进行脱羟基

化。此外，有些肠道微生物还可水解茶多酚的酯键。

植物乳杆菌 299v可将TF-3，3′-双没食子酸转化为

TF-3-没食子酸或TF-3′-没食子酸［21］。

肠道微生物对茶多酚的降解受到茶多酚结构组

成、菌群种类等多种因素的影响。特定降解菌对（+）-
儿茶素和（―）-表儿茶素的降解速率对比结果显示，

Eggerthella lenta rK3对两者的C环裂解产物相同，但

（+）-儿茶素的裂解速率是（―）-表儿茶素的 5倍［22］。

茶多酚的立体构象会限制肠道微生物对C环的裂解。

尽管聚酯型儿茶素A和EGCG都有相似的黄烷-3-醇
骨架，但聚酯型儿茶素A与肠道微生物共孵育的样品

中并未检测到C环的裂解产物［23］。不同人的肠道菌群

组成存在差异，这会影响茶多酚代谢产物的种类和代

谢速率，采用LC-TQ-MS和LC-TOF-MS对（―）-EC
与24名健康人的肠道微生物共培养的代谢产物进行定

性和定量分析，结果发现其代谢产物（如 3，4-diHPV
等）的类型和水平都存在显著的个体差异［24］。

2.3 茶多酚降解产物的生物活性

肠道微生物将茶多酚转化成简单的酚酸类物质

后，不仅提高了茶多酚的生物利用度，还增加了生物

活性。有研究表明，经肠道微生物降解后的代谢产

物更易被吸收和利用，如黄烷-3-醇经结肠微生物降

解后生物利用度提高到 62%［25］。已报道的茶多酚降

解产物，如苯基-γ-戊内酯可保护棕色脂肪细胞免受

氧化应激，PVAs和PVLs可改善炎症、尿路感染、增

加神经细胞轴突数目和长度等［26］。体外研究也证明

了儿茶素和表儿茶素的C-环裂解产物，即具有 3′，4＇-
二羟基化结构的代谢产物均有较高的抗氧化活性，

尤其是 3，4-二羟基苯基-2-醇，其DPPH测定的EC50
值为 5.97 μmol/L，是儿茶素的 2倍、表儿茶素的 1.8
倍［27］。肠道微生物还可通过促进EGCG和茶黄素的

氧化和胺化作用产生代谢物，清除碳水化合物、脂质

及氨基酸氧化产生的活性羰基化合物（人体的主要

致病因子之一）［28-29］。不同结构的茶多酚在肠道菌

群的作用下能够转化成相同或相似的代谢产物，这

可能是茶多酚结构不同但功能相同的原因［30］。

3 茶多酚对肠道菌群的调节

3.1 人体肠道微生物

肠道微生物可以分解膳食纤维，并代谢产生更

加多样化的代谢产物，在调节宿主消化吸收、免疫应

答等方面起着重要的作用［31］。按照生理功能可将肠

道菌群划分为益生菌、有害菌和中性菌。主要益生

菌有：乳杆菌属、链球菌属（Streptococcus）、双歧杆菌

属等 23个属的乳酸菌以及普氏栖粪杆菌（Faecali⁃
bacterium prausnitzii）、嗜黏蛋白阿克曼菌（Akker⁃
mansia muciniphila）等，其中嗜黏蛋白阿克曼菌在调

