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摘 要:班公湖位于青藏高原西部,是呈东西向延伸的高原内陆湖泊,西藏裂腹鱼为该湖代表性土著鱼类,研究其肠道寄生

蠕虫群落,对认识高原极端环境下寄生虫生态特征具有重要价值。2020年8月和11月采集并检查27尾西藏裂腹鱼,检出

肠道寄生蠕虫5种,包括线虫3种、棘头虫2种,其中束首线虫未定种为优势种,感染率77.78%,平均丰度3.48±3.45只/尾,

感染强度为1~13只/尾;裸鲤棘头虫为次优势种;其余3种寄生虫的感染率、平均丰度和感染强度均处于较低水平。群落

Margalef丰富度指数为0.79,Shannon-Wiener多样性指数为0.94,Pielou均匀度指数为0.67。裸鲤棘头虫、新棘吻虫和束首

线虫未定种呈聚集分布,而对盲囊线虫和杆咽线虫未定种呈均匀分布。种间关联分析表明:仅束首线虫与杆咽线虫未定种

存在显著负关联(χ2=3.86,p<0.05),其余物种间无显著关联。
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Abstract:PangongLake,aneast-west-trendingendorheicbasinonthewesternQinghai-XizangPlateau,hoststheendemicfishSchizothorax
labiatus.Thisspeciesisarepresentativehostforstudyingintestinalhelminthcommunitiesinnativefish.Suchresearchholdssubstantialsci-

entificvalue,asitadvancesourunderstandingofparasiteecologicaltraitsundertheplateau’sextremehigh-altitudeconditions.Atotalof27

S.labiatusindividualsweresampledanddissectedinAugustandNovember2020,and5intestinalhelminthspecies(3nematodes,2acantho-

cephalans)weredetected.Streptocarasp.wasthedominantspecieswithaprevalenceof77.78%andmeanabundanceof3.48±3.45perfish
(infectionintensity1-13).Echinorhynchusgymnocypriiwasthesubdominantspecies,whiletheotherthreeparasitesshowedlowinfection

levels.ThehelminthcommunityhadaMargalefrichnessindexof0.79,Shannon-Wienerdiversityindex0.94andPielouevennessindex0.67.
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E.gymnocyprii,Neoechinorhynchussp.andStreptocarasp.presentedaggregateddistribution;Contracaecumsp.andRhabdochonasp.were

evenlydistributed.InterspecificcorrelationanalysisshowedasignificantnegativecorrelationbetweenStreptocarasp.andRhabdochonasp.
(χ2=3.86,p<0.05),withnosignificantcorrelationamongotherspeciespairs.
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  班公湖(PangongTso),又称措木昂拉仁波,
位于中国西藏自治区阿里地区日土县,呈东西走

向。班公湖总面积约667km2,湖水平均深度5m,
最大水深达31m,属内流湖泊[1]。受淡水补给自

东向西锐减的影响,湖水东段为淡水,中部为半

咸水湖,西部为咸水湖[2]。班公湖中分布着多种

土著鱼类,主要包括西藏裂腹鱼Schizothorax
labiatus和高原裸裂尻鱼班公湖亚种Schizopy-
gopsisstoliczkaebangongensis[3-4]等。西藏裂腹

