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摘 要

粪便是开展野生动物种群生态学、遗传特征、疾病与健康状况等研究的重要样

品。由于东北虎（Panthera tigris altaica）种群处于濒危状态，粪便样品收集困难，为满

足多种研究目的，同一样品往往被分成不同部分用于不同分析。然而部分取样以及

不同部位间的差异是否会影响研究结果并未得到科学验证。为此，本研究基于野生

东北虎粪便样品，运用DNA宏条形码技术分析东北虎的食物组成，并比较不同粪便

取样部位间的结果差异。结果显示：东北虎的食物组成包括野猪（Sus scrofa）、梅花鹿

（Cervus nippon）、狍（Capreolus pygargus）等大宗食物（相对序列丰度 22. 130 0%～

42. 660 0%），以及中级捕食者、啮齿类、鸟类在内的多种消遣性食物（0. 000 3%～

0. 480 0%）；不同粪便取样部位间，食物的相对生物贡献量无显著差异（P > 0. 05），但

组合取样方案检测出的物种数量最多［（6. 50 ± 1. 29）种］，显著高于其他取样方案

（P < 0. 05）。研究结果提示了在开展基于粪便样品对东北虎营养、遗传和疾病等分

析时考虑取样部位潜在影响的必要性，特别是在无法使用完整粪便样品或关注于稀

有食物种类鉴定时，多部位组合取样是获得可靠结果的最优方案。
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Samples on the Dietary Analysis of Amur Tiger
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Abstract：Faecal samples are important for studies on the population ecology， genetic characteristics， disease and health 

of wildlife.  As Amur tiger（Panthera tigris altaica） is endangered， faecal samples collection is often challenging， thus one 
faecal sample is often divided into different parts for different analyses in order to satisfy different research purposes.  How⁃
ever， it has not been explored that whether partial sampling and the differences of sampling parts would affect research re⁃
sults.  This study analyzed the dietary composition based on faecal samples of the wild Amur tiger using DNA metabarcod⁃
ing technology and compared the differences among the different faecal sampling parts.  The results showed that Amur tiger 
preyed on wild boar （Sus scrofa）， sika deer （Cervus nippon）， and Siberian roe deer （Capreolus pygargus） as its main 
food resources（relative read abundance： 22. 130 0% - 42. 660 0%）， but also occasionally preyed on other animals， like 
mid-sized carnivores， rodents and birds（0. 000 3% - 0. 480 0%）.  Among the different faecal sampling designs， the out⁃
comes of diet composition showed no significant difference in relative biomass contribution （P > 0. 05）.  However， the com⁃
bined sampling designs detected the highest number of species （6. 50 ± 1. 29）， which was significantly higher than the 
other sampling designs （P < 0. 05）.  This study demonstrates the necessity to consider the potential impact of partial sam⁃
pling when conducting faecal samples-based analyses of nutrition， genetics， and disease in Amur tiger， especially when 
complete faecal samples are unavailable or when the focus is on the identification of rare food species， and that a combina⁃
tion of multiple parts is the optimal solution for obtaining reliable results.