节免疫、抗肿瘤、抑制肥胖、缓解炎症等方面具有重

要作用，是新型的益生菌［32］。有害菌可以产生LPS
等内毒素，进而引起慢性肠炎、直肠癌等疾病，如脱

硫弧菌科（Desulfovibrionaceae）、产气荚膜梭状芽孢

杆菌（Clostridium perfringens）、肠道沙门菌（Salmo⁃
nella enterica）。中性菌具有两面性，只有在有害菌

数量增多时，中性菌才会转变成致病菌，如肠球菌

（Enterococcus）。肠道微生物在人体中的作用表明其

可作为预防和治疗疾病的潜在靶点。

3.2 茶多酚调节肠道微生物的组成和丰度

1）增加肠道有益菌丰度。饮食方式、运动等因

素都会改变肠道菌群的组成和结构，而茶多酚的摄

入可以影响肠道菌群的生长和代谢，进而调节菌群。

经青砖茶提取物处理后，小鼠肠道内的肠杆菌（En⁃
terobacteria）数量减少 14.69%、肠球菌减少 8.69%，

乳杆菌属和双歧杆菌属的数量分别增加 10.47%和

7.53%［33］。与此类似，Yuan等［34］的临床研究表明健

康人连续饮用绿茶提取物（400 mL/d）2周后，α多样

性指数显著升高，同时诱导短链脂肪酸产生菌，如毛

螺菌科（Lachnospiraceae）、瘤胃球菌科（Ruminococ‐
caceae）和双歧杆菌的生长，其中短链脂肪酸（short
chain fatty acids，SCFAs）的乙酸、丙酸和丁酸与宿主

的胆固醇代谢、血糖水平、胰岛素水平和炎症等密切

相关［35］，在促进人体健康方面具有重要的作用。

2）重塑肠道菌群。茶多酚可以重塑因高脂饮食

等导致的肠道菌群紊乱，从而降低肥胖、癌症、糖尿病

和炎症等疾病的发生。研究表明，茶多酚处理可显著

降低因高脂饮食升高的 α多样性指数，说明茶多酚可

以重塑肠道菌群的结构；经体外试验进一步验证，茶

多酚添加可显著降低厚壁菌门和拟杆菌门的比例，促

进拟杆菌属和梭杆菌属（Fusobacterium），抑制肠道炎

症致病菌Lachnoclostridium和巨单胞菌属（Megamo⁃
nas）的生长［36］。对小鼠各肠段菌群检测结果进行α和
β多样性分析发现，茶多酚还可显著缓解因抗生素处

理导致的肠道菌群丰度和多样性下降，显著提高乳杆

菌属、嗜黏蛋白阿克曼菌、布劳特菌属（Blautia）、罗斯

菌属（Roseburia）等有益菌的相对丰度，其中拟杆菌属
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相对丰度增加 18.6%［37-38］。有益菌丰度增加可抑制

有害菌的生长，构建健康的肠道菌群组成，形成良性

循环，对促进宿主健康具有重要的作用。

氧化后的茶多酚对肠道菌群的调节能力不变，

但菌群种类和调节程度发生了改变。研究表明茶多

酚及其氧化产物都具有调控狄氏副拟杆菌（Parabac⁃
teroides distasonis）、双歧杆菌属、普雷沃菌属（Pre⁃
votella）和嗜黏蛋白阿克曼菌等肠道菌群的能力［39］，

