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摘 要 目的 探讨蒲公英总黄酮通过调控肠道菌群对高脂饮食诱导的小鼠肥胖的抑制作用机制。方法 将24只C57BL/6J小鼠

随机分为空白组、模型组和蒲公英总黄酮组，每组8只。除空白组外，其余两组小鼠予以高脂饮食饲养，同时蒲公英总黄酮组小鼠

予蒲公英总黄酮[400 mg/（kg·d）]灌胃，每天1次，连续8周。实验期间，记录每组小鼠的采食量。末次给药后，对小鼠的体重、脂肪

质量、血脂水平及肝脏和附睾脂肪病理变化进行评价，观察蒲公英总黄酮对小鼠肥胖的治疗效果；通过扩增子测序检测小鼠肠道

菌群丰度及结构的变化；利用实时荧光定量PCR技术分析蒲公英总黄酮对小鼠脂肪代谢相关基因的影响。结果 与模型组比较，

蒲公英总黄酮组小鼠的体重显著降低（P＜0.05）；血清总胆固醇、甘油三酯、低密度脂蛋白胆固醇水平均显著降低（P＜0.01），高密

度脂蛋白胆固醇水平显著升高（P＜0.01）；腹股沟白色脂肪组织和附睾白色脂肪组织的脂肪指数均显著降低（P＜0.05）；肝细胞脂

肪变性及脂肪细胞病变明显改善；细胞色素 c氧化酶亚基7A1和细胞色素 c氧化酶亚基8B mRNA的表达均显著上调（P＜0.05）。

菌群检测结果显示，与模型组比较，蒲公英总黄酮组小鼠的菌群多样性有上升趋势，Sobs指数和β多样性均显著升高（P＜0.05）；

经黏液真杆菌属 Blautia、norank_f_Ruminococcaceae、嗜胆菌属 Bilophila、另枝菌属 Alistipes、classi-fied_f_Ruminococcaceae、副拟

杆菌属 Parabacteroides、norank_f_Desulfovibrionaceae、厌氧短杆菌属 Anaerotruncus 的菌群相对丰度显著升高（P＜0.05），粪杆

菌 属 Faecalibaculum、丹 毒 梭 菌 属 Erysipelatoclostridium、GCA-900066575、梭 菌 属 Tuzzerella、乳 杆 菌 属 Lactobacillus、

norank_f_norank_o_RF39、achnospiraceae_FCS020_group的菌群相对丰度显著下降（P＜0.05）。结论 蒲公英总黄酮能降低肥胖小

鼠的体重、脂肪质量与血脂水平，修复肥胖小鼠肝脏及附睾脂肪的病理损伤，这一作用与其改善因高脂饮食导致的肠道菌群紊乱

有关。
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Mechanism of inhibitory effect of total flavonoids from Taraxacum mongolicum on obesity in mice by 

regulating intestinal flora
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ABSTRACT OBJECTIVE To investigate the mechanism of the inhibitory effect of total flavonoids from Taraxacum mongolicum 

on high-fat diet-induced obesity in mice through modulation of intestinal flora. METHODS Twenty-four C57BL/6J mice were 

randomly divided into blank group， model group and T. mongolicum total flavonoid group， with 8 mice in each group. Except for 

the blank group， the other 2 groups were given a high-fat diet， while T. mongolicum total flavonoid group was given T. mongolicum 

total flavonoid [400 mg/（kg·d）] intragastrically， once a day， for 8 consecutive weeks. During the experiment， the food intake of 

each group of mice was recorded. After the last medication， the body mass， fat weight， blood lipid level and pathological changes 

of liver and epididymal fat in mice were evaluated to observe the effect of T. mongolicum total flavonoid on the treatment of obesity 

in mice. The changes in abundance and structure of intestinal flora in mice were detected by amplicon sequencing； the effects of T. 

mongolicum total flavonoids on fat metabolism related genes were analyzed by qPCR. RESULTS Compared with model group， the 

body weight of mice in T. mongolicum total flavonoids group 

was decreased significantly （P＜0.05）； the levels of total lipid 

cholesterol， triglycerides， and LDL cholesterol were all 

decreased significantly （P＜0.01）， and the level of HDL 

cholesterol was increased significantly （P＜0.01）； the fat 

indexes of inguinal white adipose tissue and epididymal white 

adipose tissue were significantly reduced （P＜0.05） ； 
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significant improvement in hepatocellular steatosis and adipose cytopathy were significantly improved； mRNA expressions of 

