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摘 要：【目的】从微生物生态学角度阐明同域分布鱼类肠道微生物的多样性、结构及功能特

征，分析二者之间的共性与差异，进而探讨肠道菌群在鱼类食性和生态位分化中的作用。【方法】

采集黄河上游重叠分布的花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼的前肠、中肠、后肠及其水环境样品，利用

16S rRNA 基因高通量测序技术和生物信息分析手段比较分析 2 种鱼类的肠道微生物差异及其潜

在功能。【结果】α 多样性分析表明，水环境微生物多样性>黄河裸裂尻鱼>花斑裸鲤(P<0.05)；在

花斑裸鲤中前肠微生物多样性较高；黄河裸裂尻鱼则为前肠>中肠>后肠。基于聚类和 CPCoA 的

β 多样性分析表明，同一物种不同肠段来源的微生物比同一肠段来源的微生物更相似，物种差异

大于肠段差异(P<0.001)。在菌群组成上，假单胞菌门在三者中的占比均高于 50.00%，而芽孢杆

菌门在 2 种鱼类肠道中的占比均超过 25.00%，显著高于水环境(3.80%)；梭杆菌门和鲸杆菌属为

花斑裸鲤中肠和后肠的特有菌群，肠球菌属和乳球菌属分别为花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼后肠的特

有菌群。PICRUSt2 功能分析显示，2 种鱼类的肠道菌群功能主要富集于“氨基酸代谢”和“碳水化

合物代谢”，其中黄河裸裂尻鱼不同肠段间存在多种代谢通路的显著差异，而 2 种鱼同一肠段主

要在“信号分子和相互作用” “心血管疾病”和“萜类化合物和聚酮类化合物的代谢”方面存在显著

差异。【结论】花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼肠道及其水环境的微生物群落组成和多样性均存在明显

差异，且 2 种鱼类的肠道菌群功能不同，说明物种是导致微生物差异的主要原因，推测这可能与
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2 种鱼类的食性和生态位差异有关。本研究从微生物角度为鱼类食性和生态位分化提供了依据，

从而为开发和利用肠道微生物资源以及高原鱼类的保护和资源管理提供了科学依据。
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Abstract: [Objective] To elucidate and compare the diversity, structure, and functional 
characteristics of gut microbiota in sympatric fish species from a perspective of microbial ecology 
and explore the role of gut microbiota in feeding habit and ecological niche differentiation.
[Methods] Foregut, midgut, and hindgut samples from Gymnocypris eckloni and Schizopygopsis 
pylzovi, along with their aquatic environmental samples, were collected from the upper Yellow 
River. The gut microbiota and potential functions were compared by 16S rRNA gene high-
throughput sequencing and multiple bioinformatics approaches. [Results] Microbial alpha diversity 
followed the trend of aquatic environment>S. pylzovi>G. eckloni (P<0.05). In G. eckloni, alpha 
diversity was highest in the foregut, whereas in S. pylzovi, it decreased progressively from the 
foregut to the midgut and then to the hindgut. Beta diversity analysis based on clustering and 
CPCoA demonstrated that microbial communities derived from different gut segments of the same 
species were more similar to each other than those derived from the same gut segment of different 
species, indicating that the differences attributable to species were greater than those attributable to 
gut segments (P<0.001). Pseudomonadota accounted for over 50.00% of the gut microbiota in all 
sample types, while Bacillota comprised more than 25.00% in the guts of both fish species, which 
was significantly higher than that (3.80%) observed in the aquatic environment. Fusobacteriota and 
Cetobacterium were nearly absent in water and S. pylzovi but showed high abundance in the midgut 
and hindgut of G. eckloni. Enterococcus was specifically enriched in the hindgut of G. eckloni, 
while Lactococcus were predominantly found in the hindgut of S. pylzovi. PICRUS2 functional 
prediction revealed that gut microbiota of both species primarily enriched amino acid and 
carbohydrate metabolism pathways. The enriched metabolic pathways varied significantly across 
different gut segments of S. pylzovi, while significant differences in signaling molecules and 
interaction, cardiovascular diseases, and metabolism of terpenoids and polyketides were noted for 

4979



 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516

WANG Xinyu et al. || Acta Microbiologica Sinica, 2025, 65(11)

the same gut segments between the two species. [Conclusion] There were significant differences in 
the microbiota composition and diversity in the gut between the two fish species and their aquatic 
environments, with distinct gut microbiota functions for each species. This study establishes a 
micrological foundation for research on the feeding habit and ecological niche differentiation of 
fish and provides theoretical support for exploitation of gut microbial resources and conservation 
and resource management of plateau fish species.
Keywords: Gymnocypris eckloni; Schizopygopsis pylzovi; sympatric distribution; gut microbiota