但仅茶多酚可以富集与降血糖相关的肠道微生物，

而茶黄素不能富集这类菌群［40］。在调节程度上，氧

化程度越深调节效果可能越明显，如熟普洱比生普

洱在调节拟杆菌属、瘤胃球菌属（Ruminococcus）、嗜

黏蛋白阿克曼菌等菌群上具有更好的效果［41］。

3）茶多酚对肠道菌群调节的局限性。茶多酚对

肠道菌群的调节作用存在着一定的局限性。茶多酚

在调节肠道菌群中显示出了明显的个体差异，EGCG
和白藜芦醇组合可显著降低肥胖男性的拟杆菌门和

普氏栖粪杆菌的相对丰度，但对女性没有影响［42］。

10名平常不喝茶的健康志愿者连续 10 d每天饮用约

1 000 mL的绿茶，仅 8名受试者的双歧杆菌比例增

加，其中 1名受试者的拟杆菌比例增加了 6倍［43］。对

于同一菌群而言，不同的茶多酚组分可能导致完全

相反的结果。研究发现，0.8% EGCG处理增加了与

直肠癌相关的消化链球菌科（Peptostreptococcaceae）
细菌的丰度［44］，这与绿茶多酚处理的结果截然相

反［45］。因此，在今后的研究中应注重个体差异的问

题，同时还要明确不同结构的茶多酚对肠道菌群的

影响以及具体的调节程度和范围。

4 茶多酚与肠道微生物的相互作用

对宿主健康的影响

4.1 降血脂

血脂中的主要成分为甘油三酯（triglycerides，TG）
和胆固醇（total cholesterol，TC）。TG在肝脏中积累会

引起简单脂肪变性，诱导非酒精性脂肪肝病，最终可能

发展为肝硬化和肝癌。微生物在非酒精性肝病的发

生、发展中扮演着重要角色，而茶多酚的摄入可增加乳

酸菌的多样性，抑制有害菌，如腐生葡萄球菌的生长，

呈剂量依赖的方式减小肝脏脂肪变性［46］。绿茶多酚也

可通过上调AMPK基因的表达，增加AMPK乙酰辅酶

A羧化酶和SREBP-1c的磷酸化水平，使肝脏中TG含

量从13.65 μmol/g降至9.05 μmol/g［47］。
茶多酚及其氧化产物还具有良好的调节胆固醇

代谢物胆汁酸（bile acid，BAs）的作用，且这种效果是

由肠道微生物介导的。茶褐素对胆固醇代谢的影响

研究发现，225 mg/（kg·d）茶褐素处理可以抑制小鼠

和人体内与胆盐酸水解酶活性相关的微生物生长，

增加回肠中结合态 BAs的水平，抑制肠道 FXR-
FGF15信号通路，使BAs的肝脏产生和粪便排泄量

增加，从而降低肝脏TC含量［48］。茶多酚除促进BAs
生成外，还可降低BAs的再吸收，0.32% EGCG可提

高胆固醇 7α-羧化酶（提高 5.6倍）、HMG-CoA还原

酶、低密度脂蛋白受体mRNA表达水平，降低BAs的
再吸收，粪便总BAs排泄量增加 1.5倍，使肠道BAs
水平降低［49］。可见茶多酚通过调节相关菌群种类和

丰度降低体内TG和TC的水平以达到降血脂的目

的，从而预防高脂血症、肝硬化等疾病的发生。

4.2 减少脂肪的堆积

肠道微生物与脂肪代谢密切相关。已有研究［50］

表明，厚壁菌门与体质量增加有关，而拟杆菌门则相

反；副干酪乳杆菌（Lactobacillus paracasei CNCM I-
4270）、鼠李糖乳杆菌（L. rhamnosus I-3690）等乳酸菌

和双歧杆菌属特定菌种的摄入可以不同程度地降低

脂质代谢相关基因的表达，如 AMPK、PPARα、
SREBP⁃1c、SREBP⁃2和CPT⁃1等，这些基因的表达

量关系着脂质的吸收、脂肪的生成和氧化。

茶多酚可以通过改变特定菌群的组成和相关基

因的表达，抑制脂肪的生成，促进脂肪氧化，调节宿

主能量代谢，达到减少脂肪堆积的目的，进而改善肥

胖及其并发症。红茶多酚处理可以诱导盲肠厚壁菌

门减少和拟杆菌门增加，同时在属水平上降低与体

质量呈正相关的双歧杆菌属、布劳特菌属、布兰特菌

属（Bryantella）等菌群的比例，提高AMPK磷酸化水

平，调节脂质代谢相关基因的表达［51］，刺激脂肪的氧

化和分解，抑制脂肪细胞中的脂肪堆积［52］。通过调

节宿主能量转换也可减少脂肪积累，经 16S rRNA基

因测序、靶向代谢组学分析和KEGG推断分析，可以

得出茶多酚通过增加瘤胃球菌科、毛螺菌科和拟杆

菌科等有益微生物，促进肠道微生物的线粒体TCA
循环和尿素循环来增加能量转换［53］，从而加快脂肪

的消耗，减少脂肪积累量。

4.3 维持肠道屏障完整

1）破坏肠道屏障的因素。肠道菌群的改变是破

坏肠道屏障的诱因。慢性肠炎患者的厚壁菌门丰度

大幅下降，变形菌门和放线菌门的比例上升，产气荚

膜菌、脱硫弧菌等有害菌数量增加，直接破坏了肠上
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皮紧密连接蛋白，导致肠道屏障被破坏，免疫系统紊