COX7A1 and COX8B were significantly upregulated （P＜0.05）. The results of bacterial colony detection showed that compared 

with the model group， there was a rising trend in the diversity of the bacterial colony in T. mongolicum total flavonoids group， and 

the Sobs index characterization and β diversity were increased significantly （P＜0.05）. Relative abundances of Blautia， 

norank_f_Ruminococcaceae， Bilophila， Alistipes， classified_f_Ruminococcaceae， Parabacteroides， norank_f_Desulfovibrionaceae， 

Anaerotruncus were significantly up-regulated（P＜0.05）， while those of Faecalibaculum， Erysipelatoclostridium， GCA-900066575， 

Tuzzerella， Lactobacillus， norank_f_norank_o_RF39， achnospiraceae_FCS020_group were significantly down-regulated （P＜0.05）. 
CONCLUSIONS T. mongolicum total flavonoids can reduce body mass， fat weight and blood lipid levels， and repair the 

pathological damage to liver and epididymal fat in obese mice， which is related to improving intestinal flora disorders caused by 

high-fat diet.

KEYWORDS Taraxacum mongolicum total flavonoids； obesity； intestinal flora； lipid metabolism

肥胖是以体重超重为特点，由体内脂肪细胞蓄积过

甚引起的慢性疾病，同时伴随脂肪组织慢性炎症反应[1]。

随着人们生活水平的提高，以脂质代谢异常为共同特征

的相关代谢疾病（包括肥胖、糖尿病、心血管疾病、肝脏

疾病、衰老等）发病率逐年升高，预计到2030年，我国成

人超重及肥胖患病率将达到 65.3%[2]。目前我国用于治

疗肥胖的药物仅有奥利司他及胰高血糖素样肽1受体激

动剂（利拉鲁肽），但伴随如呕吐、腹泻等副作用[3]。肥胖

属中医“肥满”范畴，以腹部肥满、腰围增粗为主要表现，

即《内经》所谓的“纵腹垂腴”，以健脾化湿为主要治法，

并兼用行气解郁、清泻胃火、活血化瘀等治则[4]。临床实

践显示，中医药防治肥胖具有多途径、多环节、多靶点的

特点，且具有疗效确切、不良反应少等优势[5]。

蒲公英味苦而甘，入肝胃经，具有清热解毒、利尿、

活血的功效。研究表明，其黄酮类成分对代谢综合征具

有潜在的治疗作用[6]。有研究报道，肠道微生物尤其是

菌群与肥胖之间关系密切，对机体的能量代谢紊乱及修

复至关重要[7]；菌群若失调，将通过增加肠黏膜通透性、

诱导低水平慢性炎症反应等途径诱发肥胖[8]。因此，本

研究初步探讨蒲公英总黄酮对小鼠饮食性肥胖的干预

作用及其对小鼠肠道菌群的影响，探讨其可能的作用机

制，以期为肥胖的治疗提供理论依据。

1　材料
