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普氏蹄蝠胃肠道菌群的多样性 
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(河南师范大学生命科学学院  河南 新乡  453007) 

 
 

摘  要：【目的】研究普氏蹄蝠(Hipposideros pratti)胃肠道菌群多样性及致病菌的种类。【方法】

采用 MiSeq 高通量测序技术，通过对 16S rRNA 基因 V1−V2 区基因进行测序，研究普氏蹄蝠胃

肠道细菌的群落组成。应用 MG-RAST V3.3.6 分析和统计样品序列和操作分类单元(OTU)数目，

分析胃肠道菌群物种丰度，并进行聚类分析。【结果】从普氏蹄蝠胃和肠道中分别获得 144 998 条

和 275 274 条原始序列以及 48 332 条和 91 758 条有效序列，分属于 894 个和 756 个操作分类单

元。胃中菌群丰度指数Chao指数(1 490)和ACE指数(2 221)分别低于肠道菌群的Chao指数(2 051)

和 ACE 指数(3 556)；Shannon 多样性指数(2.405)低于肠道(2.407)；Simpson 多样性指数(0.168)高

于肠道(0.151)。系统进化分析表明胃肠中的细菌主要分布在 6 个门,均以变形菌门(Proteobacteria) 

(胃中占 56.4%，肠中占 46.0%)和厚壁菌门(Firmicutes) (胃中占 40.7%，肠中占 49.2%)为优势菌门。

胃肠道中丰度在 0.1%以上的属有 24 个，胃中优势类群为乳球菌属(Lactococcus)和哈夫尼菌属

(Hafnia)，分别占整个菌群的 26.1%和 21.0%；肠道中优势类群为肠球菌属(Enterococcus)和沙门

氏菌属(Salmonella)，分别占整个菌群的 15.2%和 12.7%。普氏蹄蝠胃肠道中的优势菌群均为人类

的致病菌或者条件致病菌。【结论】普氏蹄蝠携带有大量人类致病菌。因此，应注意防止向人类

传播。 
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Microbial diversity in the gastrointestinal tract of Hipposideros pratti 
ZHOU Hui-Xian  WANG Yan-Mei  ZHANG Zong-Xiao  ZHOU Hong-Wei 

ZHAO Yi-Fu  NIU Hong-Xing* 

(College of Life Sciences, Henan Normal University, Xinxiang, He’nan 453007, China) 

Abstract: [Objective] We studied the bacterial diversity and pathogenicity in the gastrointestinal tract 
of Hipposideros pratti. [Methods] The 16S rRNA gene V1−V2 genes were sequenced by using MiSeq 
high-throughput sequencing to study the bacterial community in stomach and intestine of H. pratti. 
MG-RAST V3.3.6 was used to evaluate the abundance, diversity and operational taxonomic units 
(OTUs) of the bacteria. [Results] In total 144 998 and 275 274 original sequences, and 48 332 and 
91 758 high quality reads were obtained from the stomach and intestine of H. pratti. They belonged to 
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894 and 756 OTUs. The bacterial abundance indices (Chao, 1 490; ACE, 2 221) and Shannon diversity 
index (2.405) in the stomach were lower than those of intestinal tract (Chao, 2 051; ACE, 3 556; 
Shannon, 2.407). On the contrary, Simpson diversity index (0.168) in the stomach was lower than that 
of intestinal tract (0.151). Phylogenetic analysis results show that the gastrointestinal bacteria were 
mainly distributed in 6 Phyla, dominated by Proteobacteria (56.4% in stomach and 46.0% in intestines) 
and Firmicutes (40.7% in stomach and 49.2% in intestines). There were 24 genera above 0.1% in 
stomach and intestine of H. pratti. Lactococcus and Hafnia were the 2 dominant bacterial genera in 
stomach accounting for 26.1% and 21.0% respectively. Enterococcus and Salmonella were 2 dominant 
genera in intestine accounting for 15.2% and 12.7%, respectively. Unfortunately, these dominant 
bacteria were human pathogenic bacteria or opportunistic pathogen. [Conclusion] H. pratti carried a 
large number of human pathogens and thus should be paid more attentions to prevent transmission of 
diseases from the bats to human. 