鱼类的皮肤黏膜、鳃和肠道等组织中均定

殖着大量微生物，其中以鱼类肠道中的微生物

最为丰富，被称为生物体的“额外器官”[1]，主要

类群包括假单胞菌门 (Pseudomonadota)、芽孢

杆菌门(Bacillota)、放线菌门(Actinobacteriota)、

疣 微 菌 门 (Verrucomicrobiota)、 梭 杆 菌 门

(Fusobacteriota)、拟杆菌门(Bacteroidota)和蓝细

菌门(Cyanobacteriota)等[2]。这些肠道菌群在与

宿主的长期协同进化过程中逐渐形成了动态平

衡的微生态系统，在维持宿主健康、促进食物

消化以及调节免疫等多种生理功能中均发挥着

关键作用[3]。同时，鱼类肠道菌群的种类和丰度

会受到宿主的生长阶段、食性、地理距离和水

环境等多种因素[4-6]的影响，从而产生复杂的变

化。近年来，随着微生物组学技术的快速发展，

鱼类肠道微生物的研究逐渐成为水产科学、生

态学和微生物学交叉领域的热点。然而，关于

不同部位的肠道微生物组成及其与水环境之间

关系的研究仍知之甚少。

近些年的研究表明，鱼类不同消化部位的

微生物在组成和功能上均存在差异性。例如，

对日本鳗鱼的研究发现[7]，中肠的微生物群落结

构与后肠更为相似，而与前肠存在一定差异；

在前肠中优势菌群主要是假单胞菌门，但随着

肠道位置向后推移，拟杆菌门(Bacteroidota)的丰

度逐渐升高，且中肠与后肠中的微生物在翻

译和转录方面的表达量较高。研究鱼类不同

肠段的微生物群落结构及其功能能够为理解

鱼类健康和食物消化机制提供理论基础。花

斑裸鲤 (Gymnocypris eckloni)和黄河裸裂尻鱼

(Schizopygopsis pylzovi)均属于裂腹鱼亚科的杂食

性鱼类，其中花斑裸鲤属于裸鲤属，偏肉食性，

主要以植物碎屑、藻类、水生昆虫和摇蚊幼虫

等为食[8]，而黄河裸裂尻鱼属于裸裂尻鱼属，偏

植食性，主要食物来源于植物，尤其是着生藻

类和水底的植物碎屑[9]。这 2 种鱼类均为青藏高

原特有的土著鱼类，广泛分布于黄河上游的干

支流及湖泊中[9]，在当地的生态系统食物链中占

据重要地位，对维持生态平衡起着关键作用。

由于它们对低温缺氧环境具有极强的适应能力，

目前针对这 2 种鱼类的研究主要聚焦于低氧高

寒环境对其基因表达的影响，包括基因组[10]和

遗传特性[11]等方面。然而，高原环境也有利于

塑造其特有的肠道微生物菌群。本研究通过高

通量测序技术分析花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼不

同肠段的微生物群落结构有助于了解其与宿主

之间的共生关系，揭示高原特有微生物资源的

潜在价值，旨在为开发和利用这些资源提供新

思路，这对高原鱼类的保护和资源管理具有重

要意义。

1　材料与方法　材料与方法

1.1　样品采集

本研究中的花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼均

采集自黄河上游干流的青海省黄南藏族自治

州 河 南 蒙 古 族 自 治 县 柯 生 乡 (101° 53′27″E，

34°20′39″N)。2022 年 7 月，使用地笼和挂网捕获

7 条花斑裸鲤，其体重和体长分别为(37.00±1.41) g

和 (160.00±2.83) cm；捕获 10 条黄河裸裂尻

鱼 ， 其体重和体长分别为 (53.00±10.03) g 和
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(186.75±7.37) cm。在取样前，使用间氨基苯甲酸

乙酯甲磺酸盐(tricaine methanesulfonate, MS-222)

