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水雍菜浮床养殖模式下黄颡鱼肠道菌群结构分析

石 焱 马徐发 吴志新 任雨薇 陈孝煊

华中农业大学水产学院/农业部淡水生物繁育重点实验室/淡水水产健康养殖湖北省协同创新中心,武汉430070

摘要 通过大规模养殖试验,研究人工浮床水培水雍菜对鱼塘养殖废水中氮磷的去除能力,并采用高通量

测序方法研究养殖前后和不同处理组黄颡鱼肠道的微生物菌群结构,并分析了它们之间的相关性。结果表明:

人工浮床水培水雍菜对鱼塘养殖废水中氨氮、总氮和总磷有良好的去除作用。养殖前后黄颡鱼肠道细菌多样性

有明显差异;不同处理组之间的黄颡鱼肠道细菌种类多样性存在一定的差异,但优势菌群的组成并没有明显的

结构差异,优势菌种的构成相似。在养殖前期黄颡鱼肠道中变形菌门(88.56%)占主要优势,末期对照组(无浮

床)以厚壁 菌 门(48.4%)、梭 杆 菌 门(32.52%)和 变 形 菌 门(14.56%)为 主,试 验 组(有 浮 床)以 变 形 菌 门

(36.72%)、厚壁菌门(21.89%)、梭杆菌门(17.48%)和拟杆菌门(11.48%)为主。
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  水产养殖鱼类肠道中存在着大量的微生物,这
些微生物对于鱼体的营养、免疫和疾病防御起着重

要的作用[1-3]。近些年来水雍菜浮床系统作为一种

广泛应用于大水面养殖的生产模式,被证明对于养

殖池塘水体中的氮、磷有较好的去除作用[4-5],可以

降低养殖过程中氨氮对于鱼体的毒性,提高鱼体免

疫力和减少病害的发生[6-7]。但是目前的研究多集

中于水雍菜浮床系统对于养殖水体的净化效果,关
于此种养殖模式影响鱼体肠道菌群的研究较少,而
鱼类肠道微生物菌群结构和数量的变化会直接影响

到鱼体各项生理功能的正常发挥,微生物菌群失去

平衡更会导致疾病的发生,进而也直接影响着养殖

中鱼体的成活率和养殖效益[8]。笔者拟通过对比不

同养殖模式下黄颡鱼(Pseudobagrusfulvidraco)肠
道菌群的区别,运用高通量测序技术了解水雍菜浮

床养殖模式下鱼类肠道菌群的结构及演替规律,旨
在为黄颡鱼养殖疾病的科学防控奠定一定的基础,
同时也为水雍菜浮床系统生态健康养殖技术提供理

论支撑。

1 材料与方法
1.1 试验池塘及水体

试验选用位于湖北省黄冈市红安县中海渔业公

司的标准化养殖池塘,单个池塘面积约8000m2,水
深1.5m。试验时间为2014年6月20日至10月

20日。试验组和对照组为不相邻的2个池塘。试

验期间水温为自然水温。每个池塘中放养黄颡鱼鱼

苗8万尾,鱼苗来自于湖北省武汉市新洲区某苗种

场,鱼苗平均质量为(0.159±0.021)g,每天早晚投

喂商业颗粒饲料,每天投喂量为鱼体总质量的

0.5%左右。视天气和温度情况开启增氧机。
1.2 试验设计

本试验所选用的浮床栽培作物为水雍菜,采用

浮网 (200cm×100cm×5cm )作为浮床栽培载

体,浮网设2层网片,下层为密网,防止鱼类从水面

下摄食水雍菜,上层为稀网,以支撑雍菜茎叶使其保

持在水面上。按照30cm×30cm的株行距进行种

植,整个浮床面积约占养殖池塘总面积的7%。
水雍菜扦插工作在池塘岸边进行,浮网每孔扦

插水雍菜植株3~5株,并保证每个植株与水体接触

距离为1~2cm。试验设置一个无水雍菜浮床的对

照池塘。试验组养殖池塘平面示意图如图1。
1.3 水体样品采集及测试

试验开始后,每隔30d在当日上午10:00左右

分别在对照池塘、试验池塘的水面下50cm处采集
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图1 试验池塘平面示意图

