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摘  要 

野生动物的肠道菌群结构是宿主动物与环境长期协同进化的结果，对环境变化的响应非常迅速。研究野

生动物的肠道菌群群落组成及其影响因素，可为我们理解野生动物如何适应环境变化提供新的生理生态

学方面的见解。白头叶猴是石山特有物种，仅分布于我国广西崇左市境内的石山森林中。开展肠道菌群

的研究，对我们揭示石山灵长类的种群健康状况、环境适应策略以及制定科学保护措施具有重要的参考

价值。本文系统综述了白头叶猴的肠道菌群结构特征及其时空变化规律，探讨了白头叶猴肠道菌群结构

的主要影响因素。结果发现，厚壁菌门(Bacillota)是白头叶猴肠道菌群的优势菌群，其相对丰度

(47.00%~87.31%)在不同的猴群和季节间存在波动，但始终占据主导地位，表明出对宿主的高纤维食物

结构的高度适应。白头叶猴肠道菌群的时空变化是多种因素共同作用的结果，其中食物营养成分、气候

因素、环境微生物等是影响其肠道菌群结构的重要因素。本文建议未来应当整合多组学分析，结合宏转

录组、代谢组等深度测序手段探究肠道菌群的功能，从多维度揭示白头叶猴对破碎化石山生境的生理适

应机制，为物种的保护工作提供科学支撑。 
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Abstract 
The gut microbiota of the wildlife are results from coevolution of the host and environmental 
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factors, which responds rapidly to environmental variations. Data on the composition and influenc-
ing factors of gut microbiota could provide new insights into the physiological adaptation of the 
animals to their changing environments. The white-headed langurs (Trachypithecus leucocephalus) 
are karst-endemic animal exclusively distributed in the limestone forests of Guangxi, Southwest 
China. Information regarding the gut microbiota are important for us to understand the population 
health and environmental adaptation strategies of these animals, consequently facilitating devel-
oping conservation plans for primates. In this study, we first describe the characteristics and spati-
otemporal variation patterns of the gut microbiota in the white-headed langurs, and then detect the 
predominant influencing factors. The results show that the phylum Bacillota (=Firmicutes) is the 
dominant bacterial group in the gut microbiota of the white-headed langurs, with a fluctuation in 
their relative abundance (ranging from 47.00% to 87.31%) among groups and seasons, which indi-
cates highly adaptation to the fiber-rich diets of these langurs. There are marked spatiotemporal 
variations in the gut microbiota of white-headed langurs, which could be associated with the dietary 
nutrients, climatic factors, and environmental microorganisms. This paper suggests that future re-
search should integrate multi-omics analyses to investigate gut microbial functions to explore the 
physiological adaptation of white-headed langurs to the fragmented limestone forests, thereby 
providing scientific support for species conservation. 
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1. 前言 

白头叶猴(Trachypithecus leucocephalus)隶属灵长目(Primates)，猴科(Cercopithecidae)，疣猴亚科(Colo-
binae)，乌叶猴属(Trachypithecus)，被列为国家一级重点保护野生动物。白头叶猴为狭域分布物种，目前

仅分布于广西崇左市境内不到 200 km2的喀斯特石山地区，仅存数量约为 1300 只[1]。喀斯特是一种特殊

的地貌类型，以裸露的石山丘陵为特征，具有地表储水能力差、土被不连续、环境容纳量低等特点[2] [3]。
此外，石山山体之间的孤立状态以及频繁的人为干扰加深了石山地区的破碎化程度[4]。对于特殊的石山

生境，白头叶猴具有独特的行为适应策略，体现在活动时间分配[5]-[7]、栖息地利用[2] [8]、食物组成[9] 
[10]等方面。然而，随着保护工作的不断深入，单一的行为生态学数据已难以全面反映濒危物种面临的生

存威胁及其生理响应机制[11]。因此，结合宏观生态学与微观分子生物学检测技术，从多层次水平解析濒

危物种的健康状况与环境适应能力，已成为当前保护生物学研究的重要方向[12]-[14]。 
肠道菌群作为宿主与环境长期协同进化的产物，被称为宿主的“第二基因组”，其基因产物直接参

