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摘 要:武陵洞蛭(Sinospelaeobdella wulingensis)是中国洞蛭属(Sinospelaeobdella)的模式种,生活在环境条件较
为稳定的溶洞深处,吸食洞栖性蝙蝠的血液,在洞顶壁完成其全部生活史,属于真洞穴动物。为了探究武陵洞
蛭是否具有专吸蝠血性, 2022年 8月至 2023年 8月按季度在湘西州境内已发现有武陵洞蛭栖息的 6个溶洞
中进行微生境特征数据和样品采集,利用血餐 iDNA技术对 106条武陵洞蛭的寄主物种进行鉴定,结果显示:
1)该蛭种通常栖息在潮湿、粗糙及岩屑(或泥屑)厚度为 0.2~0.4 cm的洞顶壁,其种群分布点通常是蝙蝠的常栖
点; 2)其寄主组成为翼手目动物 5科 5属 11种,中华菊头蝠(Rhinolophus sinicus)、大蹄蝠(Hipposideros armiger)
和西南鼠耳蝠(Myotis altarium)是其主要的吸血对象; 3)武陵洞蛭各群体的食物多样性指数和生态位宽度基本
上均低于总体水平,冬季的食物多样性指数和生态位宽度均高于其他季节。总之,武陵洞蛭主要分布在蝙蝠常
栖点附近的洞顶壁,因长期适应于溶洞生活,其食性已发生特化,已演化出专门吸食蝙蝠血液的行为生态习
性。因此,对武陵洞蛭专吸蝠血性的深入研究将有助于探究蛭类动物食物多样性的演化路径,揭示吸血性蛭类
食性演化的行为生态机制。
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Study of Sinospelaeobdella wulingensis Exclusively-Batblood-
Sucking Based on Bloodmeal iDNA Technology
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Abstract: Wuling cave leeches (Sinospelaeobdella wulingensis), the type species of Sinospelaeobdella as well
as a kind of troglobites, live with cave-dwelling bats in some karstic caves of relatively stable environmental
conditions. They feeds on the blood of cave-dwelling bats, and live in the roof of the caves at all their lives.
To explore the exclusively-batblood-sucking of the leeches, from August 2022 to August 2023, appropriate
samples and relevant data of micro-habitat characteristics were collected by conventional ways in six caves
of S. wulingensis in Xiangxi Tujiazu and Miaozu Autonomous Prefecture, Hunan Province, and a total of 106
host bloodmeal samples of S. wulingensis were identified by iDNA technology. The results showed that: 1)
The cave leeches usually inhabited some wet and rough cave ceilings, which have a 0.2~0.4 cm thick layer
of rock/mud debris, and the population distribution of the leeches was closely related to the roost sites of
cave-dwelling bats; 2) The hosts of the cave leeches included 11 species from 5 genera and 5 families of
Chiroptera, among which Rhinolophus sinicus, Hipposideros armiger and Myotis altarium were the main
blood supplier; 3) The food diversity index and niche breadth of each S. wulingensis population were lower
than the overall levels, while these characteristic indicators in winter were higher than those in other sea-
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sons. In conclusion, Wuling cave leeches are mainly distributed in the cave roof near where bats often roost.
Due to long-term adaptation to cave life, they have evolved a specialized feeding habit and ecological beha-
vior, that is, exclusively-batblood-sucking. Further studying the bat blood-sucking nature of the leeches will
help to explore the evolutionary path of leech food diversity and reveal the behavioral ecological mechanism
of haematophagous leech feeding habits.
Key words: Sinospelaeobdella wulingensis; bloodmeal; iDNA technology; cave-dwelling bat; exclusively-
batblood-sucking

（Life Science Research，2024，28（3）：247-257）
蛭类隶属于环节动物门(Annelida)蛭纲(Hi-

rudinea), 根据栖息环境的不同, 通常分为水蛭和
陆蛭两大类。Sawyer[1]对陆蛭进行了分类整理, 将
其统归为山蛭科(Haemadipsidae), 其下分为两组17
属。之后, 其中的 3颚类组被修订为 2属, 即三颚
四环蛭属(Tritetrabdella)和山蛭属(Haemadipsa)[2-4]。
近年, 基于形态和分子数据, 本课题组将首先发
现于湘西土家族苗族自治州(以下简称湘西州)域
内岩溶洞穴(karstic cave)中的陆蛭确立为 3颚类
组的一新属———中国洞蛭属 (Sinospelaeobdella),
其模式种为武陵洞蛭(S. wulingensis)[5]。
迄今, 已知生活在溶洞中的陆蛭仅 2属 3种,

即山蛭科 2颚类组光蛭属(Leiobdella)的新几内亚
光蛭(L. jawarerensis)[6-7]以及 3颚类组中国洞蛭属
的武陵洞蛭[5]和洞穴山蛭(S. cavatuses)[8]。随着调查
研究的深入, 今后可望在溶洞中发现更多的陆蛭,
我们将所有的洞栖性陆蛭统称为洞蛭(cave leech),
以区分于传统上所称谓的水蛭(water leech)和陆
蛭(land leech)。
洞蛭是一类特殊的环节动物, 终生栖息在黑

暗潮湿的溶洞顶壁, 体表缺乏色素, 在洞顶壁完
成其全部生活史, 已演化成为真洞穴动物。野外
观察和现场试验发现, 洞蛭可能专一性地吸食洞
栖性蝙蝠的血液[5-6, 8-9], 但这种“专吸蝠血性”(ex-
clusively-batblood-sucking)还需要更充分的研究
数据支持。

