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摘 要:为阐明雅鲁藏布江中游巨须裂腹鱼(Schizothoraxmacropogon)肠道寄生蠕虫的物种组成、群落结构特征、种群空间

分布类型及种间关联性,以补充该重要土著鱼类寄生虫本底资料,从而为理解高原鱼类寄生虫的分布格局及宿主—寄生虫

相互关系提供基础数据。于雅鲁藏布江中游尼木段采集30尾巨须裂腹鱼样本,通过形态学方法鉴定其肠道寄生蠕虫种类,

计算其感染参数、群落结构指数、运用方均比分析种群空间分布类型,并基于χ2 检验与共感染模式解析种间关系。结果表

明:共鉴定出4种肠道寄生蠕虫,分别为深槽绦虫未定种(Bathybothriumsp.)、对盲囊线虫未定种(Contracaecumsp.)、杆咽

线虫未定种(Rhabdochonasp.)和新棘吻虫未定种(Neoechinorhynchussp.)。其中,对盲囊线虫的感染率最高(50.00%),杆
咽线虫次之(23.33%),深槽绦虫和新棘吻虫的感染率均较低(<7.00%);杆咽线虫的最大感染强度(70只/尾)与平均丰度

(6.53±17.06只/尾)均居首位,为群落的优势物种(Berger-Parker优势度指数为0.84)。群落的 Margalef物种丰富度指数为

0.55,Shannon-Wiener多样性指数为0.50,Pielou均匀度指数为0.37。空间分布分析表明:对盲囊线虫和杆咽线虫呈聚集分

布,新棘吻虫趋向均匀分布,深槽绦则表现为随机分布。种间关联性分析显示,各物种间均无显著相关性;共感染分析进一

步证实,宿主中仅出现单一或双重感染,且对盲囊线虫是唯一可与其他3种寄生虫分别共生的物种。综上,雅鲁藏布江巨须

裂腹鱼肠道寄生蠕虫群落结构简单,由4个物种构成,优势物种突出,不同种群呈现聚集、均匀与随机3种分布格局,反映了

其生态策略的多样性。
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Abstract:Toclarifythespeciescomposition,communitystructure,spatialdistributionpatterns,andinterspecificrelationshipsofintestinal
parasitichelminthsinSchizothoraxmacropogonfromthemiddlereachesoftheYarlungZangboRiver(Xizang,China),thisstudyaimsto

supplementthebaselinedataonparasitesofthisimportantindigenousfishspeciesandprovidefundamentalinformationforunderstandingthe

·900·

                            2026年第1期 

收稿日期:2024 12 23
基金项目:国家自然科学基金项目(32403088;32403085)。
作者简介:龚君华(1972—),男,助理研究员,主要从事鱼类资源保护与利用研究,E-mail:897455794@qq.com。
通信作者:潘瑛子(1984—),女,副研究员,主要从事高原鱼类病害与养殖研究,E-mail:pyingzi_tibet@163.com;

郝翠兰(1987—),女,副教授,主要从事水生动物保护学研究,E-mail:haocuilan@126.com。



distributionpatternsofplateaufishparasitesandhost-parasiteinteractions.Atotalof30S.macropogonspecimenswerecollectedfromthe

NyemoreachofthemiddleYarlungZangboRiver.Intestinalparasitichelminthswereidentifiedusingmorphologicalmethods,andinfection

parametersaswellascommunityindicesweresystematicallycalculated.Thespatialdistributionpatternsofpopulationswereanalyzedusing

themean-varianceratiomethod,whileinterspecificrelationshipswereanalyzedbasedontheχ2testandco-infectionpatterns.Theresults

showedthatfourintestinalparasitichelminthswereidentified,namelyBathybothriumsp.,Contracaecumsp.,Rhabdochonasp.,andNeo-

echinorhynchussp.Amongthem,Contracaecumsp.exhibitedthehighestinfectionrate(50.00%),followedbyRhabdochonasp.(23.33%),

whileBathybothriumsp.andNeoechinorhynchussp.hadlowerinfectionrates(<7.00%).Rhabdochonasp.showedboththehighestmaxi-

muminfectionintensity70ind./hostandmeanabundance6.53±17.06ind./host,makingitthedominantspeciesinthecommunity(Berger-