对鱼进行麻醉，随后用经 75% 乙醇浸泡的手术

剪和镊子解剖取出肠道组织，用无菌 PBS 缓冲

液冲洗 3 次，分别剪下每条鱼的前肠、中肠和

后肠部分，独立置于 2 mL 冷冻管中，用液氮快

速冷冻后转至−80 ℃冰箱中保存。

本研究获得青海大学医学伦理委员会批准，

实验过程严格遵守青海大学伦理规范，并按照

相关规章制度执行。

1.2　DNA 提取与 PCR 扩增

采集的样品用干冰送至武汉百奥维凡生物

科技有限公司进行 16S rRNA 基因扩增子测序。

使用 E.Z.N.A.®土壤 DNA 试剂盒(Omega Bio-Tek

公司)提取肠道微生物基因组 DNA，用 1% 琼脂

糖凝胶电泳检测其质量，并针对细菌 16S rRNA

基因的 V3−V4 高变区域进行扩增。所用引物

为 338F (5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′)
和 806R (5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)。
PCR反应体系：5×缓冲液4 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 

2 μL，正、反向引物(5 μmol/L)各 0.8 μL，DNA

聚合酶 0.4 μL，模板 DNA 10 ng，ddH2O 补足至

20 μL。PCR 反应条件：95 ℃预变性 3 min；

95 ℃变性 30 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 45 s，

共 27 次循环；72 ℃终延伸 10 min；4 ℃保存。

PCR 产物用 1% 琼脂糖凝胶电泳检测扩增目的

片段大小，并用 AMPure XP 核酸纯化试剂盒

(Beckman Coulter 公司)纯化。

1.3　高通量测序及其质控

使用磁珠回收 PCR 产物并构建文库，通过

Illumina MiSeq PE300 platform (Illumina 公司)测

序得到双端序列数据，原始数据以 Fastq 格式储

存，相关数据已上传至国家微生物科学数据中

心 (https://nmdc.cn/resource/genomics/project/detail/ 

NMDC10019815)。 使 用 QIIME 2 (2020.9) 的

DADA2 插件[12]进行数据处理，首先调用 qiime 

cutadapt trim-paired 切除序列的引物片段，丢弃

未匹配引物的序列，再通过 qiime dada2 denoise-

paired 调用 DADA2 进行质控、去噪、拼接以及

去 除 嵌 合 体 ， 合 并 得 到 扩 增 子 序 列 变 体

(amplicon sequence variants, ASVs)并去除序列总

数仅为 1 的 ASVs，最终剔除少于 3 个样本中检

测到的 ASVs。

1.4　生物信息学分析

物种累积曲线和基于样品丰富度的稀释曲

线均使用图图云平台进行可视化 (https://www.

cloudtutu.com/)，主要用于评估测序深度和数据

量的合理性；饼图使用 Origin 2021 (https://www.

originlab.com/)进行可视化；α 多样性指数是由

RStudio 的 R 包“vegan”计算和 SPSS 27.0 进行单

因素方差分析 (one-way ANOVA, P<0.05)所得，

并通过 Origin 绘制箱线图用于比较不同组间

多样性的差异；基于 Bray-Curtis 的限制性主坐

标分析 (constrained principal coordinate analysis, 

CPCoA) 使 用 ImageGP (https://www.bic.ac.cn/

ImageGP/)进行绘制；堆积柱状图和线性判别分

析 效 应 大 小 (linear discriminant analysis effect 

size, LEfSe)使用微科盟生科云平台(https://www.

bioincloud.tech/) 进行可视化；花瓣图、基于

Bray-Curtis 的聚类分支图、功能的气泡丰度图，

以及基于 Kruskal-Wallis 或 Wilcoxon 秩和检验的

菌群丰度和功能显著性差异分析(P<0.05)均使用基

因云平台(https://www.genescloud.cn/)计算与绘制。

其中，LEfSe 分析采用非参数因子 Kruskal-Wallis

秩和检验和 Wilcoxon 秩和检验，线性判别分析

(linear discriminant analysis, LDA)阈值设置为 4，

用于筛选具有统计学意义的生物标志物。

2　结果与分析　结果与分析

2.1　花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼肠道微生

物及其水环境微生物测序数据概况

如图 1A、1B 所示，随着测序深度的增加稀

释曲线和物种累积曲线均逐渐趋于平稳，表明

该测序深度足以覆盖大多数微生物，且数据量
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合理，可用于进一步分析。对花斑裸鲤和黄河

