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摘  要：【背景】肠道菌群与宿主的消化吸收、免疫抵抗和行为等息息相关，并受宿主的饮食、

生活环境等因素影响。【目的】人工辅助投食能增加野生动物的营养摄入，但对其肠道菌群影响

的研究较少。【方法】以云南白马雪山国家级自然保护区内的野生和人工辅助投食滇金丝猴群的

新鲜粪便为材料，通过高通量测序探究人工辅助投食对猴群肠道菌群的影响。【结果】人工辅助

投食的猴群肠道菌群丰富度、均匀度及谱系多样性更高，并且个体间群落组成差异更小。通过多

级物种差异判别分析(linear discriminant analysis effect size, LEfSe)分析发现，人工辅助投食对 20 种不

同分类水平的细菌相对丰度有影响，包括提升了厚壁菌门(Firmicutes)等 8 种类群的相对丰度，降

低了变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)等 12 种类群的相对丰度。通过构建微生物

相关网络发现，野生猴群肠道菌群网络结构更加复杂，鲁棒性更高。京都基因与基因组百科全书

(Kyoto encyclopedia of genes and genomes, KEGG)功能预测结果表明，人工辅助投食降低了猴群肠

道菌群降解代谢功能，这可能与投食增加了易降解的高营养物质摄入比例有关。【结论】本研究

揭示了人工辅助投食对滇金丝猴肠道菌群的作用是多方位的，菌群的多样性、群落组成、相关网

络结构等均需纳入探究范畴。  
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Abstract: [Background] Gut flora influences the nutrient digestion and absorption, immunity, 
and behavior of the host and is impacted by the diet, living environment, and other factors of the 
host. [Objective] Food-provisioning can improve the nutrition in wild animals, but a few 
reports on the impact on gut flora are available. [Methods] Through high-throughput 
sequencing of the fresh feces of wild and food-provisioned snub-nosed monkeys in the Baima 
Snow Mountain National Nature Reserve in Yunnan, we explored the effect of 
food-provisioning on gut flora of the monkeys. [Results] Food-provisioning significantly 
increased the richness, evenness, and phylogenetic diversity of the gut flora and reduced the 
variance of community composition among monkey individuals. Linear discriminant analysis 
effect size (LEfSe) analysis revealed that food-provisioning significantly changed the relative 
abundance of 20 bacterial taxa. To be specific, it increased the abundance of 8 taxa, such as 
Firmicutes, and decreased the abundance of 12 taxa, including Proteobacteria and 
Bacteroidetes. The correlation network analysis revealed that wild monkey group had more 
complex and robust microbial correlation network. Kyoto encyclopedia of genes and genomes 
(KEGG) functional prediction found that food-provisioning mainly reduced the degradation 
ability as it added highly degradable nutrients. [Conclusion] Food-provisioning influences 
multiple aspects of gut flora of Yunnan snub-nosed monkeys, particularly the biodiversity, 
community composition, and correlation network. 
Keywords: Yunnan snub-nosed monkey; gut microbes; diversity; food-provisioning; network 
analysis 
 

金丝猴 (Rhinopithecus)是一类濒危的疣猴

亚科(Colobinae)动物，全世界仅有 5 种，而我国

就有 4 种，其中，我国特有的滇金丝猴(R. bieti)
是分布海拔最高的非人灵长类动物之一[1]。该

物种常栖息于海拔 3 000−4 400 m 的高海拔森

林中，食物种类丰富，包括地衣、竹笋、叶、

芽、花、树皮、昆虫及真菌等[2-3]。受栖息地破

碎化和人为干扰的影响[4-5]，滇金丝猴种群数量

急剧减少[6]，为了保护其种群，我国于 1988 年

建立了云南白马雪山国家级自然保护区。为弥补

野生动物频繁的食物短缺，保护区每天在供应点

向滇金丝猴提供补充食物，即人工辅助投食，供

应包括花生、苹果、南瓜籽、鸡蛋等食物[3,7]。 
肠道微生物对宿主消化、发育、免疫、大

脑发育及行为具有重要作用，其群落组成与宿

主栖息地、社会行为、饮食及系统发育等因素
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有关[8-14]。近年来，一些学者对圈养和野生动物

肠道微生物差异研究较多。2013 年，Amato 等[12]

