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乳双歧杆菌 Y6活菌型发酵乳对消化功能障碍
人群肠道健康的影响

黎　旭1，黄志钰1，黄　娟2，陶纯长1，金庭飞1, *

（1.广东益可维生物技术有限公司，广东广州 510630；
2.广东燕塘乳业股份有限公司，广东广州 511356）

摘　要：为了探究饮用乳双歧杆菌 Y6活菌型发酵乳对消化功能障碍人群肠道健康的影响，本文进行了一项膳食干

预试验。选择具有消化功能问题的受试者，每天饮用 200 mL Y6活菌型发酵乳，持续 4周。分别在干预前后进行

临床评分，同时利用 Illumina PE300测序平台，对受试者粪便微生物的 16S rDNA PCR产物片段进行高通量测序，

使用气相色谱测定了粪便中短链脂肪酸（SCFAs）的含量。结果表明，饮用 Y6活菌型发酵乳对消化功能障碍导致

的临床症状有极显著的改善作用（P<0.01）；高通量测序结果显示，Y6活菌型发酵乳的干预对人体肠道微生物群

的组成影响显著，但对物种多样性和丰富度没有明显改变，其中有益菌 Akkermansia、Collinsella 和 Erysipelotrichacee_
UCG_003属的相对丰度增加，有害菌 Lachnoclostridium 属的相对丰富度减少；肠道内 SCFAs（乙酸、丙酸和丁

酸）含量显著增加（P<0.05）。乳双歧杆菌 Y6活菌型发酵乳的干预可以显著改善消化功能障碍人群的肠道健康，

为 Y6菌株的应用提供理论依据。

关键词：乳双歧杆菌 Y6，活菌型发酵乳，消化功能障碍，短链脂肪酸（SCFAs），肠道健康
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Effects of Fermented Milk with Live Bifidobacterium lactis Y6 on
Intestinal Health in People with Digestive Dysfunction

LI Xu1，HUANG Zhiyu1，HUANG Juan2，TAO Chunchang1，JIN Tingfei1, *

（1.Guangdong Yikewei Biotechnology Co., Ltd., Guangzhou 510630, China；
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Abstract：To investigate the effects of administering fermented milk with live Bifidobacterium lactis Y6 on intestinal health
in people with digestive dysfunction, a dietary intervention experiment was conducted. Volunteers with digestive problems
were selected to consume 200 mL Y6 fermented milk daily for 4 weeks. Clinical scores were performed before and after the
intervention, the Illumina PE300 sequencing platform was used to perform high-throughput sequencing of 16S rDNA PCR
product  fragments  of  fecal  microorganisms  in  volunteers,  the  content  of  short-chain  fatty  acids  (SCFAs)  in  feces  was
determined using gas chromatography. The results showed that drinking Y6 fermented milk had a significant improvement
on clinical symptoms caused by digestive dysfunction (P<0.01). High-throughput sequencing results showed that drinking
Y6 fermented milk had significant effect on the composition of gut microbiota rather than the diversity and richness. The
relative abundance of beneficial bacteria Akkermansia, Collinse and Erysipelotrichaceae_UCG_003 genera increased while
the harmful bacteria Lachnoclostridium genera reduced. The contents of intestinal SCFAs (acetic acid, propionic acid and
butyric acid) increased significantly (P<0.05). The intervention of fermented milk with live Bifidobacterium lactis Y6 can  
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significantly  improve  the  intestinal  health  of  people  with  digestive  dysfunction,  providing  a  theoretical  basis  for  the
application of Y6 strains.

Key  words： Bifidobacterium  lactis  Y6； fermented  milk  with  live  cultures； digestive  dysfunction； short-chain  fatty  acid