粪便作为一种广泛应用的非损伤性样品，因其含

有丰富的食物残渣、微生物群体以及宿主遗传物质而

成为野生动物研究中的重要样品资源［1］。特别是随着

DNA分析技术的发展，通过粪便样品研究目标物种的

种群数量和时空分布、种群遗传特征及亲缘关系、食物

组成及种间互作关系、肠道微生物群落结构功能及机

体健康状况，已成为野生动物研究的重要内容［2−6］。
东北虎（Panthera tigris altaica）又称阿穆尔虎，

是世界上体型最大的虎亚种［7］，其家域往往可以达

到500 km2［8］。目前，全球野生种群数量不足600只［9］，
主要分布于俄罗斯远东地区和中国东北地区。我国

境内野生东北虎个体数量仅约 54只［10］，除大部分集

中分布于东北虎豹国家公园区域外，其余个体散布

于张广才岭、完达山、小兴安岭和大兴安岭等广阔林

区。东北虎作为顶级捕食者，对维持食物网结构和

生态系统稳定至关重要；同时作为其所在群落的旗

舰种与伞护种，往往是生物多样性保护中最被关注

的类群之一［11］。因而，东北虎一直是野生动物生态

学研究中的热点物种，而不断增加的保护需求更是

进一步提高了开展其种群分布、疾病、遗传和营养等

各方面研究的必要性。然而，受到人类活动的严重

干扰，导致东北虎种群数量稀少，加之其本身家域广

泛且活动隐秘，其粪便样品的收集较其他物种更加

困难。国内已经开展了关于东北虎食物选择、肠道

菌群结构和功能、近交状况等的研究，但已有的大部

分研究为满足样品需求，多基于持续积累的粪便样

品［12−14］，不得不忽略了东北虎相关特性时间和空间

的变异性。另外，大量的研究需求与样品收集困难

之间的矛盾，往往导致在实际研究中同一粪便样品

常被用于多个研究内容，也就是说每项独立研究都

无法使用完整的粪便样品进行分析。比如，对于同

一个粪便样品，需要首先进行物种鉴定和个体识别，
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然后根据研究目的提取粪便进行遗传特征、食性和

肠道微生物等方面的分析，在样品过少需要多次重

复实验或实验条件不充分需要将样品送到不同研究

机构的情况时，每项分析使用的样品都会占整个粪

便样品的一部分。然而，目前在基于粪便样品的动

物分子生态学相关研究中，对取样方式和部位是否

对研究结果产生显著影响的研究较少［15］，如何利用

有限的粪便样品，通过部分取样，满足多种研究需求

等是未来研究需要着重考虑的问题。

食性研究是动物生态学中不可或缺的一环，猎

物选择对于揭示东北虎的生活史策略至关重要［16］。
这不仅是理解动物与环境相互作用、捕食者与猎物

关系的先决条件，也为建立栖息地选择与利用模型、

探讨取食策略和营养流动、评估物种生存状况以及

生态系统功能等热点问题提供了基础。目前，国内

东北虎的食性研究主要开展于 2016 年之前。自

2017年东北虎豹国家公园体制试点建设以来［17］，国
家公园内部东北虎、东北豹（P. pardus orientalis）及其

他野生动物种群数量有了明显恢复。东北虎豹国家

公园是我国东北虎种群数量最多、活动最频繁、最重

要的定居和繁育区域，也是中国、俄罗斯和朝鲜之间

东北虎活动的重要通道［17］。公园管理部门对林区内

家畜散放饲养的限制是否影响到东北虎的食物选

择？春季是大部分野生动物集中繁殖的季节，也是

食草动物可食性植物资源缺乏的季节，东北虎的食

性选择如何？这些科学问题尚未被关注。DNA宏条

形码技术（DNA metabarcoding）的发展为动物食性分

析带来了新的机遇和挑战［4，18］。该技术的主要优势在

于不受研究者经验和主观判断的限制，提高了食物物

种辨识的准确性和可信度，同时不受食物消化程度和

硬质残留比例的影响。目前，DNA宏条形码技术已

广泛应用于多种食肉动物［12，19］。
为此，本研究运用DNA宏条形码技术，对2023年

春季在东北虎豹国家公园内收集的东北虎粪便样品

进行食性分析，比较不同粪便取样部位之间的结果

差异，以探讨目前猎物资源状况下，东北虎的春季食

物组成，以及粪便样品的部分取样和取样部位对研

究结果的潜在影响效应。

1　研究方法

1. 1　研究区域

东北虎粪便样品采集于东北虎豹国家公园珲春

分局区域（42°24'—43°28' N，130°14'—131°14' E）
（图1），区域内分布有中山、低山和丘陵河谷3种地貌

类型，属于温带季风气候，年平均降水量 617. 9 mm，

主要植被形式为针叶林、阔叶林和阔叶混交林。野生

动物资源种类繁杂，包括国家一级重点保护野生动物

东北虎、东北豹、梅花鹿（Cervus nippon）等；国家二级

重点保护野生动物猞猁（Lynx lynx）、豹猫（Prionailu⁃
rus bengalensis）和亚洲黑熊（Ursus thibetanus）等；同

时，东北虎的主要猎物如野猪（Sus scrofa）、狍（Capreo⁃
lus pygargus）等有蹄类动物资源丰富。

图1　东北虎豹国家公园东北虎粪便样品的空间分布示意图

Figure 1　The locations of Amur tiger feces collected in Northeast China Tiger and Leopard National Park
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区域内的干扰因素主要包括放牧和盗猎等人类