与宿主的营养获取、能量代谢、免疫发育及神经内分泌等功能的调控[15]-[19]。肠道菌群还具有较高的结

构可塑性，能够快速响应宿主的食物组成、年龄、性别等生理因素，以及海拔、温度、栖息地质量等外界

环境因素的变化，在维持肠道微生态平衡、促进宿主适应性进化中具有不可替代的作用[15]-[19]。鉴于肠

道菌群与宿主的健康状况和环境适应性之间的密切关联，肠道菌群群落分析已成为监测野生灵长类动物

健康状况的新兴手段[13]。长期监测肠道菌群的动态变化并解析其中的关键驱动因素，有利于获取种群营

养状况、疾病风险及生活史等方面的信息，对预测种群生存潜力、提升濒危物种保护工作的有效性具有

重要指导意义[12]-[14]。 
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石山叶猴在特殊的喀斯特生境中保持高度叶食性，进化出了更适于降解植物纤维的前肠发酵体系，

具有特有的肠道微生态系统。白头叶猴作为典型的石山叶猴，开展其肠道菌群的研究，对揭示石山灵长

类的种群健康状况、环境适应策略以及制定科学保护措施具有重要的参考价值。近年来，随着 16S rRNA
高通量测序和宏基因组测序技术的发展，白头叶猴肠道菌群的研究取得了一系列重要成果，主要集中于

不同破碎化程度栖息地和不同季节的比较研究，揭示了白头叶猴的核心菌群组成和时空变化规律。这些

研究不仅深化了我们对白头叶猴生理适应机制的理解，也为保护策略的制定提供了新的视角。本文系统

梳理了近年来白头叶猴肠道菌群的研究成果，从基本结构特征、可塑性和主要影响因素三个方面进行综

述，并对未来研究方向进行展望，以期为白头叶猴及其他石山濒危灵长类的保护提供科学依据。 

2. 白头叶猴肠道菌群的基本组成特征 

白头叶猴作为典型的叶食性灵长类，其肠道菌群形成了与高纤维摄入相适应的独特结构。多项研究

一致表明，厚壁菌门 Bacillota 是白头叶猴肠道菌群的绝对优势菌群，尽管其相对丰度(47.00%~87.31%)在
不同的猴群或季节间存在波动，但始终占据主导地位(表 1)。这一特征也在大熊猫(Ailuropoda melanoleuca) 
[20]、黔金丝猴(Rhinopithecus brelichi) [21]、牦牛(Bos grunniens) [22]等植食性哺乳动物中普遍存在，表明

不同动物对高纤维食物结构具有趋同的适应策略。植物材料尤其是树叶中富含纤维素、半纤维素和木质

素等膳食纤维，而动物宿主基因组缺乏编码相应的降解酶基因，仅靠宿主自身无法有效降解该类物质[23]。
因此，叶食性动物需要依赖肠道菌群的纤维降解能力获取营养和能量。研究表明，厚壁菌门具备高效的

膳食纤维降解体系，其细胞壁中特有的碳水化合物结合模块与溶质结合蛋白能够识别并结合膳食纤维，

以激活复杂的降解反应[24]。同时，厚壁菌门富含编码多糖水解酶的基因，该类酶在膳食纤维的降解中发

挥主要作用，且产物短链脂肪酸(Short chain fatty acids, SCFAs)与宿主能量供给、营养物质代谢以及免疫

系统稳态的维持密切相关[25]-[28]。在破碎的石山生境中，白头叶猴长期以富含膳食纤维的树叶(嫩叶、

成熟叶)为食，肠道中富集的厚壁菌门为其在有限的食物资源条件下维持能量收支平衡提供了重要保障。 
白头叶猴肠道菌群的其余优势菌门为拟杆菌门(Bacteroidota)、放线菌门(Actinomycetota)、变形菌门