裸裂尻鱼的肠道微生物进行 16S rRNA 基因测

序，共获得 4 477 846 条 raw data 和 47 554 条

clean data，最终筛选得到 2 704 个 ASVs，分属

于 23 门 63 纲 146 目 244 科 456 属；同时，水

样测序共获得 178 979 条 raw data 和 16 175 条

clean data，筛选得到 1 026 个 ASVs，分属于 23 门

48 纲 109 目 182 科和 323 属；肠道微生物与水

样合并后共得到 3 212 个 ASVs。由图 1C 可知，

花 斑 裸 鲤 和 黄 河 裸 裂 尻 鱼 的 前 肠 (foregut 

intestinal compartment, FIC)、 中 肠 (midgut 

intestinal compartment, MIC)、 后 肠 (hindgut 

intestinal compartment, HIC)以及水样(water)中的

微生物共享 143 个 ASVs。其中，水环境中特有

图1　花斑裸鲤、黄河裸裂尻鱼及水环境的稀释曲线(A)、累积曲线(B)和花瓣图(C)。GE_FIC、GE_MIC和

GE_HIC分别为花斑裸鲤前肠、中肠和后肠；SP_FIC、SP_MIC和SP_HIC分别为黄河裸裂尻鱼前肠、中肠

和后肠；Water：水环境。

Figure 1　 Rarefaction curves (A), accumulation curves (B) and flower plot (C) of Gymnocypris eckloni, 

Schizopygopsis pylzovi, and the aquatic environment. The rarefaction curves were constructed based on sample 

richness. GE_FIC, GE_MIC, and GE_HIC represent the foregut, midgut, and hindgut of Gymnocypris eckloni, 

respectively; SP_FIC, SP_MIC, and SP_HIC represent the foregut, midgut, and hindgut of Schizopygopsis 

pylzovi, respectively; Water represents the aquatic environmental samples.
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的 ASVs 最多，共计 551 个，而花斑裸鲤的前

肠、中肠和后肠特有的 ASVs 分别为 1、0 和

2 个，黄河裸裂尻鱼则分别为 18、8 和 13 个。

2.2　花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼肠道微生

物及其水环境微生物多样性

2.2.1　α多样性

选取 Shannon 指数、Simpson 指数和 Chao

指数作为 α 多样性的参数。如图 2A−2F 所示，

水环境的微生物多样性显著高于花斑裸鲤和黄

河裸裂尻鱼的肠道微生物多样性(P<0.05)；同

时，Shannon 指数和 Chao 指数均显示，黄河裸

裂尻鱼的肠道微生物多样性显著高于花斑裸鲤

(P<0.05)。花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼各自肠段之

间的肠道微生物多样性无显著性差异，但花斑

裸鲤前肠微生物多样性较高，黄河裸裂尻鱼则

呈现出前肠>中肠>后肠的趋势(图 2D−2F)。

2.2.2　β多样性

基于 Bray-Curtis 的聚类分支图和 CPCoA 对

花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼肠道微生物以及水环

境中的微生物进行 β 多样性分析。如图 2G、2H

所示，各组内的样本聚在一起，但不同组别之

间的样本存在分离现象。CPCoA1 和 CPCoA2

两轴分别解释了 56.07% 和 43.93% 的微生物群

落结构差异，综合解释了 8.12% 的差异，表明

两物种肠道和水环境中的微生物群落结构差

异显著 (P=0.000 1)。类似地，两物种不同肠

段和水环境中的微生物群落结构也具有差异性

(P=0.000 2)，并且花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼各自

的前肠、中肠和后肠重叠较多(图 2I)。

2.3　花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼肠道微生

物及其水环境微生物组成

2.3.1　微生物菌群组成

如图 3A−3C 所示，在门水平上不同组合总

丰度前 5 的微生物大致相同，但花斑裸鲤和黄

河裸裂尻鱼的肠道菌群与水环境微生物群落结

构之间存在较大差异，且各门微生物的相对丰

度占比不同。由图 3D、3E 可知，假单胞菌门是

花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼的优势菌门(分别为

52.95%、53.13%)，其次是芽孢杆菌门(分别为

25.35%、27.14%)，而水环境中的优势菌门为假

单胞菌门(62.93%)和放线菌门(17.25%)。与水环

境相比，芽孢杆菌门在 2 种鱼类肠道中的相对

丰度显著较高，放线菌门呈现相反趋势，但不

显著；蓝细菌门在花斑裸鲤肠道中的丰度显著

低于其他两者。就不同肠段而言，放线菌门在

2 种鱼的前肠(分别为 13.27%、13.85%)和中肠

(分别为 11.89%、12.29%)中的占比均高于其后

肠(分别为 6.84%、4.13%)。另外，梭杆菌门在

水环境中 (0.00%) 和黄河裸裂尻鱼的肠道中

(0.11%)几乎不存在，但在花斑裸鲤中肠(7.64%)