1.1　主要仪器

680型酶标仪购自美国 Bio-Rad 公司；KDC-160HR

型高速冷冻离心机购自科大创新股份有限公司中佳分

公 司 ；50TS8 型 洗 板 机 购 自 美 国 BioTek 公 司 ；

JXFSTPRP-48型研磨仪购自上海净信实业发展有限公

司；AL204型电子天平购自瑞士 Mettler Toledo 公司；

NanoDrop One 型超微量分光光度计、QuantStudioTM 6 

Flex型实时荧光定量聚合酶链式反应（qPCR）仪、Arktik

型梯度 PCR 仪均购自美国 Thermo Fisher Scientific 公

司；PE300型NextSeq 2000测序仪购自美国Illumina公司。

1.2　主要药物与试剂

蒲公英总黄酮（纯度 50%）委托南京泽郎生物科技

有限公司提取、制备；FastPure Cell/Tissue Total RNA Iso‐

lation Kit V2（批号 7E760C3）购自南京诺唯赞生物科技

股份有限公司；逆转录试剂盒、SYBR Green qPCR Mas‐

ter Mix（批号分别为 H1201881、H7327110）均购自上海

翌圣生物科技股份有限公司；总胆固醇（total choles‐

terol，TC）、甘油三酯（triglycerides，TG）、低密度脂蛋白

胆固醇（low-density lipoprotein cholesterol，LDL-C）、高

密度脂蛋白胆固醇（high-density lipoprotein cholesterol，

HDL-C）试 剂 盒（批 号 分 别 为 20240229、20240115、

20240315、20240314）均购自南京建成生物工程研究所；

粪便基因组DNA提取试剂盒（批号Y2023）购自天根生

化科技（北京）有限公司 ；甘油醛 -3- 磷酸脱氢酶

（GAPDH）、过氧化物酶体增殖物激活受体 γ共激活剂

1α（peroxisome proliferator activated receptor gamma co-

activator 1 alpha，Ppargc1α）、乙酰辅酶A羧化酶1（acetyl-

CoA carboxylase，ACC1）、细胞色素 c 氧化酶亚基 7A1

（cytochrome c oxidase subunit 7A1，COX7A1）、COX8B

引物由北京睿博兴科生物技术有限公司设计、合成。

1.3　实验动物与饲料

6周龄 SPF 级雄性 C57BL/6J 小鼠 24只，体重 20～

22 g，购自济南朋悦实验动物繁育有限公司[生产许可证

号为SCXK（鲁）20230002]，饲养于河南中医药大学动物

实验中心（室温20～25 ℃，相对湿度50%～70%，每12 h

光照/黑暗循环），自由进食、饮水。高脂饲料（含60%脂

肪，批号D12492）购自江苏省协同医药生物工程有限责

任公司；普通饲料（批号20230815）购自济南朋悦实验动

物繁育有限公司。本研究方案经河南中医药大学实验

动物福利伦理委员会审查和批准（伦理号为 IACUC-

202312030）。

2　方法
2.1　分组、造模与给药

小鼠适应性喂养 1周后，随机分为空白组、模型组

（生理盐水，0.2 mL/只）、蒲公英总黄酮组[400 mg/（kg·d），

0.2 mL/只，根据蒲公英中药材给药剂量结合小鼠体表面

积折算]，每组 8只。除空白组外，其余两组小鼠给予高

脂饲料喂养持续造模8周。与此同时，蒲公英总黄酮组小

鼠灌胃相应药液，空白组和模型组灌胃生理盐水，每天1

次，连续8周。每周监测各组小鼠表观和体重变化，并记

录每周前后其食物质量变化，即进食量。若监测到模型
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组小鼠较空白组小鼠体重平均值增加20%以上，判断为

