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摘 要

肠道寄生虫可作为反映宿主生存状态的指标，为了解梵净山同域分布黔金丝猴

（Rhinopithecus brelichi）和 藏 酋 猴（Macaca thibetana）的 肠 道 寄 生 虫 组 成 ，基 于 18S 
rRNA 高通量测序技术对采集的 42份冬季粪便样本进行鉴定。结果表明：共获得 44个

属于寄生虫类群的 ASVs，归属于 10 门 26 属；二者的肠道寄生虫主要由线虫动物门

（Nematoda）组成，其中，鞭虫属（Trichuris）线虫为黔金丝猴的主要寄生类群，鞭虫属和

宫脂线虫属（Hysterothylacium）线虫为藏酋猴的主要寄生类群；藏酋猴肠道寄生虫 α

多样性（Shannon、Simpson 和 Richness 指数）均高于黔金丝猴，但未达到显著水平，β 多

样性分析发现二者肠道寄生虫组成差异显著（R = 0. 406， P < 0. 05）；PICRUSt 功能预

测分析表明二者肠道寄生虫功能基因在 Level 1 水平上主要与生物合成、前体代谢物

和能量的产生有关，且二者差异显著（P < 0. 05），在 Level 2 水平上与 28 类代谢通路

相关，其中 6 类具有显著性差异；代谢通路物种组成差异分析表明，在属级分层上有

14 属与 28 类 Level 2 代谢通路相关联，每条代谢通路可由多种物种共同协作完成，并

发挥不同程度的作用。本研究初步了解了梵净山同域分布黔金丝猴和藏酋猴的肠

道寄生虫组成和功能，可为后续研究肠道寄生虫对宿主的影响及野生和圈养非人灵

长类动物的保护提供思路。
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Abstract：Intestinal parasites could be used as the indicators of the host survival status.  In order to understand the compo⁃

sition of intestinal parasites in Rhinopithecus brelichi and Macaca thibetana in Fanjingshan， China， forty-two winter feces 

samples were identified based on 18S rRNA high-throughput sequencing technology.  The results showed that a total of 44 

ASVs belongings to parasite groups， including 26 genera， 10 phyla.  The intestinal parasites of Rhinopithecus brelichi and 

Macaca thibetana were mainly composed of Nematoda， in which Trichuris nematode was the main parasitic group of Rhino⁃

pithecus brelichi， and Trichuris and Hysterothylacium nematode were the main parasitic group of Macaca thibetana.  The al⁃

pha diversity indexes （Shannon， Simpson and Richness） of intestinal parasites in M. thibetana were higher than those in 

Rhinopithecus brelichi.  The β-diversity analysis showed significant difference in intestinal parasite composition between the 

two groups （R = 0. 406， P < 0. 05）.  Functional prediction analysis of PICRUSt showed that the functional genes of the two 

group intestinal parasites were mainly related to biosynthesis， generation of precursor metabolite and energy at the level 1， 

and there was a significant difference between Rhinopithecus brelichi and Macaca thibetana （P < 0. 05）.  At the level 2， it 

was associated with 28 metabolic pathways， there were six types of metabolic pathways with significant differences.  The 

analysis of species composition differences of metabolic pathways showed that 14 genera were associated with 28 types of 

level 2 metabolic pathways at the generic level， and each metabolic pathway could be completed jointly by multiple species 

and play different roles.  Through the study， the intestinal parasite composition and function of Rhinopithecus brelichi and 

Macaca thibetana distributing in the same domain in Fanjingshan could be preliminary understood， which provided ideas for 

the subsequent study of the effects of intestinal parasites on the host and the protection of wild and captive non-human pri⁃

mates.

