
第 40 卷  第 5 期 

2025 年 10 月 

天津科技大学学报 

Journal of Tianjin University of Science and Technology 

Vol. 40  No. 5 

Oct. 2025 

 

  收稿日期：2024–03–04；修回日期：2024–06–21 

  基金项目：国家自然科学基金项目(32101901) 

  作者简介：王赛月(1999—)，女，山西人，硕士研究生；通信作者：郭庆彬，教授，guoqingbin008322@tust.edu.cn 

 
 

 

 

 

不同干燥方式对茶树菇体外消化和发酵特性的影响 
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摘  要：采用热风干燥法(hot drying，HD)、梯度干燥法(gradient drying，GD)和自然风干法(natural air drying，NAD)

对茶树菇(Agrocybe aegerita，AA)进行干制处理，通过建立体外模拟消化和发酵模型，对其胃肠道消化和发酵特性进

行研究。结果表明：不同干燥方式对茶树菇的总糖和总黄酮含量无显著影响(P＞0.05)，但是对蛋白质和总酚含量有显

著影响(P＜0.05)，其中 GD 制备样品的蛋白质(28.54%)和总酚(1.63%)含量最高。消化后，不同干燥方式处理的茶树

菇的总黄酮含量无显著差异(P＞0.05)，但总糖、蛋白质和总酚含量存在显著差异(P＜0.05)。发酵后，不同干燥方式处

理的茶树菇均能显著促进乙酸、丙酸和丁酸等短链脂肪酸的产生。同时，GD 降低了拟杆菌门(Bacteroidota)、变形菌门

(Proteobacteria)、埃希氏杆菌属-志贺氏菌(Escherichia-Shigella)和链球菌属(Streptococcus)等有害细菌的相对丰度。干

燥后的茶树菇粉可用于开发新的益生元食品，梯度干燥法有望在干燥技术中得到广泛推广。 
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Effects of Different Drying Methods on In Vitro Digestion and  
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Abstract：In this present study，Agrocybe aegerita(AA)was first dried by hot air drying(HD)，gradient drying(GD)，and 

natural air drying(NAD). Then，the digestion and fermentation characteristics of AA were further investigated by establish-

ing in vitro simulated digestion and fermentation models. The results showed that different drying methods had no significant 

effects on the total sugar and total flavonoids content of AA(P＞0.05)，but had significant effects on the protein and total 

phenolic content(P＜0.05)，with GD prepared samples having the highest content of protein(28.54% )and total pheno-

lic(1.63% ). After digestion，there was no significant difference in the total flavonoid content of AA between different drying 

methods(P＞0.05)，but there were significant differences in total sugar，protein and total phenol content(P＜0.05). After 

fermentation，AA with different drying methods could significantly promote the production of short chain fatty acids such as 

acetic acid，propionate and butyric acid，and the content of total short chain fatty acids in GD. Meanwhile，GD reduced the 

relative abundance of harmful bacteria such as Bacteroidota，Proteobacteria，Escherichia-Shigella，and Streptococcus. There-

fore，the dried AA powder can be used to develop new probiotic food，and the method of gradient drying is expected to be 

widely promoted in drying technology. 
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茶树菇是一种食用菌，含有多种生物活性物质，