(SCFAs)；intestinal health

人体肠道中包含着数以万计、种类丰富的微生

物，它们与宿主间存在着相互依存、相互制约的关

系。肠道菌群失衡会对宿主健康产生不良影响，导致

一些肠道疾病的发生。较为常见的肠道疾病包括功

能性消化不良（functional dyspepsia，FD）和肠易激综

合征（irritable bowel syndrome，IBS）。前者的主要症

状表现为上腹部疼痛或有烧灼感、餐后饱胀感或早

饱等[1]。后者的症状表现为与大便形式或频率变化

相关的腹痛[2]。此外，神经及心理不适、无明显肠功

能障碍但伴随疼痛感增加的健康损害也是 IBS多种

亚型的重要典型特征[3]，且 IBS常与 FD并存伴发[4]。

患有 FD和 IBS会对人们的生活和工作产生不利影

响[5−6]，统计显示全球范围内患 FD和 IBS的人群占

比分别约为 7%~45%和 11%（成年人）[7−8]，人群规模

相对较大。肠道健康问题备受科学研究者的关注，已

成为健康医疗等领域的研究热点[9−10]。

益生菌具有改善肠道健康的功能[11]，可通过调

节肠道菌群，产生抗菌物质，修复和维护肠道粘膜屏

障，激活机体免疫等方式来缓解 IBS的临床症状[12]。

研究表明摄入长双歧杆菌可以改善 IBS的临床症状

同时提高患者的生活质量[13]。Christopher等[14] 分别

利用嗜酸乳杆菌和乳双歧杆菌对 IBS患者进行 6周

干预，结果表明 2个益生菌组的 IBS症状严重程度

评分均显著下降（包括腹痛、腹胀、排便习惯和生活

质量相关评分），且 2个益生菌组的粪便性状均趋向

正常化。有研究者发现，限制可发酵碳水化合物的摄

入和补充益生元可以减轻一些 IBS患者的症状，这

可能跟饮食对肠道菌群的调节有关[15−16]。在 FD治

疗方面，Shahram等[17]、Zhang等[18] 和 Igarashi等[19]