研究表明圈养黑吼猴饮食多样性减少时肠道微

生物多样性会相应减少；2018 年，Clayton 等[15]

发现圈养白臀叶猴肠道中的普雷沃氏菌属

(Prevotella)和拟杆菌属(Bacteroides)相对丰度更

高；2019 年，Hale 等[16]在圈养黔金丝猴中发现

了与 Clayton 等[15]相似的结果。然而，人工辅

助投食作为圈养和野生的中间态，在客观上增

加了一定的食物多样性，同时也增加了高营养

物质的摄入，其对肠道微生物的具体影响还不

得而知。 
越来越多的研究发现，肠道微生物功能不

仅受其群落多样性的影响，还与其群落内部相

关网络结构息息相关[17]。微生物相关网络基于

微生物间的作用关系而构建，是分析群落内部

作用的有力工具。人们认为，互惠共生的微生

物或那些相互受益的微生物相互之间表现为正

相关；相反地，具有拮抗关系的微生物，如为

同一生态位竞争的微生物则呈负相关[18]。另外，

当一个网络的部分节点被破坏时，该网络保持

其连通性的能力，即抗毁性或鲁棒性，对于网

络性能的稳定至关重要，也是评估网络结构的

重要指标[19]。因此，探明人工辅助投食对肠道

微生物群落网络结构及其稳定性的影响，能进

一步理解人工辅助投食对微生物群落和功能的

改变。 
基于以上原因，本研究根据白马雪山保护

区内典型生境，选择响古箐人工辅助投食猴群

和另一群类似生境的野生滇金丝猴群作为对

照，围绕肠道微生物多样性和网络结构，探究

人工辅助投食对滇金丝猴群肠道微生物的影

响，以期完善对人工辅助投食的科学评估，为

滇金丝猴种群的保护和管理提供重要的科学

参考。 

1  材料与方法 
1.1  猴群生境 

研究选择保护区的安一和响古箐人工辅

助投食猴群作为研究对象，其中安一猴群无人

为干扰，约有 40 只，为野生猴群(YS)；响古

箐猴群约有 480 只滇金丝猴，其中 53−71 只为

人工辅助投食猴(FS)[20]。安一(99°09′E，27°27′N)
与响古箐(99°21′E，27°39′N)两地相距 34 km，

两处植被类型较为一致，主要包括针叶林、落

叶阔叶林 (2 500−3 600 m)及亚高山冷杉林    
(3 500−4 000 m)[21]。两处猴群的日常野外食物

包括附近森林中的树叶、芽、地衣及野果等[3]。

护林员每天 9:00 和 17:00 在响古箐供应点撒下

10 kg左右的地衣(6月中旬至 7月中旬换成竹笋)
和 4 kg 左右的其他食物(花生、苹果、南瓜籽、

鸡蛋)[21]，供给量约为每只 250 g/d，约占滇金

丝猴取食量的 42%[3]。 

1.2  样品收集 
样品于 2020 年 5、6 月采集，在不干扰猴

群正常活动的情况下，采集新鲜滇金丝猴粪便。

使用消毒镊子采集粪便，放入灭菌冷冻管中，

冰盒保存，运至实验室后保存于−80 ℃冰箱内。

本实验采集野生和人工辅助投食猴群新鲜粪便

各 10 份，共 20 份。 

1.3  主要试剂和仪器 
酪蛋白、福林试剂、可溶性淀粉、碘酸

钾、碘化钾、聚乙烯醇、橄榄油、酚酞指示

剂、3,5-二硝基水杨酸、考马斯亮蓝，生工生物

工程(上海)股份有限公司；DNA 抽提试剂盒，

Omega Bio-Tek 公司。全波长酶标仪，Thermo 
Fisher Scientific 公司；PCR 仪，ABI 公司；电

泳仪，北京六一生物科技有限公司；MiSeq 
PE300 测序平台，Illumina 公司。 

1.4  酶活性和理化性质测定 
称取 0.1 g 冻干粪便，加入 1 mL 磷酸缓冲
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液(pH 7.5)，在冰浴中充分混匀后，12 000 r/min
离心 20 min，所得上清液即为粗酶液。酶活性