在过去 10 年中 , 环境 DNA (environmental
DNA, eDNA)作为一种获取生物多样性信息的非损
伤性工具受到推崇[10-11]。eDNA是指可以从环境样
本中(如空气、水、土壤或其他动物身上)提取而不
需要从目标生物体本身提取的 DNA。在动物的
eDNA研究中, 最为常用的是 iDNA (invertebrate-
derived DNA), 即从寄生性无脊椎动物身上所获
取的 DNA。iDNA可作为工具进行脊椎动物多样
性调查, 如利用从蝇[12-14]、蚊[15-16]、蜱[17]等无脊椎动

物身上获得的 iDNA来评估目标区域内的脊椎动
物多样性。此外, 其还可用于调查生物多样性的
其他维度, 如人畜共患性疾病[12, 18]。研究表明, 利
用从野外采集的蛭类血液样品来筛选病毒及其脊

椎动物寄主具有广阔的前景[18-19]。
无脊椎动物的血餐(bloodmeal)中保存着从其

寄主身上难以直接获得的血液样本。血餐 iDNA
分析是一种方便有效的寄主物种鉴定与监测方

法。当前, 从寄生性、暂寄生性或半寄生性无脊椎
动物的血餐中获取其寄主的 DNA样品(即 iDNA),
并通过对血餐 iDNA的分析来鉴定寄主动物的种
类, 进而研究其寄主动物的多样性, 已成为研究
寄生物与寄主的生态关系, 以及寄主动物多样性
的一种新趋势。

鉴于洞蛭是否专一性地吸食洞栖性蝙蝠的血

液一直难以通过确切的实验予以验证, 本研究选
择武陵洞蛭作为研究对象, 对其血餐 iDNA进行
分析。研究结果将有助于深入理解洞蛭与洞栖性

蝙蝠之间的暂寄生关系, 以及山蛭科的系统演化
路径或食性多样化过程, 同时对洞蛭及洞栖性蝙
蝠资源的保护实践也有参考意义。

1 研究方法

1.1 研究区域简况及样品采集

湘西州(109毅10.0忆~110毅22.5忆E, 27毅44.5忆~
29毅38.0忆N)位于武陵山脉东段, 地处我国第二阶梯
向第三阶梯的过渡地带, 域内属亚热带季风湿润
性气候, 雨量丰沛, 溶洞众多, 为洞穴动物的栖息
和繁衍提供了良好的生态条件[20-21]。

2022年 8月至 2023年 8月, 按春、夏、秋、冬
4个季节分别对湘西州境内有武陵洞蛭分布的堂
乐洞、旧寨坪洞、水牛洞进行数据和样品采集, 同
时以鸡公洞、黄泥洞和金鸡洞作为参考样洞。

野外工作期间, 观察并记录洞穴中有蛭区(指
有蛭群分布和卵茧群黏附的洞段, 或武陵洞蛭集
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中分布之处)顶壁的质地、岩屑、滴水(或壁面水
珠)、平整(或凹凸)情况。将 DJL-18型温湿光三参
数记录仪、Kestrel 5500型便携式气象站和TNHY-
5-A型手持式环境监测仪放置于有蛭区具有代表
性的固定位置, 以自动测量空气温度、露点温度、
空气湿度、空气中 CO2浓度、大气压和热指数等数
据。利用 T391+激光测距仪、高性能手机等工具测
量及拍摄记录武陵洞蛭、蝙蝠的栖点位置与分布

情况, 对武陵洞蛭的数量进行统计, 对蝙蝠个体
进行计数、种类鉴定和拍照记录, 特别注意观察在
洞内栖息的蝙蝠的优势种类, 将不能识别的种类
带回实验室进行鉴定。同时, 记录在有蛭区洞顶
壁、侧壁及底壁栖息或活动的其他生物种类。

综合考虑研究目的、研究条件及武陵洞蛭种

群的实际数量和可持续性, 分别在堂乐洞、旧寨坪
洞和水牛洞按季度采样 4次, 每个洞采集的武陵
洞蛭总数为 20~25条;同时在鸡公洞、黄泥洞和金
鸡洞进行参考性采样 1次, 其中鸡公洞采样 9条,
黄泥洞采样 14条, 金鸡洞采样 13条。在每个洞
穴的有蛭区选择刚吸过血的个体(鲜红色), 佩戴乳
胶手套进行样品采集。将样品保存在无水乙醇

中, 带回实验室, 静置 1~2 d备用。
1.2 DNA的提取、扩增与测序
将每一条武陵洞蛭单独视为一份样品, 用解

剖刀解剖用无水乙醇浸泡过的样品, 取出嗉囊里
的血餐, 根据生工生物工程(上海)股份有限公司
提供的 Ezup 柱式动物基因组 DNA 抽提试剂盒
(B518251)所介绍的操作步骤, 对血餐中的 iDNA进
行提取。提取物经 1%琼脂糖凝胶电泳检测后,
于-20 益冰箱中保存备用。
选择不同动物类群的通用引物 [22](表 1)对每

一份血餐 iDNA样品进行 PCR扩增。PCR反应体
系的总体积为 25 滋L, 其中包括 2 滋L模板 DNA、

2.5 滋L 10伊 PCR缓冲液、2 滋L 25 mmol/L的dNTP、
1 滋L 10 滋mol/L的引物、0.5 滋L Taq 酶, 用双蒸水
补足至 25 滋L。PCR反应程序: 95 益预变性 5 min;
随后 95 益变性 12 s, 59 益退火 30 s, 70 益延伸
25 s, 循环 40次; 最后在 70 益延伸 7 min。PCR产
物经 1%琼脂糖凝胶电泳检测后, 选取条带清晰
明亮的 PCR产物寄送至生工生物工程(上海)股份
有限公司进行纯化后测序。