如多糖[1]、凝集素[2]、蛋白质和肽[3]等，具有抗疲劳、

抗氧化 [4]、抗炎 [5]和抗肿瘤 [2]等多种生物活性。然 

而，在采后阶段，蘑菇会经历一系列的品质退化，例

如水分流失、变色、质地变化、风味不良和营养损失

等，干制可使其水分含量减少、酶活性降低、微生物

生长繁殖受到抑制，从而达到延长保质期的效果[6]。

因此，寻找一种有效的茶树菇干制方法具有重要  

意义。 

空气能热泵干燥机是一种新型的干燥设备，广泛

应用于干燥人参、蘑菇等农副产品[7]。与传统的干燥

设备相比，空气能热泵干燥机具备两种干燥方式：热

风干燥和梯度干燥。热风干燥的工作温度维持在

50～100 ℃
[8]，设备操作简单，但这种方式存在产品

质量差、能源利用率低和干燥效率低等明显不足，限

制了其在农产品干制过程中的应用。相比之下，梯度

干燥法通过控制温度的逐步变化，在较低的温度下进

行干燥，有效减少了表面焦化现象，同时避免了有害

物质如丙烯酰胺、丙二醛的生成，显著提高了产品品

质[9]，达到了更优的干燥效果。此外，梯度干燥法通

过形成刚性和无水分的表面，优先促进了水分的迁

移，从而提高了干燥效率。梯度干燥法能够缩短

26.2%的总干燥时间，显著降低了干制过程的能耗[9]。

因此，梯度干燥法具有安全、高效和节能等优势，不

仅提升了产品质量和干燥效率，而且在工业生产中具

有可扩展性。 

肠道微生物是由益生菌和潜在的病原体组成。

目前，多项研究证明，蘑菇中的生物活性成分可以有

效地调节肠道菌群，重建微生态平衡[10]。在发酵过程

中，食用菌可被肠道降解，并用于产生多种短链脂肪

酸(SCFA)
[11]。同时，这些成分会增加有益菌的相对

丰度，减少有害细菌的相对丰度[8]。虽然食用菌对肠

道菌群的影响机制不断完善，但关于不同干制方法的

食用菌对肠道菌群影响的研究还不充分。 

因此，本研究对比热风干燥法、梯度干燥法和自

然风干法对茶树菇的消化、发酵特性的影响，旨在为

开发更有效的干燥技术以及研制新型可调节肠道菌

群的多功能益生元食品提供思路和理论基础。 

1 材料与方法 

1.1 材料 

茶树菇，天津市宏胜源食用菌科技发展有限公

司；α-淀粉酶(8 U/mg)、猪胆盐(胆盐含量≥60% )，

上海源叶生物科技有限公司；胃蛋白酶(50 U/mg)，

北京索莱宝科技有限公司；胰酶(USP级)，上海麦克

林生化科技有限公司；2-乙基丁酸和挥发性游离酸

混合标准品(乙酸、丙酸、丁酸、异丁酸、戊酸和异戊

酸)，色谱纯，西格玛奥德里奇(上海)贸易有限公司；

所有分析用有机溶剂均为分析纯溶剂。 

JT-35ZTX 型空气能热泵厢式一体节能烘干机，

广州市众恒联创新能源科技有限公司；Bruker 450GC 

MA 型气相色谱-质谱联用仪，配备 Nukol
TM 熔融硅

毛细管柱(60 m×0.25 mm×0.25 µm)和火焰离子化

检测器(FID)，布鲁克公司；QUINTIX1250-1CN 型

精密天平，奥豪斯仪器(上海)有限公司；HK-08 型粉

碎机，广州市旭朗机械设备有限公司；ZWY-103B 型

恒温培养箱，上海智城分析仪器制造有限公司。 

1.2 实验方法 

1.2.1 体外消化液的配制与粪便采样 

模拟唾液(SSF)的配制：准确称取 560 mg KCl、

250 mg KH2PO4 和 720 mg NaHCO3溶于 500 mL蒸馏

水中，pH＝6.8，备用。 

模拟胃液(SGF)的配制：准确称取 255 mg KCl、

61 mg KH2PO4、1.325 g NaHCO3 和 1.38 g NaCl溶于

500 mL蒸馏水中备用。 

模拟肠液(SIF)的配制：准确称取 250 mg KCl、

55 mg KH2PO4、4.5 g NaHCO3 和 1.122 g NaCl 溶于

500 mL蒸馏水中备用。 

粪便样品：从 3 头健康长白猪(7 月龄，120～130 

kg，天津光华肉类有限公司)结肠中收集食糜与粪便

混合物，并在-80 ℃厌氧条件下保存。本实验经过实

验动物伦理委员会审核，符合动物保护、动物福利和

伦理原则，符合国家实验动物福利伦理的相关规定。 

1.2.2 干制方法 

采用空气能热泵厢式一体节能烘干机，通过热风

干燥法(hot drying，HD)和梯度干燥法(gradient dry-

ing，GD)对茶树菇进行干制处理，使其水分含量达到
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10% ～12% 。热风干燥法的温度为 60 ℃，梯度干燥法