参考白燕等的方法[22]，其中蛋白酶活性采用福

林-酚法测定；淀粉酶活性采用淀粉-碘法测定；

脂肪酶活性采用聚乙烯醇橄榄油乳化液水解法

测定；纤维素酶活性采用 3,5-二硝基水杨酸法

测定。蛋白质含量采用考马斯亮蓝双波长法测

定[23]；葡萄糖含量采用 3,5-二硝基水杨酸法测

定[24]；pH 使用 pH 计测量。 

1.5  肠道微生物群落调查 
冻存样品低温送至上海美吉生物科技有限

公司进行总 DNA提取和高通量测序。使用 DNA
抽提试剂盒对滇金丝猴粪便样品总 DNA 进行提

取，并使用 1%琼脂糖凝胶电泳检测。采用通用

引物 338F (5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′)
和 806R (5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)
对细菌 16S rRNA 基因的 V3−V4 可变区片段进

行 PCR 扩增，PCR 反应体系参考 Wang 等[25]，

PCR 扩增产物使用 2%琼脂糖电泳检测。在

Illumina MiSeq PE300 平台完成高通量测序，

获得的数据已提交 NCBI 平台，登录号为

PRJNA846586。使用 VSEARCH 对双端序列进

行合并，并在 97%水平划分分类操作单元

(operational taxonomic unit, OTU)，选取各 OTU
中最长序列为代表序列[26]，使用 QIIME2 平台

feature-classifier 功能，用对应引物的训练过后

的数据集对 OTU 代表序列进行鉴定，其中鉴定

置信阈值为 0.8[27]。使用 PICRUSt2 软件，根据

OTU 鉴定结果预测细菌群落功能丰度[28]。为了

避免测序深度对群落的影响，将所有样品序列

抽平至 22 789 条。 

1.6  数据分析 
数据分析在 R 语言(4.1.0 版本)平台完成[29]。

使用 t 检验确定人工辅助投食和野生滇金丝猴

肠道微生物酶活性和理化性质差异的显著性。

使用“vegan”包计算群落的丰富度和均匀度指

数，并使用“ape”包计算谱系多样性以及亲缘关

系指数，以反映物种间亲缘关系的复杂度和远

近差异。使用非度量多维尺度分析(non-metric 

multidimensional scaling, NMDS)对群落组成进行

排序，以确定群落整体组成差异。使用“adonis2”

命令计算微生物菌群与主要酶活性和理化性质

的相关性。进行多级物种差异判别分析(linear 

discriminant analysis effect size, LEfSe)以确定不

同分组间的差异物种及差异 KEGG 通路，此过

程使用在线网站(https://huttenhower.sph.harvard. 

edu/galaxy/)[30]。为了探究微生物相互关系，选

取人工辅助投食和野生样品中丰度前 200 的

OTU，分别计算两两之间的相关性，选取相关

性|r|>0.6 和 P<0.05 的配对 OTU 进行相关性网络

分析，并在 Gephi 软件中分别构建两组样品的相

关网络。对相关网络进行网络的抗毁性测试，以

确定相关网络的稳定性，即随机移除 1−100 个节

点，计算自然连通度随移除节点的变化程度。 

2  结果与分析 
2.1  肠道酶活性和理化性质 

通过比较肠道酶活性和理化性质测量结果

发现，人工辅助投食能够显著提升滇金丝猴肠

道脂肪酶活性，降低淀粉酶活性以及葡萄糖含

量，对蛋白酶和纤维素酶活性，以及蛋白质含

量、肠道酸碱性有一定影响，但均不显著(表 1)。 

2.2  人工辅助投食对肠道菌群多样性影响 
研究共得到 377 个 OTU，其中人工辅助投

食猴群的 OTU 数量为 278，野生猴群的 OTU

数量为 189，两个猴群共有的 OTU 数量为 90。

对比多样性发现，人工辅助投食能够显著提升

肠道微生物的丰富度、均匀度及谱系多样性，

但对微生物的最近亲缘指数无显著影响(表 2)。 
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表 1  滇金丝猴肠道酶活性和理化性质 
Table 1  Enzyme activity and physicochemical properties of Rhinopithecus bieti gut 
理化指标 
Physicochemical properties 