肠道寄生虫是动物赖以生存的生态网络中的重

要组成部分，对宿主的生长发育和免疫疾病起着重

要作用，可以作为宿主健康状况的重要指标［1］。肠

道寄生虫能够在不杀死宿主的情况下有效地存活和

繁殖，并保持它们在宿主中继续繁殖的能力［2］。然

而，大多数寄生虫感染后可能导致宿主生理变化、营

养紊乱［3］，有些寄生虫甚至可以感染动物的内脏和

血液，导致动物消瘦、腹泻［4］，严重时可导致宿主自

然流产、先天畸形甚至死亡［5］。非人灵长类动物是

人类进化史上亲缘关系最近的类群，在认知能力、繁

殖和生育等方面与人类具有高度同源性［6−7］，同时也

是人类病原体（包括致病性病毒、细菌和寄生虫）的

潜在宿主，因此比其他动物具有更高的人兽共患风

险［8］。现有研究对非人灵长类动物肠道寄生虫的情

况了解较少，且与肠道寄生虫有关的研究主要限于

圈养动物［9−10］，而由肠道寄生虫引起的传染性疾病可
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能对濒危野生非人灵长类动物的保护构成重大威

胁，甚至影响其生存和繁殖，同时携带的某些寄生虫

类群可能具有潜在的人兽共患风险，可传播给共享

同一栖息地的人，威胁人体健康［11−12］。传统的肠道

寄生虫鉴定主要采用沉淀法、漂浮法和染色法等方

法处理粪便样本，通过显微镜直接观察直径较大的

寄生虫虫卵或卵囊，进而确定寄生虫的形态和感染

率［13−15］，这些方法具有简便、快速等优点，但在很大

程度上依赖寄生虫的形态大小，只有囊、卵和成虫才

能被识别［16］。高通量测序技术又被称为“下一代”测

序技术，一次可以同时对几十万到几百万的 DNA 分

子进行序列测定，使得对特定物种的转录组和基因

组进行细致全面地分析成为可能［17］。本研究主要对

18S rRNA 基因的 V9 高度可变区进行 PCR 扩增来对

黔金丝猴（Rhinopithecus brelichi）和藏酋猴（Macaca 
thibetana）的肠道寄生虫进行鉴定。该技术已被用

于 川 金 丝 猴（Rhinopithecus roxellana）、赤 褐 倭 狐 猴

（Microcebus rufus）和西部大猩猩（Gorilla gorilla）等非

人灵长类动物粪便肠道寄生虫的检测中［18−20］。

黔金丝猴是中国最濒危的灵长类动物之一，被

列为国家一级重点保护野生动物［21］，仅分布于梵净

山国家级自然保护区（以下简称“梵净山保护区”）

内［22−23］，而藏酋猴是中国分布最广的灵长类动物之

一，在梵净山保护区内广域分布，藏酋猴环境适应能

力较强，生活在多种栖息地类型中［24−25］。在梵净山

保护区内二者栖息地空间重叠度极高，且冬季栖息

地重叠更加明显，这与食物资源的可获得性有关，冬

季食物资源比较匮乏，二者的食物竞争可能加剧［26］。

Yue et al.［27］的研究表明同域分布的这两种灵长类，

藏酋猴具有更宽的食物生态位，且在冬季二者的食

物生态位几乎完全重叠。由于饮食结构相似，二者

会通过竞争来获得资源和空间，相比于黔金丝猴，藏

酋猴种群数量更多、活动范围更广，这使得藏酋猴能

获得更多的资源和空间。有研究发现，野生藏酋猴

理毛行为时间的长短影响不同肠道寄生虫的感染

率［28］。在峨眉山景区采集的藏酋猴粪便肠道寄生虫

以 筒 线 虫 属（Gongylonema）和 内 阿 米 巴 属（Ent⁃
amoeba）为主［29］，在黄山生态旅游区采集的藏酋猴粪

便中，美丽筒线虫（Gongylonema pulchrum）感染率最

高［30］，表明不同栖息地分布的藏酋猴肠道寄生虫种

类可能存在一定相似性。目前，关于黔金丝猴肠道

寄生虫的研究主要集中在圈养种群，研究发现在中

国分布的 3 种金丝猴在圈养条件下对胃肠道寄生虫

敏感，尤其以毛首属线虫（Trichuris sp.）的感染率最

高［31］。Wenz-Mücke et al. ［2］将接触人类环境的食蟹

猕猴（Macaca fascicularis）种群与自然环境中的森林

种群的肠道寄生虫进行比较，发现与人类接触频率