鱼亦称班公湖裂腹鱼,早期文献中常称西藏弓

鱼,是湖内的代表性经济鱼类物种,隶属于鲤形

目(Cypriniforme)、鲤科(Cyprinidae)、裂腹鱼亚

科(Schizothoracinae)、裂腹鱼属Schizothorax,
主要以藻类和底栖无脊椎动物为食[4]。裂腹鱼

亚科鱼类伴随着青藏高原的急剧隆升而演化,对
高原极端环境具有高度适应性[5]。

寄生虫作为与鱼类宿主协同演化[6-7],并受

水环境深刻影响的生物类群[8],其群落结构必然

受到极端环境因子与宿主特殊适应性的共同塑

造。近年来,西藏鱼类寄生虫研究取得了一系列

进 展[9-19]。在 哲 古 措[11]、羊 卓 雍 措[12-13]、色 林

措[14]、巴松措[15]、雅鲁藏布江干流段[16-18]和支流

拉萨河[19]等水域开展的调查工作,初步揭示了

裂腹鱼亚科、鳅科及鮡科鱼类寄生虫的群落结

构、季节动态、空间分布模式及种间关系等群落

生态特征,并明确了寄生偏好性。本研究选取班

公湖的特有代表性鱼类西藏裂腹鱼,系统开展其

肠道寄生蠕虫的区系调查和群落生态学研究,旨
在阐明班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫的物种

组成、感染情况、群落特征、分布类型和种间关

系,从而为研究环境对高原鱼类寄生虫群落组建

的影响提供数据,并为研究青藏高原极端环境下

宿主—寄生虫协同进化关系奠定基础。

1 材料与方法

1.1 样品采集

于2020年8月和11月对班公湖西藏裂腹

鱼肠道寄生蠕虫进行采样。以西藏裂腹鱼肛门

为起点,沿腹部中线向前剪开体壁,打开腹腔,分

离并取出完整肠道;剪开肠道,用手术刀刮取肠

道内壁黏液及内容物,置于10cm×10cm的两

片玻璃板中央,轻压使黏液与内容物均匀铺展;
在显微镜下挑取虫体,进行形态观察、种类鉴定

和数量统计。

1.2 寄生虫物种鉴定

依据《鱼病学》[8]、《鱼类寄生虫学》[20]中的分

类检索表和形态特征描述,对采集到的寄生蠕虫

进行形态学鉴定。

1.3 数据处理

对班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫的感染

情况和群落结构特征进行统计,主要包括各寄生

蠕虫种群的相关参数,具体计算方法和判定依据

如下[8,20]:

1)感染率:某种寄生虫感染的鱼类样本数与

鱼类样本总数的比值。

2)感染强度:某种寄生虫感染数量两个极值

(最小值和最大值)的范围来表示。

3)平均丰度:某种寄生虫总数与鱼类样本总

数的比值,以x±s表示。

4)Margalef物种丰富度指数(R):用于量化

样本中物种的丰富程度,其公式为

R=(S-1)/lnn (1)

  式中:S 表示寄生虫的物种数;n 表示群落

中所有寄生虫数量的总和。

5)Shannon-Wiener多样性指数(H):用于量

化鱼类寄生虫群落物种多样性和构成复杂性的

综合指标,其公式为

H =-∑pilnpi (2)

  式中:pi 表示第i种寄生虫的数量与所有寄

生虫数量的比值。

6)Pielou均匀度指数(E):用于量化群落中

各个物种个体分布的均匀程度,其公式为

E= 1-∑p2
i( )/1-1/S( ) (3)

  7)Berger-Parker优势度指数(D):用于量化

群落中优势物种的突出程度,其公式为

D=nmaxn-1 (4)

  式中:nmax表示感染最多的某种寄生虫的数
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量总和。

8)种群分布类型判定:用方均比(V/􀭿X )进
行判定,即方差(V)与各寄生蠕虫种群的平均个

体数(􀭿X )的比值衡量。当V/􀭿X <1时,为均匀

分布;V/􀭿X =1时,为随机分布;V/􀭿X >1时,
为聚集分布。聚集指数CI用于量化寄生虫在宿

主群体中的聚集程度,计算公式为

CI=V/􀭿X -1 (5)

  9)种间关联性判定:用卡方(χ2)检验,其公

式为

χ2=N(ad-bc)2/
(a+b)(c+d)(a+c)(b+d) (6)

  式中:a为同时感染寄生虫物种A与B的宿

主数量;b为感染物种A的宿主数量;c为感染物

种B的宿主数量;d 为两种寄生虫均不感染的宿

主数量。

10)种间关联性质判定:对a 与a'的大小进

行比较,其计算公式为

a'=(a+b)(a+c)/N (7)