野生 
YS 

人工辅助投食 
FS 

显著性 
P 

蛋白酶活性 Protease activity (U/mg) 6.76±0.42 6.85±0.19 0.577 
纤维素酶活性 Cellulase activity (U/kg) 8.37±5.26 6.72±0.77 0.366 
淀粉酶活性 Amylase activity (U/mg) 3.26±1.20 1.53±1.30 0.009 
脂肪酶活性 Lipase activity (U/g) 0.17±0.12 0.42±0.21 0.006 
蛋白质浓度 Protein concentration (μg/μL) 17.19±2.51 15.09±7.54 0.440 
葡萄糖浓度 Glucose concentration (mg/mL) 5.59±1.61 4.26±0.41 0.026 
pH 6.63±0.24 6.70±0.22 0.527 
 
表 2  人工辅助投食对滇金丝猴肠道微生物多样性和亲缘关系指数的影响 
Table 2  Effects of food-provisioning on gut microbial diversities and nearest taxon index in Rhinopithecus 
bieti 
α 多样性指数 
Alpha diversity index 

野生 
YS 

人工辅助投食 
FS 

显著性 
P 

香农指数 Shannon 2.83±0.64 4.03±0.50 <0.001 
丰富度 Richness 260.60±38.97 390.90±63.75 <0.001 
均匀度 Evenness 0.51±0.11 0.67±0.07 <0.001 
谱系多样性 Phylogenetic diversity 21.34±1.98 29.66±3.18 <0.001 
最近亲缘指数 Nearest taxon index 2.33±0.75 1.91±0.50 0.178 

 
2.3  人工辅助投食对肠道菌群群落组成的

影响 
人工辅助投食和野生猴群肠道菌群均以 5 个

细菌门为主(图 1)，包括厚壁菌门(Firmicutes)、变

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

 
 
图 1  门水平物种相对丰度柱状图 
Figure 1  Barplot of relative abundance of species 
at phylum level. FS: Food-provisioned monkeys; 
YS: Wild monkeys. 

放线菌门(Actinobacteria)和螺旋菌门(Spirochaetes)。
人工辅助投食猴群中厚壁菌门相对丰度最高，

而野生猴群中变形菌门相对丰度最高。 

采用 LEfSe 分析进一步发现，人工辅助投

食对 20 种不同分类水平细菌存在影响(图 2)，
其中增加了厚壁菌门及其从属的克里斯滕森

菌 目 (Christensenellales) 、 丹 毒 丝 梭 菌 目

(Erysipelotrichales)、毛螺菌目(Lachnospirales)、
克 里 斯 滕 森 菌 科 (Christensenellaceae) 、

Erysipelatoclostridiaceae、韦荣球菌科 UCG_003
属(Erysipelotrichaceae_UCG_003)及Marvinbryantia

的相对丰度；降低了拟杆菌门及其从属的拟杆菌

纲(Bacteroidetes)、黄杆菌目(Flavobacteriales)、
鞘 脂 杆 菌 目 (Sphingobacteriales) 、 黄 杆 菌 科

(Flavobacteriaceae)及黄杆菌属(Flavobacterium)，
变 形 菌 门 及 其 从 属 的 γ 变 形 菌 纲

(Gammaproteobacteria)，以及芽孢杆菌纲(Bacilli) 
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图 2  微生物组间差异的进化分支图 
Figure 2  Differences between the various microorganisms based on cladogram. FS: Food-provisioned 
monkeys; YS: Wild monkeys. LDA>4.5, P<0.05. 
 
及其从属的核衣细菌目(Bacillales)、乳杆菌目

(Lactobacillales)及动球菌科(Planococcaceae)。
总体来看，人工辅助投食主要增加了厚壁菌门的相

对丰度，降低了拟杆菌门和变形菌门的相对丰度。 
基于群落相似性排序分析发现，人工辅助

投食和野生猴群的肠道菌群组成差异明显，通

过比较人工辅助投食和野生猴群肠道微生物群

落 Bray-Curtis 距离分析发现，野生猴群之间肠

道微生物群落差异更大，即野生猴群肠道微生

物 β 多样性更高(图 3)。通过 Adonis 分析发现，

肠道的各种酶活性和理化性质与肠道菌群组成

在野生和人工辅助投食下均无显著关系。 

2.4  肠道菌群网络分析 
通过比较微生物相关网络发现，野生和人工

辅助投食猴群肠道菌群网络均以正相关为主， 

 
 

图 3  肠道细菌群落 NMDS 排序以及群落差异

比较 
Figure 3  Gut bacterial community NMDS ranking 
and comparison of community differences. FS: 
Food-provisioned monkeys; YS: Wild monkeys. 
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但人工辅助投食猴群肠道菌群网络边数量更