(Pseudomonadota)，三者总相对丰度占比 10%~30% (表 1)。拟杆菌门是第二大优势菌门，具有编码丰富的

果胶酶和支链半纤维素酶基因，对植物细胞壁中的果胶、阿拉伯木聚糖等复杂多糖组分的分解具有重要

作用，是对厚壁菌门膳食纤维降解体系的重要补充[29] [30]。此外，拟杆菌门还可参与降解果实和其他食

物中的蛋白质与简单碳水化合物[21] [31]。放线菌门可产生与木质素降解有关酶类，辅助宿主分解植物细

胞壁中的木质素组分，进一步提高食物资源的利用效率[32]。变形菌门的相对丰度通常在灵长类动物食用

高能量、高蛋白的食物时升高，与蛋白质、动物脂肪的消化分解密切相关[33]。此外，变形菌门下包含许

多致病微生物，其丰度的异常升高通常与肠道炎症、病原菌感染有关，因此可作为监测白头叶猴种群健

康状态的重要标志物[34]。这些细菌与厚壁菌门形成功能互补的协同代谢网络，共同形成了白头叶猴对高

纤维、低营养食物资源的高效利用体系。 
在科水平上，白头叶猴肠道菌群的优势类群均属于厚壁菌门，主要包括颤螺菌科(Oscillospiraceae)、

克里斯滕森菌科(Christensenellaceae)、norank_o__Clostridia_UCG-014 和毛螺旋菌科(Lachnospiraceae)。这

些优势科与植物纤维的降解密切相关，能够产生多种纤维素酶和半纤维素酶，将复杂的植物多糖分解为

SCFAs，为宿主提供能量[35] [36]。颤螺旋菌科还可参与粘蛋白的降解[37]。粘蛋白作为肠道黏液层的主

要成分，可在肠道内形成屏障，保护肠黏膜免受粗纤维的摩擦和植物次生代谢物的伤害，有效降低肠道

炎症风险[36] [37]。对于长期取食树叶的白头叶猴而言，颤螺菌科参与维持的粘蛋白稳态对维持机体消化

系统的健康意义重大。 
上述结果主要来源于对 16S rRNA V3-V4 区的测序，由于精确度限制，对白头叶猴肠道菌群的物种
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鉴定大多在门水平和科水平。近期研究首次利用 16S rRNA 基因全长测序和深度宏基因组测序技术，从

物种水平揭示了白头叶猴肠道菌群的结构特征[38]。结果表明，白头叶猴的肠道中存在大量未培养和未分

类的细菌类群，研究获得的 1199 个高质量 MAGs 中，未分类或未培养的细菌比例达 89.5% [38]。同时，

该研究还指出白头叶猴肠道中的优势种均属于厚壁菌门，包括 Christensenellaceae R-7 group、Ruminococca-
ceae UCG014_uncultured bacterium、Ruminococcaceae UCG010_uncultured bacterium 与 Campylobacter trog-
lodytes [38]。 

 
Table 1. Summary of research on the composition of gut microbiota in white-headed langur (at phylum level) 
表 1. 白头叶猴肠道菌群组成研究汇总(门水平) 

序号 研究时间 厚壁菌门 
Bacillota 

拟杆菌门
Bacteroidota 

放线菌门
Actinomycetota 

变形菌门
Pseudomonadota 参考文献 

1 

2020.12~2021.1, 
2021.6~2021.7 86.30% ± 8.60% 4.75% ± 4.70% 3.88% ± 3.56% 1.90% ± 5.29% 

[36] 
2020.12~2021.1, 
2021.6~2021.7 78.85% ±10.35% 13.65% ± 9.73% 1.82% ± 2.04% 2.20% ± 5.59% 

2 —— 47.00% —— —— —— [39] 

4 2020.9, 2021.1, 
2021.7 70.06% 15.76% 4.25% 4.92% [38] 

5 2020.12~2021.1, 
2021.6~2021.7 86.18% ± 8.66% 4.77% ± 4.72% 3.89% ± 3.57% 1.95% ± 5.44% [35] 