Parkerdominanceindex=0.84).Thecommunity’sMargalefrichnessindexwas0.55,Shannon-Wienerdiversityindexwas0.50,andPielou

evennessindexwas0.37.SpatialdistributionanalysisindicatedthatContracaecumsp.andRhabdochonasp.wereaggregated,Neoechinorhyn-

chussp.tendedtowardauniformdistribution,andBathybothriumsp.showedarandomdistribution.Interspecificassociationanalysisrevealed

nosignificantcorrelationsamongthespecies.Co-infectionanalysisfurtherconfirmedthatonlysingleordoubleinfectionsoccurredinthe

hosts,withContracaecumsp.beingtheonlyspeciesthatcouldco-infectwitheachoftheotherthreeparasitespecies.Theintestinalparasitic

helminthcommunityofS.macropogonintheYarlungZangboRiverissimple,consistingoffourspecieswithaclearlydominantspecies.Dif-

ferentpopulationsexhibitedaggregated,uniform,andrandomdistributionpatterns,reflectingdiversityintheirecologicalstrategies.

Keywords:parasitichelminths;communitystructure;distributionpatterns;interspecificrelationship;Schizothorax macropogon;Yarlung

ZangboRiver;Xizang

  雅鲁藏布江(YarlungZangboRiver)发源于

喜马拉雅山中段北麓的杰马央宗冰川,是西藏境

内的第一大河,也是世界上海拔最高的河流,该
河在中国境内分为上游、中游和下游3段[1-2]。
其流经拉萨市尼木县的江段被称为尼木段,隶属

于雅鲁藏布江中游江段[2]。
目前,雅鲁藏布江中游江段共分布有16种

鱼类,主要包括异齿裂腹鱼(Schizothoraxocon-
nori)、拉 萨 裸 裂 尻 鱼(Schizopygopsisyoung-
husbandi)、巨 须 裂 腹 鱼(Schizothorax macro-
pogon)、拉萨裂腹鱼(Schizothoraxwaltoni)、双
须 叶 须 鱼 (Ptychobarbusdipogon)和 尖 裸 鲤

(Oxygymnocyprisstewartii)等6种裂腹鱼亚科

(Schizothoracinae)鱼类,以及黑斑原鮡(Glyp-
tosternummaculatum)等鮡科(Sisoridae)鱼类和

高原鳅属(Triplophysa)的若干鱼类[2]。巨须裂

腹鱼隶属于鲤形目(Cypriniformes)鲤科(Cyp-
rinidae)裂腹鱼属(Schizothorax),俗称胡子鱼,
为杂食性鱼类,以底栖生物和着生硅藻等藻类为