少，而且正相关关系比例更低，人工辅助投食

猴群肠道微生物网络均匀度也更低(图 4，表 3)。
通过计算其模块化和平均路径长度发现，野生

猴群肠道微生物网络模块化和节点的平均路径

长度均低于人工辅助投食猴群。通过不断移除

节点发现，人工辅助投食猴群肠道菌群相关网

络自然连通度低于野生猴群，即其相关网络的

鲁棒性更低，这代表人工辅助投食猴群菌群网

络结构稳定性较差(图 5)。 

2.5  肠道菌群功能预测 
通过 LEfSe 分析 KEGG 功能预测结果发

现，在 KEGG 一级通路中，人工辅助投食猴群

菌群中与遗传信息处理 (genetic information 
processing)、细胞进程(cellular processes)及生物

体系统(organismal systems)相关的基因相对丰

度更高，而野生猴群中与代谢(metabolism)相关

基因相对丰度更高(图 6A)。在二级通路中，人

工辅助投食猴群中与复制和修复(replication and 
repair)、翻译(translation)、转录(transcription)、核

苷酸代谢(nucleotide metabolism)及免疫系统

(immune system)相关基因相对丰度更高，野生

猴群中与外源物生物降解和代谢(xenobiotics 
biodegradation and metabolism)、脂质代谢(lipid  

 

 
 

图 4  肠道菌群相关网络分析 
Figure 4  Correlation network analysis of gut bacterial community. FS: Food-provisioned monkeys; YS: 
Wild monkeys. 
 
表 3  网络拓扑结构参数 
Table 3  The topological features of network 
参数 
Parameters 

点的数量 
Number of nodes 

边的数量 
Number of edges 

正相关边数量 
Number of positive edges 

负相关边数量 
Number of negative edges 

均匀度 
Average degree 

YS 199 4 162 2 666 1 496 41.829 
FS 197 1 929 1 211 718 19.584 
∆(|YS−FS|) 2 2 233 1 455 778 22.245 
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图 5  微生物相关网络的自然连通度 
Figure 5  The natural connectivity of microbial 
network. FS: Food-provisioned monkeys; YS: Wild 
monkeys. 
 
metabolism)及其他氨基酸代谢 (metabolism of 
other amino acids)相关基因相对丰度更高(图 6B)。
在三级通路中，人工辅助投食猴群中与安沙霉