6 2021.8~2022.7 67.62% ± 21.32% 2.43% ± 2.68% 1.57% ± 3.04% 24.97% ± 21.65% [40] 

7 
2021.4~2021.11 83.99% ± 13.72% 3.38% ± 3.93% 4.92% ± 4.80% 6.01% ± 12.48% 

[41] 
2023.3~2024.2 83.65% ± 15.95% 4.76% ± 3.60% 4.32% ± 6.67% 4.35% ± 12.73% 

8 2023.3~2024.2 83.66% ± 15.99% 4.77% ± 3.61% 4.31% ± 6.69% 4.35% ± 12.77% [42] 

9 
2023.5~2023.7 84.98% ± 11.04% 4.10% ± 2.09% 5.93% ± 7.54% 2.70% ± 6.48% 

[43] 
2023.5~2023.7 86.08% ± 10.72% 2.83% ± 2.46% 5.37% ± 5.75% 3.66% ± 7.70% 

10 2021.8~2022.7 65.78% ± 20.89% 3.28% ± 6.17% 1.24% ± 2.47% 26.89% ± 19.67% [44] 

注：“——”表示文献中无数据。 

 
总体来看，白头叶猴肠道菌群中的主要门类与该物种的高度叶食性密切相关[9] [10]。为消化这些富

含纤维素的食物，它们的消化系统发生了明显的适应性变化。从解剖结构上来看，疣猴亚科动物的胃肠

道进化出了独特的囊状胃，有利于纤维束的发酵和分解[45]。疣猴前胃中的 pH 值通常保持在 5.0~6.7，容

许大量厌氧细菌对营养物质进行发酵；以上的特征使得叶猴的囊状胃成为一个较完善的发酵器官，而叶

类、草类和木质素等食物则在胃室里经微生物发酵分解，生成单糖、脂肪酸等可被利用的营养物质[46]。
白头叶猴的肠道菌群结构与该物种的解剖结构和食性特征密切相关，与其他典型的叶食性动物一样，其

肠道菌群中具有丰富的消化纤维素的细菌类群，如黔金丝猴[21]等。 

3. 白头叶猴肠道菌群的时空变化规律 

目前对白头叶猴肠道菌群的研究主要集中于时空变化规律[35] [36] [42] [43]。在时间尺度上，白头叶

猴的肠道菌群表现出显著的季节性差异[35]。由于亚热带季风气候的影响，广西西南部喀斯特地区具有明
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显的季节性并表现出雨热同期的特点。雨季时白头叶猴肠道菌群的 α 多样性、以及拟杆菌门、螺旋体门