更高的食蟹猕猴种群中粪类圆线虫（Strongyloides 
stercoralis）和单睾吸虫属（Haplorchis sp.）的感染率

更高。动物肠道寄生虫种类可能与动物饮食结构、

物种种类、栖息地和动物行为等息息相关。目前关

于同域物种肠道寄生虫的研究较少，本研究旨在通

过高通量测序技术确定共享栖息地黔金丝猴和藏酋

猴的肠道寄生虫组成情况，有助于对两种动物健康

状况和疾病风险的理解，对圈养和野生非人灵长类

动物的保护具有重要意义。

1　材料与方法

1. 1　研究区域和粪便收集

梵 净 山 保 护 区（27° 49′50″ —28° 1′30″ N，108°
45′55″—108°48′30″ E）位于贵州省东北部，武陵山脉

主峰。保护区内动植物资源极其丰富，为多种珍稀

濒危动植物提供了优良的栖息环境，是黔金丝猴野

外种群的唯一栖息地［23］。2022 年 10 月，采集位于梵

净山东北部的黔金丝猴和藏酋猴种群的新鲜粪便，

采集时佩戴一次性医用手套，用一次性无菌镊和解

剖刀剔除粪便样本表面的泥土、植物枝叶等附着物，

选取无污染样本的中间部分装入 50 mL 冻存管中，

标记后放入密封袋内，并记录现场地理信息（图 1）。

样本采集完后置于液氮罐中带回实验室，-80 ℃保

存备用。

1. 2　DNA提取、PCR扩增及测序

在梵净山保护区共收集 45 份粪便样本，采用基

于线粒体 COI基因的 DNA 条形码技术对粪便样本

进行鉴定，发现有 31 份属于黔金丝猴，11 份属于藏

酋猴，3 份为无效样本。使用 OMEGA Soil DNA Kit
（D5625-01）（Omega Bio-Tek，Norcross，USA）试 剂 盒

提取样本总 DNA，并用 0. 8% 琼脂糖凝胶电泳检测

分子大小，用紫外分光光度计检测 DNA 浓度。采用

以下引物对 18S rRNA 基因的 V9 高度可变区进行

PCR 扩增，目标长度 200 ~ 300 bp，PE250 测序，引物

序 列 为 Euk1391F（5′-GTACACACCGCCCGTC-3′），

EukBR（5′-TGATCCTTCTGCAGGTTCACCTAC-3′）。

PCR 扩 增 体 系 为 Q5 high-fidelity DNA polymerase 
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0. 25 μL，5 × Reaction Buffer 5. 00 μL，5 × High GC 
Buffer 5. 00 μL，dNTP（10 mmol/L）2. 00 μL，模 板

DNA 2. 00 μL（以ddH2O为空白对照），引物各1. 00 μL，

ddH2O 8. 75 μL。 扩 增（PCR 仪 ：ABI GeneAmp® 
2720）程序：98 ℃预变性 30 s；98 ℃变性 15 s，50 ℃退

火 30 s，72 ℃延伸 30 s，25 个循环；72 ℃延伸 5 min，

最后 4 ℃保存备用。扩增产物进行 2. 0% 琼脂糖凝

胶电泳后送至上海派森诺生物科技有限公司（Illu‐
mina NovaSeq 平台）完成测序。

1. 3　测序数据处理与注释

采用 Illumina 平台对群落 DNA 片段进行双端

（paired-end）测序，得到数据使用 QIIME2 2019. 4 版

本（https：//docs. qiime2. org/2019. 4/tutorials/）进行分

析。具体分析流程：（1）原始序列数据使用 demux 插

件进行解码处理，qiime cutadapt trim-paired 切除序

列的引物片段，弃去未匹配引物的序列；（2）用 qiime 
dada2 denoise-paired 调用 DADA2 进行质控、去噪、拼

接和去嵌合体，按照 100% 的序列相似度对获得的序

列进行聚类，生成扩增子序列变体特征序列（ampli‐
con sequence variants，ASVs）以及丰度数据表格；（3）
采 用 nt 数 据 库 ，利 用 BROCC 算 法［32］，首 先 使 用

