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摘要：食性研究是动物生态学颇受关注的一个重要内容，而食性分析方法由于受到技术和适用范围的限制，也在不断改进和更

新。 随着高通量测序技术的发展，该技术逐渐扩展到野生动物的食性分析，使食性分析的效率得到极大提升，并拓宽了食性分

析的应用范围。 尽管高通量测序应用于食性分析在数据量、灵敏度和分辨率方面的优势较为明显，但由于涉及到的步骤较多，
受到的影响因素较为复杂，目前高通量测序应用于食性分析还属于研究比较薄弱的领域。 概述了高通量测序技术应用于食性

分析的基本流程，总结了该技术在食物组成分析、种内和种间食性关系、食物与栖息地、行为关系方面的研究动态，分析了 ＰＣＲ、
污染和定量分析对该技术应用性的影响，提出了相应的解决对策和建议，并对其应用前景进行了展望。
关键词：高通量测序；粪便 ＤＮＡ；食性分析；种内关系；种间关系；觅食行为
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　 　 食性研究是动物生态学的重要内容之一，是了解动物与环境关系及捕食者与猎物关系的前提，同时也是

构建栖息地选择和利用模型、探讨取食对策和营养流动、评估物种生存状况和生态系统功能等热点问题的基

础［１⁃４］。 食性分析方法的准确性和精确性直接关系到食性相关理论的探索，同时也关乎食性结果应用于动物

保护的实践。 研究者对食性相关问题的研究越来越深入，食性分析方法也在不断改进和更新。 传统食性方

法，大多基于形态学鉴定、光谱结构差异或同位素原理，解决了很多与食性相关的生态学问题，但由于受到技

术和适用范围的限制，这些方法还存在一些不足（表 １）。

表 １　 各种食性分析方法的分析依据、优劣及适用范围的比较

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｅｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｍｅｔｈｏｄｓ ｉｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｉｓ， ａｄｖａｎｔａｇｅｓ ａｎｄ ｄｉｓａｄｖａｎｔａｇｅｓ， ａｎｄ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｒａｎｇｅ

食性分析方法
Ｄｉｅｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｍｅｔｈｏｄ

分析依据
Ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｉｓ

优点
Ａｄｖａｎｔａｇｅｓ
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适用 ／ 不适用范围
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ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ
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随着高通量测序技术的发展，该技术逐渐扩展到野生动物的食性分析，相关研究也在增多。 高通量测序

技术由于具有灵敏度高和数据通量大的特点，能在一个测序平台产生上百万条 ｒｅａｄｓ，其高效性特别受到研究

者的青睐 （表 １）。 另外，对于 ＰＣＲ 来说，短片段的效率要高于长片段，而食性分析样品（粪便、食团或胃容物

等），都存在不同程度的降解，较适宜短片段扩增，这意味着，高通量测序的读长范围非常适合食性分析 （表
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１）；高通量测序以其高灵敏性，能捕获频次较低的 ＤＮＡ 序列，表明少见取食的食物 ＤＮＡ 也能被检测到；高通

量测序产生的 ＤＮＡ 序列，通过与数据库比对，可将食物的分类精确到种级别分类单元，准确性高 （表 １）；基
于 ＤＮＡ 序列数，还可判断动物对食物取食的相对量和偏好。 尽管高通量测序的优势较为明显，但由于涉及到

的步骤较多，受到的影响因素较为复杂，目前高通量测序应用于食性分析还属于研究比较薄弱的领域。 本文

就高通量测序技术应用于野生动物食性分析进行方法概述，总结相关研究动态，评述存在的问题，并展望应用

前景。

１　 粪便 ＤＮＡ 和高通量测序用于食性分析的流程

基于高通量测序分析动物食性的基本流程是：提取食性样品中食物残渣的 ＤＮＡ→选择兼备高通用性和

高分辨率的 ＤＮＡ 条形码引物→ＰＣＲ 扩增（引物可加相应的寡核苷酸标签）→高通量扩增子测序→获得 ＤＮＡ
序列→生物信息学分析（序列筛选、比对、判定）→判断食性样品中各个 ＤＮＡ 序列所对应的食物种类［１７］。
１．１　 样品采集、保存和 ＤＮＡ 提取