和后肠(7.10%)中的相对丰度较高。

如图 3F 和表 1 所示，在属水平上丰度前 15

的菌群中，2 种鱼类不同肠段微生物的相对丰度

占比存在很大差异，且大多数鱼类肠道的优势

菌属都不是水环境优势菌属。其中，气单胞菌

属(Aeromonas)、ZOR0006 和 Planktothrix_NIVA-

CYA_15 在花斑裸鲤肠道中的相对丰度(平均为

6.67%、2.15%、2.74%)均低于黄河裸裂尻鱼(平

均为 15.92%、10.37%、6.52%)，而魏斯氏菌属

(Weissella)在花斑裸鲤中(28.94%)的相对丰度比

黄河裸裂尻鱼高 (2.52%)。另外，乳球菌属

(Lactococcus)在 2 种鱼类的后肠(分别为 5.26%、

5.97%)中占比较高；假单胞菌属(Pseudomonas)

和葡萄球菌属(Staphylococcus)分别在花斑裸鲤前

肠(20.39%)和后肠(10.67%)中的相对丰度较高，

而鲸杆菌属(Cetobacterium)主要存在于花斑裸鲤

的中肠(7.64%)和后肠(6.18%)。

2.3.2　微生物菌群结构差异

如图 4 所示，基于 LEfSe 分析，在门、纲、

目、科和属水平上对花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼

肠道及水环境中的微生物进行 LDA 和 Cladogram

分析。结果表明，花斑裸鲤前肠未显示出差异

菌，但水环境中的差异菌最多，如拟杆菌门、
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图2　花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼肠道微生物及其水环境微生物的α和β多样性。A−F：基于单因素方差分析
的Shannon指数、Simpson指数和Chao指数箱线图；G−I：基于Bray-Curtis的聚类分支图和CPCoA分析。
GE：花斑裸鲤；SP：黄河裸裂尻鱼；不同小写字母表示组间数据差异显著(P<0.05)。
Figure 2　The alpha and beta diversity of gut microbiota in Gymnocypris eckloni and Schizopygopsis pylzovi, 

and their aquatic environmental microbes. A−F: Shannon, Simpson, and Chao indices of microbial communities 

in the entire intestinal tracts or different intestinal segments of two fish species and their aquatic environment, 

analyzed using one-way ANOVA; G−I: Both the cluster and CPCoA analysis were constructed based on the Bray-

Curtis distance. GE and SP represent the Gymnocypris eckloni and Schizopygopsis pylzovi, respectively. Different 

lowercase letters indicate statistically significant differences between groups (P<0.05).
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图3　花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼肠道微生物及其水环境微生物群落组成。A−C：门水平上总丰度前5的微

生物群落组成；D−F：不同分组在门水平上丰度前5和属水平上丰度前15的微生物群落组成。

Figure 3　 Composition of the gut microbiota in Gymnocypris eckloni and Schizopygopsis pylzovi, and their 

aquatic environmental microbial communities. A−C: Microbial community compositions of the top five phyla in 

total abundance, respectively, in the intestines of two fish species and the aquatic environment, in the intestines of 

two fish species, and in the aquatic environment; D−F: The composition of the top five abundance at the phylum 

level and top fifteen abundance at the genus level in different intestinal segments of two fish species and their 

aquatic environment.
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蓝细菌科 (Cyanobiaceae)、伯克霍尔德氏菌科

(Burkholderiaceae)、Limnohabitans、不动杆菌属

(Acinetobacter)、鞘氨醇杆菌属(Sphingorhabdus)