食,是雅鲁藏布江中游重要的土著鱼类[1-2]。该

物种在生态环境部和中国科学院联合发布的《中
国生物多样性红色名录———脊椎动物卷(2020)》
中被评定为易危物种(VU)[3],并于2021年被列

入《国家重点保护野生动物名录》,定级为二级水

生野生保护动物[4]。
高原地区(如青藏高原、阿尔卑斯山等)的鱼

类寄生虫研究多集中于高山、冷水性湖泊和河

流。Hanzelová等[5]指出阿尔卑斯山区某湖泊的

北极红点鱼的绦虫感染率高达90%;Поспехов
等[6]在上科列姆河流域的高山湖泊中的7种鱼

类上共鉴定出34种寄生虫,反映出该类环境中

寄生虫种类较为丰富。青藏高原等典型高寒水

域具有低温、强紫外线辐射以及生态系统简单脆

弱等特点,这些独特的环境压力塑造了特殊的鱼

类区系(以裂腹鱼亚科和条鳅类鱼类为主),同时

对其寄生虫群落的组成产生了深刻影响。在中

国高原鱼类寄生虫研究方面,杨廷宝和丁金水

等[7-9]先后对青海湖鱼类寄生棘头虫和青海省部

分水库鱼类感染舌状绦虫进行了调查;李文祥

等[10]对西藏拉萨河鱼类内寄生蠕虫的种类组成

及其群落特征进行研究,在7种鱼类中共发现了

10种蠕虫;刘利林等[11]报道了新疆塔里木河水

系中叶尔羌高原鳅的寄生虫区系组成。2019年

以来,潘瑛子等[12-18]对西藏雅鲁藏布江黑斑原

鮡、哲古错和羊卓雍错高原裸鲤、色林错裸鲤等

水域鱼类宿主的寄生虫区系及群落生态学进行

了详细研究报道;同期,田胜利等[19-21]对帕米尔

高原的叶尔羌河流域的长身高原鳅、塔里木裂腹

鱼和斑重唇鱼的寄生线虫感染情况展开了研究。
巨须裂腹鱼作为雅鲁藏布江中游重要的土著

经济鱼类,其资源状况一直备受关注。据2008年

8月—2009年8月,以及2012年4—8月对雅鲁

藏布江拉孜至尼木江段共857尾样本的调查,在
当时的捕捞强度下,雄性种群已处于完全开发状
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态,而雌性种群则呈现过度捕捞趋势[22]。近10
余年来,针对该物种的研究多集中于野外资源量

调查与评估[23-25]、生物学特性[22,26-36]及人工繁育

与驯养[10,27,37]等方面。然而,与其食性和生存环

境密切相关的寄生虫学研究却相对匮乏,目前仅

见于雅鲁藏布江支流拉萨河。李文祥等[10]在拉

萨河的8尾巨须裂腹鱼(平均体长24.13±4.48
cm)肠道中,检出异肉吸虫未定种(Allocreadium
sp.)、对盲囊线虫未定种(Contracaecumsp.)、希
蚋杆咽线虫(Rhabdochonahellichi)和青海新棘