目前高通量测序用于食性分析的研究中，绝大多数以粪便作为样品，有少数几项分析啮齿动物和蝗虫食

性的研究采用胃内容物［１８⁃１９］，还有一些研究鸟类食性的，除了用粪便外，还采用食团［２０］。 粪便是特别适宜于

研究野生动物尤其是珍稀濒危动物的非损伤性样品，通过不同的提取方法，可从粪便中提取出目标动物

ＤＮＡ、食物 ＤＮＡ、微生物 ＤＮＡ、寄生虫 ＤＮＡ［２１］。 粪便的新鲜程度是决定粪便 ＤＮＡ 质量的关键，直接影响 ＤＮＡ
提取、ＰＣＲ 和测序的效果。 粪便 ＤＮＡ 的质量还与粪便的采集部位有关，取粪便（粪球、粪团或粪粒）的中心、
中层和外皮进行混合，能显著提高检出率，尤其是摄食量较少的食物。 在取样数量方面，Ｅｒｉｃｋｓｏｎ 等［２２］ 对同

一份粪便样品，取样 ３ 次分别进行高通量测序，发现样品内差异显著小于样品间差异，表明没有必要对同一份

粪便样品重复取样。
粪便保存方法和 ＤＮＡ 提取方法，以及二者的交互作用，决定着所采集粪便中食物残渣 ＤＮＡ 的质量。 保

存方法和提取方法对分子标记用于保护遗传学研究的影响已有很多［２３］，但对食性分析的影响，目前还未见到

相关研究。 在食性分析中，常用的粪便保存方法有硅胶干燥法（啮齿类［２４］； 棕熊［２５］ ）、缓冲液保存法（蜥
蜴［２６］）、乙醇法（蝙蝠［２７］）、冷冻法（蝙蝠［２８］； 蜥蜴［２６］； 海豹［２９］； 大鸨［３０］）等，也有采用两步保存法的，如乙醇

和冷冻保存 （蝙蝠［３１］），乙醇和硅胶保存（豹猫［３２］）。 研究者还需综合考虑保存方法在野外的可行性，以及运

输的便利性。
粪便 ＤＮＡ 提取方法大多采用较为常用的商业化粪便 ＤＮＡ 提取试剂盒，文献中以 ＱＩＡａｍｐ ＤＮＡ Ｓｔｏｏｌ Ｍｉｎｉ

Ｋｉｔ 最为常见，但也有例外［３３］。 研究表明，ＱＩＡａｍｐ ＤＮＡ Ｓｔｏｏｌ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ 中的 ｉｎｈｉｂｉｔｅｘ 含有马铃薯吸附剂，可能

会在 ＤＮＡ 提取时混入，导致马铃薯出现在本不取食马铃薯的动物的食谱中，因此，在分析植食性动物的食性

时尽可能避免使用这种试剂盒［３４］。 ＭｏＢｉｏ， Ｅｐｉｃｅｎｔｒｅ， 和 Ｑｉａｇｅｎ 的粪便 ＤＮＡ 提取试剂盒，在小嘴乌鸦

（Ｃｏｒｖｕｓ ｃｏｒｏｎｅ）食性分析上效果均不如 ＣＴＡＢ 提取法［３５］。 在提取西蓝鸲（Ｓｉａｌｉａ ｍｅｘｉｃａｎａ）的粪便 ＤＮＡ 用作

高通量测序时，ＱＩＡａｍｐ ＤＮＡ Ｓｔｏｏｌ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ 的提取效率显著低于 Ｚｙｍｏ Ｓｏｉｌ ／ Ｆｅｃａｌ ＤＮＡ ＭｉｎｉＰｒｅｐ Ｋｉｔ［３６］。 在选