blastn，将序列与 nt 数据库中的核酸或蛋白质序列进

行比对，再调用 brocc. py 脚本，依据推荐的参数获取

注释信息，获取每个 ASVs 所对应的分类学信息。

PICRUSt2 能在多个功能数据库中预测 18S rRNA 基

因序列，本研究选择 MetaCyc 数据库注释结果，获得

肠道寄生虫基因代谢通路丰度表。

1. 4　统计分析

使用获得的 ASVs 物种注释丰度表，统计各 ASVs
注释结果在每个样本中对应的丰度信息，并且按照

最小样本序列数对样本序列抽平，然后使用派森诺

基因云平台（https：//www. genescloud. cn/home）绘制

所有样本的 Goods_coverage 指数和 Shannon index 稀

疏曲线，以确定粪便样本测序相对充分；使用美吉生

物 云 平 台（https：//cloud. majorbio. com/page/tools.
html）绘制二者门水平上的饼图，属水平和种水平上

的 丰 度 Circos 图 。 使 用 QIIME2 软 件 计 算 Chao1、

Shannon、Simpson 和 Pielou 指数，以分析肠道寄生虫

组成多样性，Origin 软件绘制箱线图，通过 Kruskal-
Wallis 秩和检验和 Dunn-test 作为事后检验，验证差

异的显著性。采用主坐标分析（principal coordinates 
analysis，PCoA）和非度量多维尺度分析（non-metric 

图 1　粪便采样点分布

Fig. 1　Distribution of fecal sampling points
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multidimensional scaling，NMDS）开 展 不 同 组 间 的 β

多样性分析，以比较二者肠道寄生虫组成的差异性。

基于 Bray-Curtis 相似性距离算法，采用相似性分析

（analysis of similarities，ANOSIM）进行组间差异性检

验。基于 MetaCyc 数据库比对获得 MetaCyc 肠道寄

生虫基因功能丰度信息，进行二者代谢功能相关的

组间分析；根据 adj P value 和 log2（fold change）筛选

组间差异代谢通路，并对代谢通路上的物种组成进行

分析。PCoA、NMDS 和 KEGG 差异柱状图均使用联川

生物云平台（https：//www. omicstudio. cn/home）绘制。

2　结果与分析

2. 1　样本序列统计分析

42 份粪便样本原始序列经质控后得到有效序列

3 991 238 条，其中黔金丝猴 2 914 959 条，藏酋猴     
1 076 279 条。所有样本的 Goods_coverage 稀疏曲线

均变为一渐近线（图 2A），Shannon 指数的稀疏曲线

逐渐趋于平缓（图 2B），表明所有样本的菌群多样性

已达到平台期，黔金丝猴（RB）和藏酋猴（MT）粪便样

本菌群测序相对充分。将获得的序列按 100% 的相

似度进行归并，共获得 1 579 个 ASVs，黔金丝猴与藏

酋猴样本中分别鉴定出 1 321 个和 516 个 ASVs（图

3A）。将获得的 1 579 个 ASVs 去除不是寄生虫的类

群 后 ，共 有 44 个 ASVs 属 于 寄 生 虫 类 群 ，其 中 约

70. 45% 的 ASVs 由黔金丝猴特有，二者共有的 ASVs
为 5 个，占比约为 11. 36%（图 3B）。

MT.  藏酋猴；RB.  黔金丝猴。下同。

MT.  Macaca thibetana； RB： Rhinopithecus brelichi.  The same blow.
图 2　42 份样本的 Goods_coverage（A）和 Shannon 指数（B）稀疏曲线

Fig. 2　The rarefaction curves of Goods_coverage （A） and Shannon index （B） for the 42 samples

图 3　有效序列聚类后（A）和属于肠道寄生虫序列聚类后（B）的韦恩图

Fig. 3　Venn diagram after effective sequence clustering （A） and belonging to intestinal parasite sequence clustering （B）
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2. 2　肠道寄生虫组成

对获得的 44 个属于寄生虫类群的 ASVs 进行不

同分类水平鉴定，可划分为 10 门 26 属。在门水平

上，藏酋猴共鉴定出 4 门，分别为线虫动物门（Nema‐
toda）、变 形 虫 门（Amoebozoa）、节 肢 动 物 门（Ar‐
thropoda）和 Colpodellidae，相对丰度分别为 71. 07%、