Fig.1 Planarstructuralsketchmapoftestgroupponds

水样2L。取样地点分别在池塘中央和4个拐角

处,将这5个点的水样混合后进行水质指标测定。
测定方法均依据国家环境保护总局的《水和废水监

测分析方法》进行。
1.4 肠道样品采集及总 DNA 提取

分别在养殖开始前从黄颡鱼鱼苗(编号ICGJ)、

120d时从对照组池塘(编号ICGO)、试验组池塘

(编号IEGO)中随机取5尾鱼进行采样,采样前整

个池 塘 停 止 喂 食 24h。ICGJ 组 鱼 体 规 格 为

(0.159±0.021)g/尾,ICGO 组 鱼 体 规 格 为

(8.52±1.21)g/尾,IEGO组鱼体规格为(10.98±
1.47)g/尾。所取鱼样本于冰上静置至昏迷后用

75%乙醇对鱼体表面消毒,打开腹腔后,用75%乙

醇擦拭肠道外部,无菌生理盐水冲洗2~3次,用无

菌剪刀剪开肠道,刮取肠道内容物放入无菌离心管

中。将5尾鱼的肠道内容物混合成一个样本并做相

应标记。
将0.2g黄颡鱼肠道内容物放入无菌离心管

中,加入15mLPBS浸泡溶解。将离心管以500
r/min低速离心5min。转移上层液体于另一无菌

离心管再用15mLPBS重复以上步骤处理沉淀。
将2次获得的上清液在12000r/min件下离心10
min收集沉淀。采用DNAMiniKit(德国QIAamp
公司,Cat.No.51306)提取细菌基因组DNA。使用

1% 的琼脂糖凝胶电泳检测提取到的基因组DNA,
并使用 NanodropND-1000分光光度计(Thermo,
美国)进行基因组DNA定量。所有的样品总DNA
均重复提取2次并混合在一起,以避免偏差。
1.5 细菌 16S rDNA V3~V4 可变区扩增和高通量

测序

  选择细菌16SrDNAV3~V4可变区作为目的

扩增片段,进行后续高通量测序。在大部分微生物

种类中,16S第三区(V3)及第四区(V4)共长约为

459bp。本研究中采用细菌16SrDNAV3~V4区

通用PCR扩增引物338F/806R。引物序列为:
338F:5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3′,