活动，以及道路、农田和村庄等人为设施。东北虎豹

国家公园建设之前，放牧活动在该地区广泛存在，东

北虎对家畜的捕食是该区域主要的人虎冲突类型。

2017年东北虎豹国家公园体制试点建设以来，公园

区域内逐步实施封山禁牧政策以及产业转型措施，

林区内家畜数量显著减少［20］。

1. 2　东北虎粪便样品收集和物种鉴定

在研究区域内，基于团队长期监测数据确定东

北虎经常出现的位点，并结合东北虎喜欢在捕食点

周围、运材道等区域排便的习性，选择重点调查位点

并于 2023 年 3—5 月集中对这些位点及周边进行多

次调查以最大可能地收集东北虎粪便样品。在收集

过程中，先根据粪便的形态特征（包括直径、长度以

及团块数等）进行野外物种初判，收集疑似东北虎的

粪便样品，并利用手持 GPS 记录样品的地理信息。

所有样品使用样品袋封装，-80 ℃保存，以备后续

分析。

选用 OMEGA 试剂盒提取粪便样品 DNA。利用

哺乳动物线粒体通用引物 16S（表 1）扩增粪便线粒

体 DNA［20］。PCR 扩增体系为 30 μL，包括粪便 DNA 
6 μL、Ex Taq15 μL、16S-F/R 各 2 μL 以及 BSA 5 μL。
PCR 反应程序：95 ℃预变性 5 min；95 ℃变性 30 s，
50 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s，35个循环；72 ℃延伸

10 min。用纯化回收试剂盒纯化 DNA，将纯化后的

PCR 产物进行 Sanger 测序。测序结果用 Chromas 软
件获得测序峰图，得到约 380 bp的DNA序列。通过

NCBI 的 BLAST 程序检索测序片段的匹配序列。当

最匹配序列覆盖度为 100%，一致度在 99% 及以

上［21］，且只对应一个物种，并且该物种在研究地点有

分布时，认为粪便样品来自匹配序列对应的物种［22］。

不满足这一标准或无法确定物种的序列则不被用于

后期分析。

1. 3　食物DNA扩增和测序

应用DNA宏条形码技术，选用脊椎动物通用引

物 12SV5-F/R（表 1）进行食物 DNA 线粒体 12S rRNA 
V5 片段的扩增，扩增片段长度约为 100 bp［23］。PCR
反应程序：95 ℃预变性 5 min；95 ℃变性 30 s，60 ℃退

火30 s，72 ℃延伸30 s，35个循环；72 ℃延伸10 min［24］。

由生工生物工程（上海）股份有限公司测序（双端测

序，Illumian HiSeq X Ten系统）。

1. 4　东北虎食物组成数据统计分析

经过高通量测序获得的原始数据需通过修剪和

质量控制步骤进行筛选。使用 Usearch 软件对扩增

子序列进行合并、质量过滤、去重、去嵌合体和聚类

等步骤。使用 Unoise算法对测序错误、扩增错误序

列进行校正，最后生成ZOTUs（zero-radius OTUs）［25−26］。

序列的物种鉴定及分类原则包括：（1）比对结果一致

度不低于 98%时，最匹配序列只对应单一物种，且该

物种在当地有分布时，认为序列来自该物种；（2）当

比对结果一致度不低于 98%，且最匹配序列对应多

物种时，先排除当地无分布的物种，如仍对应不止一

种，则鉴定结果记为涵盖这些物种的最小分类单元；

（3）当比对结果一致度在 95%～98%时，统计最高一

致度且本地分布的物种，鉴定结果记为涵盖这些物

种的最小分类单元；（4）舍弃一致度低于 95% 的序

列；（5）合并差异小于2%的序列［27］。

基于物种鉴定和分类结果，使用出现频率（fre⁃
quency of occurrence，FO）和相对序列丰度（relative 
read abundance，RRA）2 个指标，估计东北虎的食物

组成［28−29］。

FO是含某一食物类别的样品数占总样品数的百

分比，计算公式为

FO，i = Ni

N × 100%。 （1）
式中：Ni 为出现 i 类食物的样品数，N 为有效样品

总数。

RRA是某一食物类别的序列数占该样品总食物

序列的百分比，计算公式为

RRA，i = 1
N ∑

j = 1

N Si，j

⋃T
i = 1 Si，j

× 100%。 （2）
式中：T 为食物类别数，N 为有效样品总数，Si， j为食

物类别 i在样品 j中的序列数。

被捕食猎物生物量修正公式［30］为

Ŷ = 1. 980 + 0. 035X。 （3）

表1　本研究使用的引物序列

Table 1　The sequences of the primers used in the study

引物
Primer

16S

12SV5

序列 （5'→3'）
Sequence （5'→3'）

F： GAGAAGACCCTATGGAGC
R： ATAGAAACCGACCTGGAT
F： TAGAACAGGCTCCTCTAG
R： TTAGATACCCCACTATGC

产物长度 /bp
Product length

～380

～100

退火温度 /℃
Annealing 
temperature

50

60
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式中：Ŷ 为被捕食猎物的修正后体质量（kg），X 为猎