的参数设置见表 1。同时，设置自然风干(natural air 

drying，NAD)的茶树菇为对照组。 

表 1 梯度干燥法的参数设置 

Tab. 1 Parameter setting for gradient drying 

运行时段 温度/℃ 湿度/%  恒温时间/h 

1 30 25.0 4 

2 35 15.0 7 

3 40 10.0 4 

4 45 5.0 3 

5 50 1.0 4 

6 室温晾晒 12 h 后装箱 

 

1.2.3 体外消化特性研究 

体外消化实验：根据 Mills 等[12]的方法进行体外

模拟消化实验，并稍作修改。将 1 g 茶树菇粉与 5 mL

模拟唾液(SSF)混合，37 ℃处理 15 min。将唾液消化

后的样品加入 10 mL 模拟胃液(SGF)，将混合物的

pH 调整至 2，37 ℃、120 r/min 摇床培养 2 h，立即用

1 mol/L NaOH 溶液调整 pH＝6.5。将 20 mL 小肠液

(SIF)与猪胆盐(16 mg/mL)和胰酶(3 mg/mL)混合，

37 ℃处理 3 h。每个阶段的样品都进行冻干保存。 

化学成分分析：以葡萄糖为标准品 [13]，采用苯

酚-硫酸法测定总糖含量；以牛血清白蛋白(BSA)为

标准品，采用考马斯亮蓝法[14]测定可溶性蛋白含量；

以没食子酸为标准品[15]，采用水提法测定总酚含量；

以芦丁为标准品[16]，采用亚硝酸盐-硝酸铝法测定总

黄酮含量。 

1.2.4 体外发酵特性研究 

猪肠道菌群的制备：发酵培养基按照 Wang 等[17]