素类的生物合成(biosynthesis of ansamycins)、戊
糖磷酸途径(pentose phosphate pathway)等 13 种

非降解功能相关的基因相对丰度更高，而野生

猴群中与香叶醇降解(geraniol degradation)、缬

氨酸、亮氨酸和异亮氨酸降解(valine, leucine 
and isoleucine degradation)等 10 条降解通路及脂

多糖生物合成(lipopolysaccharide biosynthesis)、
谷胱甘肽代谢(glutathione metabolism)、色氨酸

代谢(tryptophan metabolism)、硫辛酸代谢(lipoic 
acid metabolism)和不饱和脂肪酸的生物合成

(biosynthesis of unsaturated fatty acids)相关基因

的相对丰度更高(图 6C)。从整体上看，相对人

工辅助投食猴群，野生猴群菌群中具有代谢特别

是降解代谢相关基因的细菌相对丰度更高。 

3  讨论 
本研究结果表明人工辅助投食提高了肠道

菌群的丰富度和均匀度，与 Amato 等[12]研究结

果一致。这可能与人工辅助投食既能提高取食

食物的多样性，又能增加肠道内蛋白质、脂肪及

碳水化合物等底物，以及两者共同作用有关[31]。

通过 Adonis 分析发现，野生和人工辅助投食猴

群菌群与酶活性、理化性质之间并无显著相关，

这可能是因为部分酶来自于宿主分泌[32]，而肠

道菌群组成主要受食物和外部环境影响，并非

肠道理化性质[33]。 
通过计算微生物 β 多样性发现，人工辅助

投食和野生滇金丝猴的微生物群落结构存在显

著差异，其中野生猴群个体间群落差异更大，

这是因为人工辅助投食增加了猴群摄入食物的

相似程度，从而缩减了肠道微生物的差异[34]。

通过物种组成和 LEfSe 分析发现，厚壁菌门在

人工辅助投食猴群中显著富集，变形菌门和拟杆

菌门在野生猴群中显著富集。Jumpertz 等[35]的研

究表明，厚壁菌门和拟杆菌门的变化与摄入的

能量有关，当摄入约 150 kcal 能量时，厚壁菌

门比例会增加 20%，而能量减少 150 kcal 时，

拟杆菌门比例会增加 20%，这与本研究结果较

为一致。野生猴群肠道微生物的主要优势菌为变

形菌门，而在 Clayton 等[36]的综述中发现，非人

灵长类动物肠道微生物多以厚壁菌门为主，但在

一些黑猩猩、狒狒肠道中，偶尔发现以变形菌门

为主的微生物群落。结合我们的研究结果表明，

野生滇金丝猴肠道微生物群落较其他灵长类有

一定的特殊性，其研究潜力巨大。 
一般情况下，微生物间正相关表明两者有合

作关系，负相关代表竞争或者捕食关系[37]。本

研究构建的两个网络均以正相关为主，表明滇金

丝猴肠道菌群在野生和人工辅助投食情况下，微

生物之间多为合作关系。然而野生猴群菌群网络

结构的正、负相关关系均高于人工辅助投食猴

群。这是因为野生猴群的食物营养更低，微生 
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图 6  KEGG 通路丰度 LDA 值柱状图 
Figure 6  KEGG pathway abundance LDA value histogram. FS: Food-provisioned monkeys; YS: Wild 
monkeys. LDA>3.4, P<0.05. 
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物间需多合作才能保障共存；同时，较低的营养

会造成相似生态位微生物间的竞争关系，增加细

菌间的负相关关系。在整体上促使野生猴群肠道

菌群网络复杂度更高[38]。针对土壤微生物的研

究发现，网络复杂度能提高其生态功能的多样

性 [39]，这一关系是否在肠道环境存在还需进一

步证实。本研究对网络进行的抗毁性测试显示，

野生猴群菌群在不断移除 OTU 后其保留的连接

度始终高于人工辅助投食猴群，该结果表明部分

细菌消失对相关网络结构的影响更小，野生猴群

菌群抗干扰能力更强，网络结构更加稳定[40]。 
本研究通过 KEGG 功能预测发现，野生猴

群菌群中具有降解代谢相关功能的细菌更丰

富。这是因为野生猴群摄入低营养食物的比例

更高，这些食物中富含生物碱等天然毒素，而

该类毒素能促进具解毒功能细菌的生存，包括

具有谷胱甘肽代谢[41]、香叶醇降解[42]等功能的

细菌；同时，相对于人工辅助投食猴群，食物

中脂肪和糖类比例更低，蛋白质比例更高，这

为肠道菌群提供了更多的氨基酸，进而提升了

缬氨酸、亮氨酸和异亮氨酸降解细菌的丰度[43]。

人工辅助投食猴群的肠道菌群中涉及遗传信息

处理、细胞进程及生物体系统等功能的细菌相

对丰度更高，我们推测这可能与较高的营养条

件下需要更多的非降解代谢功能来维持菌群的

正常功能有关。此外，人工辅助投食对具有安

沙霉素生物合成功能的菌群丰度影响最为显

著，该菌群代谢产物安沙霉素具有一定的抗病

毒性，还能抑制肿瘤细胞的生长[44]。该结果在

一定程度上暗示了辅助投食后的肠道菌群有利

于宿主健康，但需要更多的研究来证实。 

4  结论 
本研究从微生物多样性、网络结构及功能预

测 3 个方面调查了人工辅助投食对滇金丝猴肠

道微生物的影响。结果发现，人工辅助投食能够

显著提高肠道微生物多样性，降低个体间群落组

成差异，但也会削弱微生物网络的复杂性和稳定

性。此外，人工辅助投食还降低了滇金丝猴肠道

微生物对各类物质的降解代谢功能，特别是对有

毒物质的降解代谢。综合来看，人工辅助投食对

滇金丝猴肠道微生物的影响是多方位、多层次

的，仅从多样性来评估其具体影响将有失偏颇，

“人工辅助投食—肠道微生物—宿主”间的具体

相互关系，还需要在以后的研究中继续深入探讨。

本研究为进一步完善滇金丝猴的人工辅助投食措

施提供了科学参考，具有一定的理论和实践价值。 
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