806R:5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′。

PCR的反应体系为:15mmol/LMgCl210×
Buffer10.0μL,2.5mmol/LdNTP2.0μL,10

μmol/L引物各5μL,5U/μLPhusion酶1.0μL,

DNA模板4.0μL,灭菌去离子水73μL。总体积为

100μL。

PCR条件为:94℃变性120s;94℃变性30s,

55℃退火30s,72℃延伸30s,扩增25个循环;最
后于72℃延伸10min。扩增后的PCR产物用磁珠

法PCR产物标准化试剂盒(AxyPrep)纯化,随后交

由欧易医学生物公司(上海)使用 Miseq(Illumina)
高通量测序平台进行序列测定和分析。
1.6 测序结果的生物信息学处理

由IlluminaMiseq测序所得rawreads,取得

Miseqrawdata后对原始双端测序数据进行去杂并

拼接,然后对拼接后的pairedend数据进行精准去

杂,去除低质量的碱基序列以及模糊碱基序列。随

后对去杂后的数据进行去嵌合体序列处理,最终得

到较优质的序列,进行下游分析。OTU(operation-
altaxonomicunits,操作分类单元)是在系统发生学

或者群体遗传学研究中,为了便于分析,人为给某一

分类单元(品系,属,种、分组等)设置的同一标志。
本研究中采用CD-HIT[9]分类方法。将所有序列以

97%的相似度进行 OTU分类,序列相似度大于或

等于97%被归为一个OTU单元。随后以OTU分

类中丰度最大的序列为代表序列。

2 结果与分析

2.1 测序结果的质量分析

通过对测序所得的序列进行预处理,去除低质

量序列和模糊序列,ICGJ、ICGO、IEGO三个样品分

别得到15545、15161、17726条细菌序列(表1)。
从细菌的有效序列长度图可以看出,细菌序列主要

分布在350~450bp之间(图2)。3个样品的细菌

多样性都比较高。利用 Mothur软件做稀释性曲线

分析;从肠道中细菌的rarefaction曲线(图3)可以

看出,3条曲线均趋向平坦,说明测序数据量合理,
更 多的数据量对发现新的OTU的边际贡献很小。
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表1 各样品中的细菌丰度

Table1 Bacterialrichnessineachsamples

对象

Target
样品编号

Samples
有效序列总数

No.ofreads
平均序列长度/bp
Averagelength

有效 OTU 数量

OTUsNo.
单一序列OUT数量

SingletonsNo.
覆盖度/%
Coverage

16SrDNA
ICGJ 15545 418 163 35 99.77

ICGO 15161 409 159 50 99.67

IEGO 17726 411 123 42 99.76

图2 样品中细菌有效序列长度

Fig.2 Lengthsofbacterialsequenceineachsample

图3 各样品的稀释性曲线分析

Fig.3 Rarefactionanalysisofthedifferentsamples

表明测序所得序列能够完全展示样品的微生物群落

多样性。
2.2 细菌群落多样性

OTU划分后,统计各个样品包含的OTU种类

以及每个OTU中含有的序列的比例。并且对每个

OTU挑选出代表序列,同时,将所有代表序列与

Greengenes数据库[10]比对,通过RDPclassifier[11]

NaiveBayesian分类算法对代表序列进行分类注

释。分析发现在ICGJ样品中,共检测到了12个细

菌门,分别包括酸杆菌门(Acidobacteria)、放线菌门

(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、衣原体

门(Chlamydiae)、蓝菌门(Cyanobacteria)、厚壁菌门

(Firmicutes)、梭杆菌门 (Fusobacteria)、浮霉菌门

(Planctomycetes)、变形菌门(Proteobacteria)、螺旋

体门(Spirochaetes)、TM7门、[Thermi]。ICGO中

未发现放线菌门、浮霉菌门、TM7门和[Thermi],
发现了迷踪菌门(Elusimicrobia)、螺旋体门(Spiro-
chaetes)。IEGO中未发现衣原体、浮霉菌门,发现

了螺旋体,表明3个样本的细菌群落的组成存在一

定的差异。通过分析细菌在每个样品中的占比可以

发现,拟杆菌门从养殖初期的3.56%变化为养殖末

期对照组的1.04%及试验组的11.48%,梭杆菌门

图4 各样品在门分类水平上的细菌组成

Fig.4 Comparisonofthemajorbacterialclassinthesamples
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从初始的4.07%上升为末期的32.52%(对照组)及

17.48%(试验组),厚壁菌门从0.88%上升为48.4%
(对照组)及21.89%(试验组),变形菌门的下降非常

明显,从88.56%下降为14.56%(对照组)及36.72%
(试验组)。同时从图3中发现,在养殖初期,变形菌

门在整个黄颡鱼肠道菌群中占绝对地位,随着养殖时

间的延长,各种细菌在其肠道中的分布逐渐均匀。
使用 MOTHUR软件中的venn命令及Excel

软件以样本中的 OTU 数量为依据构建韦恩图

(图5),进而分析各样品中细菌的多样性。在养殖

初期(ICGJ)的样品中有65.03%的OTU仅在该样

品中被发现,而在养殖末期,对照组(ICGO)和试验

组(ICGO)中这一数值分别为60.38%和69.89%。

3个样品中共有的OTU数为25,占三者OTU总数

的6.27%;ICGJ和ICGO样品中共有 OTU 数为

46,占两者OTU总数的18.55%;ICGJ和ICGO样

品中 共 有 OTU 数 为 36,占 两 者 OTU 总 数 的

13.58%;ICGO 和IEGO 样品中共有 OTU 数为

42,占两者OTU总数的16.09%。表明在这3个样

品中,养殖黄颡鱼肠道内的细菌种类多样性差异性

 图中数字为各样本中的 OTU数量。Thenumbersinthediagra

istheOTUineachsamples.