乱，促炎因子如白细胞介素-6（interleukin-6，IL-6）、肿

瘤坏死因子-α（tumor necrosis factor-α，TNF-α）、白细

胞介素-1β（interleukin-1β，IL-1β）等大量产生，引起炎

症反应［54］。肠道微生物还可以产生和响应氧化还原

信号（主要为ROS），而氧化还原信号是宿主免疫和

肠道微生物串扰的关键调控因子，过量的ROS会破

坏肠道黏膜屏障的完整性［55］。

2）维持肠道屏障完整的途径。茶多酚作为一种

很好的调节剂，可以通过增加有益菌的数量、降低致

病菌的丰度来调节肠道菌群的组成，进而维持肠道

屏障完整性。已有研究表明绿茶多酚的摄入可以降

低拟杆菌门和梭杆菌属的丰度，增加厚壁菌门的丰

度，降低炎性因子 IL-6、TNF-α和 IL-1β的表达，抑制

炎 症 信 号 通 路 toll 样 受 体 4（toll-like receptor 4，
TLR4）的诱导水平，使肠细胞壁得到修复［56］。其中

厚壁菌门的普氏栖粪杆菌可以产生抗炎代谢产物短

链脂肪酸（SCFAs），是治疗炎症的关键菌之一。口

服 EGCG也可以通过丰富 SCFAs产生菌达到同样

的效果［57］。肠道紧密连接蛋白（tight junction pro‐
tein）是肠道机械屏障的主要结构基础，用 2%的绿茶

多酚处理C57BL/6J雄性小鼠，可以提高小鼠肠道紧

密连接蛋白（claudin-1、occludin和ZO-1）mRNA的表

达水平，进而维持正常的细胞旁路通透性，防止有毒

物质入侵机体，达到预防炎症的目的［58］。

降低肠道氧化应激状态也是维持肠道屏障完整

的有效途径。毛螺菌科、拟杆菌属、另枝菌属（Alis⁃
tipes）和粪杆菌属（Faecalibaculum）等菌群是肠道氧

化还原状态的生物标志物，与ROS的产生有关，对盲

肠细菌进行 16S rRNA基因测序并采用 LEfSe和
CCA分析茶多酚、肠道微生物和肠道氧化应激状态的

关系，得出茶多酚的摄入可以调节相关菌群的组成，

进而降低肠道氧化应激状态［59］。免疫系统的相对稳

定意味着肠道氧化应激状态得到减轻，炎症产生通路

被阻断。Liu等［60］研究结果表明，EGCG可通过调节

肠道菌群谱和回肠免疫球蛋白的产生来改善代谢紊

乱，而回肠中表达的基因，尤其是 Ighvs、C2、Iftm1、
pigR和Anpep，可能在协调小鼠肠道微生物和宿主相

互作用的免疫中发挥重要作用。因此，茶多酚对机体

的直接作用以及通过肠道微生物的间接作用共同维

持了肠道屏障完整，进而预防炎症的产生。

4.4 保护神经系统

肠道微生物通过合成和分泌神经递质（如 5-羟

色胺（5-hydroxytryptamine，5-HT））、代谢色氨酸、产

生 SCFAs，来调节中枢和外周神经系统，诱发大脑

功能改变，从而影响肠道分泌等功能，形成肠-脑轴

双向作用。人体的某些代谢性疾病是由于昼夜节

律紊乱引起的，而肠道菌群和下丘脑均存在昼夜节

律振荡，从肠-脑轴角度利用茶多酚调节昼夜节律相

关疾病成为未来研究的新方向［61］。

微生物-肠-脑轴功能障碍是抑郁症等精神障碍

疾病的主要病理基础。Pearson相关分析结果揭示精

神分裂症的严重程度与琥珀酸弧菌属（Succini⁃
vibrio）的丰度呈正相关，与棒状杆菌属（Corynebacte⁃
rium）的呈负相关［62］。EGCG通过调节 NF-κB和