择粪便 ＤＮＡ 提取方法时，文献中食性相近的物种可作为参考，但还需研究者摸索出适宜的方法。
１．２　 ＰＣＲ 扩增和高通量测序

动物食性一般可分为动物性食物、植物性食物和杂食性。 从食性分析样品中提取的 ＤＮＡ
一般存在一定程度的降解，长度过长的 ＤＮＡ 条形码在 ＰＣＲ 扩增时效果欠佳，长度过短 ＰＣＲ 效果好但分

辨率又会下降。 因此，高通量测序技术应用于食性分析，需要结合 ＤＮＡ 条形码的特性和动物总体食性特征，
不同的食性特征要求选择不同的 ＤＮＡ 条形码或宏条形码（ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ） （表 ２）。

高通量测序应用于食性分析，其最大的优势是可将多个 ＰＣＲ 产物混合起来，在一个测序反应中得到巨量

数据。 通过对引物两端加上相应的寡核苷酸标签，待测序结束后，在数据分析过程中可根据标签对应到个体。
寡核苷酸多聚体的碱基数取决于混样个体数，样品越多，多聚体碱基数越多，但过多会影响ＰＣＲ效率。一般
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采用八聚体，且八聚体间差异应大于 ５，即可满足要求［３９］。 将 ＰＣＲ 产物等量混合，构建扩增子文库，进行高通

量测序。 如何筛选高通量测序得到序列，直接关乎后续数据的处理。 在此，主要考虑 ＰＣＲ 和高通量测序产生

的冗余序列，可通过相应的程序予以筛选和剔除［２６， ３２］。
１．３　 构建本地潜在食源 ＤＮＡ 条形码数据库

通过高通量测序平台产生的序列需要与数据库进行比对，才能判断 ＤＮＡ 序列对应的食物种属［４０］。 由于

动物和植物的地理分布存在很大差异，公共数据库 （ＮＣＢＩ，ＥＭＢＬ，ＤＤＢＪ） 仅收录了研究者上传的局部范围内

的部分 ＤＮＡ 条形码，还远远无法满足食性分析研究者的需求［１７］。 另外，ＤＮＡ 条形码的种类繁多，分辨率也存

在差异。 根据动物的食性，需选择不同的 ＤＮＡ 条形码或 ＤＮＡ 条形码组合，但公共数据库如果缺乏这种 ＤＮＡ
条形码数据，将会降低食性分析的分类精度，进而影响食性结果用于濒危动物保护生物学实践。 这就要求，研
究者需根据研究目的构建基于所选 ＤＮＡ 条形码的全部本地潜在食源 ＤＮＡ 条形码数据库。

构建本地 ＤＮＡ 条形码的步骤：（１） 根据目标动物的活动区域觅食区域，采集潜在食源的组织材料，辅以

分类学家的形态学鉴定，从物种水平确定食源种属； （２） 对采集的食源组织材料，提取 ＤＮＡ，基于食性分析时

所选择的 ＤＮＡ 条形码，合成相应引物，进行 ＰＣＲ 扩增；（３） 通过 Ｓａｎｇｅｒ 测序，构建本地潜在食源 ＤＮＡ 条形码

数据库，供后续高通量测序得出的 ＤＮＡ 序列进行比对。 通过构建本地数据库或者增加 ＤＮＡ 条形码的种类，
能在一定程度上提升分辨率［３４］，以分析植食性动物为例，构建 ｒｂｃＬ 库可使序列鉴定到种水平的比例达

７２％［２２］。 而未构建地方数据库，鉴定到种的比例显著降低，如在比对蝙蝠食性的高通量数据时，仅有 ４％—
２０％的序列能够鉴定到种或属水平［３７］。 更为重要的是，本地 ＤＮＡ 条形码库本身就可直接用于生物多样性的

评估和监测［４１］。
１．４　 高通量测序数据分析

在与建立的本地数据库和公共数据库进行比对时，通过序列相似性判断序列的物种归属，但阈值的设定

目前仍然存在争议。 一部分研究者采用宽松的相似性阈值来判定种分类阶元，如采用 ９７％ ［１８， ３１］，或采用更

为严谨的阈值，如采用 ９９％［３７， ４２］和 １００％［２６］，也有的建议根据不同的 ＤＮＡ 条形码和研究目的，采用不同的阈

值［２５］。 对于一些未构建本地数据库的研究，在后续分类归属阶段，虽然可以采取聚类方法，通过分子可操作

单位 （ＭＯＴＵ，Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ）完成食物组成的差异分析，但总体来说，构建地方数据库将