  式中:a为实际观察值;a'为期望值。
采用Ochiai关联指数(I)量化种间的关联程

度,其公式为

I=a/ a+b a+c (8)

2 结果与分析

采集班公湖西藏裂腹鱼共计27尾,其中雌性

18尾,雄性9尾。宿主全长为21.00~49.00cm,平
均29.40cm,体质量为86.40~1453.30g,平均

302.07g。班公湖西藏裂腹鱼肠道共检出寄生蠕

虫5种,其中线虫3种,棘头虫2种,线虫分属于

束首线虫属Streptocara、对盲线虫属Contracae-
cum 和杆咽线虫属Rhabdochona;棘头虫分属于

棘吻虫属 Echinorhynchus 和新棘吻虫属 Neo-
echinorhynchus。

2.1 班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫的感染情况

通过对班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫的

感染情况进行调查,表1显示:西藏裂腹鱼肠道

中束首线虫未定种Streptocarasp.的感染率最

高,达77.78%;其次是裸鲤棘头虫Echinorhyn-
chusgymnocyprii,感染率为48.15%;其余寄生

蠕虫感染率均低于12%。在西藏裂腹鱼肠道寄

生蠕虫感染强度方面,束首线虫未定种的感染强

度最高,可达13只/尾;裸鲤棘头虫的感染强度

次之,达12只/尾;新棘吻虫未定种 Neoechino-
rhynchussp.的感染强度最高为6只/尾;对盲囊

线虫未定种Contracaecumsp.和杆咽线虫未定种

Rhabdochonasp.的感染强度均为1只/尾。在平

均丰度方面,西藏裂腹鱼肠道寄生的束首线虫

未定种的平均丰度最高,为3.48±3.45只/尾;
其次是裸鲤棘头虫的平均丰度为1.96±3.20只/
尾;其余3种寄生虫在西藏裂腹鱼肠道寄生的平

均丰度均处于较低水平。
进一步对班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫群

落特征进行统计,Margalef物种丰富度指数为0.79,

Shannon-Wiener多样性指数为0.94,Pielou均匀度

指数为0.67,Berger-Parker优势度指数为0.59,综上

可知该群落的优势物种为束首线虫未定种。
表1 班公湖西藏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·尾-1)

平均丰度
/(只·尾-1)

束首线虫未定种Streptocarasp. 94 21 77.78 1~13 3.48±3.45
对盲囊线虫未定种Contracaecumsp. 3 3 11.11 1 0.07±0.27
杆咽线虫未定种Rhabdochonasp. 2 2 7.41 1 0.11±0.32
裸鲤棘头虫Echinorhynchusgymnocyprii 53 13 48.15 1~12 1.96±3.20
新棘吻虫未定种 Neoechinorhynchussp. 7 2 7.41 1~6 0.26±1.16

2.2 班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫种群的分

布类型

通过对班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫种

群的分布类型进行分析,结果显示:班公湖西藏

裂腹鱼肠道寄生裸鲤棘头虫、束首线虫未定种和

新棘吻虫未定种的方均比均大于1,其余未定种

的方均比小于1,由此可以看出裸鲤棘头虫、束首

线虫未定种和新棘吻虫未定种在班公湖西藏裂

腹鱼肠道呈聚集分布,而对盲囊线虫未定种和杆

咽线虫未定种在班公湖西藏裂腹鱼肠道呈均匀

分布。在呈聚集分布的3种寄生蠕虫中,聚集指

数最高的为裸鲤棘头虫,其次是新棘吻虫未定种

和束首线虫未定种,其中裸鲤棘头虫和新棘吻虫

未定种的种群密集程度相近且最高(表2)。
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表2 班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫种群的分布类型