研究发现益生菌可以通过改变肠胃微生物组成从而

改善整体消化不良的情况。Xue等[20] 在 FD大鼠模

型中发现 SCFAs浓度异常是 FD的诱因之一。研究

表明，肠道微生物群及其代谢产物 SCFAs可能导致

IBS的发病[21]。SCFAs可以维护肠道屏障、参与机

体的代谢及免疫调节，维持中枢神经系统的发育和稳

态等[22−23]，能够通过微生物-肠-脑轴，在神经内分泌

系统中参与疼痛、焦虑和压力的传递。因此，深入研

究 SCFAs在肠道健康中发挥的作用很有意义。

活菌型发酵乳是活性益生菌摄入的优良载体，

能相对稳定地保持益生菌的活性[11]。当前研究活菌

型发酵乳通过膳食干预影响人体肠道健康的文献并

不多。本文通过膳食干预试验，探究了乳双歧杆菌

Y6的活菌型发酵乳对人体肠胃不适症状的改善情

况，同时对干预后的人体肠道菌群和肠道内 SCFAs
的含量进行了测定评估。本研究为乳双歧杆菌 Y6

的产品开发和应用研究提供理论依据。 

1　材料与方法 

1.1　材料与仪器

乳双歧杆菌 Y6（保藏号：CGMCC NO.15026）　
广东益可维生物技术有限公司提供；生牛乳　广东燕

塘乳业股份有限公司提供；发酵剂　美国丹尼斯克公

司；含乳双歧杆菌 Y6活菌型发酵乳，乳双歧杆菌

Y6活菌数≥2×108 CFU/mL，200 mL/瓶　广东燕塘

乳业股份有限公司提供；硫酸、乙醚　分析纯，国药

集团化学试剂有限公司；0.22 μm滤膜　美国 Milli-
pore公司；乙酸、丙酸、丁酸均为色谱级，纯度大于

99.0%　美国 Sigma 公司。

7890气相色谱分析仪　美国安捷伦公司；5424R
高速冷冻离心机　德国 Eppendorf公司；Vortex-5漩

涡混匀仪　上海沪析公司；FA2104S电子天平　上

海恒平公司；BCD-181MLC冷藏冷冻箱　合肥美菱

公司；MDF-86V338医用低温保存箱　安徽中科都

菱公司；巴氏杀菌机　利乐公司。 

1.2　实验方法 

1.2.1   样品制备　含乳双歧杆菌 Y6活菌型发酵乳

的制备：生牛乳 85 ℃、15 s巴氏杀菌处理后冷却至

40~45 ℃ 接种发酵剂与乳双歧杆菌 Y6，灌装后拉入

43 ℃ 温房发酵至终点酸度为 70吉尔涅尔度后进行

冷却后熟，成品 2~8 ℃ 冷藏保存。

吉尔涅尔度的测定参照《GB 5009.239-2016 食
品安全国家标准 食品酸度的测定》方法测定样品滴

定酸度值，每个样品测定 3次取其均值。 

1.2.2   受试者选择及试验设计　 

1.2.2.1   纳入标准　选择功能性消化不良，伴有长期

胃肠不适，主诉食欲不振、早饱、气多，胃肠胀满，呕

吐，不明原因慢性腹泻或大便秘结等自愿受试者。 

1.2.2.2   排除标准　急性腹泻者；严重器质性病变引

起的消化不良者；体质虚弱无法接受试验者；合并有

心血管、肝、肾和造血系统等严重全身性疾病患者；

未按要求服用受试样品，无法判断饮用结果者；乳糖

不耐受或牛奶过敏者；在受试前 1周内服用过抗生

素，在受试前 1个月内服用过泻药抗腹泻药物，在受

试前 2个月内参加过其他研究项目，受试前 2周内

连续服用过益生菌及其产品者。 

1.2.2.3   受试对象　试验共招募 30人，男女不限，年

龄 20~60岁，试验前均签署知情同意书。 

1.2.2.4   食用方法　膳食干预实验共 35 d，包括 7 d
排空期和 28 d饮用期。乳双歧杆菌 Y6活菌型发酵

乳样品置于 4 ℃ 冰箱存放，受试者在饮用期内每日
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午饭或晚饭后 1 h以内饮用，1瓶/日。分别在排空期

结束和饮用期结束时收集粪便样本，并由医生进行临

床症状评分[24]（如表 1所示），其中无明显症状者可

打 0分。在整个实验过程中，受试者不可食用任何

发酵食品（包括泡菜、腐乳、酸奶、奶酪、活性乳酸菌

饮料等），但可饮用牛奶。

 
 

表 1    临床症状评分[24]

Table 1    Clinical symptom score[24]

症状 轻（1分） 中（2分） 重（3分）

腹痛 持续时间短，不需服药 疼痛时间较长，每日超
4 h，尚能忍受

疼痛较重，持续，
需服药才能减轻

嗳气 间有发作 经常发作，引及两胁不适 频繁发作，引及
两胁疼痛

泛酸 偶有吐酸 饮食不适即吐酸 频繁吐酸

腹胀 腹胀在短时间内较甚 腹胀较甚，在较长时间内
不缓解 整日腹胀

食欲 食欲较差，饭量减少
1/2以内 食欲差，饭量减少1/2~2/3饭量减少2/3以上

腹泻或
便秘 偶有腹泻或便秘 饮食不适即腹泻或便秘 频繁腹泻或便秘

  

1.2.3   肠道菌群测定　粪便收集后快速密封并于

-81 ℃ 速冻保存，使用干冰寄送至上海美吉生物，按

照粪便 DNA提取试剂盒说明书对样本进行总 DNA
的提取，肠道菌群多样性测序利用 Illumina PE300
测序平台，对 16S rDNA PCR产物片段进行高通量

测序，测序工作由上海美吉生物医药科技有限公司完

成，基于 I-Sanger云平台（https://www.i-sanger.com/）
进行生物信息学及数据统计分析。

生物信息分析方法：依据 overlap关系对 PE
reads进行拼接， 同时对序列质量质控和过滤，各样

本进行 OTU聚类分析和物种分类学分析，基于

OTU进行多样性指数分析。在各分类水平上进行群

落结构的统计分析。并对多样本的群落组成信息进

行分析和差异显著性检验等。 

1.2.4   短链脂肪酸（SCFAs）含量测定　标准品配制：

取适量乙酸、丙酸、丁酸标准品，用乙醚配制成 0.1、
0.5、2、5、10、50、100、250、500 μg/mL的混合标准

浓度梯度。母液及工作标准溶液均保存于 0 ℃。

粪便样品处理根据张炎等[25] 方法加以改进，称

取 1.0 g粪便置于 15 mL离心管，加入 10 mL ddH2O
和适量玻璃珠振荡分散 10 min，4000×g离心 15 min，
取上清液，过 0.22 μm滤膜收集滤液，取 2 mL过滤液

于离心管，加入 50%的硫酸溶液 0.2 mL，乙醚 2.0 mL，
振荡 10 min后 4000×g离心 15 min，10 ℃ 静置 30 min，
取上层乙醚溶液进行气相色谱分析，将样品与标品谱