的方法制备。分别选择 10%猪结肠食糜和 1% 茶树菇

粉进行接种。随后，将混合物放入恒温培养箱内不同

的厌氧密封袋中。阴性对照(NC)组仅含猪结肠食糜

和不添加茶树菇粉的厌氧培养基。分别于 0 h、12 h

和 24 h 收集培养液，9000 r/min 离心 20 min。上清液

用于测定发酵液的 SCFA 和 pH，沉淀物用于测定肠

道菌群的变化。 

SCFA 的确定：SCFA 浓度根据 Bianchi 等[18]的

方法测定并略有修改。发酵培养物上清液用 0.22 µm

膜过滤，用热脱附气相色谱仪检测。采用挥发性游离

脂肪酸混合标准品建立标准曲线，并加入 2-乙基丁

酸作为内标。 

色谱条件：Nukol
TM

 Fused Silica Capillary Column

色谱柱(60 m×0.25 mm×0.25 μm)，进样量 1 μL，喷

射器温 度 200 ℃，火焰离子化检测器(FID)温 度 

250 ℃，H2 流量 40 mL/min，空气流量 400 mL/min。 

肠道微生物区系的 16S rDNA 基因测序：采用

16S rDNA 基因测序[19]，研究不同发酵沉淀物对肠道

菌群的影响。采用 TIANamp 粪便 DNA 试剂盒提取

总 DNA。采用 338F/806R 引物扩增样本中细菌 16S 

rDNA 基因的 V3-V4 高变区。使用 Qsep-400 对文库

质量进行检测。16S rDNA 扩增子测序由 Bimac 生物

技术有限公司的 Illumina MiSeq 平台进行。使用

Usearch(版本 10.0)对序列进行聚类，并在 97% 相似

性水平上生成操作分类单元(OTUs)。 

1.3 数据处理 

实验结果以“平均值±标准差”表示。采用 SPSS 

25.0 软件进行方差分析，分析差异有统计学意义 

(P＜0.05)。使用百迈客云平台分析肠道菌群数据。 

2 结果与讨论 

2.1 体外消化过程中各物质的含量变化 

体外胃肠道消化过程中化学成分的变化见表 2。

3 种干燥方法处理后，原样的总糖含量大小顺序为：

HD＞NAD＞GD。原样中部分支链淀粉发生降解，使

多糖含量随温度升高或时间增加而增加。不同干燥

方式茶树菇的总糖含量在胃消化后无显著变化(P＞

0.05)，而在肠消化后存在显著变化(P＜0.05)，与之

前 的 研 究结果 [20-21] 相似。一 些 细 菌 如拟杆菌门

(Bacteroidota)、厚壁菌门 (Firmicutes)和放线菌门

(Actinobacteriota)，有相关的基因编码和表达碳水 

化合物活性酶，在肠道中可以利用多糖作为能量来 

源[22]，这是多糖含量下降的主要原因。但是，仍然有

大部分多糖和多糖-蛋白质复合物等复杂化合物可以

抵抗胃肠 道条件的影响，安 全 到 达大肠 ，这 与

Ayimbila 等[23]的研究结果一致。在胃肠消化过程中，

GD 中总糖含量显著降低，这可能是不同的干制方式

会改变多糖的结构，从而影响消化特性，需要进一步

研究不同干制方式对多糖结构的影响。 

干制后，HD、GD 和 NAD 组的蛋白质含量分别

为 (24.17± 0.48)% 、(28.54± 0.62)% 和 (27.31±

0.18)% ，说明在干制过程中，GD 比 HD 和 NAD 能

更好地保护蛋白质结构，这主要是因为 GD处理温度

较低且时间较短。而在胃消化和胃肠道消化过程中，

蛋白质含量显著下降(P＜0.05)，这与香菇粉的研究

结果[23]一致，表明蛋白质在消化过程中会发生降解。 

在 3 种干燥方法中，GD 组原样的总酚含量最
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高，为(1.63±0.05)% ，这可能是由于在高温或长时间