1.3 数据分析

利用 Lasergene 软件中的 SeqMan 程序对测
序结果进行拼接 , 然后在 NCBI 数据库中进行
BLAST分析, 再结合野外调查时在洞穴中观察到
的常栖动物, 鉴定该基因序列所对应的具体物种,
进而确定武陵洞蛭的吸血对象(即寄主)。

使用出现频率(frequency of occurrence, fo)和相
对序列丰度(relative read abundance, rra) [23]来估计
武陵洞蛭的食物组成。

fo是含某一食物类别的样品数占总样品数的
百分比, 计算公式如下:

fo = ni
n 伊100%

式中, ni表示出现 i类食物的样品数, n是有
效样品总数。由公式可知, 当一份样品中存在一
种以上食物时,全部食物类别的 fo之和大于100%。

rra是某一食物类别的序列数占该样品总食物
序列的百分比, 反映的是相对生物量, 其计算公
式如下:

rra= 1
n

n

j = 1
移 s i, j

t

i = 1
移s i, j

伊100%

式中, t是食物类别数, n是有效样品总数, si, j

是食物类别 i在样品 j 中的序列数。由公式可知,

表 1 武陵洞蛭血餐 iDNA提取所使用的引物及产物扩增长度
Table 1 Primers used for iDNA extraction and length of amplified products from the bloodmeal of S. wulingensis

引物名称

Primer name
12SA
12SO

16Smam1
16Smam2
MZArtF
MZArtR

LCO1490
HCO2198

引物序列

Primer sequence (5忆寅 3忆)
CTGGGATTAGATACCCCACTAT
GTCGATTATAGGACAGGTTCCTCTA
CGGTTGGGGTGACCTCGGA
GCTGTTATCCCTAGGGTAACT
AGATATTGGAACWTTATATTTTATTTTTGG
WACTAATCAATTWCCAAATCCTCC
GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG
TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA

扩增产物长度

Length of amplified products/bp
100~122
90~119

0
665~679

基因名称

Gene name
脊椎动物 12S
Vertebrate 12S
哺乳动物 16S
Mammal 16S
节肢动物 COI
Arthropod COI
无脊椎动物 COI
Invertebrate COI
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表 2 湘西州武陵洞蛭的微生境特征
Table 2 Microhabitat characteristics of S. wulingensis in Xiangxi Prefecture

注: *指多次观察后统计的总条数, 其中会有一些蛭体因每季度一次观察而被多次重复计数。
Note: * refers to the total number of leeches counted in each observation. Some of the leeches were repeatedly included due to
the quarterly observation.

洞名

Cave
name

堂乐洞
Tangle cave
水牛洞

Shuiniu cave
旧寨坪洞

Jiuzhaiping cave
金鸡洞

Jinji cave
鸡公洞

Jigong cave
黄泥洞

Huangni cave
总计

Total

武陵洞蛭条数

Number of
S. wulingensis*

651
569
180
278

12
239

1 929

有蛭区地面情况

Ground conditions
of leech area

水沟、泥土、蝙蝠
粪堆或散落粪粒
水沟、蝙蝠粪堆
或散落粪粒
沙石地面、蝙蝠
粪堆或散落粪粒
石块地面、蝙蝠
粪堆或散落粪粒
水沟、石块地面

水沟、蝙蝠粪堆
或散落粪粒
水沟、沙石、石
块、泥土、蝙蝠粪
堆或散落粪粒

有蛭区的高度

Height of
leech area/m

2.10~15.90
1.24~3.57
1.24~1.90
1.00~12.25
1.00~3.50
1.50~5.50
1.00~15.90

与蝙蝠的最近距离

Closest distance
to the bats/m
0.80
0.50
0.05
0.02

20.00
0.01
0.01~20.00

武陵洞蛭分布情况

Distribution of
S. wulingensis

秋冬: 聚集;
春夏: 散布
冬: 聚集;
春夏秋: 散布
冬: 聚集;
春夏秋: 散布
春: 聚集或散布
冬: 散布
春: 散布
聚集或散布

武陵洞蛭周围的动物种类

Species of other animals
around S. wulingensis

蝙蝠、尺蛾、菌蚊、马陆、
伪蝎
蝙蝠、灶马、尺蛾、菌蚊、
马陆、伪蝎
蝙蝠、灶马、菌蚊、马陆

蝙蝠、马陆

蜘蛛、菌蚊、灶马

蝙蝠、灶马、尺蛾

蝙蝠、尺蛾、灶马、菌蚊、
马陆、伪蝎

全部食物类别的 rra之和为 100%。
使用 Shannon-Wiener指数(H忆)、Pielou均匀度

指数(J忆)及生态位宽度指数(niche breadth index, B)
描述动物食物组成的多样性[24]。H忆表示食物类群
的复杂程度, H忆越大, 表示食物类群越复杂; J忆与
食物种类的丰富度有关, J忆越大, 表示食物种类越
丰富; B用于表示物种对资源的利用情况, 生态位
越宽, 表示该物种可利用的食物越多样[25], 特化程
度越小。3个指数的计算公式如下:

H忆=-
s

i = 1
移p i lnp i

J忆 =H忆/Hmax, Hmax =lns

B=1/移p i
2

式中, pi 表示某种食物 i在所有食物中所占
的比例, s 表示所有样品中所有食物种类的总数。
所有的数据统计分析与作图均在 Excel、SPSS

和 GraphPad软件中完成。
2 结果与分析

2.1 武陵洞蛭的生境特征

6个洞穴中所采集数据的综合分析结果显示:
在有蛭区,空气温度为(18.01依3.34) 益,露点温度为
(15.28依3.14) 益, 空气湿度为(85.58依4.78)%, 空气中