图5 各样品中细菌多样性的相关性分析

Fig.5 Analysisofthebacterialdiversityin
thecorrelationbetweensamples

比较明显。
对每个样品中细菌在不同分类水平(科和属)的

分布情况进行分析,表2和表3中列出了每个样品

中OTU优势度最高的前10位科和属,从表中可以

看出黄颡鱼的肠道中存在着明显的优势菌种。结合

表2、表3和图5综合分析,比较养殖初始和养殖末

表2 各样品中优势度最高种的前10种细菌

Table2 Thebacteriaofthefirsttenfamilyineachsample

样品

Sample
丰度/%
Percentage

相似菌种(科)
Strainspecies
(Family)

样品

Sample
丰度/%
Percentage

相似菌种(科)
Strainspecies
(Family)

样品

Sample
丰度/%
Percentage

相似菌种(科)
Strainspecies
(Family)

ICGJ

68.90
弧菌科

Vibrionaceae

ICGO

47.34
乳杆菌科

Lactobacillaceae

IEGO

17.48
梭杆菌科

Fusobacteriaceae

8.23
希瓦氏菌科

Shewanellaceae
32.52

梭杆菌科

Fusobacteriaceae
12.27

乳杆菌科

Lactobacillaceae

4.50
假交替单胞菌科

Pseudoalteromo
5.57

红细菌科

Rhodobacteraceae
10.93

弧菌科

Vibrionaceae

4.05
梭杆菌科

Fusobacteriaceae
1.28

莫拉菌科

Moraxella
5.61

肠杆菌科

Enterobacteriaceae

2.55
其他

Others
1.11

丛毛单胞菌科

Comamonadaceae
4.17

紫单胞菌科

Porphyromonadaceae

1.60
气单胞菌科

Aeromonadaceae
1.07

根瘤菌科

Rhizobiacea
4.11

梭菌科

Clostridiaceae

0.77 蓝藻Cyanobacteria 1.06 蓝藻Cyanobacteria 4.00 柔膜菌纲 Mollicutes

0.76
诺卡氏菌科

Nocardiaceae
0.86

布魯氏菌科

Brucellaceae
3.91

红细菌科

Rhodospirillaceae

0.51
乳杆菌科

Lactobacillaceae
0.82

甲基杆菌科

Methylobacteriaceae
3.85

拟杆菌科

Bacteroidaceae

0.50
丛毛单胞菌科

Comamonadaceae
0.70

鞘脂单胞菌科

Sphingomonadaceae
3.65 [Borreliaceae]
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表3 各样品中优势度最高属的前10种细菌

Table3 Thebacteriaofthefirsttengenusineachsample

样品

Sample
丰度/%
Percentage

相似菌种(属)
Strainspecies
(Family)

样品

Sample
丰度/%
Percentage

相似菌种(属)
Strainspecies
(Family)

样品

Sample
丰度/%
Percentage

相似菌种(属)
Strainspecies
(Family)