16. 90%、0. 83% 和 0. 08%（图 4A）；黔金丝猴共鉴定

出 10 门，丰度较高的类群为线虫动物门（85. 45%）和

变形虫门（6. 05%），其他类群相对丰度均在 5. 00%
以下（图 4B）。在属水平上（丰度小于 0. 10% 的类群

被合并为 others），藏酋猴共鉴定到 9 属，其中鞭虫属

（Trichuris）、宫脂线虫属（Hysterothylacium）、内阿米

巴属、Hexatylus 和垫刃线虫属（Tylenchus）相对丰度

较高；黔金丝猴共鉴定到 23 属，其中鞭虫属、内阿米

巴属、绕线属（Plectus）、索线虫属（Mermis）和小杆属

（Oscheius）相对丰度较高（图 4C）。二者肠道寄生虫

存在共有属，分别为宫脂线虫属、内阿米巴属、书虱

属（Liposcelis）、绕线属、鞭虫属和垫刃线虫属。从种

水平上看（丰度小于 0. 1% 的类群被合并为 others），

共有 18 种寄生虫可鉴定到种水平，藏酋猴肠道寄生

虫以内弯宫脂线虫（Hysterothylacium aduncum）的丰

度最高，其次为弓形垫刃线虫（Tylenchus arcuatus）；

黔金丝猴以 Entamoeba cf. bovis 和小杆线虫（Oscheius 
tipulae）丰度较高，其他类群丰度较低（图 4D）。

C、 D. 左半圈表示样本的物种组成，外层彩带代表样本来自哪一分组，内层彩带的颜色代表不同的物种，长度代表该物种在对应样本中的相对

丰度；右半圈表示该分类水平下物种在不同样本中的分布比例，外层彩带代表物种，内层彩带的颜色代表分组，长度代表该样本在某一物种中

的分布比例。

The left half circle of C, D diagram represents the species composition of the sample, the outer color band represents the sample group, the color of the 

inner color band represents different species, and the length represents the relative abundance of the species in the corresponding sample. The right half 

circle represents the distribution ratio of species in different samples, the outer band represents the color of the inner band of species represents differ‐

ent samples, and the length represents the distribution ratio of the sample in a certain species.

图 4　藏酋猴（MT）和黔金丝猴（RB）在门水平、属水平和种水平上的肠道寄生虫组成

Fig. 4　Composition of intestinal parasites in Macaca thibetana and Rhinopithecus brelichi at phylum level， genus level and species level
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2. 3　肠道寄生虫多样性分析

根据黔金丝猴和藏酋猴肠道寄生虫 ASVs 数量，

对其进行 α 多样性分析。如图 5A-D 所示，藏酋猴肠

道寄生虫类群 Shannon、Simpson 和 Richness 指数均高

于黔金丝猴肠道寄生虫类群，但 3 种指数在二者间均

无显著差异性；而黔金丝猴的 Chao1 指数高于藏酋

猴，但无显著差异。基于 Bray-Curtis 距离矩阵的 β 多

样性分析表明，PCoA 分析解释了二者肠道寄生虫类

群总变异的 50. 67%，藏酋猴有 6 个样本点与黔金丝

猴样本点明显分开，二者肠道寄生虫组成差异显著

（P < 0. 05，图 5E）；此外 NMDS 分析表明，Stress 值为

0. 195，小于 0. 200，可较好地反映数据真实排列信息

并准确反映藏酋猴与黔金丝猴肠道寄生虫类群组成

的差异程度，其结果与 PCoA 分析结果一致（图 5F）。

图 5　藏酋猴（MT）与黔金丝猴（RB）肠道寄生虫多样性分析（A-D）及 PCoA（E）和 NMDS（F）聚类分析

Fig. 5　Intestinal parasite diversity analysis（A-D） and PCoA（E） and NMDS（F） cluster analysis of Macaca thibetana（MT） and Rhinopithecus brelichi（RB）
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2. 4　肠道寄生虫功能富集差异分析