模型构建成功[8]。

2.2　实验取材

末次给药后，留取小鼠粪便，置于冻存管中，于－80 ℃

下冻存，备测；留取小鼠眼球血，置于 1.5 mL离心管中，

于2～8 ℃下静置2 h后，于4 ℃下以3 500 r/min离心15 

min，吸取上层血清，于－40 ℃下保存，备测；取少量肝

脏组织，一部分置于 4%多聚甲醛溶液中固定，备测，另

一部分于－80 ℃下冻存，备测；取皮下腹股沟白色脂肪

组织（inguinal white adipose tissue，iWAT）、附睾白色脂

肪组织（epididymal white adipose tissue，eWAT）、肾周白

色脂肪组织（perirenal white adipose tissue，pWAT），称定

并记录质量，然后将一部分 eWAT 置于 4%多聚甲醛溶

液中固定，其余脂肪组织于－80 ℃下冻存，备测。

2.3　小鼠脂肪指数的测定

观察各组小鼠 iWAT、eWAT、pWAT大小、厚度和颜

色，称定质量并按下式计算脂肪指数：脂肪指数＝脂肪

质量/小鼠体重。

2.4　小鼠血清血脂水平检测

取“2.2”项下小鼠血清样本，根据相应试剂盒说明书

操作，使用酶标仪测定各组小鼠血清中TC、TG、LDL-C、

HDL-C水平。

2.5　小鼠肝脏和脂肪组织病理形态观察

取“2.2”项下固定的小鼠肝脏组织和 eWAT，采用苏

木精-伊红（HE）染色，置于显微镜下观察小鼠上述组织

的病理形态变化，并拍照。

2.6　小鼠肠道菌群分析

取“2.2”项下各组小鼠粪便样本，使用粪便基因组

DNA提取试剂盒从小鼠粪便样本中提取细菌DNA。采

用 16S rRNA（V3～V4）扩增子测序方法，使用测序仪分

析小鼠肠道菌群的丰度及多样性。采用QIIME平台对

序列进行生物信息学分析，其中序列同源性高于97%的

序列归属于相同的操作性分类单元（operational taxo‐

nomic unit，OTU），基于Greengenes数据库（http：//green‐

genes.secondgenome.com/）的选择策略选择OTU表。采

用 Shannon 和 Sobs 指数代表微生物中物种的 α多样

性，采用线性判别分析（linear discriminant analysis，
LDA），以LDA评分绝对值≥3.0作为标准，鉴别发挥潜

在作用的关键细菌。基于美吉生物云平台（https：//

www.majorbio.com/）分析肠道微生物组健康指数（gut 

microbiome health index，GMHI），该值侧重确定患病的

可能性，独立于临床诊断，用以评估健康状况。根据未

加权的UniFrac距离，采用QIIME平台进行主坐标分析

用以展示微生物中物种的β多样性。

2.7　小鼠肝脏脂肪代谢相关基因表达的检测

取“2.2”项下各组小鼠冻存的肝脏组织，称取 20 

mg，提取总RNA。根据逆转录试剂盒说明书将RNA转

录为 cDNA。以 cDNA为模板进行 qPCR扩增。反应体

系包括：SYBR Green 混合液 5 μL、cDNA样品 1 μL、正

向引物0.2 μL、反向引物0.2 μL，加水至10 μL。扩增条

件如下：95 ℃预变性 2 min；95 ℃变性 10 s，60 ℃退火

30 s，共循环 40次。以 GAPDH 为内参，采用 2－ΔΔCt法计

算与脂肪合成与分解相关基因[9]的mRNA表达水平。引

物序列及产物长度见表1。

2.8　统计学方法

采用 SPSS 23.0软件对数据进行统计分析，并使用

GraphPad Prism 9.5软件制图。满足正态分布的计量资

料以 x±s表示，多组间比较采用方差分析，进一步两两

比较使用LSD-t检验。肠道菌群相关分析中，α、β多样

性以及菌群健康指数的分析组间比较采用Wilcoxon秩

和检验。检验水准α＝0.05。

3　结果
3.1　蒲公英总黄酮对小鼠表观变化的影响

在造模第 4周时，模型组小鼠体重平均值增加 20%

以上，说明造模成功。空白组小鼠体态正常，活泼好动。

与空白组比较，模型组小鼠体态宽胖，毛发油腻，身体倦

怠少动。与模型组比较，蒲公英总黄酮组小鼠体重降

低，活动较为灵活，被毛油脂明显减少。

3.2　蒲公英总黄酮对小鼠体重、进食量和脂肪质量的

影响

实验期间，小鼠体重由高到低为模型组＞蒲公英总

黄酮组＞空白组，见图1A；体重上涨速率由高到低为模

型组＞蒲公英总黄酮组＞空白组，见图1B。蒲公英总黄