ICGJ

68.90
弧菌属

Vibrio

ICGO

47.34
乳杆菌属

Lactobacillus

IEGO

17.48
鲸杆菌属

Cetobacterium

8.23
希瓦氏菌属

Shewanella
32.52

鲸杆菌

Cetobacterium
12.27

乳杆菌属

Lactobacillus

4.50
假交替单胞菌属

Pseudoalteromonas
3.96

副球菌属

Paracoccus
10.92 弧菌属Vibrio

4.05
鲸杆菌属

Cetobacterium
1.59

红细菌属

Rhodobacter
5.58

肠杆菌属

Enterobacter

2.55
其他

Others
1.07

根瘤菌属

Rhizobium
4.17 Dysgonomonas

1.59
气单胞菌属

Aeromonas
1.06

蓝藻

Cyanobacteria
4.11

梭菌属

Clostridium

0.77 蓝藻Chloroplast 1.01
不动杆菌属

Acinetobacte
4.00

柔膜菌纲

Mollicutes

0.59
诺卡氏菌属

Nocardia
0.86

苍白杆菌属

Ochrobactrum
3.91

红细菌属

Rhodospirillum

0.51
乳杆菌属

Lactobacillus
0.67

鞘脂杆菌属

Sphingobacterium
3.85

拟杆菌属

Bacteroide

0.39
赤杆菌属

Erythrobacter
0.67

短杆菌属

Brevibacterium
3.65

螺旋体

Spironema

期黄颡鱼肠道细菌的优势菌群之间的差异,以及养

殖末期试验组和处理组之间黄颡鱼肠道优势菌群之

间的差异,前者之间的差异要比后者之间的差异

显著。

3 讨 论

水雍菜作为一种可以净化水体的常见蔬菜,可
以将水体中的氮磷元素输出并且不会再次对水体造

成污染[12]。有研究发现,在养殖水体中铺设水生植

物后大部分的氮元素是通过微生物降解而达到去除

的效果,仅有一小部分会累积于水生植物的各个组

织中,而水生植物的根系在这个过程中提供的氧化-
还原反应微环境,为各种厌氧、好氧微生物生存提供

了有利条件,从而加强了去除氮元素的效果[13-14]。
随着水产养殖密度的逐年增加,水产养殖中的

病害也越来越严重[15],其中水产养殖动物的细菌性

疾病近年来给我国的水产养殖业造成了巨大的损

失。微生态学认为,细菌性疾病在水产动物上发生

的原因是由于其自身体内的菌群失衡后,导致机体

的免疫力下降,病原细菌得以入侵引起水生生物感

染发病[16]。在传统养殖过程中,应对细菌性疾病的

方法往往是使用抗菌素,但抗菌素在使用的过程中,
也对水产养殖业的发展造成了许多不利的影响,比
如导 致 细 菌 耐 药 性 的 增 加,对 自 然 环 境 的 影 响

等[17]。近些年通过研究发现,在生产过程中投喂益

生菌能够提升水产养殖动物自身的免疫力,并通过

拮抗和竞争作用来抑制病原菌的生长[18]。因此,对
于池塘养殖黄颡鱼的微生态研究有重要的现实意

义,在研究过程中可能筛选出新的益生菌。目前双

歧杆菌属Bifidobacterium、芽胞杆菌属Bacillus、乳
球菌属Lactococcus以及乳酸菌属Lactobacillus被

公认为水产养殖动物上的潜在益生菌[19]。对于黄

颡鱼养殖而言,之前也有众多关于其益生菌的研究,
有学者从黄颡鱼肠道中分离出了芽胞杆菌(Bacil-

lussp.),发现其在体外试验中对于感染黄颡鱼的病

原菌有较好的拮抗作用[20-21]。但在本研究中,仅在

养殖开始时在黄颡鱼的肠道中发现了芽胞杆菌

(Bacillussp.),其优势度仅为0.013%,且在养殖末

期的对照组和试验组中均未再次检测出,表明芽胞

杆菌(Bacillussp.)并不是黄颡鱼肠道的优势菌种,
且不能在黄颡鱼的肠道中定植,这与 Wu等[19]运用

高通量技术对于草鱼肠道细菌群落的研究相同,但
与之前采用传统培养技术分离黄颡鱼肠道细菌所取

得的结果有较大的差异[20]。所以芽胞杆菌可能不

能作为一种有效的益生菌运用于黄颡鱼的养殖。对

黄颡鱼肠道的其他细菌研究表明,鲸杆菌属(Ceto-
bacterium)从试验初始的4.05%上升为末期试验组

的17.48%和对照组的32.52%。有学者从5种不

同种类淡水鱼肠道中分离出的鲸杆菌属(Cetobacte-
rium),其能够发酵多肽碳水化合物,而在发酵的过
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程中能够产生维生素B12[22],这表明鲸杆菌属细菌