(Spirochaetes)和普雷沃氏菌科(Prevotellaceae)的相对丰度均显著高于旱季；而旱季主要以更高比例的厚壁

菌门、放线菌门、变形菌门、颤螺旋菌科为特征[35]。此外，该研究还从群落构建机制分析了旱雨季的差

异，结果表明在群落构建过程中，决定性过程对旱季的影响高于雨季，而迁移率在雨季高于旱季[35]。肠

道菌群在不同季节出现的波动可能与食物资源与气候的变化密切相关[35]。同年的研究表明，尽管肠道菌

群的 α 多样性不存在显著差异，但部分优势菌群的相对丰度仍然具有显著的旱雨季变化规律，尤其是在

属水平上发现，库特氏菌属(Kurthia)和链球菌属(Streptococcus)等具有脂类、果胶和简单糖类降解能力的

细菌在雨季显著富集，而泛菌属(Pantoea)、索利芽孢杆菌属(Solibacillus)等具备复杂碳水化合物能力的细

菌在旱季的相对丰度更高[44]。 
近期研究连续收集了为期一年的白头叶猴肠道菌群数据，并将其分为春、夏、秋、冬四个季节进行

比较，进一步阐明了季节变化规律[42]。结果表明，白头叶猴肠道菌群在春季以较高丰度的放线菌门为特

征；秋季肠道菌群的 α 多样性指数显著高于其它三个季节；在冬季，厚壁菌门及其下的颤螺旋菌科、

norank_o__Clostridia_UCG_014 和克里斯滕森菌科等类群的相对丰度显著降低，而变形菌门、拟杆菌门的

相对丰度显著升高[42]。白头叶猴肠道菌群在时间尺度上的变化证明其具有较强的可塑性，可适应栖息地

气候条件与食物资源的季节性波动，对白头叶猴适应多变的外界环境具有重要意义。 
在空间尺度上，白头叶猴的肠道菌群在破碎化程度不同的栖息地也呈现出显著差别[36] [43]。栖息地

破碎化是当前威胁白头叶猴生存的主要因素，不同破碎化程度的栖息地在植被组成、食物资源和人类干

扰强度上存在差别[36] [43]。在破碎化程度较低的岜盆片区，白头叶猴肠道菌群拥有更高的 α多样性，且

与代谢蛋白质或简单碳水化合物有关的变形菌门、拟杆菌门与该门下的普雷沃氏菌科的相对丰度也显著

更高；而在较为破碎的板利片区，白头叶猴的肠道内显著富集与膳食纤维降解有关的放线菌门、厚壁菌

门及其门下的克里斯藤森菌科、norank_o__Clostridia_UCG_014 [36]。白头叶猴肠道菌群表现出的地域差

异可能与破碎化程度导致的食物资源差异有关，提示动物的肠道菌群可对栖息地质量的变化做出适应性

响应[36]。 
地域比较研究同样发现，尽管主要菌群在地域间保持相对稳定，但部分菌群表现出明显的地域差异，

体现为属水平上的 unclassified_f__Lachnospiraceae、UCG-005、unclassified_f__Oscillospiraceae、Monoglobus
和 UCG-002 等菌群在板利猴群肠道菌群中的富集程度显著高于岜盆猴群[43]。主坐标分析也表明两地白

头叶猴肠道菌群的群落结构存在显著差异[43]。上述菌群的差异性可能与两地猴群食物营养的分化有关，

不同地域猴群的食物中淀粉、粗蛋白的比例显著不同，表明白头叶猴肠道菌群可对食物营养成分变化做

出适应性调整[43]。现有研究表明，白头叶猴肠道菌群在空间和时间尺度上均存在显著的变化规律，表明

白头叶猴的肠道菌群具有较强的可塑性，该特性对提高白头叶猴对破碎化生境和波动食物资源的适应性

具有重要意义。 

4. 白头叶猴肠道菌群的主要影响因素 

白头叶猴肠道菌群的时空变化是多种因素共同作用的结果。现有研究表明，食物营养成分、气候因

素、环境微生物等是影响其肠道菌群结构的重要因素，其中食物是对野生动物肠道菌群影响最直接的因

素[42] [43]。对于叶食性的白头叶猴而言，食物资源的时空变化导致的食谱调整是其肠道菌群时空可塑性

的核心驱动因素。在特殊的石山生境中，优质食物如嫩叶、水果的生物量与栖息地质量及降雨密切相关

[35]。食性研究表明，在食物资源较为丰富时，白头叶猴增加对嫩叶和果实的摄入，具有较高的食物多样

性；而当优质食物供应减少时，增加对成熟叶的取食[35] [47]。营养成分的种类与含量在不同食物部位存

在差异，如嫩叶与果实富含还原糖、蛋白质及其它简单碳水化合物，而成熟叶中纤维素、半纤维素等难
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以降解的膳食纤维成分含量较高。食物营养成分对白头叶猴肠道菌群的调控作用已得到大量实验数据的