基于 MetaCyc 数据库进行肠道寄生虫基因功能

注释分析可知，在 Level 1 水平上，二者肠道寄生虫

基因与 5 类代谢通路相关，其中有 3 类代谢通路具有

显著性差异。藏酋猴生物合成（biosynthesis）和降解/
利用/同化（degradation/utilization/assimilation）的功能

基因丰度显著高于黔金丝猴，而前体代谢物和能量

的产生（generation of precursor metabolite and energy）
的功能基因丰度显著低于黔金丝猴（图 6A）。在

Level 2 水平上，二者肠道寄生虫基因与 28 类代谢通

路相关，其中有 6 类代谢通路具有显著性差异。藏

酋猴次生代谢产物的生物合成（secondary metabolite 
biosynthesis）、氨基酸降解（amino acid degradation）和

无机养分代谢（inorganic nutrient metabolism）3 类功

能基因的丰度显著高于黔金丝猴，而核苷与核苷酸

降解（nucleoside and nucleotide degradation）、电子转

移（electron transfer）和呼吸（respiration）3 类功能基

因的丰度显著低于黔金丝猴（图 6B）。生物合成是

二 者 肠 道 寄 生 虫 基 因 最 主 要 的 功 能（RB 丰 度

46. 83%，MT 丰度 51. 08%），主要集中在核苷和核苷

酸生物合成（nucleoside and nucleotide biosynthesis）、

氨基酸生物合成（amino acid biosynthesis）、辅因子、

辅基、电子载体与维生素生物合成（cofactor， pros‐
thetic group， electron carrier， and vitamin biosynthe‐
sis）及碳水化合物生物合成（carbohydrate biosynthe‐
sis）等。

*.  P < 0. 05；**.  P < 0. 01。

图 6　基于 MetaCyc 数据库的功能注释及 Level 1（A）、Level 2（B）水平上代谢功能的组间差异

Fig. 6　Functional annotation based on MetaCyc database and analysis of inter-group differences in metabolic function at Level 1 （A） and Level 2 （B）
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2. 5　代谢通路物种组成差异分析

为了解哪些物种编码了这些具有功能潜能的基

因，使用分层的样本代谢通路丰度表进行通路的物

种组成分析。在属级分层上，有 14 属与二者的 28 类

Level 2 代谢通路相关联，每条代谢通路可由多种物

种共同协作完成。由图 7 可知，在藏酋猴与黔金丝

猴肠道中，丰度最高的鞭虫属线虫与核苷和核苷酸

生物合成、氨基酸生物合成、转运 RNA 负载（tRNA 
charging）、脂 肪 酸 和 脂 质 降 解（fatty acid and lipid 
degradation）以及次生代谢产物的生物合成等代谢通

路呈显著负相关，而与丰度第二的宫脂线虫属线虫

呈显著正相关。潜在致病性内阿米巴属线虫与从

CTP 生物合成嘧啶脱氧核糖核苷酸（pyrimidine de‐

oxyribonucleotides biosynthesis from CTP）、降解/利用/
同化-其他、几丁质降解为乙醇（chitin degradation to 
ethanol）和甲基酮生物合成（methyl ketone biosynthe‐
sis）4 类代谢通路呈显著正相关。丰度较低的类群

书虱属与多数代谢通路呈显著负相关；双核内变形

虫属（Dientamoeba）丰度与氨基酸降解代谢通路呈显

著负相关，与核苷和核苷酸降解代谢通路呈显著正

相关；Protacanthamoeba 丰度与乙醛酸循环（glyoxyl‐
ate cycle）代谢通路呈显著负相关，与降解/利用/同
化-其他代谢通路呈显著正相关；Colpodella、铁线虫

属（Gordius）、杆咽属（Rhabdolaimus）和 Telorchis 等类

群与不同代谢通路呈不同程度的相关性，但无显著

差异。

颜色深浅表示相关程度，红色表示正相关，蓝色表示负相关。*.  P < 0. 05；**.  P < 0. 01。b. 辅因子、辅基、电子载体与维生素生物合成；c.
嘧啶脱氧核糖核苷酸磷酸化；d. 从 CTP 生物合成嘧啶脱氧核糖核苷酸；e. 从头合成嘧啶脱氧核糖核苷酸。

Color depth indicates degree of correlation， positive correlation is shown in red， negative correlation is shown in blue.  *.  P < 0. 05；**.  P < 0. 01.  
b. Cofactor， prosthetic group， electron carrier， and vitamin biosynthesis； c. Pyrimidine deoxyribonucleotide phosphorylation； d. Pyrimidine deoxyribo‐
nucleotides biosynthesis from CTP pyrimidine； e. Pyrimidine deoxyribonucleotides de novo biosynthesis Ⅰ.