暴露后，酚类物质容易被氧化为醌类物质，而 GD 有

利于抑制这一过程。在整个消化过程中，总酚和总黄

酮含量在胃消化阶段最高，说明多酚类和黄酮类化合

物在胃消化阶段释放，在肠道消化阶段降解，这与研

究苹果消化[24]的结果一致。 

体外模拟消化实验表明，消化是一种强烈的分解

代谢过程，它将食物从复杂分子转化为更简单的结构，

使其更容易被肠道上皮细胞吸收。显著性分析表明，

不同干燥方式对茶树菇的总糖和总黄酮的含量基本无

影响，但对蛋白质和总酚的含量有显著影响(P＜

0.05)，GD 有助于保护茶树菇中的蛋白质和酚类物质。 

表 2 体外胃肠道消化过程中化学成分的变化 

Tab. 2 Changes of chemical components during in vitro gastrointestinal digestion 

样品 干制方式 总糖含量/%  蛋白质含量/%  总黄酮含量/%  总酚含量/%  

HD 41.88±1.11Aa 24.17±0.48Aa 0.76±0.10Aa 1.21±0.02Aa 

GD 36.44±0.80Aa 28.54±0.62Ca 2.06±0.81Aa 1.63±0.05Ca 原样 

NAD 40.86±0.55Aa 27.31±0.18Ba 2.06±0.50Aa 1.41±0.06Ba 

HD 37.69±2.57Aa 08.49±0.16Ab 30.60±1.99Ac0 1.47±0.10Ac 

GD 35.41±4.31Aa 10.77±0.28Cb 37.75±1.48Ac0 2.28±0.07Cb 胃消化 

NAD 42.57±0.49Aa 10.12±0.17Bb 31.30±5.51Ac0 2.08±0.04Bb 

HD 26.29±1.23Bb 06.68±0.04Ac 21.78±1.30Ab0 1.90±0.04Bb 

GD 19.99±1.69Ab 07.38±0.29Bc 20.94±2.43Ab0 1.35±0.09Ac 胃肠消化 

NAD 25.56±1.75Bb 07.94±0.29Cc 20.24±1.55Ab0 2.20±0.17Cb 

注：不同大写字母表示相同消化阶段不同干燥方式下各物质的含量有显著性差异(P＜0.05)，不同小写字母表示不同消化阶段相同干燥方式各物

质的含量有显著性差异(P＜0.05)。 

2.2 体外发酵特性的分析 

2.2.1 SCFA 的产生 

SCFA 是特定厌氧肠道菌群发酵多糖的主要终

产物，短链脂肪酸在宿主生理和能量稳态[25]中起着

重要作用。因此，短链脂肪酸的浓度通常被用作物质

可发酵性的指标。根据混合酸的标准曲线方程(表

3)，体外粪便发酵产生的乙酸、丙酸、丁酸、异丁酸、

戊酸、异戊酸和总 SCFA 的浓度如图 1 所示。其中，

乙酸、丙酸和丁酸是主要的发酵短链脂肪酸，它们主

要由碳水化合物经丙酮酸代谢途径生成。 

表 3 各种短链脂肪酸的标准曲线 

Tab. 3 Standard curves of various short chain fatty acids 

名称 标准曲线方程 R
2 

乙酸 y＝0.263 6x-0.007 6 0.995 0 

丙酸 y＝0.487 6x-0.031 3 0.994 3 

异丁酸 y＝0.508 4x-0.024 3 0.990 6 

丁酸 y＝0.590 2x-0.031 3 0.993 8 

异戊酸 y＝0.645 4x-0.036 6 0.991 3 

戊酸 y＝0.729 5x-0.046 1 0.991 3 

 

结果表明，短链脂肪酸的含量随发酵时间的增加

而呈增加趋势。与阴性对照(NC)组相比，HD 组和

GD 组乙酸、丙酸和丁酸的含量在 24 h 时显著升高 

(P＜0.05)。3 种干制方式中，发酵 24 h 后，丙酸含量

按从高到低排序依次为 HD＞GD＞NAD，这可能归

因于粪便发酵过程中 HD 组的拟杆菌门(Bacteroidota)