Keywords: Hipposideros pratti, Gastrointestinal tract, Bacterial community, Diversity 

蝙蝠是翼手目动物的俗称，它们捕食农林业害

虫、传播种子和花粉，对于维持生态系统的平衡起

着重要作用[1-2]。蝙蝠与人类的关系非常密切，是人

类生产与生活中必须重视的一大特殊类群。长期以

来，人们利用蝙蝠作为中药，治疗哮喘、肾虚等疾

病[3]。研究发现，虽然蝙蝠对生态系统和人类生活

具有积极的作用，但它也是许多人兽共患病病原体

的携带者，可引起多种人兽共患病[4-5]。迄今为止，

已从蝙蝠体内分离出 80 多种病毒，其中一些病毒

是重大人兽共患疾病的病原体[6]。除此之外，蝙蝠

也是许多致病菌的自然宿主[4]。众所周知，动物的

胃肠道内存在大量微生物，它们与动物的生理功能

密切相关，是最密集的微生物生态系统[7]。因此，

蝙蝠的胃肠道是研究蝙蝠体内细菌多样性的最佳

部位。目前有关蝙蝠胃肠道细菌的研究较少，Graves 

(1988)[8]、Anand (2004)[9]、Mühldorfer (2010)[10]、

Reyes (2011)[11] 和 Daniel (2013)[12] 等 从 犬 蝠

(Cymopteruss phinx) 、 短 耳 犬 蝠 (Cymopteruss 

brachyotis)、印度狐蝠(Pteropus giganteus)、马来大

狐蝠(Pteropus vampyrus)、大鼠耳蝠(Myotis myotis)、

伏翼(Pipistrellus pipistrellus)等蝙蝠体内分离出腐

败梭菌 (Clostridium septicum)、金黄色葡萄球菌

(Stapylococcus aureus) 、奇异变形杆菌 (Protues 

mirabilis)、弗氏柠檬酸杆菌(Citrobacter freundii)、

肺炎克雷伯菌(Klebsiella pneumonia)、铜绿假单胞菌

(Pseudomonas aeruginosa) 、 阴 沟 肠 杆 菌

(Enterobacter cloacae)、假结核耶尔森氏菌(Yersinia 

pseudotuberculosis)和小肠结肠炎耶尔森氏菌 (Y. 

enterocolitica)等 20 多种人类致病菌或条件致病菌，

迄今为止，国内外关于蝙蝠胃肠道菌群的研究仅限

于实验室可培养微生物种类，而系统剖析蝙蝠胃肠

道菌群结构的研究尚未见报道。 

实验室可培养微生物的种类非常有限[13]，而高

通量测序技术可使每个样品的测序量达到普通测

序的几百倍，它极大地促进了对环境中不可培养微

生物以及痕量菌的研究[14]。MiSeq 高通量测序技术

集中了 Illumina HiSeq 2 500 和 Roche 454 的优点，

可对多个样品的多个可变区同时测序，而且在测序

速度和测序通量上都有进一步提升，目前该方法已

在微生物多样性研究中得到了广泛的运用[15-16]。为

全面地剖析普氏蹄蝠胃肠道菌群的结构，采用

MiSeq 高通量测序技术对普氏蹄蝠胃肠道细菌的

16S rRNA 基因 V1−V2 区基因进行了测序和分析，

为蝙蝠胃肠道微生物的研究以及预防人和蝙蝠共

患疾病的发生提供基础资料。 

普氏蹄蝠在国内分布于广西、四川、福建、陕

西、江西、云南等 11 个省，为洞栖型蝙蝠[17-18]。

近年来，随着旅游业的发展，许多普氏蹄蝠栖息的

洞穴被开发成旅游景点，这既破坏了蝙蝠的生存环

境，也可能加速蝙蝠体内一些病原体对人体的适应，

从而传播给人类，这已引起了人们的高度关注[19]。

因此，研究普氏蹄蝠胃肠道菌群的结构，尤其是致
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病菌的种类对预防人与蝙蝠共患疾病的发生意义