吻虫(Neoechinorhynchusqinghaiensis)等4种

寄生蠕虫。迄今为止,西藏其他高原水系中巨须

裂腹鱼寄生虫种类组成及群落结构的系统研究

仍鲜见报道。
宿主与寄生虫在长期协同演化中形成的密

切关系,使得寄生虫群落结构可作为反映宿主健

康状况及其所处水体环境变化的敏感指标。巨

须裂腹鱼是水生生态系统中不可或缺的一员,具
有较高的保护价值。目前,其寄生虫基础生态学

资料仍较为匮乏。查明巨须裂腹鱼寄生虫的群

落特征,不仅是评估其健康风险、开展针对性保

护的必要前提,也是理解高原特殊环境中宿主—
寄生虫相互作用机制不可或缺的生态学基础。
因此,本研究聚焦雅鲁藏布江中游尼木段的巨须

裂腹鱼,系统调查其肠道寄生蠕虫的种类组成,
并分析其群落结构特征、种群分布格局及种间关

系,旨在阐明巨须裂腹鱼寄生虫的物种多样性及

区系组成特征,以填补该流域在鱼类寄生虫生态

学研究方面的空白,同时为探索西藏特殊高原环

境与鱼类宿主-寄生虫协同演化关系提供基础

生态学依据,从而为这一珍稀土著鱼类的健康评

估与保护提供科学支撑。

1 材料与方法

1.1 寄生蠕虫样本收集

于2021年1月在雅鲁藏布江尼木段随机采

集30尾巨须裂腹鱼样本,随即送至西藏自治区

农牧科学院水产科学研究所鱼病实验室。解剖

时,首先分离出巨须裂腹鱼的肠道组织,将其剪

开后,用手术刀刮取肠道内容物及内壁黏液,置
于10cm×10cm的玻璃板中央,覆盖大玻璃板

轻轻挤压,使内容物和黏液分散展开。随后在便

携式体视显微镜(重庆光电 HG880323)下观察,

挑取全部虫体,记录其数量并依据形态进行初步

分类。

1.2 寄生蠕虫物种鉴定

对线虫、绦虫和棘头虫分别经乳酚透明法或

苏木素染色法制片后,使用 NikonEclipseNi-U
正置显微镜进行形态学观察,并依据《鱼类寄生

虫学》中记述的分类学特征进行科、属及物种

鉴定[38]。

1.3 数据处理

统计感染强度,计算感染率、平均丰度、方差

与平均值的比值(简称方均比)等。计算公式和

统计、判定方法如下:

1.3.1 感染强度

指在所有被感染宿主中,某种寄生虫数量的

最小值到最大值的范围。

1.3.2 感染率

指感染某种寄生虫的宿主数占检查宿主总

数的百分比,计算公式为:
感染率(%)= (感染该寄生虫的宿主数/

检查的宿主总数)×100% (1)

1.3.3 平均丰度

某种寄生虫在所有被检宿主(包括感染和未

感染个体)中的平均数量,计算公式为:
平均丰度=该寄生虫的个体总数/检查宿主

总数 (2)
结果以“平均值±标准差”表示。

1.3.4 Margalef物种丰富度指数

用于衡量群落的物种丰富度,计算公式为:

R=(S-1)/lnn (3)
式中:S 为寄生蠕虫的物种数,n 为所有寄生蠕

虫的个体总数。在总个体数相同的情况下,R 值

越高,表明群落的物种组成越丰富。

1.3.5 Shannon-Wiener多样性指数

用于综合反映群落的物种多样性和均匀度,
计算公式为:

H =-∑pilnpi (4)

式中:pi 为第i种寄生虫的个体数占所有寄生虫

总个体数的比例。H 值越高,表示群落的多样性

水平越高;在物种数固定的情况下,其值随各物

种个体数分布均匀度的增加而增加。

1.3.6 Pielou均匀度指数

用于衡量群落中不同物种个体数分布的均

匀程度,计算公式为:
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E= 1-∑p2
i( )/1-1/S( ) (5)

  其中,E 值范围为0至1。E 值越接近1,说
明群落中各物种的个体数分布越均匀,则群落均

匀度越高;E 值越接近0,则表示群落均匀度越低。

1.3.7 Berger-Parker优势度指数

用于表征群落中优势物种的支配程度,计算

公式为:

D=nmaxn-1 (6)
式中:nmax为数量最多的寄生虫物种的个体总数,

n为所有寄生蠕虫个体总数。D 值越接近1,表
示群落由一个物种绝对主导,多样性较低;D 值

越低(越接近0),则表示没有明显的优势物种,物
种分布相对更均匀。

1.3.8 种群分布类型判定

利用方差V 与平均值X的比值,即方均比

V/X 进行判定。其中,V 为某种寄生虫在宿主种

群中数量的方差,X 为平均个体数。若V/X <
1,为均匀分布;若V/X =1,为随机分布;若V/

X>1,为聚集分布。

1.3.9 种间关联性判定

采用卡方(χ2)检验。计算公式为:
χ2=N(ad –bc)2/

(a+b)(c+d)(a+c)(b+d) (7)
式中:a为寄生蠕虫物种A与物种B同时感染的

宿主数量,b为仅感染物种A的宿主数量,c为仅

感染物种B的宿主数量,d 为两者均未感染的宿

主数量,N 为鱼类宿主样本总数,即 N=a+b+
c+d。在显著性水平p=0.05,自由度df=1
时,χ2 的理论临界值为3.84。若计算所得χ2>
3.84,则认为两个物种间存在显著关联。

1.3.10 种间关联性质判定

通过比较实际观测值a 与理论期望值a'的

大小进行判定,计算公式为:

a'=(a+b)(a+c)/N (8)