有助于提高序列的分类归属，明确物种具体取食哪种食物，也能推动食性研究结果应用于物种的保护

实践［１７］。

２　 食性分析的应用进展

２．１　 食物组成分析

食性研究中，首先需要确定动物的食物组成。 通过高通量测序，食物被鉴定出的种类和比例是形态学鉴

定无法相比的。 Ｅｇｅｔｅｒ 等［４３］利用高通量测序技术对褐家鼠（Ｒａｔｔｕｓ ｎｏｒｖｅｇｉｃｕｓ）、小鼠（Ｍｕｓ ｍｕｓｃｕｌｕｓ）和普通刺

猬（Ｅｒｉｎａｃｅｕｓ ｅｕｒｏｐａｅｕｓ） 摄食蛙的种类进行研究，发现与形态学显微分析相比，高通量测序技术将胃内容物中

蛙的检测率从 ２％提升到 ７０％，将粪便中蛙的检测率从 ０％提升到 ５３％。 江允中等［４４］ 分析了褐河乌

（Ｃｉｎｃｌｕｓｐａｌｌａｓｉｉ Ｔｅｍｍｉｎｃｋ）的食性，发现食物组成涵盖 ６ 目 ８ 科 １１ 属，其中以家蝇科黑蝇属（Ｏｐｈｙｒａ）占优势，
但由于没有构建本地数据库，近 ５０％的序列无法鉴定。 Ｂｒｏｗｎ 等［３３］ 研究了奥地利滑蛇（Ｃｏｒｏｎｅｌｌａ ａｕｓｔｒｉａｃａ），
首次发现一些小型哺乳动物也是蛇的主要食物。 Ｌｅｒａｙ 等［４５］利用高通量测序分析了三种鱼的食物组成，检测

到 ２９２ 个可操作分类单元 （Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘａｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ， ＯＴＵｓ），其中 ５１％可鉴定到种水平，另外 ２６％可鉴定到

属水平。 高通量测序甚至还用于无脊椎动物的食性，Ｈａｍｂäｃｋ 等［４６］ 通过高通量测序技术鉴定了 ５４２ 只狼蛛

胃内容物的 ＤＮＡ 组成，发现了 ２２３ 个 ＯＴＵｓ，其中 ９９ 个可鉴定到种水平。
２．２　 食物对种内和种间关系的影响

食物是动物生存和繁殖所需能量和营养的来源，食物关系则反映了物种间的基本关系。
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食性存在物种差异，同域分布的物种为了避免竞争，可能会进化出不同的觅食对策，如选择不同的微生