在鱼类的消化和营养过程中有重要的作用。乳杆菌

属(Lactobacillus)发生了大幅度的上升,从初始时

的0.51%上升为对照组的47.34%和试验组的

12.27%。乳酸杆菌作为一种重要的益生菌,可以增

强宿主免疫力,其在生长过程中会产生细菌素和乳

酸,抑制某些病原细菌的生长,抵抗病原菌入侵肠

道,从而对宿主产生积极影响[23-24]。所以可以推论

鲸杆菌属(Cetobacterium)和乳杆菌属(Lactobacil-
lus)可以作为黄颡鱼养殖过程中使用益生菌的备

选。假交替单胞菌(Pseudoalteromonadaceae)在养

殖初始时期也是黄颡鱼肠道内的优势菌群之一,有
研究者在哺乳动物体内发现了这类细菌并且证明其

对宿主是有益的[25],但是在养殖的末期,这类细菌

已经不是黄颡鱼肠道的优势菌群,并且目前也没有

假交替单胞菌作为益生菌应用于水产养殖动物的报

道,且一些假交替单胞菌是潜在的病原菌,所以其能

否作为一种有效的水产养殖益生菌来使用还值得进

一步的研究。
对于肠道内其他细菌的研究发现,弧菌属(Vib-

rio)从养殖初期的68.9%降低到试验组养殖末期的

10.92%,且已不在养殖末期对照组的优势菌群范围

内。Sugita等[26]的研究发现,弧菌在淡水养殖中的

鱼体肠道的稳定存在对于鱼体的健康是有益的,但
是也有众多的研究表明,弧菌中的许多菌株为水产

养殖动物的条件致病菌[27-28]。在养殖初期的黄颡鱼

肠道中,希瓦氏菌属(Shewanella)是占比为8.23%
的优势菌种。关于希瓦氏菌属(Shewanella)在鱼类

肠道中的分布报道的不多,Kozińska等[29]在虹鳟肠

道中分离出了此细菌,同时研究发现腐败希瓦氏菌

(Shewanellaputrifaciens)是一种潜在的致病菌。
对低丰度细菌的分析中,在养殖后期的对照组中我

们发现了丰度为0.013%的黄杆菌(Flavobacteri-
um),但在其他样品中未发现。周金敏等[21]对患细

菌性出血病的黄颡鱼的肠道进行研究,发现其患病

鱼前肠、中肠黄杆菌的含量高于健康鱼;Wu等[19]运

用高通量测序的方法在健康的草鱼肠道中也检测出

了黄杆菌,同时,也有学者在养殖环境中检测出了黄

杆菌(Flavobacterium),由此可以表明导致水样养

殖动物患严重细菌性疾病的潜在的病原体在养殖环

境和鱼肠道中是广泛存在的[3,30]。
通过对比不同养殖时期黄颡鱼的肠道微生物群

落后发现,在不同养殖时期黄颡鱼肠道中的微生物

的相对丰度和优势菌群发生了较为明显的变化。但

是高通量测序结果发现梭杆菌门(Fusobacteria)、厚
壁菌门(Firmicutes)、变形菌门(Proteobacteria)、拟
杆菌门(Bacteroidetes)是在不同养殖时期普遍存在

的优势菌群,Nam 等[31]对于其他脊椎动物的研究

也得到了类似的结论,且在对于草鱼、黄颡鱼、珊瑚

鱼等鱼类的研究结果也得出了一致的结论[19,30,32],
由此推测这4种细菌门是鱼类肠道中的核心菌群,
但是他们在不同鱼类肠道中发挥的作用可能存在差

异,这些差异有待进一步研究。Grisez等[33]和Da-
vid等[34]对不同鱼类的研究皆表明在鱼类不同的生

长时期其肠道菌群结构均存在明显差异。Wu等[19]