CO2的体积分数为(949.02依420.30) 滋L/m3 (或ppm),
大气压为 (966.65依25.96) hPa, 热指数为(18.09依
3.50) 益, 光照强度为 0, 洞顶壁滴水的 pH 值为
6.8依0.2。

本研究在现场共观察到武陵洞蛭 1 929 条
(其中有一些蛭体因每季度一次观察而被多次重
复计数), 它们通常栖息在离洞口 12~100 m的潮
湿、粗糙且岩屑(或泥屑)厚度为 0.2~0.4 cm的洞
顶壁, 离洞底的高度为 1.00~15.90 m。一些有蛭区
洞道的地面上有水沟, 沟内可见面积大小或流速
不一的常流水或水体不稳定的静水坑。在没有水

体淹没的地面通常有散落或厚积的蝙蝠粪粒及粪

堆, 而与蝙蝠粪便厚积的地面相对应的洞顶壁就
是蝙蝠经常栖挂的场所,即常栖点(common roosting
point), 同时也是武陵洞蛭数量较多的壁面。春夏
期间, 武陵洞蛭在洞内的分布相对分散, 秋冬时
期则相对聚集。在武陵洞蛭集中分布的洞顶壁及

其附近, 通常可见蝙蝠种群或个体栖挂, 有时还
可见灶马、尺蛾、菌蚊、马陆、伪蝎等节肢动物栖息

(表 2)。
在 6个样洞中共进行了 15次观察, 在有蛭

区共观察到 9种 3 203只蝙蝠(其中有一些蝙蝠因
每季度一次观察而被多次重复计数), 其中中华菊
头蝠 (Rhinolophus sinicus)和大蹄蝠 (Hipposideros
armiger)占优势(表 3)。就各洞穴中蝙蝠的种类和
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表 3 在 6个样洞的有蛭区所观察到的洞栖性蝙蝠的分布情况
Table 3 Distribution of cave-dwelling bats observed in the 6 sample caves of the leech areas

注: *指多次观察后统计的总数, 其中有一些蝙蝠因每季度一次观察而被多次重复计数。A1, 中华菊头蝠; A2, 小菊头蝠;
A3, 贵州菊头蝠; A4, 皮氏菊头蝠; A5, 大耳菊头蝠; B, 大蹄蝠; C1, 西南鼠耳蝠; C2, 华南鼠耳蝠; C3, 中华鼠耳蝠。表中的
蝙蝠种类及优势种均按该物种数量多少进行排序。

Notes: * refers to the total number of bats counted in each observation. Some of the bats were repeatedly included due to the
quarterly observation. A1, Rhinolophus sinicus; A2, R. pusillus; A3, R. rex; A4, R. pearsoni; A5, R. macrotis; B, Hipposideros
armiger; C1, Myotis altarium; C2, M. laniger; C3, M. chinensis. The bat species and dominant species in the table are sorted ac-
cording to the number of the species.

洞名

Cave
name

堂乐洞

Tangle cave
水牛洞
Shuiniu cave
旧寨坪洞

Jiuzhaiping cave
金鸡洞

Jinji cave
鸡公洞

Jigong cave
黄泥洞

Huangni cave
总计

Total

观察次数

Observation
times

4
4
4
1
1
1
15

蝙蝠种数

Number of
bat species

8
6
4
4
5
4
9

蝙蝠种类

Species of
cave-dwelling bats
A1, B, C1, A4, A2,
A3, C2, A5
B, A1, A3, A2,
C1, C3
B, A1, A4, A2
B, A1, A4, A2
A1, A4, A2,
A5, C1
A1, B, A4, A5
A1, B, C1, A3, A4,
A5, A2, C2, C3

蝙蝠数量

Number
of bats*

1 766
830
234

75
9

289
3 203

蝙蝠的栖位

Roost
site of bats
洞口附近,
洞穴深处
洞口附近,
洞穴深处
洞口附近,
洞穴深处
洞口附近,
洞穴深处
洞穴深处

洞穴深处

洞口附近,
洞穴深处

优势种

Dominant species
of bats
A1, B
B, A1

B
B

A1
A1, B
A1, B

表 4 基于血餐 iDNA技术分析的武陵洞蛭的食物来源
Table 4 Dietary sources of S. wulingensis based on bloodmeal iDNA analysis

科

Family
菊头蝠科 Rhinolophidae

蝙蝠科 Vespertilionidae

蹄蝠科 Hipposideridae
长翼蝠科 Miniopteridae
假吸血蝠科 Megadermatidae

属

Genus
菊头蝠属 Rhinolophus

鼠耳蝠属 Myotis

蹄蝠属 Hipposideros
长翼蝠属 Miniopterus
假吸血蝠属 Megaderma

种

Species
中华菊头蝠 Rhinolophus sinicus
贵州菊头蝠 Rhinolophus rex
小菊头蝠 Rhinolophus pusillus
中菊头蝠 Rhinolophus affinis
云南菊头蝠 Rhinolophus yunnanensis
西南鼠耳蝠 Myotis altarium
大卫鼠耳蝠 Myotis davidii
大鼠耳蝠 Myotis myotis
大蹄蝠 Hipposideros armiger
亚洲长翼蝠 Miniopterus fuliginosus
印度假吸血蝠 Megaderma lyra