物物种的平均体质量（kg）。各类猎物平均体质量数

据参考Yang et al.［12］的研究。

生物贡献量的比例，计算公式为

D = Yi × Ai∑( )Yi × Ai

。 （4）
式中：D为猎物的相对生物量贡献，Yi为第 i种猎物的

修正指数，Ai为第 i种猎物的出现频率。

1. 5　粪便取样部位对食性分析结果的影响分析

为探究粪便取样部位对东北虎食物组成分析结

果的影响，人为将每个粪便样品划分出两端、中间、

表层和里层部位，其中两端根据粪便样品的粗细分

成上部和下部（一般粪便起始端较粗，划定为下部；

终端较细，划定为上部）。然后选取上里（上部里

层）、上外（上部表层）、中里（中部里层）、中外（中部

表层）、下里（下部里层）和下外（下部表层）6个不同

部位分别提取样品进行食性分析（图2）。

通过 6个不同部位的不同组合方案，获得上里、

上外、中里、中外、下里、下外、里层、外层、两端、中部

和所有部位混合相加 11种组合取样方案，开展食物

组成分析。最后，根据食性分析结果，使用 Mann-

Whitney U 检验两两比较各取样方案之间检出的生

物量和物种数量的差异显著性。

2　结果

经分子鉴定确认，2023 年 3—5 月调查收集的

6 份疑似东北虎粪便样品均来源于东北虎。基于东

北虎食物类群的物种累积箱型图（图3），随着粪便样

品量的不断增加，样品中发现的物种数目不断增加，

当粪便样品数量> 5时，箱型图的位置便逐渐平稳，

几乎处于同一水平，说明用于本研究的粪便样品量

足够。

2. 1　东北虎食物组成

通过 PCR 产物高通量测序对 6 份（每个样品包

图2　粪便样品及取样部位示意图

Figure 2　Schematic diagram of faecal samples and sampling parts

图3　基于东北虎食物类群的物种累积箱型图

Figure 3　Species accumulation boxplot of food groups based on Amur tiger
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含 6 个部位的全部结果）东北虎豹国家公园的东北

虎粪便样品进行处理，共获得 510 719条下机序列，

平均每份样品获得85 120条序列。

共鉴定出10种食物类别，包括梅花鹿、野猪、狍、

豹猫、貉（Nyctereutes procyonoides）、大林姬鼠（Apode⁃
mus peninsulae）、小飞鼠（Pteromys volans）、褐头山雀

（Poecile montanus）、褐家鼠（Rattus norvegicus）和花尾

榛鸡（Tetrastes bonasia）。分析结果表明，在所有食物

类别中，野猪是东北虎食谱中的主要成分，其出现频

率和相对序列丰度分别为 100. 00% 和 42. 660 0%。

此外，梅花鹿和狍也是东北虎的重要取食对象，其出

现频率和相对序列丰度分别为100. 00%、34. 690 0%和

100. 00%、22. 130 0%。相比之下，褐家鼠和花尾榛鸡

在东北虎食性中的比例较小，其序列仅在1份样品中

有出现。综合而言，东北虎主要猎物的相对生物贡献

量由高到低依次为野猪、梅花鹿、狍和豹猫（表2）。

2. 2　不同取样部位食性结果的差异

差异性分析显示，独立部位取样和组合取样方

案之间检出的不同食物相对生物贡献量均不存在显

著差异（P > 0. 05）（图 4）。组合取样方案获得的食

物物种数量［（6. 50 ± 1. 29）种］普遍高于独立部位取

样方案，但只有组合取样包含所有部位时，其与独立

部位取样的差异才存在显著性（P < 0. 05）（图5）。

表2　基于高通量测序技术的东北虎粪便样品（n = 6）食性分析结果

Table 2　Prey species detected in the molecular diet analysis of Amur tiger fecal samples using high-throughput sequencing technology（n = 6)
猎物种类