境、取食不同的食物或者在不同的时间觅食，以满足能量和营养需求［４７］。 食物因子在物种共存和物种竞争中

发挥着重要作用［４８］，而研究食性是探明食物选择机制的前提。 对于同一物种，由于雌雄个体承担的繁殖任务

不同可能表现出性别差异，甚至由于个性因素而表现出食性的个体差异［４９］。 Ｌｏｐｅｓ 等［２４］ 通过高通量测序分

析和比较了两种栉鼠的食物组成，发现二者食性相差显著，但由于未进行季节性比较，不排除在高能量需求条

件下，如繁殖季节，二者存在食物重叠或部分重叠的可能。 Ｓｏｉｎｉｎｅｎ 等［５０］ 比较了分布于北极的两种旅鼠的冬

季食性，结合高通量数据和食物资源调查数据，发现两种旅鼠食物组成高度重叠，但是该地区丰富的食物能够

满足需求，因此种间竞争并不明显。
食性研究为研究行踪隐秘的物种与资源之间的关系提供了新的手段，有助于揭示物种共存和食物重叠的

机制。 来自蝙蝠的高通量测序食性研究表明，同域分布的两种形态相近的近缘食虫蝙蝠，在主要食物上表现

出高度重叠，但在各自的专性食物上却相互分开，证实了食物资源分配是物种共存的机制［５１］。 Ｂｕｒｇａｒ 等［３７］

随后利用高通量测序又分析了另外三种食虫蝙蝠的食性，发现蝙蝠间形态学差异越大，在资源利用方面表现

出更显著的异质性，而且这种异质性与生长发育阶段和性别有关。
２．３　 食性与行为关系

动物是否迁徙、何时迁徙以及迁徙到何处，除受遗传因素控制外，环境因子如食物也起到了重要作用［５２］。
迁徙过程对能量需求非常高，动物通过生理、行为和食性变化以适应环境的改变。 粪便组织显微鉴定发现纳

氏伏翼（Ｐｉｐｉｓｔｒｅｌｌｕｓ ｎａｔｈｕｓｉｉ）在秋季迁徙期和夏季居留期食性相似度较高，但分辨率更高的高通量测序结果则

显示这两个时期的食性差异较大，夏季以森林昆虫为主，而秋季则以湿地昆虫为主，纳氏伏翼采取了不同的觅

食策略以适应当地的食物资源变化［４２］。 鸟类迁徙前夕，通常会高效地补充能量和营养物质，Ｂｏｕｎａｓ 和

Ｓｏｔｉｒｏｐｏｕｌｏｓ［５３］关于黄爪隼（Ｆａｌｃｏ ｎａｕｍａｎｎｉ）的研究证实了这种觅食策略，即黄爪隼通过食谱变窄、频繁觅食

和摄取能量更高的直翅目动物来为迁徙做准备。
随着高通量测序技术运用于食性研究，食性分析的精度得以提高，食性定量分析的准确性显著上升，也对

一些通过行为学观察或形态学鉴定手段建立的食性理论提出了挑战。 最佳觅食理论认为，专食性动物在遇到

食物资源减少的情况时，会转向进食一些之前不喜选择的食物，转变为泛食性物种［３１］。 但是，对水鼠耳蝠

（Ｍｙｏｔｉｓ ｄａｕｂｅｎｔｏｎｉｉ）的食性分析发现，即使在冬眠前能量需求大、食物可获得性变小的条件下，也未表现出食

谱拓宽的迹象，表明水鼠耳蝠对食物的选择偏好不受时空限制［３１］。 具有性二型特征的物种，一般在食物资源

利用上表现出性别差异，Ｋａｒｔｚｉｎｅｌ 和 Ｐｒｉｎｇｌｅ［２６］利用高通量测序技术分析了沙氏变色蜥（Ａｎｏｌｉｓ ｓａｇｒｅｉ）的食性，
发现雌性个体的食物多样性高于雄性。
２．４　 捕食者⁃猎物⁃环境关系

栖息地为动物提供了所需的食物资源，独特的生态环境可能进化出了特异的食物选择行为，同时栖息地

的变化也会导致食物可获得性和食物多样性的变化。 食性与栖息地关系的研究为了解动物的觅食策略和栖

息地选择提供了依据，高通量测序技术能在较大的空间尺度上高效地分析不同栖息地动物的食性。 Ｃｌａｒｅ
等［２８］利用高通量测序分析了不同栖息地棕色鼠耳蝠 （Ｍｙｏｔｉｓ ｌｕｃｉｆｕｇｕｓ） 的食性，结果表明：受污染较轻栖息地