扩增出的 DNA条数
Number of amplified DNA strips

204
12
4

16
4

64
28
8

72
8
4

数量而言, 中华菊头蝠和大蹄蝠都远多于其他蝠
种。堂乐洞洞道复杂, 蝙蝠多达 8种, 其中中华菊
头蝠、大蹄蝠和西南鼠耳蝠(Myotis altarium)较为
常见, 冬季聚集在一起冬眠的中华菊头蝠可多达
1 000只以上。5月初, 在黄泥洞观察到中华菊头
蝠、大蹄蝠等 4种蝙蝠。在水牛洞栖息的主要是大
蹄蝠和中华菊头蝠, 其他种类的蝙蝠也偶见, 大
蹄蝠常集群栖息在洞口附近, 数量 500~700只,
中华菊头蝠常栖息在洞穴深处,数量 100~200只。
2.2 武陵洞蛭血餐 iDNA的物种鉴定与食物组成
本研究在 6个溶洞中共采样 15次, 总计采集

106条武陵洞蛭样品进行血餐 iDNA分析, 其中,
节肢动物 COI引物(MZArtF/MZArtR)并未扩增出条
带;无脊椎动物 COI引物(LCO1490/HCO2198)的扩
增结果为武陵洞蛭本身的 COI基因; 脊椎动物12S
引物(12SA/12SO)和哺乳动物 16S 引物(16Smam1/
16Smam2)扩增出了蝙蝠的 DNA。通过对数据进行
综合分析发现: 武陵洞蛭的食性单一, 只吸食哺
乳纲(Mammalia)翼手目(Chiroptera)动物(蝙蝠)的血
液; 没有发现取食翼手目以外的其他动物类群的
iDNA证据。在武陵洞蛭的血餐 iDNA中, 共检测
出 5科 5属 11种洞栖性蝙蝠的标记基因(表 4)。
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表 5 武陵洞蛭血餐 iDNA样品中的寄主种类分析结果(n=15)
Table 5 Analysis of host species based on the bloodmeal iDNA samples of S. wulingensis (n=15)

寄主物种

Host species
中华菊头蝠 Rhinolophus sinicus
西南鼠耳蝠 Myotis altarium
大蹄蝠 Hipposideros armiger
大卫鼠耳蝠 Myotis davidii
贵州菊头蝠 Rhinolophus rex
亚洲长翼蝠 Miniopterus fuliginosus
大鼠耳蝠 Myotis myotis
印度假吸血蝠 Megaderma lyra
小菊头蝠 Rhinolophus pusillus
中菊头蝠 Rhinolophus affinis
云南菊头蝠 Rhinolophus yunnanensis

在 15次分析中寄主物种所出现的次数
Number of occurrence of host species in the analysis of 15 times

14
6
6
4
3
2
2
1
1
1
1

相对序列丰度

rra/(%)
48.11
15.09
16.98
6.61
2.84
1.89
1.89
0.94
0.94
3.77
0.94

出现频率

fo/(%)
93.33
40.00
40.00
26.67
20.00
13.33
13.33

6.67
6.67
6.67
6.67

图 1 不同洞穴武陵洞蛭血餐 iDNA在属水平上的相对含
量
Fig.1 Relative content of bloodmeal iDNA of S. wulin-
gensis in different caves at the genus level
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从物种组成上看,武陵洞蛭的吸血对象(寄主)
包括中华菊头蝠、大蹄蝠、西南鼠耳蝠等 11种蝙
蝠。在 15次检测中, 各种寄主的出现次数、出现
频率(fo)和相对序列丰度(rra)如表 5所示。出现 10
次以上的仅有 1种, 出现 5~10次的有 2种, 有 4
种仅在 2~4次检测中出现, 另有 4种仅在 1次检
测中出现。中华菊头蝠的出现频率和相对序列丰

度分别为 93.33%和 48.11%, 西南鼠耳蝠的分别
为 40.00%和 15.09%, 大蹄蝠的分别为 40.00%和
16.98%。可见, 中华菊头蝠、西南鼠耳蝠和大蹄蝠
是武陵洞蛭的主要食物来源, 约占总食物来源的
80.18%,是武陵洞蛭的常吸性寄主。另外,武陵洞蛭
偶尔可吸食到大卫鼠耳蝠(Myotis davidii; fo: 26.67%,
rra: 6.61%)、中菊头蝠(Rhinolophus affinis; fo: 6.67%,
rra: 3.77%)、贵州菊头蝠(Rhinolophus rex; fo: 20.00%,
rra: 2.84%)、亚洲长翼蝠(Miniopterus fuliginosus; fo:
13.33%, rra: 1.89%)、大鼠耳蝠(Myotis myotis; fo: 13.33%,
rra: 1.89%)、小菊头蝠(Rhinolophus pusillus; fo: 6.67%,
rra: 0.94%)、印度假吸血蝠(Megaderma lyra; fo: 6.67%,
rra: 0.94%)和云南菊头蝠(Rhinolophus yunnanensis;
fo: 6.67%, rra: 0.94%)的血液, 这些蝙蝠是武陵洞蛭
的偶吸性寄主。

2.3 武陵洞蛭的食物多样性分析

2.3.1 不同洞穴中武陵洞蛭的食物多样性

分析结果显示, 在 6个洞穴中, 武陵洞蛭的
血餐总体上是由菊头蝠科(Rhinolophidae)菊头蝠
属 (Rhinolophus)、蹄蝠科 (Hipposideridae)蹄蝠属
(Hipposideros)、蝙蝠科 (Vespertilionidae)鼠耳蝠属
(Myotis)、长翼蝠科 (Miniopteridae)长翼蝠属 (Mi -
niopterus)、假吸血蝠科(Megadermatidae)假吸血蝠
属(Megaderma)组成的(图 1)。其中, 显著性 t检验