肠道寄生蠕虫种群 方均比 聚集指数

束首线虫未定种

Streptocarasp.
3.41 2.41

对盲囊线虫未定种

Contracaecumsp.
0.96 -0.04

杆咽线虫未定种

Rhabdochonasp.
0.92 -0.08

裸鲤棘头虫

Echinorhynchusgymnocyprii
5.23 4.23

新棘吻虫未定种

Neoechinorhynchussp.
5.22 4.22

2.3 班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫群落的种

间关系

2.3.1 种间关联性

通过对班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫的种

间关联进行分析,结果显示:束首线虫未定种与杆

咽线虫未定种之间存在显著关联(χ2=3.86>
3.84),且该关联为负关联(a'=2.33,a=1,a'>
a),关联指数I=0.13。其余寄生蠕虫两两间的

χ2 值均小于3.84,表明群落中其他物种两两间

均未表现出明显的种间关联性(表3)。
表3 班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫群落种间关联的 c2值

肠道寄生蠕虫种群
束首线虫未定种
Streptocarasp.

对盲囊线虫未定种
Contracaecumsp.

杆咽线虫未定种
Rhabdochonasp.

裸鲤棘头虫
Echinorhynchus
gymnocyprii

对盲囊线虫未定种
Contracaecumsp 0.96

杆咽线虫未定种
Rhabdochonasp. 3.86 0.27

裸鲤棘头虫
Echinorhynchusgymnocyprii 0.01 2.01 3.63

新棘吻虫未定种
Neoechinorhynchussp. 0.62 0.17 0.27 2.33

  注:表中粗体数字表示大于临界值3.84的χ2值。

2.3.2 共感染情况

通过对班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫的

共感 染 情 况 进 行 统 计,结 果 显 示:多 数 宿 主

(92.59%)被感染,且以只感染1种寄生蠕虫的宿

主最多(宿主频数为48.00%),同时感染2种寄生

蠕虫的宿主次之(宿主频数为40.00%),3种寄生

蠕虫同时感染的宿主最少(宿主频数为12.00%),
尚未发现4种及以上寄生蠕虫同时感染的情况

(表4)。

2.3.3 群落结构特征指数

通过对班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫的

群落结构特征与西藏其他水域进行比较,结果显

示:Margalef丰富度指数(R=0.79)在所列群落

中居于首位。在较小的调查样本量(n=27)下,
该群落的物种组成得到了较为高效的呈现。该

群落 的 物 种 数 Shannon-Wiener多 样 性 指 数

(H=0.94)与Pielou均匀度指数(E=0.67)在比

较的群落中均处于中等水平(表5)。
表4 班公湖西藏裂腹鱼寄生蠕虫的共感染情况

未感染
的宿主

被感染
的宿主

感染的寄生蠕虫
物种数/种 0 1 2 3

宿主数量/尾 2 12 10 3

宿主频数/% 100.00 48.00 40.00 12.00

占宿主总数的百
分比/% 7.41 92.59

表5 西藏不同水域鱼类肠道寄生蠕虫的群落结构特征指数比较

水域 班公湖 羊卓雍措[12] 哲古措[11] 拉萨河[19] 雅鲁藏布江尼木段[18]

宿主种类 西藏裂腹鱼 高原裸鲤 高原裸鲤 拉萨裸裂尻 巨须裂腹鱼

采样时间 2020-08、2020-11 2020-07 2018-09 2018-12 2004-07 2021-01
宿主数量/尾 27 180 39 31 27 30
寄生蠕虫物种数/种 5 5 3 3 6 4

Margalef指数 0.79 0.59 - - - 0.55

Shannon-Wiener指数 0.94 1.26 0.70 0.85 1.54 0.50

Pielou均匀度指数 0.67 0.83 - - - 0.37

Berger-Parker指数 0.59 0.50 0.76 0.67 0.37 0.84
优势物种 束首线虫未定种 聂氏似短节绦虫 线虫 希蚋杆咽线虫 杆咽线虫
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3 讨论与结论