酮组小鼠的进食量与模型组比较，差异无统计学意义

（P＞0.05），见图1C。与模型组比较，蒲公英总黄酮组小

鼠 iWAT、eWAT 的脂肪指数显著降低（P＜0.05），见

图1D。

3.3　蒲公英总黄酮对小鼠血脂水平的影响

与空白组比较，模型组小鼠血清TC、TG、LDL-C水

平均显著升高，HDL-C水平显著降低（P＜0.01）；与模型组

比较，蒲公英总黄酮组小鼠血清TC、TG、LDL-C水平均显

著降低，HDL-C水平显著升高（P＜0.01）。结果见表2。

3.4　蒲公英总黄酮对小鼠肝脏和脂肪组织病理变化的

影响

小鼠肝脏组织病理切片结果显示，空白组小鼠肝细

胞未见任何病理改变；与空白组比较，模型组小鼠肝脏

可见大量肝细胞脂肪空泡变性；与模型组比较，蒲公英

表1　引物序列及产物长度

基因
GAPDH

Ppargc1α

ACC1

COX7A1

COX8B

引物序列（5′→3′）

正向：CCTCGTCCCGTAGACAAAATG

反向：TGAGGTCAATGAAGGGGTCGT

正向：TCCGGCTGTTTGGTGACC

反向：AACAGATGTGCCCCTGCC

正向：AAGCCCGTGAGAACACAGAG

反向：AGGGATACTGAGACGCCACT

正向：CCGTGTGGCAGAGAAGCA

反向：GCCCAGCCCAAGCAGTAT

正向：ACAGTGGTTCCCAAAGCCC

反向：CTGAGATCCCCACAGCCTG

产物长度/bp

21

18

20

18

19



· 296 ·  China Pharmacy  2025 Vol. 36  No. 3 中国药房  2025年第36卷第3期

总黄酮组小鼠肝细胞脂肪空泡变性程度明显减轻，仅少

量肝细胞存在空泡变性。结果见图2。

小鼠 eWAT病理切片结果显示，空白组小鼠附睾脂

肪细胞大小均匀，分布密集；与空白组比较，模型组小鼠

附睾脂肪细胞数量减少，脂肪细胞直径大小和横截面积

增加；蒲公英总黄酮组小鼠附睾脂肪细胞数量仍较空白

组少，但脂肪细胞直径较模型组变小。结果见图2。

3.5　蒲公英总黄酮对小鼠肠道菌群的影响

3.5.1　肠道菌群OTUs数与多样性

肠道菌群分析结果显示，3组小鼠粪便样品共有

OTUs 378个，其中空白组与模型组小鼠共有59个，空白

组与蒲公英总黄酮组小鼠共有55个，模型组与蒲公英总

黄酮组小鼠共有 338个。α多样性分析结果显示，蒲公

英总黄酮处理后，蒲公英总黄酮组菌群多样性有上升趋

势，Shannon指数与模型组比较差异无统计学意义（P＞

0.05），Sobs 指数则较模型组显著升高（P＜0.05），见图

3A～3B。β多样性分析结果显示，蒲公英总黄酮组和模

型组分为 2个较为明显的不同簇，β多样性差异有统计

学意义（P＜0.05），提示2组小鼠肠道菌群结构有明显差

异，见图3C。小鼠健康状况评估结果显示，蒲公英总黄酮

组GMHI显著高于模型组（P＜0.01），见图3D。

3.5.2　肠道菌群组成与相对丰度

与空白组比较，模型组和蒲公英总黄酮组的Blautia

（经黏液真杆菌属）、Dubosiella（杜氏菌属）、Colidextriba-

cter、Faecalibaclum（粪杆菌属）、norank_f_Oscillospira‐

ceae 的相对丰度升高，norank_f_Muribaculaceae、Lach‐

nospiraceae_NK4A136_group（毛螺菌科 NK4A136组）、

Bacteroides（拟杆菌属）、Alistipes（另枝菌属）的相对丰度

降低。与模型组比较，蒲公英总黄酮组的经黏液真杆菌

属、拟杆菌属、另枝菌属、unclassified_f_Oscillospiraceae

及 Rikenella（理研菌属）的相对丰度升高，杜氏菌属、

Colidextribacter、粪杆菌属、Roseburia（罗氏菌属）及Lac‐

tobacillus（乳杆菌属）的相对丰度下降。结果见图4。

3.5.3　肠道差异菌群种属水平

在属水平对模型组和蒲公英总黄酮组进行差异菌

群筛选。结果显示，在属水平上，经黏液真杆菌属、

norank_f_Ruminococcaceae、Bilophila（嗜胆菌属）、另枝
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图1　蒲公英总黄酮对小鼠体重、进食量和脂肪质量的