重大。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

2014 年 9 月，在河南省南阳市南召县乔端镇仙

人洞(N112°06′，E33°34′)，通过洞内架设雾网，采

集到 5 只普氏蹄蝠，蝙蝠物种的鉴定依据《中国兽

类野外手册》[14]，将蝙蝠活体带回实验室备用。 

1.2  方法 

1.2.1  分离胃肠内容物：将 5 只蝙蝠用过量氯仿麻

醉处死，用 70%的酒精浸泡进行体表消毒，无菌水

漂洗后，在无菌条件下取出胃和肠(包括小肠、大肠)

的内容物，分别放入无菌的 5 mL 离心管，将 5 只

蝙蝠胃和肠的内容物分别混合均匀备用。 

1.2.2  基因组 DNA 抽提：基因组 DNA 提取使用

Stool DNA Kit 试剂盒(购自广州飞扬生物工程有限

公司)，提取步骤按说明书严格进行。 

1.2.3  PCR 扩增及测序：以提取的总 DNA 为模板，

以 8F (5′-AGAGTTTGATYMTGGCTCAG-3′) 和

338R (5′-TGCTGCCTCCCGTAGGAGT-3′)为引物，

扩增细菌 16S rRNA 基因 V1−V2 区。PCR 扩增体系

(50 μL)：2×Master Mix (购自康为世纪生物科技有限

公司)，25 μL，引物各 1 μL (浓度为 20 μmol/L)，模

板 2 μL，灭菌双蒸水 21 μL。PCR 扩增条件：98 °C 

30 s；98 °C 10 s，50 °C 30 s，72 °C 30 s，20 个循

环；72 °C 7 min；4 °C 保存[20]。2%琼脂糖凝胶电泳

检测，采用快速琼脂糖凝胶 DNA 回收试剂盒(购自

康为世纪生物科技有限公司)对目的条带胶回收纯

化。将纯化后的 PCR 产物送至江苏中宜金大分析检

测有限公司进行测序，测序平台为 Illumina MiSeq。 

1.2.4  生物信息分析：应用 MG-RAST V3.3.6 中的

rRNA Detection pipeline 进行数据分析，原始数据经

过过滤处理，得到优化序列，对优化序列进行操作

分类单元(Operational taxonomy unit，OTU)聚类分

析和分类学分析。基于 OTU 聚类分析结果，对 OTU

进行多样性指数分析以及测序深度的检测；基于分

类学信息，在门和属水平上进行群落结构的统计分

析。计算在 97%的相似水平上每个样本的 OTU 数

量，分析内容包括：优化序列统计、多样性指数分

析和高通量热图绘制。 

2  结果与分析 

2.1  胃肠道菌群样品测序产物丰度及多样性

分析 

胃中菌群样品经测序共获得 144 998 条原始序

列和 48 332 条有效序列，测序覆盖率为 99.02%，

说明胃内容物样品中 99.02%的细菌已经被克隆，被

测序的物种包含了胃中绝大多数细菌的种类，能够

代表胃中物种的多样性，97%的相似性归并后得到

894 个 OTUs。肠道菌群样品经测序共获得 275 274

条原始序列和 91 758 条有效序列，测序覆盖率为

98.94%，说明该肠道内容物样品中 98.94%的细菌已

经被克隆，被测序的物种包含肠道中绝大多数细菌

种类，能够代表肠道中物种的多样性，97%的相似

性归并后得到 756 个 OTUs (表 1)。 

胃中菌群丰度指数 Chao 指数(1 490)和 ACE 指

数(2 221)分别低于肠道菌群的 Chao 指数(2 051)和

ACE (3 556)指数；Shannon 多样性指数(2.405)低于

肠道(2.407)，Simpson 多样性指数(0.168)大于肠道

(0.151)，表明胃中菌群丰度和多样性均低于肠道菌

群(表 1)。 

 