和 Sporichthyaceae 等 ； 明 串 珠 菌 科

(Leuconostocaceae)在花斑裸鲤中肠中显著富集，

肠 球 菌 科 (Enterococcaceae)、 肠 球 菌 属

(Enterococcus)和 Escherichia-Shigella 在花斑裸

鲤后肠中显著富集；蓝细菌门、蓝细菌纲

(Cyanobacteriia)和根瘤菌目(Rhizobiales)在黄河

裸 裂 尻 前 肠 中 显 著 富 集 ； 丹 毒 丝 菌 目

(Erysipelotrichales)、蓝细菌目(Cyanobacteriales)、

丹 毒 丝 菌 科 (Erysipelotrichaceae)、 席 藻 科

(Phormidiaceae)、 ZOR0006 和 Planktothrix_

NIVA_CYA_15 在黄河裸裂尻中肠中显著富集；

乳 杆 菌 目 (Lactobacillales)、 支 原 体 科

(Mycoplasmataceae)、耶尔森氏菌科(Yersiniaceae)、

肉杆菌属(Carnobacterium)和乳球菌属等在黄河

裸裂尻后肠中显著富集。

2.4　花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼肠道微生

物功能分析

对花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼肠道微生物的

潜在功能进行 PICRUSt2 功能预测，比较 KEGG

通路富集的丰度差异。如图 5A 所示，2 种鱼类

的 肠 道 微 生 物 功 能 主 要 富 集 于 新 陈 代 谢

(metabolism)；在 KEGG pathway 2 中，肠道菌

群 功 能 主 要 富 集 于 氨 基 酸 代 谢 (amino acid 

metabolism) 和 碳 水 化 合 物 代 谢 (carbohydrate 

metabolism)。 利 用 Kruskal-Wallis 检 验 对

pathway 2 进行差异分析发现，肠道菌群的功能

在花斑裸鲤不同肠段之间无显著性差异，但在

黄 河 裸 裂 尻 鱼 肠 道 中 存 在 多 个 显 著 差 异

(P<0.05)。这些通路主要在黄河裸裂尻鱼前肠中

显著富集，包括 “ 全球与概述图 (global and 

overview maps)” “ 折叠、分选与降解 (folding, 

sorting and degradation)” “细胞生长与死亡 (cell 

growth and death)”和“氨基酸代谢”；同时，黄河

裸裂尻鱼中肠的肠道菌群功能在 “癌症概述

(cancers: overview)”上富集较多(图 5B)。另外，

通过 Wilcoxon 秩和检验分析 2 种鱼类同一肠段

的菌群功能发现， “ 信号分子和相互作用

表1　两种鱼类不同肠段及其水环境微生物丰度前15的主要差异菌属

Table 1　The top fifteen major differential bacterial genera in the microbial abundance of different intestinal 

segments of two fish species and their water environment

Genus

Aeromonas

Pseudomonas

Hafnia-Obesumbacterium

ZOR0006

Weissella

Carnobacterium

Lactococcus

Staphylococcus

Planktothrix_NIVA-CYA_15

Cetobacterium

GE_FIC 
(%)

0.54

20.39

2.68

4.67

10.98

0.00

0.17

4.49

5.54

0.01

GE_MIC 
(%)

6.43

5.41

1.24

1.54

15.48

0.58

0.27

0.14

2.14

7.64

GE_HIC 
(%)

13.03

4.46

1.57

0.24

2.48

0.60

5.26

10.67

0.58

6.18

SP_FIC 
(%)

18.99

6.28

0.11

10.26

0.06

0.15

0.10

0.04

8.63

0.09

SP_MIC 
(%)

10.92

6.09

1.30

13.00

0.29

5.97

3.17

0.01

8.60

0.08

SP_HIC 
(%)

17.84

6.94

4.05

7.85

2.17

10.12

5.97

0.00

2.34

0.15

Water
(%)

0.02

0.58

0.00

0.01

0.00

0.00

0.01

0.00

0.02

0.00

P value

0.022*

0.204

0.007**

0.001***

0.061

0.004**

0.008**

0.303

0.004**

0.362

P值表示基于Kruskal-Wallis检验的组间显著性概率，*：P<0.05；**：P<0.01；***：P<0.001。

P values represent the inter-group significance probability based on the Kruskal-Wallis test. *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001.
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(signaling molecules and interaction)”在黄河裸裂

尻鱼前肠，“心血管疾病(cardiovascular diseases)”

在前肠和后肠中都显著富集，而“萜类化合物和

聚酮类化合物的代谢 (metabolism of terpenoids 

and polyketides)”则是在花斑裸鲤中肠显著富集

(图 5C)。

图4　花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼肠道微生物及其水环境微生物群落的组成差异。A：LEfSe的线性判别分析

分布直方图，LDA阈值为4；B：LEfSe的多级物种分支图。

Figure 4　Compositional differences of intestinal microbiota between Gymnocypris eckloni and Schizopygopsis 

pylzovi, as well as their aquatic environmental microbial communities. A: Histogram of linear discriminant 

analysis (LDA) score distribution, with an LDA threshold of 4; B: Cladogram analysis of multi-level species by 