的相对丰度较高，而通常丙酸含量与发酵过程中拟杆

菌属(Bacteroides)的相对丰度呈正相关；丁酸含量按

从高到低排序依次为 GD＞HD＞NAD，这可能是因

为发酵过程中 GD 组的梭菌属(Fusobacterium)的相

对丰度较高。在发酵 24 h 时，异丁酸和异戊酸的产量

显著增加，这可能是因为在可发酵的有益物质耗尽

时，肠道微生物群转向利用蛋白质和氨基酸等能量来

源，然后通过缬氨酸和亮氨酸的分解形成异丁酸和异

戊酸[26]。同时，HD 组和 GD 组在发酵 24 h 时的总

SCFA 含量分别为(12.84±2.64)mmol/L 和(12.86±

4.63)mmol/L，均高于发酵 24 h 时的 NC 组，说明茶

树菇粉经发酵后会显著促进短链脂肪酸的产生，有益

于肠道菌群的稳定。 

研究[27]表明，乙酸是肠道 pH 的重要调节因子，

可有效防止这些有害细菌和机会性致病菌的入侵，维

持肠道环境的稳定性。与丙酸一样，丁酸也被认为通

过诱导癌细胞凋亡，有效阻止癌症的发展[28]，具有预

防结肠癌的作用。此外，丁酸能够为结肠细胞提供总

能量需求的 90% 以上。因此，经 HD 和 GD 处理的茶

树菇粉具有良好的肠道益生作用。同时，肠道细菌产

生的乙酸有助于滋养肠道内产生丁酸的细菌，促进有

益的肠道菌群的多样性，它们是互惠共生的[29]。这意

味着一种细菌产生的代谢物有助于其他细菌的生存

和繁殖，而 GD 组中乙酸和丁酸含量的变化可能是它

的一个佐证。 
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           (a) 乙酸                (b) 丙酸                 (c) 异丁酸 

 

                (d) 丁酸                           (e) 异戊酸 

 

                (f) 戊酸                          (g) 总 SCFA 

图 1 不同时间点体外发酵过程中总 SCFA的浓度 

Fig. 1 Concentrations of total SCFA during in vitro fermentation at different times 

2.2.2 微生物群组成的变化 

肠道菌群α 多样性和β 多样性结果如图 2 所示。

α 多样性包括辛普森(Simpson)多样性指数和稀疏曲

线，β 多样性包括基于加权 UniFrac 算法的非度量多

维尺度分析(NMDS)。肠道微生物群的α 多样性可以

反映微生物物种的多样性，包括丰富度和均匀度[30]。

如图 2(a)所示，与 NC24h 组相比，HD24h 组、GD24h

组和 NAD24h 组的 Simpson 多样性指数均有所下

降，说明添加不同干燥方式处理的茶树菇降低了物种

丰富度和多样性，这与鹿茸菇对肠道菌群的影响结果

一致[31]，推测可能与蛋白质含量有关。由表 2 可知，

在 3 种干燥方式下，茶树菇的蛋白质含量存在显著性

差异(P＜0.05)，且GD 组的蛋白质含量最高(28.54%)，

HD 组的蛋白质含量最低(24.17% )。Simpson 多样性

指数在 GD24h 组最低，在 HD24h 组最高。因此，蛋

白质含量与微生物群多样性呈负相关，高蛋白质摄入

可导致肠道菌群丰度和多样性降低[32]。 

稀疏曲线可用于比较不同测序数的样本物种的

丰富度，并显示样本的采样量是否合理[33]。如图 2(b)

所示，曲线趋于平坦，说明肠道微生物群落的测序数

据可信。此外，这些信息还可以反映每个样品的微生

物区系的组成结构。 

NMDS 是一种非线性模型，可以更好地反映生

态数据的非线性结构[34]。如图 2(c)所示，应力值为

0.041 1，说明 NMDS 能够准确地反映样品之间的差

异程度。在初始时刻，4 个样品彼此接近，说明肠道

微生物群落的组成相似；发酵 24 h 后，4 组均以一定

的距离分散，说明茶树菇粉的加入在一定程度上改变

了肠道菌群的组成。 

在门水平上的肠道菌群差异如图 3(a)所示。微
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生物主要由厚壁菌门、梭菌门(Fusobacteriota)、变形

菌门(Proteobacteria)和拟杆菌门组成，与正常生物的

菌群组成一致[35]。与 0 h 相比，发酵 24 h 后，各组中

梭菌门(Fusobacteriota)增加，而厚壁菌门、放线菌门

和拟杆菌门均减少，这可能是因为茶树菇多糖促进梭

菌门的增殖，同时也抑制厚壁菌门的生长，这与猴头

菇 多 糖 的 研 究结果 一致 [36]。与 NC24h 组 相 比 ，

HD24h 组、GD24h 组和 NAD24h 组中的拟杆菌门的

相对丰度均降低，可能是因为多酚和黄酮类物质抑制

拟杆菌门的生长，这与 Zhao 等[37]的研究结果一致。 

 

(a) 辛普森(Simpson)多样性指数 

 

(b) 稀疏曲线 

 