结果显示, 蹄蝠科蹄蝠属、蝙蝠科鼠耳蝠属和菊头
蝠科菊头蝠属的相对含量差异显著(P<0.01)。菊头
蝠科菊头蝠属是水牛洞、金鸡洞、黄泥洞武陵洞蛭

种群的主要食物来源, 蹄蝠科蹄蝠属是旧寨坪洞
武陵洞蛭种群的主要吸血对象, 而蝙蝠科鼠耳蝠
属是堂乐洞、鸡公洞武陵洞蛭种群的主要寄主。

本研究检测出武陵洞蛭共吸食 11种蝙蝠的
血液, 其食物多样性指数(H忆)为 0.705, 均匀度指
数(J忆)为 0.284, 生态位宽度指数(B)为 3.440, 各个
洞穴武陵洞蛭种群的食物多样性指数(H忆)和生态
位宽度指数(B)基本均低于总体水平(表 6)。堂乐
洞、水牛洞、鸡公洞的武陵洞蛭种群都检测出了 5
种食物, 而金鸡洞(头洞)种群的食物只有 2种。鸡
公洞武陵洞蛭种群的食物多样性指数(H忆)为0.636,
均匀度指数(J忆)为 0.395, 生态位宽度指数(B)为
3.857, 说明鸡公洞武陵洞蛭种群的食物类群最为
复杂, 食物种类最丰富, 武陵洞蛭能利用的食物
种类最多。其次就是堂乐洞武陵洞蛭种群, 其食
物多样性指数(H忆=0.506)和均匀度指数(J忆=0.315)
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表 7 不同季节武陵洞蛭种群的食物多样性及生态位宽度
Table 7 Food diversity and niche breadth of S. wulingensis populations in different seasons

表 6 不同洞穴武陵洞蛭种群的食物多样性及生态位宽度
Table 6 Food diversity and niche breadth of S. wulingensis populations in different caves

种群

Population
样品数 Number of samples
食物种类 Type of food
Shannon-Wiener指数 H忆
最大物种多样性指数 Hmax
Pielou指数 J忆
食物生态位宽度指数 B

堂乐洞

Tangle cave
24
5

0.506
1.609
0.315
2.483

水牛洞

Shuiniu cave
26
5

0.359
1.609
0.223
1.641

旧寨坪洞

Jiuzhaiping cave
20
4

0.449
1.386
0.324
2.299

金鸡洞

Jinji cave
13
2

0.268
0.693
0.387
1.742

鸡公洞

Jigong cave
9
5

0.636
1.609
0.395
3.857

黄泥洞

Huangni cave
14
3

0.361
1.099
0.328
2.000

总计

Total
106
11

0.705
2.398
0.284
3.440

图 2 不同季节武陵洞蛭血餐 iDNA在属水平上的相对含量
Fig.2 Relative content of bloodmeal iDNA of S. wulin-
gensis in different seasons at the genus level

季节

Season
样品数 Number of samples
食物种类 Type of food
Shannon-Wiener指数 H忆
最大物种多样性指数 Hmax
Pielou指数 J忆
食物生态位宽度指数 B

春

Spring
18
5

0.590
1.609
0.367
3.448

夏

Summer
16
5

0.549
1.609
0.341
2.922

秋

Autumn
18
5

0.551
1.609
0.342
2.893

冬

Winter
18
6

0.659
1.792
0.368
3.857

总计

Total
70
8

0.648
2.079
0.312
3.498

80
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40
20

0 Spring Summer Autumn Winter
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都较高, 食物生态位宽度也较大(B=2.483)。金鸡洞
武陵洞蛭种群的食物多样性指数最低(H忆=0.268),
生态位宽度指数也较低(B=1.742), 而水牛洞武陵
洞蛭种群的均匀度指数(J忆=0.223)和生态位宽度
指数(B=1.641)都最低, 说明这两个种群能利用的
食物种类较少。

2.3.2 不同季节武陵洞蛭的食物多样性

从图 2可知, 堂乐洞、水牛洞和旧寨坪洞武陵
洞蛭种群全年的食物都主要来源于菊头蝠科菊头

蝠属、蝙蝠科鼠耳蝠属、蹄蝠科蹄蝠属。另外, 在
堂乐洞武陵洞蛭种群的食物来源中我们还检测到

了长翼蝠科长翼蝠属。显著性 t检验分析结果显
示, 蝙蝠科鼠耳蝠属和蹄蝠科蹄蝠属在武陵洞蛭
四季血餐中的含量差异显著(P<0.01), 菊头蝠科菊
头蝠属在武陵洞蛭四季血餐中的含量差异极显著

(P<0.001)。

不同的武陵洞蛭种群在各个季节的血餐 iD原
NA也存在一定的差异(图 3)。一年四季中, 水牛洞
武陵洞蛭种群的主要吸血对象是中华菊头蝠, 堂
乐洞武陵洞蛭种群主要吸食西南鼠耳蝠的血液,
而旧寨坪洞武陵洞蛭种群在春、秋、冬三季的主要