内的蝙蝠食物较丰富，提出了蝙蝠的食物质量可作为评价环境质量的一个指标。 Ｔｒｅｖｅｌｌｉｎｅ 等［５４］ 对路易斯安

那水鸫 （Ｐａｒｋｅｓｉａ ｍｏｔａｃｉｌｌａ） 通过高通量测序技术进行食性分析，发现水鸫食物中陆生昆虫占比很大，改变了

之前认为水鸫偏好污染水生环境中的昆虫的观点。
捕食者、猎物和环境间的关系和相互作用，一直以来是生态学家关注的方向。 食草动物可能与自然植物

群落的形成和分布关系密切，甚至对外来入侵植物也有影响。 Ｅｒｉｃｋｓｏｎ 等［２２］ 通过高通量测序技术分析了白

尾鹿（Ｏｄｏｃｏｉｌｅｕｓ ｖｉｒｇｉｎｉａｎｕｓ）对本地植物和外来入侵植物的取食偏好，发现白尾鹿选择本地植物作为主要食

物，并在一定程度上促进了外来入侵植物的扩张。 Ｋｈａｎａｍ 等［１９］ 分析了 ３ 种啮齿动物的食性，掌握了它们觅

食植物和无脊椎动物的种类，为鼠害的生物防控提供了科学依据。
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３　 高通量测序用于食性分析的影响因素和展望

３．１　 ＰＣＲ 影响

在食性相关的实验研究和理论研究中，高通量测序技术应用越来越普遍，但也存在一些不容忽视的局限

性和不确定性［１７， ４０］。 高通量测序技术应用于食性分析主要是基于扩增子测序，模板 ＤＮＡ 的质量、ＰＣＲ 和高

通量测序技术本身均会单独或交互影响最终结果。 无论是以粪便还是以胃内容物和食团作为样品，从中提取

的 ＤＮＡ 均存在不同程度的降解，并含有 ＰＣＲ 抑制剂，均对 ＰＣＲ 扩增效率和正确率产生不利影响［５５］。 另外，
为了节约成本，在引物上加上区分个体的标签，也会造成 ＰＣＲ 错配的发生［５６］。 ＰＣＲ 阶段的误差，传递到高通

量测序过程，还会被放大，进一步影响最终结果。 样品 ＤＮＡ 中不同 ＤＮＡ 片段，如果 ＰＣＲ 效率相差 ２％，则导

致在 ３５ 个循环后 ＰＣＲ 产物拷贝数相差 ３０％［１７］。
鉴于高通量测序具有能够在一个测序反应中实现同时测定不同类型食物 ＤＮＡ 的特点，即将动物和植物

的 ＤＮＡ 条形码置于复合 ＰＣＲ 中构成宏 ＤＮＡ 条形码，极大提高了测序效率，降低了测序成本。 比如，Ｄｅ Ｂａｒｂａ
等［２５］开发了一种基于宏 ＤＮＡ 条形码的非损伤性食性分析方法，对棕熊（Ｕｒｓｕｓ ａｒｃｔｏｓ）的食性进行全面分析，
定量分析了棕熊食谱中脊椎动物、无脊椎动物和植物所占的比例。 但是，动物和植物 ＤＮＡ 条形码的引物在

ＰＣＲ 时，其扩增效率是不一致的，扩增效率高的很可能抑制扩增效率低的，导致 ＰＣＲ 受到抑制的食物被低估。
因此，在高通量测序应用于杂食动物进行复合 ＰＣＲ 时，很有必要设置阳性对照和重复。
３．２　 污染影响

污染是高通量测序应用于食性分析一个不可忽视的误差来源。 在采样、样品处理和 ＰＣＲ 环节，如果存在

污染，会在测序过程被灵敏度非常高的高通量测序平台捕获，导致食物多样性被高估或影响食性差异分析结

果，比如，在分析埃及獴（Ｈｅｒｐｅｓｔｅｓ ｉｃｈｎｅｕｍｏｎ）食物的高通量数据时，就发现样品间存在交叉感染［５７］。 还有一

个污染来源属于生态型，即动物在觅食食物后，被更高级别的捕食者取食，在分析更高级别捕食者食性时，就
不可避免引入污染，这在食性分析中也是需要特别注意的问题［１７］，但目前还没有相关研究评估这种二次污染