表 1  胃肠道样品序列信息和多样性指数 
Table 1  The information of stomach and intestine samples sequence and diversity index  

样品名称 

Sample name 

优化序列 

After trim 

测序深度 

Sample depth 

操作分类单元

OTUs 

Chao 指数

Chao index

香农指数 

Shannon 
index 

ACE 指数 

ACE index 

辛普森指数 

Simpson 
index 

测序覆盖率

Coverage 
(%) 

肠 Intestine 91 758 48 332 756 2 051 2.407 3 556 0.151 98.94 

胃 Stomach 48 332 48 332 894 1 490 2.405 2 221 0.168 99.02 
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2.2  高通量测序对胃肠道细菌群落结构的分析 

2.2.1  门水平上胃肠道菌群结构：胃肠中的细菌主

要分布在 6 个门，分别是厚壁菌门(Firmicutes)、拟

杆菌门(Bacteroidetes)、变形菌门(Proteobacteria)、

软膜菌门(Tenericutes)、放线菌门(Actinobacteria)和

未分类细菌(Unclassified)，这 6 个门在胃肠道中均

有分布，但各门在胃肠道中所占比例不相同，其中

占优势的主要是变形菌门(胃中占 56.4%，肠中占

46.0%)和厚壁菌门(胃中占 40.7%，肠中占 49.2%) 

(表 2)。胃肠道中 95%以上的细菌属于变形菌门和

厚壁菌门，但这两个优势菌门在胃肠道中所占的比

例存在差异，其他类型的细菌在胃肠道中均只占较

少的部分。 

2.2.2  属水平上分析胃肠道菌群结构：利用高通量

热图在属水平上分析胃肠道菌群的多样性，对属(至

少在其中一个样品中含量超过 0.1%)所占的百分比

取 log10 的对数得到高通量热图(图 1)，颜色越红代

表所占百分比越高。由图 1 可知胃肠道中至少在其

中一个样品中含量超过 0.1%的属有 24 个，从颜色 

 

表 2  门水平上的胃肠道菌群组成 
Table 2  The stomach and intestine bacterial composition 

at phylum level 

门 Phylum 肠 Intestine (%) 胃 Stomach (%) 

拟杆菌门 

Bacteroidetes 

0.6 1.1 

厚壁菌门 

Firmicutes 

49.2 40.7 

变形菌门 

Proteobacteria 

46.0 56.4 

软膜菌门 

Tenericutes 

1.3 − 

放线菌门 

Actinobacteria 

1.4 0.3 

未分类细菌 

Unclassified 

1.1 0.5 

其他 Others 0.4 1.0 

注：其他：比例较少的细菌；−：含量很少. 

Note: Others: Rare genus. −: Very low bacteria content. 

变化上看，胃肠道中各菌群所占百分比存在差异。

胃中已知细菌的优势类群为乳球菌属，占整个菌群

的 26.1%，次优势类群为哈夫尼菌属，占 21.0%；

肠道中已知细菌中的优势类群为肠球菌属，占整

个菌群的 15.2%，次优势类群为沙门氏菌属，占

12.7% (表 3)。 

3  讨论 

在哺乳动物中，大多数的肠道微生物能把复杂

的碳水化合物分解成简单的多糖，为生物体提供营

养和能量[21]。蝙蝠食性不同肠道中的细菌种类也有

所差异，如有学者从以植物的果实和花蜜等为食的 

 

 
 

图 1  高通量分析属水平上的分类情况 
Figure 1  The classification of the High-throughput 
sequencing analysis of genus level 
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表 3  属水平上的胃肠道菌群组成 
Table 3  The stomach and intestine bacterial composition 

at genus level 

属 Genus 肠 Intestine (%) 胃 Stomach (%)