LEfSe.
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3　讨论与结论　讨论与结论

鱼类肠道微生物的多样性和组成会受到宿

主的物种类别、性别和生长阶段等多种因素的

调控，但更易受到鱼类栖息水环境[13]、食性[14]

及其生态位[15]的影响。这些因素能够通过影响

鱼类肠道菌群的定殖[16]、肠道组织结构与营养

吸收[17]，以及宿主的适应性进化[18]等重要过程

直接参与鱼类肠道微生物的塑造。

水环境作为鱼类的栖息环境，为鱼类的生

存提供了庇护所、食物和适宜温度等条件。与

陆地动物相比，鱼类肠道微生物对水环境的变

化更为敏感[16]。在本研究中，花斑裸鲤和黄河

裸裂尻鱼所栖息的水环境微生物多样性显著高

于 2 种鱼类的肠道微生物多样性，且水环境与

鱼类肠道中的微生物群落结构存在显著分化。

这是由于水体微生物和肠道微生物之间具有复

杂的互作关系[19]，虽然大多数微生物会通过水

环境进入鱼体，但仅有少数微生物能够适应肠

道的特殊环境，并随着宿主的成长而在其肠道

内逐渐形成具有特异性的微生物群落[20]，如芽

孢杆菌门在水环境中的相对丰度较低，但在

2 种鱼类肠道中的相对丰度较高。

强 壮[21] 研 究 发 现 ， 斑 重 唇 鱼 (Diptychus 

maculatus) 和 塔 里 木 裂 腹 鱼 (Schizothorax 

biddulphi)的优势菌门为假单胞菌门、芽孢杆菌

门和放线菌门；刘艳超等[22]研究发现，怒江西

藏段的 3 种裂腹鱼肠道微生物的优势菌门均为

假单胞菌门和芽孢杆菌门。类似地，本研究发

现假单胞菌门和芽孢杆菌门是花斑裸鲤和黄河

裸裂尻鱼的优势菌门。其中，芽孢杆菌门通常

与代谢功能密切相关，能够参与短链脂肪酸的

代谢，通过发酵多糖帮助宿主获取能量，可见

图5　花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼肠道微生物的PICRUSt2功能预测分析。A：基于PICRUSt2功能预测的气

泡丰度图；B：黄河裸裂尻鱼各肠段KEGG pathway 2功能差异分析(Kruskal-Wallis检验)；C：2种鱼同一肠

段KEGG pathway 2功能差异分析(Wilcoxon rank-sum检验)。

Figure 5　 PICRUSt2 functional prediction analysis of gut microbiota in Gymnocypris eckloni and 

Schizopygopsis pylzovi. A: Bubble plot of microbial functional abundance predicted by PICRUSt2; B: KEGG 

pathway 2 functional difference analysis across different intestinal segments of Schizopygopsis pylzovi, based on 

Kruskal-Wallis test; C: Functional difference analysis of KEGG pathway 2 in each intestinal segment between 

two fish species based on the Wilcoxon rank-sum test. **: Indicating highly significant differences (P<0.01); 

*: Indicating significant differences (P<0.05).
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芽孢杆菌门在分解食物和促进宿主能量吸收方