  若a>a',表明两物种共同出现的实际频率

高于随机期望,两个物种为正关联;若a<a',表
明两物种共同出现的实际频率低于随机期望,两
个物种为负关联。

1.3.11 关联程度测定

若经χ2 检验证实两个物种间存在显著关

联,则使用Ochiai关联指数测定其关联程度,计
算公式为:

I=a/ a+b a+c (9)

  I值越接近1,表明正关联程度越强;I 值越

接近0,则表明负关联程度越强或关联性微弱。

2 结果与分析

2.1 巨须裂腹鱼肠道寄生蠕虫群落的物种组成

本研究共测量30尾巨须裂腹鱼,包括雌性21
尾,雄性9尾,其全长范围为27.90~56.00cm,平
均全长为43.88±6.76cm,体重范围为256.60~
1565.90g,平均体重为894.50±353.97g。解剖

检查共发现4种肠道寄生蠕虫,分别隶属于深槽

绦虫属、对盲囊线虫属、杆咽线虫属和新棘吻虫

属(表1)。

2.2 巨须裂腹鱼肠道寄生蠕虫的感染情况

对巨须裂腹鱼肠道寄生蠕虫的感染情况分

析显示(表2),对盲囊 线 虫 的 感 染 率 最 高,为
50.00%,其次是杆咽线虫,为23.33%,深槽绦虫

和新棘吻虫的感染率均低于7.00%;杆咽线虫的

平均丰度最高,为(6.53±17.06)只/尾,且对宿主

的最高感染数量可达70只/尾;对盲囊线虫次

之,为(1.17±1.49)只/尾,最高感染量可达5只/
尾;深槽绦虫和新棘吻虫的平均丰度最低,最高

感染数量均为1只/尾。
表1 雅鲁藏布江尼木段巨须裂腹鱼肠道寄生蠕虫群落的物种组成

寄生虫分类单元 门 纲 目 科 属 种

绦虫

cestode
扁形动物门

Platyhelminthes
绦虫纲

Cestoda

头槽目

Bothrioceph-
alidea

三枝钩科

Triaenophoridae
深槽绦虫属

Bathybothrium
未定种

sp.

线虫

nematode
线虫动物门

Nematoda
色矛纲

Chromadorea

蛔目

Ascaridida
异尖科

Anisakidae
对盲囊线虫属

Contracaecum
未定种

sp.

旋尾目

Spirurida
杆咽科

Rhabdochonida
杆咽线虫属

Rhabdochona
未定种

sp.

棘头虫

acanthocephalan
棘头动物门

Acanthocephala

始新棘头虫纲

Eoacanthoceph-
ala

新棘头虫目

Neoacantho-
cephala

新棘吻科

Neoechino-
rhynchidae

新棘吻虫属

Neoechinorhyn-
chus

未定种

sp.
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表2 雅鲁藏布江尼木段巨须裂腹鱼肠道寄生蠕虫的感染情况