影响（n＝8）

表2　各组小鼠血脂水平比较（x±s，n＝8，mmol/L）

组别
空白组
模型组
蒲公英总黄酮组

TC

0.97±0.43

5.02±0.90a

3.96±0.98b

TG

3.07±0.28

4.94±0.70a

3.56±0.65b

LDL-C

2.08±0.20

4.46±0.51a

3.61±0.45b

HDL-C

3.86±0.50

2.34±0.10a

3.11±0.22b

a：与空白组比较，P＜0.01；b：与模型组比较，P＜0.01。

C2.蒲公英总黄酮组

A2.空白组

B2.模型组

C1.蒲公英总黄酮组

A1.空白组

B1.模型组

肝脏组织 eWAT

图2　各组小鼠肝脏组织及 eWAT 病理切片显微图（HE

染色）
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菌 属 、classified_f_Ruminococcaceae、Parabacteroides

（副拟杆菌属）、norank_f_Desulfovibrionaceae、Anaero- 

truncus（厌氧短杆菌属）的菌群相对丰度显著升高

（P＜0.05），粪杆菌属、Erysipelatoclostridium（丹毒梭

菌属）、GCA-900066575、Tuzzerella（梭菌属）、乳杆菌

属、norank_f_norank_o_RF39、achnospiraceae_FCS020_

group 的菌群相对丰度显著下降（P＜0.05），见图 5。在

种水平上，将是否有培养方法作为筛选标准，Lachnospi‐

raceae_bacterium_28-4（毛螺菌属 28-4），Bacteroides_ 

vulgatus（普通拟杆菌）菌群相对丰度显著升高（P＜

0.05），Faecalibaculum_rodentium（啮齿粪杆菌）、Lacto‐

bacillus_murinus（鼠乳杆菌）的相对丰度显著下降（P＜

0.05），见图6。

3.6　蒲公英总黄酮对小鼠脂肪代谢相关基因的影响

与空白组比较，模型组小鼠肝脏组织中 Ppargc1α、
COX7A1、COX8B mRNA 表达水平显著升高（P＜0.05

或P＜0.01）；与模型组比较，蒲公英总黄酮组小鼠肝脏

组织中 COX7A1、COX8B mRNA 表达水平均显著升高

（P＜0.05）。结果见表3。

4　讨论

4.1　蒲公英总黄酮可降低肥胖小鼠肝脏脂肪量

相关研究表明，植物黄酮类成分在肥胖的治疗中发

挥了巨大的作用，如多甲氧基黄酮可能通过调节脂肪因

子的水平和干预肠道微生物及其代谢产物等途径，增强

胰岛素活性，改善胰岛稳态，调节机体糖脂代谢[10]；高粱

米糠黄酮可以抑制肥胖小鼠体内脂质蓄积，并显著改善

高血糖、胰岛素抵抗及瘦素抵抗[11]；大豆异黄酮[12]、青钱

柳黄酮[13]、胡柚黄酮[14]等均对肥胖具有良好的治疗作用。

肥胖常伴随脂肪在组织中的积累（异位脂肪沉积在肝

脏、心脏、骨骼肌等），继而导致高脂血症、糖尿病、心血

管疾病等[15]。高脂血症的特征是血清中TC、TG、LDL-C

水平升高，HDL-C水平降低[16]。据报道，正常水平范围

的LDL-C与HDL-C共同作用，可以调节体内胆固醇含

量，降低心血管疾病风险[17]。本研究通过高脂饮食建立

肥胖小鼠模型，探讨了蒲公英总黄酮对肥胖小鼠脂质代

谢的影响，结果显示，给予蒲公英总黄酮干预可以逆转

肥胖小鼠肝细胞脂肪变性，恢复脂肪细胞的健康状态，

显著降低小鼠血清 TC、TG、LDL-C 水平，提高血清

HDL-C水平，说明蒲公英总黄酮对血脂水平具有调节作

用，能够改善肥胖小鼠的高脂血症。

4.2　蒲公英总黄酮可调控小鼠肠道菌群结构

高脂饮食会导致肠道菌群多样性降低、菌群结构紊

乱，伴随有益菌减少及致病菌增加。相关报道表明，肠

道菌群在肥胖、胰岛素抵抗等代谢性疾病的发生和发展

中起至关重要的作用[18]。本研究结果显示，蒲公英总黄

酮能够缓解肥胖小鼠体重增加，降低 iWAT 和 eWAT 的

脂肪指数，在治疗肥胖中具有潜在价值；蒲公英总黄酮

还能够增加肥胖小鼠肠道菌群多样性，提高肠道菌群

GMHI；在属水平上，蒲公英总黄酮上调黏液真杆菌属、

另枝菌属、瘤胃球菌属、副拟杆菌属，下调粪杆菌属、丹

毒梭菌属、梭菌属和乳杆菌属。研究表明，黏液真杆菌

属与内脏脂肪呈负相关，而内脏脂肪被认为是发生心血
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图6　肠道菌群种水平差异菌群分析结果