图 7　物种组成丰度与 Level 2 代谢通路的 Spearman 相关性热图

Fig. 7　Spearman correlation heat map of species composition abundance and Level 2 metabolic pathways
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3　讨论与结论

3. 1　肠道寄生虫组成与多样性

肠道寄生虫感染往往导致宿主免疫力下降、体

质量减轻，严重时甚至影响宿主生存和繁殖，使种群

数量受到严重威胁［33］。黔金丝猴种群仅在梵净山保

护区内分布，数量稀少，栖息地活动范围又与藏酋猴

高度重叠，因此交叉感染寄生虫的风险更高。本研

究表明，在所有检测样本中，二者肠道寄生虫主要由

线虫动物门组成，其中鞭虫属线虫为主要寄生类群，

且在黔金丝猴肠道内的丰度高于藏酋猴。二者肠道

内均存在的毛首鞭形线虫（Trichuris trichiura），简称

鞭虫，是金丝猴体内常见且危害严重的一种寄生

虫［34］。鞭虫主要通过口服食物、水和土壤中存在的

具有传染性的虫卵进行传播，在各种哺乳动物宿主

中引起鞭虫病［35］，研究者已在川金丝猴、食蟹猕猴和

猕猴（Macaca mulatta）等猴类体内发现多种鞭虫属

寄生线虫［35−37］。此外，宫脂线虫属线虫也是藏酋猴

肠道内的主要寄生类群，有研究发现该属寄生线虫

可造成猕猴黏膜出血损坏，也是人畜共患寄生线虫，

是一种危害公共健康的潜在病原［38］。本研究发现，

内弯宫脂线虫在藏酋猴肠道内丰度最高，其主要是

大多数鱼类感染较严重的寄生虫［39］，即使该物种广

泛分布于鱼类中，但其与人类感染和病理的关系仍

然值得探索［40］。先前的研究表明，内弯宫脂线虫只

生活在冷血生物中，因此它不适应哺乳动物消化道

中普遍存在的条件，通常被认为是非人畜共患［41］。

目前关于该寄生虫对藏酋猴的危害原理尚不清楚，

而它在藏酋猴肠道内广泛分布的原因可能是在冬季

食物缺乏时，藏酋猴易接触到人类，通过人类投喂的

某些食物或饮水感染。垫刃线虫属主要是寄生在植

物和土壤中的线虫［42−43］，而弓形垫刃线虫在藏酋猴

体内丰度较高可能是与其倾向于在地上取食有关，

目前关于该线虫对藏酋猴的危害尚不清楚。小杆线

虫属于小杆目（Rhabditia），通常存在于土壤环境、脊

椎动物和人类体内，其主要食物来源是细菌，因此该

类群很容易在各种环境中生长和维持，目前关于该

线虫的研究主要集中在对土壤和昆虫的危害上，关

于脊椎动物还尚未有研究［44−46］，在黔金丝猴体内丰

度较高可能是在地面取食时进行的传播。本研究发

现，潜在致病性内阿米巴属寄生虫在二者肠道内也

广泛分布，先前的研究表明该属寄生虫在滇金丝猴

（Rhinopithecus bieti）、川金丝猴和猕猴等猴类中也广

泛分布，也是一种常见的人兽共患寄生虫［47−48］。

本研究发现的 44 个属于寄生虫类群的 ASVs
中，仅有 11. 36% 的 ASVs 属于二者共有，黔金丝猴和

藏酋猴分别发现了 31 个（70. 45%）和 8 个（18. 18%）

不同的 ASVs，说明二者肠道寄生虫组成及丰度存在

差异，β 多样性分析也表明二者肠道寄生虫群落结构

组间差异显著。肠道寄生虫群落具有一定的可塑

性，有研究表明同一栖息地生存的两种猕猴属（Ma⁃
caca）动物肠道寄生虫组成差异显著［49］，表明遗传因

素可影响肠道寄生虫的组成。藏酋猴肠道寄生虫丰

富度高于黔金丝猴，可能是在梵净山保护区内藏酋

猴具有更大的种群规模、更多的种间接触以及更喜