肠道寄生蠕虫
寄生蠕虫数量

/只
被感染的宿主数量

/尾
感染率
/%

感染强度
/只

平均丰度
/只·尾-1

深槽绦虫未定种

Bathybothriumsp.
1 1 3.33 1 0.03±0.18

对盲囊线虫未定种

Contracaecumsp. 35 15 50.00 1~5 1.17±1.49

杆咽线虫未定种

Rhabdochonasp. 196 7 23.33 2~70 6.53±17.06

新棘吻虫未定种

Neoechinorhynchussp.
2 2 6.67 1 0.07±0.25

2.3 巨须裂腹鱼肠道寄生蠕虫群落特征、优势物

种及种群分布类型

巨须裂腹鱼肠道寄生蠕虫群落的 Margalef
物种丰富度指数为0.55,Shannon-Wiener多样性

指数为0.50,Pielou均匀度指数为0.37,Berger-
Parker优势度指数为0.84,杆咽线虫是该群落的

优势物种。
种群分布类型的分析结果为:深槽绦虫的方

均比等于1.00,其分布特征与随机分布一致;新
棘吻虫的方均比为0.97,呈现出均匀分布的趋

势;对盲囊线虫和杆咽线虫方均比分别为1.90
和44.55,呈聚集分布。

2.4 巨须裂腹鱼肠道寄生蠕虫群落的种间关系

2.4.1 种间关联性

对4种寄生蠕虫进行种间关联性分析,即计

算两两物种间的χ2 值,并与临界值3.84进行比

较。结果显示,所有种群两两之间的χ2 值均小

于3.84,表明在本次调查中,各种群之间均不存

在显著的种间关联(表3)。

表3 雅鲁藏布江尼木段巨须裂腹鱼肠道寄生蠕虫群落种间χ2 值

肠道寄生蠕虫种群
深槽绦虫未定种

Bathybothriumsp.
对盲囊线虫未定种

Contracaecumsp.
杆咽线虫未定种

Rhabdochonasp.

对盲囊线虫未定种Contracaecumsp. 1.03

杆咽线虫未定种Rhabdochonasp. 0.31 1.68

新棘吻虫未定种 Neoechinorhynchussp. 0.07 2.14 0.65

2.4.2 共感染情况

雅鲁藏布江尼木段巨须裂腹鱼肠道寄生蠕

虫共感染的宿主频数见表4。共感染的寄生蠕虫

物种数最高为2种,对盲囊线虫可分别与深槽绦

虫、杆咽线虫或新棘吻虫共同感染同一宿主。在

30尾宿主样本中,未感染任何寄生蠕虫的个体最

多,为13尾,单独感染某种寄生蠕虫和同时感染2
种寄生蠕虫的宿主频数相近,分别为9尾和8尾。

表4 雅鲁藏布江尼木段巨须裂腹鱼

寄生蠕虫共感染的宿主频数分布

未感染的宿主
(n=13)

被感染的宿主
(n=17)

共感染的物种数 0 1 2

宿主频数 - 9 8

共感染频率的百分
比/% - 52.94 47.06

占宿主总数的百分
比/% 43.33 56.67

3 讨论与结论

3.1 讨论

3.1.1 巨须裂腹鱼肠道寄生蠕虫的群落结构

1)寄生蠕虫种类组成与物种鉴定。本研究

在雅鲁藏布江尼木段30尾巨须裂腹鱼肠道内共

检出4种寄生蠕虫,分别为深槽绦虫未定种、对
盲囊线虫未定种、杆咽线虫未定种和新棘吻虫未

定种。此结果与李文祥等[10]在雅鲁藏布江支流

拉萨河巨须裂腹鱼中的报道在具体物种组成上

有所不同。该研究同样记录了4种寄生蠕虫,分
别为异肉吸虫未定种、对盲囊线虫未定种、希蚋

杆咽线虫(Rhabdochonahellich)和青海新棘吻

虫(Neoechinorhynchusqinghaiensis)。
Moravec等[39]研究认为,杆咽线虫属分类体

系较为混乱,存在大量同物异名,需结合详尽的

形态学特征进行厘定。该研究强调,嵴齿结构和

唇部形态是关键的鉴别依据,例如希蚋杆咽线虫
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有14枚大小相近的嵴齿与4片发育良好的唇,
且雄虫具9对肛前乳突与6对肛后乳突。本研