Prey species
野猪 Sus scrofa

梅花鹿 Cervus nippon

狍 Capreolus pygargus

豹猫 Prionailurus bengalensis

貉 Nyctereutes procyonoides

大林姬鼠 Apodemus peninsulae

小飞鼠 Pteromys volans

褐头山雀 Poecile montanus

褐家鼠 Rattus norvegicus

花尾榛鸡 Tetrastes bonasia

出现样品数量 /个
No. of samples 

occurrence
6
6
6
6
4
2
2
2
1
1

出现频率 /%
Frequency of
occurrence

100. 00
100. 00
100. 00
100. 00

66. 67
33. 33
33. 33
33. 33
16. 67
16. 67

相对序列丰度 /%
Relative read
abundance
42. 660 0
34. 690 0
22. 130 0

0. 480 0
0. 004 4
0. 006 0
0. 003 4
0. 024 0
0. 000 3
0. 001 3

猎物平均体质量 /kg
Mean prey body mass

103. 0
95. 0
37. 0

4. 0
6. 0
0. 5
0. 5
0. 1
1. 2
0. 5

相对生物贡献量 /%
Relative biomass contribution

27. 37
26. 00
16. 05
10. 39

7. 15
3. 26
3. 26
3. 24
1. 65
1. 63

图4　东北虎粪便样品不同取样方案的相对生物贡献量

Figure 4　Relative biomass contribution for different sampling designs of Amur tiger faecal samples
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对各类食物发现部位的比较分析发现，野猪、狍和

梅花鹿作为东北虎的大宗食物，在各个取样部位几乎都

能够探测到，其他消遣性食物的发现部位则比较随机

（表3），可能是导致组间物种数量差异显著的原因。

3　讨论

3. 1　东北虎食物组成特点

本研究显示东北虎春季的大宗食物为梅花鹿、

野猪和狍等有蹄类动物，这与东北虎豹国家公园体

制试点建设以前同区域内东北虎食性研究结果［12，31］

一致。不同的是，3种有蹄类动物作为东北虎的大宗

食物，其总体生物贡献量比例较于兰［31］的研究结果

稍高，相较Yang et al.［12］的研究结果则有所降低。单

物种分析发现，相较于兰［31］和 Yang et al.［12］的研究，

梅花鹿的相对生物贡献量有明显增加，而野猪的相

对生物贡献量低于其冬季数据。这可能是研究区域

内有蹄类动物种群变化，导致猎物资源可获得性发

生变化引起的。一方面，东北虎豹国家公园体制试

点建设以及国家公园的正式成立有力地促进了大部

分野生动物种群数量的快速恢复，这主要包括该地

区分布的有蹄类动物［17］；另一方面，非洲猪瘟的传播

可能对区域内野猪种群造成了一定的打击。尽管国

内没有非洲猪瘟在野生野猪种群中传播的报道，但

非洲猪瘟对野猪种群的危害，以及在国内家猪和俄

*.  差异的显著性水平为0. 05。
*.  With a significance level of 0. 05 for differences.

图5　东北虎粪便样品不同取样方案检出的物种数量及组间差异显著性

Figure 5　Number of species for different sampling designs of Amur tiger faecal samples， and the significance of differences between groups