STAT3信号通路减轻下丘脑炎症和小胶质细胞的

过度激活，进而改善能量代谢紊乱和中枢神经系统

功能障碍［63］。40 mg/（kg·d）的茶多酚给药后可以显

著提高小鼠因抑郁症而降低的 5-羟色胺（5-HT）和

去甲肾上腺素的含量，同时小鼠强迫游泳静置时间

从 88 s缩短至 48 s，悬尾静置时间从 107 s缩短至 62
s［64］，表明茶多酚对抑郁症具有一定的缓解作用。

4.5 其他有益影响

茶多酚与肠道微生物的相互作用还可以产生多

种有益的影响。对糖尿病前期患者粪便细菌进行

16S rRNA基因测序和 Pearson相关性分析发现，饮

用普洱茶粉可以改变与GLP-1、GLP-2、SCFAs相关

的 15个菌属丰度，增加糖尿病前期患者的胰岛素敏

感性，进而治疗糖尿病［65］。2%氧化型茶多酚增加了

老年大鼠肠道微生物代谢相关基因的表达，促使机

体新陈代谢加快；同时还显著降低 ABC转运系统

ATP结合蛋白和染色质分割蛋白的含量，其中ABC
转运体是动脉粥样硬化、恶性肿瘤等疾病防治的重

要靶点［66］，这提示茶多酚与肠道微生物作用对维持

衰老个体的健康状况也有益处。茶多酚与肠道微生

物相互作用是否还产生其他有益影响，有待后续深

入研究。

4.6 茶多酚的安全性

尽管茶多酚对健康有诸多好处，但高剂量摄入

可能会对机体造成毒害。已有报道表明大鼠口服

2 000 mg/kg的 EGCG制剂会致死，但口服剂量为

200 mg/kg的 EGCG对大鼠无毒性［67］。此外，高剂

量的茶多酚也可能对机体的发育和繁殖产生不利

影响，10 mg/mL的绿茶多酚会损害腹黑果蝇的发

育和繁殖，雌性后代的数量减少、生殖器官萎缩，但

雄性没有受到影响［68］。由于多酚在人体和果蝇体
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内的代谢机制和生物利用度存在较大差异，因此很

难就其对人体的影响得出直接结论。临床试验利

用 1 200 mg/d EGCG对 30名代谢综合征患者进行

为期 36个月的治疗，只有 1名患者因转氨酶升高而

停止治疗［69］，这说明 1 200 mg/d的 EGCG剂量对

人体总体上是安全的，并不会对肝脏造成毒害。

综上，茶多酚与肠道微生物的相互作用机制如

图2所示。

5 总结与展望

茶多酚的摄入会影响肠道微生物的多样性，反

之肠道微生物可以降解茶多酚并产生多种活性代谢

产物，这种双向作用在维持肠道屏障、降低氧化应

激、调节脂质代谢、增强免疫能力等方面具有重要作

用，还可以有效预防和缓解肥胖及其并发症、炎症和

抑郁症等疾病，改善宿主健康状况。

鉴于目前对茶多酚与肠道微生物的研究大多在

体外和动物模型中进行，未运用在临床上，今后的研

究可以从以下三方面进行：一是明确茶多酚与肠道

微生物的因果关系，明确哪些是茶多酚的直接效应，

哪些是肠道微生物的介导效应；二是明确茶多酚及

其氧化产物的有效调节剂量范围及对具体菌群的调

节程度，重视个体差异带来的影响，制定针对个体的

有效给药方案；三是明确产生活性代谢产物的菌株

以及具体产生途径，以便更好地预防和治疗疾病。
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Interaction between tea polyphenols and intestinal microorganism
and their effects on human health

WU Shenqun,LI Yuren,CHEN Chunfeng,YANG Hui,YANG Xiaoping

College of Horticulture & Forestry Sciences，Huazhong Agricultural University，Wuhan 430070，China

Abstract In recent years，the interaction of tea polyphenols and gut microorganisms has gradually be‐
come a research hotspot in food science，nutrition and biology. The active substances from tea polyphenols
produced by intestinal microorganism metabolizing have the effects of anti-oxidation，reducing lipid and
treating inflammation，etc. The tea polyphenols could affect human health by regulating intestinal microor‐
ganism. We mainly summarized the absorption of tea polyphenols in body，the metabolic fate of tea poly‐
phenols by intestinal microorganism，the modulatory effects of catechins on gut microbiota composition，
and their effects on reducing blood lipids，reducing fat accumulation，maintaining intestinal barrier，which
could provide some references for the study of bidirectional effects of tea polyphenols and intestinal microor‐
ganism in improving human health.

Keywords tea polyphenols；intestinal microorganism；tea polyphenol metabolites；intestinal flora
regulation
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