究的样品在光学显微镜下,雄虫的肛前乳突数量

为8~11对,肛后乳突为6对,但因观察角度所

限未能准确辨识嵴齿数量。希蚋杆咽线虫已知

可寄生于亚洲的裂腹鱼类[39],但在当前样本形

态学证据尚不充分、分子信息亦无法提供决定性

支持的情况下,将本样本暂定为未定种是更为审

慎的处理方式。
对于新棘吻虫,本研究中仅采集到2条雌虫,

体长分别为2.91mm和3.14mm,其大小范围与

已报道寄生于青海湖裸鲤(Gymnocyprisprzewal-
skii)的青海新棘吻虫(体长1.82~5.33mm)存在

重叠[40]。然而,分子比对结果显示,本样本与青

海新棘吻虫ITS区域(登录号:MW851291)的序

列一致性较低,为94.28%,这一显著的遗传差异

表明,本研究发现的虫体与青海新棘吻虫虽同

属,但应为不同物种,故将其鉴定为新棘吻虫未

定种。

2)寄生蠕虫群落特征及其影响因素。本研

究中,巨须裂腹鱼肠道寄生蠕虫群落物种丰富度

(Margalef指 数 R=0.55)、多 样 性(Shannon-
Wiene指数H=0.50)和均匀度(Pielou指数E=
0.37)均处于较低水平。群落结构呈现明显的优