欢在靠近人类的生境活动，这些条件更有利于促进

寄生虫的传播。高种群密度被认为能够增加寄生虫

感染的风险，有研究报道称，生活在墨西哥东南部的

墨 西 哥 吼 猴（Alouatta palliata mexicana）和 懒 吼 猴

（A.  pigra）由于前者种群规模更大，个体中感染 Try⁃
panoxyuris minutus 的概率更高，表明种群密度在寄

生虫的传播中起着重要作用［50］。此外，有研究发现

动物地面觅食的时间与寄生虫感染呈正相关［2］，而

黔金丝猴在冬季表现出对树芽的“专食性”，更多在

树冠层活动，而藏酋猴更多在地面活动［24］。另有研

究发现共享栖息地的青长尾猴（Cercopithecus mitis）
和灰颊冠白睑猴（Lophocebus albigena）肠道寄生虫的

多样性、均匀度和丰富度均无显著性差异［51］，这可能

与二者之间共享食物和水等基本资源有关。高通量

测序技术与传统鉴定方法相比，虽然能更全面地鉴

定动物肠道寄生虫种类，但仍存在一定局限，如只能

以相对丰度表征物种数量，大多数寄生虫也仅能鉴

定到属水平，仅有少部分寄生虫能鉴定到种水平。

3. 2　肠道寄生虫功能预测

通过 MetaCyc 数据库比对发现，黔金丝猴和藏

酋猴肠道寄生虫编码的大多数基因与生物合成有

关，且在二者间差异显著，在 Level 2 水平上核苷和

核苷酸生物合成代谢通路丰度最高。核苷酸参与哺

乳动物肠道的生长发育及肝脏的生长，还参与上皮

细胞的增殖、成熟和凋亡过程［52］。在二者肠道内丰

度最高的鞭虫属线虫与核苷和核苷酸生物合成代谢

通路呈显著负相关关系，表明鞭虫属对该代谢通路

起到抑制作用。有研究表明核苷和核苷酸可增强 T
细胞介导的免疫反应，能增加宿主对病原菌感染的
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抵抗力，缺乏核苷和核苷酸可能会对细胞介导的免

疫反应和肠道发育产生不利影响［53］。二者 Level 2
水平上有 6 类代谢通路具有显著性差异，推测可能

与宿主本身、寄生虫种类组成及代谢活动有关。研

究证明，代谢潜力是控制病原体毒力及其在感染宿

主体中生存的关键因素，通过调节代谢能力，寄生虫

能够根据宿主环境的变化调整生长，为广泛的宿主

范围提供潜在途径［54］。由于寄生虫与宿主共同经历

了长期的进化选择过程，一些寄生虫已经适应了宿

主免疫系统的识别和清除作用，而且宿主对寄生虫

长期的慢性感染也产生了一定程度的耐受［55］。肠道

寄生虫经常引起肠道炎症，病原体会引起宿主生理

变化，如果这些变化对寄生虫有益，就会被基因选

择［56］。本研究结果表明，在属级分层上有 14 属寄生

虫参与二者的 28 类 Level 2 代谢通路途径，每条代谢

通路是由多种物种协作完成，不同物种可参与不同

的代谢通路途径。已有研究证明肠道寄生虫的代谢

活动、寄生部位与宿主免疫系统的相互作用影响肠

道菌群的多样性［57］，由于在脊椎动物宿主体内的肠

道菌群与肠道寄生虫共享相同的环境，它们相互作

用对维持肠道内稳态至关重要，各种肠道和肠外疾

病都与生态失调有关，当肠道菌群失调时，个体更容

易感染机会性病原体［58-59］。尽管绝大多数宿主同时

感染多种寄生虫，但大多数研究寄生虫对个体宿主

或者宿主种群的影响都集中在对单一寄生虫物种

上［60］，因此本研究结果可为后续研究肠道寄生虫对

宿主的影响以及野生和圈养非人灵长类动物的保护

提供思路。
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