乳球菌属 

Lactococcus 

2.0 26.1 

哈夫尼菌属 

Hafnia 

2.5 21.0 

摩根菌属 

Morganella 

7.3 20.1 

柠檬酸杆菌属 

Citrobacter 

9.9 6.9 

肠球菌属 

Enterococcus 

15.2 5.0 

沙门氏菌属 

Salmonella 

12.7 0.1 

梭杆菌属 

Clostridium XI 

4.2 – 

巴氏杆菌属 

Pasteurella 

0.0 – 

支原体属 

Mycoplasma 

0.1 0.0 

其他 Others 46.1 20.8 

注：其他：未能确定分类水平及比例较少的菌属；−：含量很少. 

Note: Others: All the unclassified and rare genus. −: Very low 
bacteria content. 
 
印度狐蝠(Pteropus giganteus)肠道中分离出了能分

解纤维素和木聚糖的细菌，而食虫蝙蝠大耳小蹄蝠

(Hipposideros fulvus)肠道中不含有能分解纤维素和

木聚糖的细菌[10]。Whitaker 等(2004)[22]从印度 9 种

食虫蝙蝠肠道中分离出能产生几丁质酶的细菌，普

氏蹄蝠是典型的食虫蝙蝠，这些菌属在普氏蹄蝠肠

道中也被发现。普氏蹄蝠胃肠道中主要有 24 个菌

属，其中束缚杆菌属、鞘氨醇单胞菌属、Orbus、

Pilibacter 和 Streptophyta 的细菌首次在蝙蝠胃肠道

中被发现，而曾有报道柠檬酸杆菌属、肠杆菌属、

哈夫尼菌属、摩根菌属、假单胞菌属和链球菌属存

在于其他食虫蝙蝠胃肠道中 [23]；Daniel 等(2013)[12]

从果蝠(Cynopterus brachyotis)的胃肠道中分离出了

肠杆菌属、沙雷氏菌属、埃希氏菌属、肠球菌属和

泛生菌属(pantoea)。其中除泛生菌属外，其余各菌

属在普氏蹄蝠胃肠道中均有发现。由此可以看出，

不同种类的蝙蝠，其胃肠道中菌群的组成不同，这

可能与宿主自身的生理特性有关，也有可能是实验

方法不同造成的差异。 

普氏蹄蝠胃肠道中有些菌属为人类致病菌或

条件致病菌，如：黄杆菌属细菌(图 1)可引起新生儿

脑膜炎[24]，该细菌在食血蝙蝠(Desmodus rotundus)

胃中也曾被发现[25]。梭杆菌属细菌可引起出血性

痢疾 [26-27]，巴氏杆菌属细菌可引起局部或全身

感染 [28-29]，部分细菌可导致肺炎和皮肤脓肿[30]，支

原体可引起肺炎、泌尿生殖道感染、不育及自然流

产，也可作为 AIDS 和肿瘤的协同致病因子[31]。胃

中所占百分比较高的乳球菌属细菌可引起人类败

血症、心内膜炎和骨髓炎等[32]；哈夫尼亚菌属的细

菌能引起人体腹泻、败血症等[33-34]；摩根菌属细菌

可致人体泌尿道感染和皮肤软组织及伤口感染[35]，

并可导致食物中毒或腹泻[36]；肠道中所占百分比较

高的肠球菌属细菌常栖居于人和动物肠道中，为医

院感染的重要病原菌，并可引起心内膜炎、伤口感

染、胆囊炎、尿道炎、膀脱炎、肾盂炎和脑膜炎等

疾患[37]；沙门氏菌作为一种致病菌频繁地被报道，

常可引起人和动物肠胃炎[38-39]；而柠檬酸杆菌属细

菌常可引起人体呼吸道和泌尿系统感染[40]。普氏蹄

蝠是典型的洞穴居住者，且携带有大量的人类致病

菌，因此，有普氏蹄蝠居住的洞穴应禁止开发旅游，

以防止人类和蝙蝠之间疾病的传播。 
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