食物来源是大蹄蝠。

不同季节武陵洞蛭的食物多样性存在一定的

差异(表 7)。其中,冬季的食物多样性指数(H忆=0.659)、
均匀度指数(J忆=0.368)和生态位宽度指数(B=3.857)
都最高, 说明冬季武陵洞蛭的食物类群最为复杂,
食物种类最为丰富; 其次是春季; 而夏季的食物
多样性指数和均匀度指数均最小,分别为 0.549和
0.341, 说明夏季武陵洞蛭能够吸食的蝙蝠种类较
少; 秋季的食物生态位宽度指数(B=2.893)最小, 说
明秋季武陵洞蛭能利用的食物资源较少。

3 讨论

武陵洞蛭作为中国洞蛭属的模式种, 其研究
才刚刚起步。目前仅见其新种描述[5]和之后的省级
新记录报道[26-27],以及有关其 PAE (posture-act-en-
vironment)行为谱[9]和卵茧形态与化学组成 [28]的研
究报道。本文在课题组前期研究的基础上, 利用
血餐 iDNA技术对其专吸蝠血性进行了研究。
3.1 山蛭科血餐 iDNA研究的意义
关于蛭类的血餐 iDNA已有一些研究。例如,

Schnell等 [22]通过对山蛭血餐 iDNA的分析, 探讨
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图 3 三个武陵洞蛭种群在不同季节的血餐 iDNA含量变化
Fig.3 Bloodmeal iDNA content changes of three populations of S. wulingensis in different seasons
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了东南亚地区的生物多样性, 鉴定出分别隶属于
哺乳纲、鸟纲 (Aves)、爬行纲 (Reptilia)和两栖纲
(Amphibia)的 42个以上不同的科。从血餐 iDNA已
有的研究中可知, 山蛭类嗜吸哺乳动物的血液,
包括偶蹄目(Artiodactyla)、食肉目(Carnivora)、兔形
目(Lagomorpha)、啮齿目 (Rodentia)、树鼩目 (Scan-
dentia)和灵长目(Primates)等动物的血液[22, 29-31]。中
国科学院昆明动物研究所的 Ji等[32]利用山蛭的血
餐 iDNA, 分析探究了我国云南哀牢山国家级自
然保护区的脊椎动物多样性, 共鉴定出包括两栖
类、爬行类、鸟类和哺乳类在内的 86种脊椎动物。
Drinkwater 等 [33]利用彩纹山蛭 (Haemadipsa picta)
的血餐 iDNA, 评估了马来西亚沙巴州森林退化
梯度中哺乳动物多样性的差异, 共鉴定出鳞甲目
(Pholidota)、长鼻目(Proboscidea)、鲸偶蹄目(Cetar-
tiodactyla)、食肉目、灵长目、啮齿目 6个目的哺乳
动物。本课题组在研究武陵洞蛭血餐 iDNA的同
时, 对分布于湘西州洞外一些林区的天目山蛭
(Haemadipsa tianmushana)的血餐 iDNA 也进行了
初步分析, 结果显示, 天目山蛭的食物来源至少
有两栖纲无尾目(Anura)和哺乳纲偶蹄目与灵长目
(2纲 3目)的 6科 6属,并且其主要吸食蟾蜍属(Bu-

fo)两种蟾蜍(表 8)的血液。而武陵洞蛭的食物来源
仅为哺乳纲翼手目(1纲 1目)中的 5科 5属, 洞栖
性蝙蝠的血液是其唯一的食物(表 4)。可见, 洞蛭
由于长期适应于洞穴生活, 已衍生出专吸蝠血性
的营养方式, 山蛭科的蛭类可能存在由泛吸血性
向专吸血性演化的趋势。

3.2 武陵洞蛭的食物条件

食物需求是动物的第一需求, 食物关系也是
物种之间最重要的生态关系。动物在选择食物的

时候受到多种环境因子的影响。在进化过程中,
动物会产生适应性特征, 以适应新的食物条件或
生存环境, 从而呈现摄食偏好或食性特化。
武陵洞蛭通常生活在环境条件相对稳定的洞

穴深处, 多分布在粗糙、潮湿且岩屑(或泥屑)厚度
为 0.2~0.4 cm的洞顶壁, 周边是各种蝙蝠的常栖
点。蝙蝠在洞穴中日眠或冬眠时, 会长时间地栖
挂在洞顶壁或侧壁, 并且其翼膜宽大, 皮肤薄, 特
别有利于武陵洞蛭吸血。除了蝙蝠以外, 偶尔也
可见到灶马(裸灶螽)、马陆、伪蝎、菌蚊、尺蛾等无
脊椎动物在有蛭区栖息或活动, 但在多年的野外
考察和现场试验中我们发现, 灶马、马陆和伪蝎可
能会随机性地啃食处于半冬眠或静息状态的蛭体

Miniopterus fuliginosus
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表 8 基于血餐 iDNA技术分析的天目山蛭的食物来源
Table 8 Dietary sources of H. tianmushana based on bloodmeal iDNA analysis

门

Phylum
脊索动物门

Chordata

纲

Class
两栖纲

Amphibia

哺乳纲
Mammalia

目

Order
无尾目

Anura

偶蹄目
Artiodactyla

灵长目

Primates

科

Family
蟾蜍科

Bufonidae

叉舍蛙科

Dicroglossidae
蛙科

Ranidae
牛科

Bovidae
猪科

Suidae
人科

Hominidae

属

Genus
蟾蜍属

Bufo

虎纹蛙属

Hoplobatrachus
浮蛙属

Ooeidozyga
牛属

Bos
野猪属

Sus
人属

Homo

种

Species
盘古蟾蜍

Bufo bankorensis
中华蟾蜍

Bufo gargarizans
虎纹蛙

Hoplobatrachus rugulosus
尖舌浮蛙

Ooeidozyga martensii
黄牛

Bos taurus
野猪

Sus scrofa
智人

Homo sapiens

样品数 Number
of samples

35
3
2
1
2
1
1

或其卵茧, 而武陵洞蛭不可能吸食它们的体液。
因为灶马的个体虽然稍大, 但其活动能力强, 触
角长, 对外界的刺激敏感, 而马陆和伪蝎的个体
太少, 菌蚊幼虫则悬挂在丝上, 尺蛾静息时翅膀
平铺, 武陵洞蛭都无法接近它们的身体吸食其体
液。此外, 洞内其他个体较大的动物, 如小泡巨鼠
(Leopoldamys edwardsi), 由于重力作用, 无法爬到
洞顶壁, 武陵洞蛭几乎没有接触小泡巨鼠的机
会。总之, 我们认为洞栖性蝙蝠可能是武陵洞蛭
唯一的食物来源。