表3　各组小鼠肝脏组织中ACC1、Ppargc1α、COX7A1、

COX8B mRNA表达水平比较（x±s，n＝8）

组别
空白组
模型组
蒲公英总黄酮组

ACC1/GAPDH

0.38±0.30

0.52±0.21

0.38±0.17

Ppargc1α/GAPDH

1.23±0.40

2.80±1.62a

2.54±0.96

COX7A1/GAPDH

2.04±0.70

2.26±1.17a

3.39±1.10c

COX8B/GAPDH

1.62±0.61

2.05±0.79b

3.10±1.23c

a：与空白组比较，P＜0.05；b：与空白组比较，P＜0.01；c：与模型组

比较，P＜0.05。
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管和代谢疾病风险的肥胖生物标志物[19]。Parker等[20]研

究显示，另枝菌属与肝硬化、非酒精性脂肪性肝病或非

酒精性脂肪性肝炎等肝性疾病呈负相关；Liao等[21]研究

发现，啮齿类杆菌是一种在肥胖大鼠中容易富集的细

菌；Luo等[22]研究发现，丹毒梭菌属在经过高脂饲料喂养

过的小鼠肠道中显著上升，乳杆菌属中有部分菌株可能

会导致体重增加，而其他菌株可能会导致体重减轻。本

研究结果显示，蒲公英总黄酮可以调节有关肥胖治疗相

关菌属的相对丰度，上调有益菌属，下调有害菌属。在

种水平上，蒲公英总黄酮上调的毛螺菌属28-4是肥胖及

肥胖抵抗组小鼠的关键菌种，与肥胖呈负相关[23]；下调

的啮齿粪杆菌是葡萄糖转运体1条件性基因敲除小鼠中

的另一种富集微生物，虽然是短链脂肪酸产生者并且能

发挥抗癌作用，但微生物的短链脂肪酸可能为宿主提供

额外的能量进而促进肥胖[24]。由此可知，蒲公英总黄酮

具有调节肥胖肠道菌群向健康状态恢复的功能，这表明

在经蒲公英总黄酮调控后的菌群可能存在辅助减缓肥

胖的作用。

4.3　蒲公英总黄酮可促进高脂饮食小鼠的脂肪氧化

ACC1是脂肪酸合成过程的关键限速酶，可催化乙

酰辅酶 A 生成丙二酰辅酶 A，为脂肪酸的合成提供底

物[25]。Ppargc1α基因参与调控线粒体的生成、能量转换

以及脂肪细胞的成熟等生理功能，并通过影响这些关键

的代谢途径，影响维持机体的能量平衡和细胞功能[26]。

本研究发现，肥胖小鼠在经过蒲公英总黄酮处理后，

ACC1、Ppargc1α mRNA的表达同模型组比较无明显变

化，表明蒲公英总黄酮并不影响丙二酰辅酶A的合成，

说明两组小鼠脂肪酸的合成无明显差异。COX是线粒

体电子传递链中的重要复合体，线粒体相关基因

COX7A1、COX8B在脂肪酸氧化途径中发挥重要作用[27]。

本 研 究 中 肥 胖 小 鼠 在 经 蒲 公 英 总 黄 酮 处 理 后 ，

COX7A1、COX8B mRNA的表达明显上调，表明蒲公英

总黄酮能促进肥胖小鼠脂肪的氧化，从而降低体重，抑

制肥胖。

综上所述，蒲公英总黄酮可改善高脂饮食肥胖小鼠

体重及病理损伤，可能通过上调脂肪的 COX7A1、

COX8B mRNA改善高脂血症；这一作用与其上调肥胖

治疗有益菌群、下调有害菌群从而改善肥胖所致微生态

紊乱有关。
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