本研究报道了班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生

蠕虫的感染情况,检出班公湖西藏裂腹鱼肠道中

共寄生了5种蠕虫,主要包括束首线虫未定种、

对盲囊线虫未定种、杆咽线虫未定种、裸鲤棘头

虫和新棘吻虫未定种,其中,束首线虫未定种为

群落的优势物种,裸鲤棘头虫、束首线虫未定种

和新棘吻虫未定种在宿主肠道内呈聚集分布,对
盲囊线虫未定种和杆咽线虫未定种呈均匀分布,

且该群落中寄生虫除束首线虫未定种与杆咽线

虫未定种外,其余两两之间均未表现出明显的种

间关联性。

3.1 班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫群落的结

构特征

通过对班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫的

调查,发现束首线虫未定种为西藏裂腹鱼肠道蠕

虫群落的优势物种,其感染率(77.78%)、平均丰

度(3.48±3.45只/尾)及感染强度(1~13只/尾)

均高于其他寄生蠕虫。裸鲤棘头虫是西藏裂腹

鱼肠道寄生蠕虫群落的次优势物种,其感染率

(48.15%)与平均丰度(1.96±3.20只/尾)虽低

于束首线虫未定种,但仍远高于其他3种寄生蠕

虫。对盲囊线虫未定种、杆咽线虫未定种和新棘

吻虫未 定 种 感 染 率 均 低 于12%,且 平 均 丰 度

(0.07~0.26只/尾)和感染 强 度(最 高 为1或

6只/尾)均较低,在群落中的优势不明显。将该

群落的特征指数与西藏其他水域[11-12,18-19]比较后

结果显示:其 Margalef丰富度指数(R=0.79)在
所列群落中居于首位。在较小的调查样本量

(n=27)下,该群落的物种组成得到了较为高效

的呈现。同时,该群落的Shannon-Wiener多样

性指数(H =0.94)与Pielou均匀度指数(E=
0.67)在比较的群落中均处于中等水平。这些特

征,既不同于高多样性、高均匀度的羊卓雍措高

原裸鲤肠道寄生蠕虫群落[13],也区别于低多样

性、高优势度的雅鲁藏布江尼木段巨须裂腹鱼肠

道寄生蠕虫群落[18]。

环境过滤和扩散限制通常被认为共同作用

于生物群落的形成和演变[21]。环境过滤决定物

种能否在特定环境中生存,而扩散限制则决定物

种能否到达该生境[21]。本研究观察到西藏裂腹

鱼肠道寄生蠕虫具有较高的物种检出率,并存在

单一优势种突出、中等多样性、均匀度并存的格

局,提示西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫的群落构建可

能受中等强度的环境过滤与对宿主特异性适应

的共同驱动。班公湖特殊的水文环境和西藏裂

腹鱼肠道的特定条件构成了中等强度的环境过

滤压力,筛选出如束首线虫未定种等具备较强环

境适应能力的物种成为优势种群,然而,该过滤

压力尚未强到仅允许极少数物种生存,因而维持

了群落中等水平的物种多样性。同时,优势种在

宿主中的大量感染,也离不开扩散和对宿主定位

的能力。束首线虫未定种高达77.78%的感染率

及较高的平均丰度,表明其能有效克服在西藏裂

腹鱼种群内部的扩散限制,从而成功感染。而其

他低感染率物种的共存,可能反映了它们在环境

适应性或扩散能力上的局限。

3.2 班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫群落的分

布类型

本研究在班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫

群落中发现了寄生虫分布类型的种间差异,其中

裸鲤棘头虫、新棘吻虫未定种和束首线虫未定种

在宿主种群中呈聚集分布,而对盲囊线虫未定种

和杆咽线虫未定种则呈均匀分布。这一并存现

象提示,在同一种宿主体内,不同寄生虫物种所

采取的生存策略存在差异。裸鲤棘头虫、新棘吻

虫未定种和束首线虫未定种的分布类型可能与

宿主个体生理或行为上的差异性密切相关。在

野生鱼类种群中,宿主在免疫能力、摄食行为及

微栖息地选择上的差异,可能导致部分个体更易

频繁接触和感染寄生虫,从而成为高感染负荷的

个体[22]。此外,寄生虫感染后可能削弱宿主免疫

或改变宿主行为,进一步增加其再次感染的风

险,加剧聚集程度[23]。同时,寄生虫抗原的多样

性也会降低宿主群体免疫的效力从而导致感染

分布的不均,强化寄生虫在部分宿主中的高感

染[23]。这种少数宿主携带了大多数寄生虫的聚

集模式,有助于将高感染限制在少数宿主个体内

部,在生态学上被认为可以减轻寄生虫对宿主种

群的总体危害,维持长期的寄生关系[22,24],是寄

生虫中最常见的分布类型[25],且有利于物种间的
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共存[26]。而对盲囊线虫未定种和杆咽线虫未定