(c) β多样性 

注：每组包含 3 个样本。 

图 2 肠道菌群α 多样性和 β 多样性 

Fig. 2 Alpha and beta diversity of intestinal flora 

此外，从变形菌门相对丰度变化情况来看，与

NC24h 组相比，GD24h 组的相对丰度显著降低，

HD24h 组的和 NAD24h 组的显著升高。据报道[38]，

变形菌门相对丰度的升高是肠道菌群失调的潜在标

志，与炎症和癌症密切相关，因此 GD 对维持肠道稳

态有更加积极的作用。 

 

(a) 门水平 

 

(b) 属水平 

图 3 肠道微生物群落结构 

Fig. 3 Intestinal microbial community structure 

肠道菌群主要由链球菌属(Streptococcus)、埃希

氏杆菌属-志贺氏菌(Escherichia-Shigella)、梭菌属

(Fusobacterium)和乳杆菌属(Lactobacillus)等组成。

由图 3(b)可知，与 0 h 相比，发酵 24 h 后各组链球菌

属的相对丰度下降，这可能是厚壁菌门相对丰度下降

的主要原因。其中，GD24h 组的下降幅度最大，从 0 h

时的 40% 下降到 24 h 时的 4% 。与 NC24h 组相比，

GD24h 组中的埃希氏杆菌属-志贺氏菌的相对丰度

下降，而 HD24h 组和 NAD24h 组中相对丰度增加。

此外，埃希氏杆菌属(Escherichia)的变化引起变形菌

门的变化，二者的相对丰度变化趋势一致。 

研究表明，链球菌属是一种常见的化脓球菌，可

引起化脓性炎症等疾病[17]，而埃希氏杆菌属-志贺氏

菌是引发腹泻疾病的细菌病原体[39]，降低二者的相

对丰度有利于维持肠道稳态。因此，添加茶树菇将有

利于优化菌群的组成，GD 处理在抗炎和抑菌方面有

潜在的利用价值。 
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通过比较门水平和属水平的菌群分布，发现添加

不同干制方法的茶树菇粉对肠道菌群的影响存在差

异，特别是 GD 组可以更好地抑制有害细菌(如拟杆

菌门、变形菌门、埃希氏杆菌属-志贺氏菌和链球菌

属)的生长，有助于调节肠道菌群，维持肠道稳态。 

3 结 论 

不同干制方式会改变茶树菇中化学物质含量，从

而对其体外消化和发酵特性有不同程度的影响。干

制后，GD 因其适宜的干制温度和时间，有效保护了

茶树菇中的蛋白质和酚类物质。经体外消化后，不同

干燥方式处理的茶树菇的总黄酮含量无显著差异 

(P＞0.05)，但总糖、蛋白质和总酚含量存在显著差异

(P＜0.05)。猪结肠食糜对茶树菇粉的体外发酵表

明，HD 和 GD 处理可显著提高 SCFAs 的总产量，促

进乙酸、丙酸和丁酸等短链脂肪酸的产生。此外，发

酵时添加茶树菇会降低肠道菌群的丰度，这主要是因

为蛋白质分解产生了某些代谢物，抑制了肠道菌群的

多样性。其中，GD处理的茶树菇经过发酵后，其肠道

微生物群的有害菌属明显下降，特别是对拟杆菌门

(Bacteroi-dota)、变形菌门(Proteobacteria)、埃希氏杆

菌属-志贺氏菌(Escherichia-Shigella)和 链球菌属

(Streptococ-cus)等有很好的抑制作用。因此，GD 处

理后的食用菌具有更好的消化发酵特性，茶树菇也有

望成为功能性食品中的益生元材料。然而，本研究更

多地关注茶树菇粉对肠道微生物群的调节作用，未深

入研究其中的功能性成分(如多糖、多酚和蛋白质等)

的具体功能。因此，需要对具体功能组分进一步验证。 
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