面发挥着重要作用[23-24]。食性是塑造肠道微生

物的关键因素，不同食性鱼类肠道微生物多样

性的顺序通常表现为杂食性>草食性>浮游生物

食性>肉食性[25]。值得注意的是，尽管花斑裸鲤

和黄河裸裂尻鱼都属于杂食性鱼类，但前者更

偏向于肉食性[8]，而后者则更偏向于植食性[9]。

本研究的 α 和 β 多样性表明，黄河裸裂尻鱼的

肠道微生物多样性显著高于花斑裸鲤，并且

2 个物种之间的肠道微生物群落结构存在明显分

离，符合不同食性鱼类肠道微生物多样性的特

征。此外，Pelage 等[26]的研究表明，同域分布

的不同水层鱼类之间存在着对食物资源的激烈

竞争关系，并且采用不同的适应策略，从而产

生了生态位分化。因此，花斑裸鲤和黄河裸裂

尻鱼肠道菌群多样性和结构的差异可以归因于

食性和生态位的影响。然而，本研究中的

ZOR0006 在黄河裸裂尻鱼肠道中的丰度较高，

这与之前对偏草食性小头裸裂尻鱼的研究结果

有所不同，该属被认为是偏肉食性裸腹叶须鱼

的生物标志[27]，因此推测该菌属可能与其宿主

栖息水环境或物种类别等其他因素有关。

鱼类肠道是进行食物消化与吸收的重要场

所，并且与其肠道微生物有着复杂的共生关系。

本研究表明，花斑裸鲤和黄河裸裂尻鱼的肠道

微生物主要参与氨基酸代谢和碳水化合物代谢，

这与鱼类对食物消化的生理需求一致，它们能

够帮助宿主分解摄入的食物并合成多种氨基酸

以适应其营养需求[28]。同时，之前的研究表

明[17]，不同食性的裂腹鱼类其肠道结构也有所

不同，偏肉食性鱼类的肠道褶皱紧密且柱状细

胞数量较多，而偏植食性鱼类的肠褶皱较为稀

疏但分泌孔较多；肠道褶皱从鱼类的前肠到后

肠逐渐减少，而杯状细胞则逐渐增多，表明不

同肠段所执行的消化功能可能具有差异性。邓

智明[29]研究发现，野生圆口铜鱼前肠与中肠微

生物之间的功能表达无差异性，而前肠的新陈

代谢表达量要高于后肠，中肠与后肠之间存在

多种差异表达类型。在本研究中，黄河裸裂尻

鱼前肠的微生物群落在全局代谢图谱、氨基酸

代谢以及蛋白质折叠与分选通路中表现出更高

的功能表达量，推测其可能通过促进消化酶类

的分泌在宿主前肠中帮助宿主分解食物。相比

之下，对 2 种鱼同一肠段的菌群功能比较发现，

花斑裸鲤中肠的聚酮类化合物代谢通路显著富

集，这类物质可能在帮助花斑裸鲤抑制炎症、

抵抗病菌和寄生虫感染等方面[30]发挥着重要

作用。

研究发现，圆口铜鱼在不同的野生环境下

其前肠的微生物多样性均为最高，其次为中肠

和后肠[29]。本研究发现，尽管花斑裸鲤和黄河

裸裂尻鱼不同肠段微生物 α 多样性差异不显著，

各自不同肠段的微生物群落分别重叠，但前肠

仍表现出较高的 α 多样性，且具有菌群结构差

异性。研究表明，肉食性鱼类肠道中的梭杆菌

门和鲸杆菌属的丰度均高于草食性鱼类[31]。本

研究发现，梭杆菌门和鲸杆菌属主要存在于花

斑裸鲤的肠道中，尤其是在中肠和后肠，但在

黄河裸裂尻鱼肠道中的占比几乎接近于零。鉴

于鲸杆菌属隶属于梭杆菌门，因此推测该菌门

可能在花斑裸鲤的动物性食物消化中起主导作

用，且主要在中肠和后肠中发挥作用。有研究

发现，相较于前肠和中肠，芽孢杆菌门在野生

鲤(Cyprinus carpio)后肠中的丰度有所增加[32]；

芽孢杆菌门和魏斯氏菌属的相对丰度在小鱼中

明显较高[33]。然而，本研究中的 2 种鱼类较大，

芽孢杆菌门在不同肠段中也无显著性差异，但

放线菌门的丰度在 2 种鱼类中都有所减少。魏

斯氏菌属、乳球菌属和肠球菌属都具有潜在益

生作用。其中，魏斯氏菌属能够产生细胞素和

有机酸，具有抑菌作用，且能够促进鱼类的消

化与吸收[34-35]。它在花斑裸鲤不同肠段中的占

比均比黄河裸裂尻鱼高，虽然不能确定引起该

变化的具体原因，但也可能涉及食物、生态位

和物种选择等因素的影响。同时，相较于前肠

和中肠，肠球菌属和乳球菌属分别在花斑裸鲤
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和黄河裸裂尻鱼的后肠中显著富集，较高丰度

的乳球菌属定殖于后肠可能更有利于增强宿主

的免疫功能和促进营养消化吸收能力[36]。

综上所述，同域分布的花斑裸鲤和黄河裸

裂尻鱼肠道的微生物多样性及其结构不仅与水

环境存在显著差异，彼此之间也存在明显分化，

这种差异可能主要与其食性偏好和生态位分化

有关。作为高原特有的裂腹鱼类，花斑裸鲤和

黄河裸裂尻鱼在高原生态系统中占据重要地位，

具有较高的生态价值。本研究为揭示高原鱼类

在极端环境下的适应机制提供了参考，同时也

为青藏高原特有土著鱼类保护和资源管理提供

了科学依据。
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