图对比进行定性，采用外标法绘制标准曲线进行定量

分析。

色谱条件：FID氢火焰离子检测器；60~80目（酸

洗、硅烷化）不锈钢柱（25 m×0.320 mm）色谱柱，涂

渍填充 10% FFAD和 1% H3PO4；升温程序：80 ℃
保持 1 min，以 10 ℃/min升至 140 ℃，保持 5 min，

以 25 ℃/min升至 240 ℃，保持 4 min；载气（N2）压

力 260  kPa；氮气流速为 40  mL/min，氢气流速为

30 mL/min，空气流速为 400 mL/min；进样量 1 μL；
检测温度 280 ℃。N2000色谱工作站收集信号并

检测。 

1.3　数据处理

利用 SPSS 21.0软件对结果进行统计分析，各项

指标结果以“平均值±标准差”（mean±SD）表示。自

身对照资料采用配对 t 检验，P<0.05视为显著性差

异，具有统计学意义。 

2　结果与分析 

2.1　受试者基本情况

受试者 30人，脱落 5人，有效受试样本 25人，

基本情况（年龄、性别、BMI等）见表 2。
  

表 2    受试者饮用前基本情况
Table 2    Basic information of subjects before ingesting

项目 数值

性别
男 6
女 19

年龄（岁） 47.8±8.71
BMI指数 23.6±3.20

  

2.2　临床症状评分变化

受试者饮用前后的临床症状评分如图 1所示。

饮用 28 d，受试者嗳气、泛酸、食欲不振症状完全消

失（症状积分<0.1），腹痛、腹胀、腹泻或便秘等其他

症状评分极显著降低（P<0.01），说明乳双歧杆菌

Y6活菌型发酵乳对功能性消化不良人群的临床症状

有显著的改善效果。

  

腹痛 嗳气 泛酸 腹胀 食欲 腹泻或
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图 1    人群饮用前后临床症状积分的变化
Fig.1    Change in clinical symptom score before and after

ingesting
注：采用配对 t 检验，P<0.05为显著性差异，采用 LSD字母标
记法；图 8同。
  

2.3　肠道菌群的变化 

2.3.1   粪便样本的稀释曲线与 Rank-Abundance曲

线　由图 2可知，对 50个样本进行测序，基于 97%
相似度的分类水平，共注释到 2019个 OTUs，测序深

度可以覆盖样品中的绝大部分微生物种类。Rank-
Abundance曲线显示相对丰度高于 1%的细菌种类
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在各样本中均较少，随样本中物种组成丰富度的增

加，曲线逐渐平坦，物种组成的均匀度逐渐提高。当

样本中相对丰度低于 0.01%时，曲线趋于水平，不同

样本在不同 OTU丰度达到平台期。 

2.3.2   多样性指数　如图 3所示，饮用后与饮用前相

比，Chao指数与 Sobs有所增加但不显著（P>0.05），
Shannon指数无显著性差异（P>0.05），说明饮用前后

肠道菌群的物种多样性和丰富度没有显著改变。 

2.3.3   物种组成分析　在门水平，如图 4所示，干预

前后肠道菌群中的优势菌门均为拟杆菌门

（Bacteroidetes）、变形菌门（Proteobacteria）、放线菌

门（Actinobacteria）等。与饮用前相比，饮用期第

28 d，厚壁菌门（Firmicutes）、拟杆菌门、放线菌门相

对丰度增加，变形菌门、疣微菌门（Verrucomicrobia）

相对丰度减少。IBS是一种常见的功能性肠性疾病，

具有复杂的病理生理学机制，可能跟胃肠道的异常运

动，肠道的过敏反应，肠道微生物群的改变，胃肠道感

染后的低度炎症等因素有关[26]。有文献报道，IBS患

者肠道内的厚壁菌门数量较多，拟杆菌门和放线菌门

数量相对较少[27−28]。裘建明等[29] 对肠道微生物菌群

进行研究，发现厚壁菌门的部分菌属能够降解肠道黏

蛋白，改变肠道黏膜的通透性，导致炎性反应的发

生。拟杆菌门的部分菌属能够辅助刺激 T细胞介导

从而出现肠道黏膜的炎性反应。以上结果表明，肠道

中厚壁菌门和拟杆菌门数量的降低，能够在一定程度

减少肠道炎性反应的发生，从而在一定程度上缓解

IBS的症状，与本文的干预结果相似。

在属水平，对相对丰度大于 1%的菌属进行分

析，结果如图 5，与饮用前相比，饮用期第 28 d，显著

增加的有益菌属为阿克曼氏菌（Akkermansia），有害

菌属 Lachnoclostridium 的相对丰度显著降低（P<
0.05）。Akkermansia 属于疣微菌门，可以改善肠道屏

障功能 ，增加黏液层厚度 ，降解黏蛋白 ，具有

免疫调节作用，能够缓解结肠炎的部分症状 [30]。
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图 2    稀释曲线与 Rank-Abundance曲线