势种支配现象,杆咽线虫未定种在感染强度与平

均丰度上均占据绝对优势,Berger-Parker优势度

指数高达0.84。对盲囊线虫未定种则表现出最

高的感染率,为50%,而深槽绦虫与新棘吻虫的

感染水平极低。此群落结构与李文祥等[10]的研

究存在明显区别。在拉萨河巨须裂腹鱼肠道寄

生蠕虫群落中,Shannon-Wiener多样性指数更

高,为1.24,且优势物种为青海新棘吻虫和希蚋

杆咽线虫。对盲囊线虫、希蚋杆咽线虫和青海新

棘吻虫的感染率均为37.5%,除对盲囊线虫外,
均高于本研究对应虫种的感染率。造成这种群

落结构差异的原因可能是多方面的:首先,生境

与中间宿主的差异是重要因素。拉萨河与雅鲁

藏布江尼木段在水文条件、浮游动物与底栖生物

群落结构上可能不同,导致同种鱼类宿主摄食的

中间宿主种类与数量存在差异,从而直接影响其

肠道寄生蠕虫的组成。其次,采样季节的不同可

能引起种群动态波动。拉萨河样本采集于7月

(夏季),而本研究的采样时间为1月(冬季)。水

温等环境因子的季节变化对寄生虫的生命周期、
宿主免疫状态及传播效率均有显著影响,可导致

寄生虫种群出现动态消长[41-43],从而塑造出不同

的群落结构。此外,宿主样本量的影响也不容忽

视。Marques等[44]的研究表明,当鱼类宿主样本

量较小时(特别是宿主数量不足40尾时),感染

率、平均丰度等参数更易受随机效应影响而被低

估。相较于拉萨河研究仅8尾宿主样本,本研究

的30尾宿主样本更能可靠地反映雅鲁藏布江尼

木段巨须裂腹鱼在当时时空节点下肠道寄生蠕

虫群落的真实状况。

3.1.2 巨须裂腹鱼肠道寄生蠕虫种群的分布类型

寄生虫种群在宿主体内的空间分布格局,是
揭示其生态适应与宿主—寄生虫互作关系的关

键数据。Poulin[45]研究认为,聚集分布是后生动

物寄生虫种群普遍遵循的空间类型,可视为寄生

虫生态学的首要普遍规律。该分布模式下,寄生

虫个体高度集中于少数宿主体内,而多数宿主仅

被少量的寄生虫感染甚至未被感染,从而有效降

低寄生虫对宿主种群的总体危害,是维持宿主—
寄生虫系统长期稳定的重要策略[45-47]。本研究

结果部分支持这一规律:对盲囊线虫未定种(方
均比1.9)与杆咽线虫未定种(方均比44.55)均呈

现典型的聚集分布,少数宿主体内极高的感染强

度(最高达70只/尾)贡献了主要的种群丰度。
这种格局通常源于宿主个体在易感性、免疫、能
力或接触风险上的异质性,以及寄生虫在宿主体

内的直接繁殖[47]。
然而,本研究在同一宿主种群中观察到的另

两种寄生虫,却呈现不同的分布类型。新棘吻虫

未定种的方均比接近1(0.97),提示其感染强度

在各宿主间较为均质;而深槽绦虫的方均比恰好

为1,显示其离散程度与随机分布相似。这一现

象提示,在特定的生态或生物学条件下,寄生虫

种群可能呈现多样化的分布策略或表现形式。
均匀分布可能反映了强烈的密度制约效应,例
如,宿主针对该寄生虫的有效免疫应答限制了其

过度增殖,或寄生虫种内竞争导致感染负荷均质

化[47]。这或可解释为新棘吻虫与宿主之间已达

到一种动态平衡的感染状态。深槽绦虫的随机

分布则可能暗示其感染过程更多地受机遇因素

支配,例如,其复杂生活史中中间宿主的随机被

摄食,或其在终末宿主鱼类体内缺乏有效的聚集
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性繁殖。

3.1.3 巨须裂腹鱼肠道寄生蠕虫的种间关系

基于χ2 检验的种间关联性分析显示,雅鲁

藏布江尼木段巨须裂腹鱼肠道寄生蠕虫群落中

的4种寄生蠕虫种群间均不存在显著的关联性。
这与吴金英等[48]对鲻(Mugilcephalus)消化道

寄生蠕虫群落中观察到的模式一致,可能表明不

同寄生蠕虫种群在宿主体内的分布相对独立,尚
未形成紧密的、具有显著互作(竞争抑制或协同

共生)的稳定关系。对共感染情况的进一步分析

为这一结论提供了有力佐证。在17个被感染的

宿主个体中,共感染物种数最多仅为2种,未发

现3种或4种寄生虫同时感染的情况;且对盲囊

线虫是唯一被观察到可分别与其他3种寄生蠕

虫中任意1种形成共感染的物种。从感染的宿

主频数看,单一感染(9尾,52.94%)和双重感染

(8尾,47.06%)的频率相近,构成了感染格局的

主体。
综上所述,雅鲁藏布江尼木段巨须裂腹鱼肠

道寄生蠕虫群落呈现种间无显著关联的特征,即
某种寄生虫的感染与否,并不限制或促进其他寄

生虫的成功寄生。这种相对独立的种间关系,可
能与种群生态位的分化、各自相对独立的生活史

等有关。4种寄生虫可能占据着宿主肠道内不同

的生态位,生境与资源利用重叠较少,且依赖互

不相同的中间宿主与传播途径,从而避免了直接

的竞争或协作,使得群落的构建更多地表现为一

种随机的共栖,而非稳定的共生组合。

3.2 结论

本研究通过对雅鲁藏布江尼木段巨须裂腹

鱼肠道寄生蠕虫的调查研究,主要得出以下结

论:共鉴定出4种寄生蠕虫,包括深槽绦虫未定

种、对盲囊线虫未定种、杆咽线虫未定种和新棘

吻虫未定种,其种类组成与拉萨河种群存在差

异,表明寄生虫群落可能存在地理异质性。该群

落结构简单,多样性、均匀度与物种丰富度均较

低,并由杆咽线虫占据绝对优势。在空间分布类

型上,对盲囊线虫与杆咽线虫呈聚集分布,新棘

吻虫显示均匀分布趋势,深槽绦虫则显示随机分

布趋势,表明在同一宿主种群内,不同寄生虫可

采取不同的分布策略。种间关联性分析进一步

表明,各物种在宿主体内的分布相互独立,缺乏

显著的生态关联,群落内各种群间并无显著关

联,这可能源于其生态位分化或(和)独立的生

活史。
本研究首次阐明了雅鲁藏布江中游干流尼

木段巨须裂腹鱼肠道寄生蠕虫的群落生态特征,
为理解高原鱼类寄生虫的分布格局及宿主—寄

生虫相互关系提供了基础数据。
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