种在宿主种群中仍呈现出均匀分布的格局,这种

相对均匀的分散模式[8,22],可能反映了不同于聚

集分布的生态适应。主要推论是当宿主感染寄

生虫的种内竞争过于激烈时,均匀分布有利于减

少个体间对空间或营养资源的直接竞争。通过

降低单个宿主的寄生虫感染数量,从而缓解种内

甚至种间竞争,减轻对宿主的危害,使该寄生虫

种群能在宿主中长期存续。此外,不同寄生虫物

种可能通过生态位分化实现共存[9],如寄生虫可

能特异性地占据不同宿主的肠道微生境,或在不

同宿主物种间形成优势分布,以此缓解种间竞

争。因此,后续研究有必要将班公湖其他鱼类纳

入调查范围,以探究在多种宿主共存的环境中,

寄生虫群落是否通过不同种群感染不同宿主这

种生态位分化形式来缓解种间竞争,以促进物种

共存与种群维持。

3.3 班公湖西藏裂腹鱼肠道寄生蠕虫群落的种

间关系

本研究寄生虫群落中大多数寄生蠕虫物种

间无显著的关联性,仅束首线虫未定种和杆咽线

虫之间存在显著的负关联(χ2=3.86>3.84,p<
0.05;a=1,a'=2.33,a'>a)。这表明在西藏裂

腹鱼中,这两种寄生虫同时出现的频率较低。已

有研究认为,对营养和特定生境的直接竞争是负

关联产生的主要原因[27]。此外,由一种寄生虫诱

导的宿主非特异性免疫对另一种寄生虫所产生

的抑制 作 用,也 是 导 致 种 间 负 关 联 的 潜 在 原

因[27]。本研究中宿主感染率极高(92.59%),但
单一物种感染是最主要的模式(占被感染宿主的

48.00%),3种寄生虫同时感染的情况非常少见

(12.00%),未发现4种及以上共感染。以上结果

共同反映出,尽管班公湖西藏裂腹鱼感染率极

高,但其可能对寄生蠕虫及其共存存在较强的筛

选,如生态位资源、宿主免疫压力等,使得多数宿

主个体难以同时承载多种寄生虫建立的稳定感

染。这种种间关系与在丹江口水库马口鱼[28]、雅
鲁藏布江尼木段巨须裂腹鱼[18]中观察到的情况

类似,多数物种之间缺乏稳定且强烈的种间协同

或竞争关系,各种群的存在相对独立,这可能反

映了在类似筛选机制下鱼类肠道寄生蠕虫构建

的一种共性模式。Duncan等[27]认为寄生虫种之

间的相互作用并非固定不变的,会随着宿主状

态、环境条件及感染阶段的变化而发生改变。本

研究所揭示的群落结构特征,是特定时空条件下

相互作用的反映,其背后的具体机制,以及这种

格局是否会随季节、宿主或环境变化而发生动态

变化,仍有待进一步研究。另外,本研究的局限

性主要表现在受采样条件限制,仅收集了2020年

8月和11月两个时间点的27尾西藏裂腹鱼样

本,样本量相对较小且为混合样本,难以全面反

映寄生虫群落的季节动态与年际变化;其次,现
有结果难以区分寄生虫感染模式的短期波动与

长期稳定趋势,从而限制了对群落构建机制及其

驱动因素的深入推断。因此,基于当前数据所揭

示的种间关联与分布格局等结论应谨慎解读,相
关机制性解释尚需更大样本量、多时间点及多区

域采样的研究加以验证。
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