Fig.2    Rarefaction curve and Rank-Abundance curve
注：A-稀释性曲线图，B-Rank-Abundance曲线图；D0-饮用 0 d；
D28-饮用 28 d；图 3~图 7同。
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图 3    肠道菌群多样性指数

Fig.3    Intestinal flora diversity index
注：A-OTU水平的 Chao指数，B-OTU水平的 Sobs指数，C-
OTU水平的 Shannon指数。
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图 4    饮用前后肠道菌群门水平的变化

Fig.4    Change in intestinal flora at phylum level before and
after ingesting
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Lachnoclostridium 菌属于厚壁菌门，其相对丰度在

不同的健康状态下存在差异，在溃疡性结肠炎和肠易

激综合征患者的肠道菌群中，Lachnoclostridium 属

的含量较高[31]。综合以上结果可以看出，饮用乳双歧

杆菌 Y6活菌型发酵乳可以改变肠道菌群属的水平，

使其中的有益菌 Akkermansia 增加，有害菌 Lachno-
clostridium 降低，从而改善肠道不适症状。
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图 5    饮用前后肠道菌群属水平的变化情况
Fig.5    Change in intestinal flora at genus level before and after

ingesting
注：A-受试者饮用 Y6前后肠道菌群属水平柱形图；B-有显著
性变化的菌属箱式图（P<0.05）。
  

2.3.4   干预人群肠道菌群群体间多样性分析　饮用

前后人群肠道菌群结构的 PCA分析如图 6所示，

PC1为第一主坐标，对整体菌群的代表性为 60.48%，

PC2为第二主坐标，对整体菌群的代表性为 24.3%，

饮用前后，群落整体位于右侧，各组之间未分开，说明

各组菌群组成未发生显著改变。 

2.3.5   物种差异分析　饮用前后人群肠道菌群 LEfSe
（wilcox test，P<0.05，LDA=3.0）多级物种差异判别分

析如图 7所示，在饮用前，受试者肠道中主要富集的

菌为 Negativicutes，Selenomonadales，瘤胃球菌科

（Ruminococcaceae），粪杆菌属（Faecalibacterium）和

Lachnoclostridium。在饮用乳双歧杆菌 Y6活菌型

发酵乳 28 d后，受试者肠道中主要富集的菌为芽孢

杆菌纲（Bacilli），丹毒丝菌纲（Erysipelotrichia），乳杆

菌目 （Lactobacillales） ，丹毒丝菌目 （Erysipelotri-
chales），链球菌科（Streptococcaceae），红蝽菌科

（ Coriobacteriaceae） ， 丹 毒 丝 菌 科 （ Erysipelotri-
chaceae），Eggerthellaceae，链球菌纲（Streptococcus），
柯林斯菌属 （ Collinsella）和 Erysipelotrichaceae_
UCG_003。
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图 7    饮用前后肠道菌群的物种差异判别分析
Fig.7    LEfSe analysis of intestinal flora before and after

ingesting
 

Bacilli在肠道中处于正常水平时是有益菌，能

够产生多种酶类，促进营养物质的消化吸收。Erysi-
pelotrichia、Erysipelotrichales当前在人类肠道微生

物群中的重要性仍未得到明确研究[32]。而 Lactoba-
cillales是肠道中的重要益生菌，其代谢产物可以有

效降低肠道内 pH，促进肠蠕动，调节肠道健康[33]。

Streptococcaceae、Streptococcus是肠道中多样性的

菌属[34]，正常情况下对人体无害。Coriobacteriaceae
可以产生短链脂肪酸从而维持肠道健康稳定[35]。

Eggerthellacea 在肠道中能够分解鞣花酸产生

尿石素，增加连接蛋白的紧密水平，减少肠道炎症，从

而改善肠道健康[36]。Collinsella 属于放线菌门，与高

水平马尿酸有关，马尿酸是肠道衍生的代谢产物，可
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作为健康的表征，Erysipelotrichaceae_UCG_003属