表3　东北虎粪便中消遣食物的发现部位

Table 3　Amur tiger faeces recreational foods discovery parts
猎物种类

Prey species
貉 Nyctereutes procyonoides

大林姬鼠 Apodemus peninsulae

小飞鼠 Pteromys volans

褐头山雀 Poecile montanus

褐家鼠 Rattus norvegicus

花尾榛鸡 Tetrastes bonasia

样品A
Sample A

上里

中里

下外，中里

样品B
Sample B

样品C
Sample C

上里，上外

中外，下外

下外

样品D
Sample D

中外

上外，中里

上外

样品E
Sample E

上外

样品F
Sample F

上里，下里

下外
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罗斯远东地区野猪种群中的传播都是切实存在

的［32］。同时，考虑到前期研究显示：尽管研究区域狍

的种群数量更高，但东北虎依然更偏爱梅花鹿、野猪

等大型有蹄类动物。野猪种群减少和梅花鹿种群增

加可能是导致本研究中这两个物种在东北虎食性中

的相对生物贡献量相较其他研究有明显变化的主要

原因。

本研究相较于其他研究的另外一个主要差异在

于，其他两项开展于 2011—2016年和 2014—2016年

的研究均探测到东北虎对家畜的捕食［12，31］，特别是

Gu et al.［33］的研究，家畜在东北虎食物组成中占有相

当的比例，而本研究中并未探测到东北虎捕食家畜。

东北虎豹国家公园建设之前，牲畜放牧是研究区域

内常见的人为干扰类型之一，普遍存在于研究区域

内，也是造成人虎冲突的主要因素［34−36］。自国家公

园体制试点建设以来，对当地黄牛养殖采取了限额

管理措施，并采取了执法和专项整治行动，禁止家畜

进入国有林区。本研究未探测到东北虎捕食家畜，

体现了这一政策在缓解人虎冲突方面的作用。

另外，本研究探测到东北虎对豹猫、啮齿类等中

小型哺乳动物及鸟类等其他野生动物的捕食相较于

其他研究有所增加，特别是对貉、豹猫等体型仅次于

有蹄类动物的中级捕食者的捕食。笔者推测可能是

家畜作为食物来源被限制后，东北虎通过捕食其他

野生动物补充食物资源的结果。

季节性变化也可能是导致东北虎食物选择差异

的主要因素。例如，亚洲狗獾（Meles leucurus）等冬眠

动物作为东北虎的食物资源，其可获得性具有显著

的季节差异，可能是本研究未探测到的主要原因。

由于本研究与其他研究存在时间、季节等多方面的

差异，无法准确确定季节对东北虎食物组成变化的

影响效应。但本研究显示，有必要基于更广泛的样

品量和更长的时间跨度，对东北虎食物组成的动态

变化进行持续性监测和研究，以了解不同猎物资源

条件下东北虎的取食策略，以更好地指导保护实践。

3. 2　粪便样品取样部位对东北虎食物组成结果的

影响效应

粪便样品在研究野生动物的遗传、疾病和食性

方面具有重要意义，特别是对于濒危物种而言，粪便

样品资源显得尤为宝贵。本研究结果显示，不同粪

便样品的取样方案（部位）检出的东北虎食物的相对

生物贡献量并无显著的组间差异。梅花鹿、野猪和

狍等作为大宗食物，在不同样品取样方案中所占的

生物贡献量比例均较大，但也存在一定差异，梅花

鹿、野猪的相对生物贡献量明显高于狍。中级捕食

者、啮齿类和鸟类等作为消遣食物所占的生物贡献

量比例很小。猎物的体质量是影响捕食者食物选择

的重要因素，东北虎对梅花鹿、野猪和狍的选择可能

是其体质量大，与中级捕食者、啮齿目和鸟类相比，

能够给东北虎提供更高的能量收益。此外，多部位

组合取样相较于独立部位取样往往能获得更多的猎

物物种数量，且包括所有部位的组合取样与所有独

立部位取样结果均存在显著差异。这些差异主要源

于消遣食物种类在粪便中的不均匀分布（表 3）。在

动物食性研究中，偶然摄入和二次摄入现象构成了

重要的误差来源，确定哪些分类群是被动物有意或

无意地摄入是一项挑战［37］。研究人员在开展大型捕

食者食性研究，特别是关注于消遣性食物的研究时，

需要重视采样部位对结果的影响。

本研究不仅揭示了在无法使用完整粪便样品的

情况下，特别是需要考虑稀有食物种类时，多部位混

合取样是获取东北虎食物组成的最佳方法。同时，

也提示关注粪便取样部位对于野生动物营养、遗传

和疾病分析结果影响的必要性。随着粪便样品在野

生动物生态学研究中的应用越来越广泛，只有持续

优化实验设计和流程，采取可靠的取样方案来减少

研究中的误差和不确定性［18］，才能获得更加严谨和

可靠的研究结果及结论，推动生态学理论以及野生

动物保护实践的发展。

4　结论

本研究中东北虎大宗食物种类与往年调查结果

一致，但消遣食物种类存在差异，东北虎增加了对啮

齿类、鸟类的捕食，但并没有发现其对家畜的摄入。

同时，粪便不同取样部位间，食物的相对生物贡献量

无显著差异；物种数量大部分存在显著差异，主要为

消遣食物种类分布不均。综上，东北虎食性分析受

到粪便不同取样部位的影响，在无法利用完整粪便

样品的情况下，多部位混合取样是研究东北虎食物

组成的最佳方法。因此，未来在进行东北虎等野生

动物食物组成、种群遗传特征和肠道微生物等研究

时，应注意不同粪便取样部位对分析结果的影响。

致谢：本研究在样品野外采集过程中得到了珲
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草原局猫科动物研究中心的大力支持，在此一并感谢！
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