的影响［２６］。 因此，在分析复杂食物链结构中的物种时，需特别注意二次污染的影响［５８］。 另外，在分析食肉动

物的食性时，使用的 ＤＮＡ 条形码很可能同时将目标动物的相应片段扩增出来，对后续高通量测序形成干扰和

占用测序资源［５９］，通过设计 ｂｌｏｃｋｉｎｇ ｏｌｉｇｏ 可阻断引物与捕食者的模板 ＤＮＡ 结合［２５］。
３．３　 定量分析

相对于食物种类和食物多样性，动物摄取某种食物所占比例以及对食物的偏好选择，是研究者更为关注

的问题。 基于高通量测序得出食物 ＤＮＡ 的序列数，是否定量反映了食物被摄取的量和比例，目前仍然存在争

议［５６］。 高通量测序产生的 ＤＮＡ 序列数较多的食物，有可能被偶尔摄食，而序列数少的却有可能是主要食物

或喜好食物［１７］。 造成这种偏差的原因包括生物因素和技术因素，生物因素：同种食物中不同细胞的 ＤＮＡ 拷

贝数存在差异、食物不同组织所含细胞数不同、动物对每种食物的消化率等；技术因素：对不同食物 ＤＮＡ 模板

的 ＰＣＲ 扩增效率差异、引物标签引入的误差、ＰＣＲ 扩增可能发生错配、测序方向、冗余数据剔除参数设置等。
这些因素对食性数据的定量化，带来较大困扰。 比如，通过企鹅被喂食 ４ 种鱼的控制实验发现，高通量测序数

据与平行进行的定量 ＰＣＲ 所得数据一致，表明高通量测序的序列数可定量反映摄食量，即 ＤＮＡ 序列数高的

食物，被摄食越多［６０］。 然而，有关港海豹（Ｐｈｏｃａ ｖｉｔｕｌｉｎａ）的研究表明，喂食鱼的比例与高通量测序得出的序

列数比例并不相符［５６］。
既然基于扩增子测序的食性分析还存在不足，怎样才能让高通量测序技术数据在定性和定量上可靠而又

可信呢？ 在同一个研究中，除了进行高通量测序外，平行开展另一种食性分析方法是验证数据准确性的有效

途径。 Ｓｒｉｖａｔｈｓａｎ 等［３８］采用全基因组 ｓｈｏｔｇｕｎ 方法定量分析了白臀叶猴（Ｐｙｇａｔｈｒｉｘ ｎｅｍａｅｕｓ）的食性，该方法不

需要 ＰＣＲ，发现全基因组法比扩增子测序得出了更高的食物多样性，但通过比较分析，也验证了扩增子测序

法在相对定量上是可信的。 值得注意的是，有关白尾鹿（Ｏｄｏｃｏｉｌｅｕｓ ｖｉｒｇｉｎｉａｎｕｓ）的研究却发现全基因组法得出
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的食物多样性明显偏低，大部分序列为微生物，相反扩增子测序法准确性更高［２２］。
采用高通量测序技术分析食性，其数据量和将食物鉴定到种水平的特点，是其它食性分析方法所不具备

的。 由于该技术应用于食性分析才刚刚兴起，一些技术细节和影响因素仍需注意。 随着高通量测序技术逐渐

成熟和稳定，以及研究者对误差因素的重视和控制，该技术将得到更广泛和更深入的应用。 目前，世界上绝大

多数动物的食性，现在还处于较为粗略的定性描述阶段，随着高通量测序技术成本降低，期待更多的动物学家

利用该技术分析食性，整合食性结果去解释一些更加复杂但又富有意义的问题，比如，探讨动物对植物的采食

与植物授粉和种子扩散生态过程的关系，确定哪些植物的授粉过程需要哪种动物的介导，定位动物在食物网

结构中扮演的生态角色［６１］；研究气候变化对动物食性偏好和转变的影响，预测动物喜食食物受气候变化的影

响，模拟动物如何通过转变食性以适应全球变暖［６２］；高通量测序技术与其它技术手段联合，将为食性分析的

应用开启更广阔的空间。 高通量测序在确定食物种类和差异上独具优势，而稳定同位素能够分析食物的来源

和能量流动，两种方法相辅相成，对复杂食物网的研究具有重要应用前景［４６］。 随着高通量测序技术在定量分

析食性方面日渐成熟，有助于联合营养几何学深入探讨动物的营养需求和觅食策略［６３］。
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