能够将复杂的碳水化合物消化并代谢为 SCFAs[34]。
由以上结果可知，饮用 Y6活菌型发酵乳能够增加受

试者肠道中的 Lactobacillales 、Coriobacteriaceae 、
Collinsella 和 Erysipelotrichaceae_UCG_003，可以通

过在肠道中产生有益代谢产物从而改善肠道健康。

已有研究表明，食用益生菌产品主要通过调节

肠道菌群，改善不正常的肠道微生物结构来缓解受试

者的肠道不适症状，使其恢复正常的生理机能[37]。

Harata等 [38] 使用 LGG-TMC0356发酵乳对相关人

群进行干预，结束时发现 Collinsella 和 Lactobacillus
等菌属的丰度显著增加，有效调节受试者的肠道菌

群，从而改善相关不适症状。臧凯丽等[39] 研究表明，

益生菌干预能够调控肠道菌群多样性，同时提高肠道

菌群的相对丰度，可以增加肠道不健康人群 Lactoba-
cillus 和 Collinsella 的丰度，且能保持一段时间的稳

定。孙二娜等[40] 发现食用乳酸菌发酵饮料可以显著

增加肠道内的有益菌 Lactobacillus 和 Muribacula-
ceae 菌属的丰度，从而缓解消化不良表现出的嗳气、

泛酸、腹胀、腹痛等症状。Yang等[41] 用植物乳杆菌

CCFM1143治疗慢性腹泻，结果表明植物乳杆菌

CCFM1143治疗组显著降低了慢性腹泻患者肠道内

的 Lachnoclostridium 和 Lachnospira 的相对丰度，

能够减轻患者的临床症状，改善生活质量。 

2.4　人群粪便 SCFAs含量变化

受试者饮用前后粪便样本 SCFAs的含量变化

如图 8所示，饮用后第 28 d与饮用第 0 d相比，粪便

中乙酸、丙酸、丁酸含量显著增加（P<0.05），表明饮

用乳双歧杆菌 Y6活菌型发酵乳 28 d可以增加肠道

内 SCFAs含量。SCFAs对肠黏膜屏障的维护、肠易

激综合征的调节、免疫调节、抗癌等有积极效果[42]。

张浩[43] 研究发现 SCFAs在 IBS等患者粪便中显著

减少，其中丁酸减少的最为明显。在肠道多种微生物

混合发酵的体系中，糖分解代谢的主要最终产物是

SCFAs、乙酸盐、丙酸盐和丁酸盐，它们占结肠总

SCFAs的 85%~95%[44]。大多数产丁酸的细菌不能

直接利用某些益生元物质，但乳酸菌可以将这些益生

元完全分解，产生乙酸和乳酸等代谢终产物。产丁酸

细菌能够进一步将这两种类型的产物作为次生基质，

发酵产生丁酸[45−46]。因此乳酸菌与产丁酸细菌的交

互共生关系也是受试者在饮用 Y6活菌型发酵乳后

丁酸含量增加的可能原因之一。 

3　结论
本试验研究表明，受试者在饮用 28 d乳双歧杆

菌 Y6活菌型发酵乳后，临床症状评分结果表明嗳

气、泛酸、食欲不振等症状完全消失，腹痛、腹胀、腹

泻或便秘等其他症状评分极显著降低（P<0.01），乳双

歧杆菌 Y6活菌型发酵乳对功能性消化不良人群的

临床症状有显著的改善效果。另外，乳双歧杆菌

Y6活菌型发酵乳可调节肠道菌群，与饮用前相比，人

群肠道的厚壁菌门、拟杆菌门、放线菌门相对丰度增

加，变形菌门、疣微菌门相对丰度减少。属水平上，

Akkermansia 菌属显著增加，Lachnoclostridium 菌属

的相对丰度显著降低（P<0.05）；物种差异分析表明

Y6活菌型发酵乳膳食干预后可以增加受试者肠道

中 Collinsella 和 Erysipelotrichaceae_UCG_003属 ；

此外，随着肠道菌群的改变，肠道中的 SCFAs含量增

加。因此，饮用乳双歧杆菌 Y6活菌型发酵乳有助于

改善肠道微生态环境，调节肠道菌群，对促进肠道健

康具有积极的作用。
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