3.3 武陵洞蛭专吸蝠血性的洞间差异

本文通过血餐 iDNA分析发现, 中华菊头蝠、
大蹄蝠和西南鼠耳蝠是武陵洞蛭的主要食物来

源, 但在不同的洞穴中, 武陵洞蛭所吸食血液的
蝙蝠种类有所差异(图 1)。水牛洞、金鸡洞和黄泥
洞武陵洞蛭种群的主要食物来源是中华菊头蝠,
但旧寨坪洞的武陵洞蛭种群主要吸食大蹄蝠的血

液(图 1)。在堂乐洞内, 中华菊头蝠是优势种类, 但
其集中冬眠处的位置较高, 夏季又分散到人体难
以进入的洞道内繁育, 故其栖点附近很难采到样,
而在堂乐洞冬眠的西南鼠耳蝠的数量较多, 其常
栖点的位置也较低, 吸食西南鼠耳蝠的洞蛭样品
相对容易采集, 因此分析结果显示, 堂乐洞武陵
洞蛭种群的主要食源为西南鼠耳蝠。

在一年四季中, 武陵洞蛭的主要食物来源是
菊头蝠属(图 2),但在不同季节,每个洞穴武陵洞蛭
种群的食物种类和丰富度存在差异(图 3、表 7), 这
主要与不同季节在洞穴中栖息的蝙蝠种类及数量

有关。冬季武陵洞蛭的食物多样性较高, 可能是

有些蝙蝠从其他地方迁来冬眠所致。秋季武陵洞

蛭的食物生态位宽度指数较小, 可能是一些蝙蝠
已飞往其他地方冬眠的结果。显然, iDNA的分析
结果与采样的具体时间和位点密切相关。

3.4 血餐 iDNA技术的优越性和不足之处
之前的调查研究显示, 武陵山区有翼手目动

物 5科 16属 39种[34-35],湘西州域内有翼手目动物
5科 10属 20种 [21], 其中皮氏菊头蝠(Rhinolophus
pearsoni)较为常见[36]。但本研究的 iDNA样品并没
有检测到皮氏菊头蝠, 其主要原因可能是在本项
目的采样区域内, 该蝠种的个体数很少, 或者没
有采集到吸食过该蝠种血液的武陵洞蛭样品。显

然, 随着样品采集范围的扩大和样品采集数量的
增多, 可望检测到更多的蝙蝠种类。
云南菊头蝠是我国的特有蝠种, 已知分布于

云南、四川[37]和贵州[38], 在湖南省域内尚未见其分
布记录[21, 34-35]。本研究在旧寨坪洞的一个血餐样品
中检测到云南菊头蝠(图 3), 这说明云南菊头蝠在
湘西州域内有分布。因此, 血餐 iDNA技术可为物
种新的分布记录研究甚至新种的发现提供新途径。

我们在 6个溶洞共进行了 15次有蛭区洞栖
性蝙蝠的分布情况调查, 总共观察到 9种洞栖性
蝙蝠, 但从随机抽样采集的 106条武陵洞蛭的血
餐 iDNA中总共鉴定出 5科 5属 11种蝙蝠(表 4、
表 6), 观察到的蝙蝠种类与血餐 iDNA的鉴定结
果存在明显差异, 这可能有以下 3个方面的原因:
1) 全年在这 6个溶洞中栖息(包括日眠和冬眠)的
蝙蝠只是湘西州和武陵山区蝙蝠区系的一部分;
2) 经常在有蛭区栖息的蝙蝠也只是在整个溶洞
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中栖息的所有蝙蝠的一部分; 3) 调查期间, 由于
受到人为干扰, 有些处于清醒状态的蝙蝠在人靠
近时早已飞走, 导致所观察到的蝙蝠物种数量偏
低。这说明, 血餐 iDNA鉴定可以对野外调查工作
进行验证和补充。

此外, 值得注意的是, 洞蛭所吸取的蝙蝠血
液可以长时间地保存在嗉囊中, 这意味着可通过
检测洞蛭嗉囊中的 DNA信息来探究在洞蛭周围
所栖息蝙蝠的物种多样性。因此, 血餐 iDNA技术
可作为一种减少野外调查工作量以监测蝙蝠等脊

椎动物物种多样性的有效方法予以推广应用。

总之, 血餐 iDNA技术是一种很有前景的生
物多样性监测手段, 不仅可较大限度地减少对所
监测脊椎动物寄主物种的种群及其生境的干扰与

破坏, 还可监测到平时不易观察到的物种, 具有
成本低、效率高、易推广应用的优势。但是, 要想
获得目标区域内比较全面的数据, 以研究有关寄
主物种的组成及其种群数量与分布, 则需要在较
大的时空范围内采集大量的样本, 这在今后的研
究中应予以更多的重视。
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