证实。例如，研究发现白头叶猴食物中粗蛋白、淀粉和粗脂肪的含量有显著的四季差异，肠道菌群群落

结构的差异由食物营养含量解释的部分分别占 31.84% (门水平)、27.45% (科水平) [42]。食物中多种营养

成分与优势菌群相对丰度存在显著关联，表现为在门水平上，变形菌门相对丰度与粗纤维含量的显著正

相关，与单宁含量、粗脂肪含量和水分含量显著负相关；粗脂肪含量对放线菌门、疣微菌门相对丰度分

别有显著正向、负向效应[42]。研究还证实，不同破碎化栖息地中白头叶猴部分菌群的相对丰度与两地猴

群食物中粗脂肪和淀粉的含量有关[43]。食物营养对白头叶猴肠道菌群结构的调控机制可能为不同食物

营养成分对肠道菌群施加特异性选择压力，适配代谢的菌群丰度随营养成分变化而波动，最终形成与食

物营养特征匹配的菌群结构，保障宿主高效利用食物[19] [48] [49]。 
气候尤其是温度也是白头叶猴肠道菌群的重要影响因素之一[42]。研究发现，气候因子对肠道菌群结

构季节差异的解释度达 26.95% (门水平)和 20.57% (科水平) [42]。其中，以温度的效应最为显著，主要表

现为平均温度与纤维素降解细菌厚壁菌门及其门下的颤螺旋菌科、norank_o__Clostridia_UCG_014 和克里

斯滕森菌科等类群的相对丰度显著正相关[42]。该结果不同于其他灵长类动物中厚壁菌门数量在低温季

节增多以增加产热的发现，厚壁菌门在寒冷季节丰度下降，可能与温度变化导致的肠道微环境改变、菌

群互作关系变化有关[42] [50] [51]。石山植被连续性和完整性低，白头叶猴应对气温变化缺乏良好的体温

调节缓冲，表明生境气温变化不仅使白头叶猴在行为上适应，其肠道菌群也承受相应压力，温度可能直

接或间接塑造其肠道菌群组成模式[42]。 
此外，环境微生物也是白头叶猴肠道菌群的重要来源。Zhou et al. [38]的微生物来源分析显示，白头

叶猴肠道菌群中有相当一部分来自其生活的喀斯特环境。在旱季，约 9%的肠道菌群来自水源；在雨季，

约 12%的肠道菌群来自食物。其中，具有主要贡献的核心 ASV 均来源于 Pandoraea norimbergensis，在环

境样本(水、土壤、食物)和白头叶猴肠道中都具有较高的丰度，并且该物种已经被证实可从环境中分离得

到，说明其可以通过环境传播进入宿主肠道[38]。然而，也有研究表明，白头叶猴肠道菌群的群落结构与

不同来源土壤菌群存在显著差异，且猴肠道中的优势菌群仅以极低丰度存在于土壤样品中。此外，该研

究还指出在白头叶猴肠道中的条件致病菌 Micrococcaceae 在土壤中的相对丰度大于 1%，提示我们来源于

环境的微生物在某种情况下也可能危害宿主健康[42]。 

5. 结论与展望 

肠道菌群的高度可塑性是白头叶猴在能量来源单一且波动的喀斯特石山环境中维持能量平衡的关键

生理缓冲机制。白头叶猴肠道菌群以纤维素降解细菌厚壁菌门为主，肠道菌群内各优势菌群功能互补，

共同形成了对喀斯特石山高纤维、低营养食物资源的高效利用体系。白头叶猴肠道菌群表现出较高的可

塑性，不同外界环境如宿主食物营养、气候条件、环境微生物等均在不同程度上影响肠道菌群的组成，

且面对栖息地质量的变化或季节转变肠道菌群均表现出显著的时空差异性。然而，已有研究对属水平以

及种水平上的类群仍不清晰，导致对菌群功能的理解受限。另外，仅依靠组成分析无法评估白头叶猴肠

道菌群的适应潜力，未来应当整合多组学分析结合宏转录组、代谢组等深度测序手段探究肠道菌群的功

能；同步采集个体识别信息、行为记录、植被可利用性、人为活动干扰等数据，从多维度揭示白头叶猴

对喀斯特破碎化生境的适应机制，为物种的保护工作提供科学、可靠的理论参考。 
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