运用罗氏454测序系统对于草鱼肠道内容物及肠道

壁的研究表明,位于不同生长阶段的鱼体在消化道

微生物的种类和分布上存在明显差异,这和本研究

中黄颡鱼肠道细菌群落在不同生长发育阶段差异显

著的结果一致。由此推测,养殖环境随着季节的变

化而改变和生长时期的不同可能是导致在不同养殖

时期黄颡鱼肠道微生物产生差异的主要原因。
在早期通过常规方法对于牙鲆肠道中的菌群组

成研究发现,其组成会受到水体中细菌群落的影

响[35]。同时也有学者指出水体的盐度、水温、微生

物的种类、鱼类摄食的饵料或药物、鱼类所处的不同

生理状态和发育阶段都会影响消化道菌群的构

成[36]。但是随着分子生物学技术的发展,特别是第

二代测序技术的普及,人们逐渐发现水体中的细菌

对于鱼类肠道微生物的影响非常小。李彤彤等[37]

通过同一养殖池塘的不同摄食结构的淡水鱼类肠道

内容物、肠粘膜和相关的环境样品进行研究,表明不

同种鱼类肠道菌群结构并不是对其所栖息环境的微

生物的简单反映,而是源自肠道内部的种类特异性

的选择压力(取决于种特异性的免疫和代谢)。Wu
等[19]通过对于草鱼的研究发现草鱼肠道内的细菌

是由纤维素饲料逐渐富集在草鱼肠道内,投喂饲料

中的细菌组成可显著影响鱼类肠道菌群的组成。张

正[38]对池塘养殖半滑舌鳎运用传统方法和高通量

测序方法结合的研究表明,池塘养殖半滑舌鳎的各

个组织器官中的微生态组成十分相似,在人工养殖

的半滑舌鳎中存在特定的优势菌群,养殖环境、模式

亦或是鱼体健康状态的改变均不能对这些优势菌群

产生影响,这些优势菌群可能在苗种的阶段就已经

在半滑舌鳎的体内定植,并且其对于外来细菌在肠

道内的定植有抑制作用,本研究中在不同养殖模式

下养殖的黄颡鱼肠道内也存在相同的优势菌群,与
其推测一致。但是李存玉等[39]认为海水鱼类牙鲆
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肠道优势菌群主要与营养代谢调节相关,在池塘和

工厂化2种不同养殖条件下牙鲆肠道菌群结构均受

到养殖水环境中菌群的影响,且与饵料中菌群关系

密切。鱼种、地域以及水环境的不同可能是引起不

同研究中差异产生的原因。
本研究揭示了不同养殖环境下黄颡鱼肠道菌群

的组成及分布,这对水雍菜浮床养殖系统的研究及

养殖过程中疾病的防治都具有重要参考意义。
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Intestinalmicrobialcommunitiesofyellowcatfish(Pseudobagrusfulvidraco)
inpondwithIpomoeaaquaticaforskplantedonartificialfloatingbeds

SHIYan MAXufa WUZhixin RENYuwei CHENXiaoxuan

CollegeofFisheries,HuazhongAgriculturalUniversity/KeyLaboratoryof
FreshwaterAnimalBreeding,MinistryofAgriculture/

FreshwaterAquacultureCollaborativeInnovationCenterofHubeiProvince,
Wuhan430070,China

Abstract TheremovalcapacityofnitrogenandphosphorusbyIpomoeaaquaticaForskplantedon
artificialfloatingbedswereemphaticallystudied,andthemicroflorastructureintheyellowcatfish
(Pseudobagrusfulvidraco)intestinewereanalyzedbyusinghigh-throughsequencingtechnique.There-
sultsshowedthatammonianitrogen,totalnitrogenandtotalphosphoruscanberemovedbythe
I.aquaticaForskplantedonartificialfloatingbeds,withhighremovalefficiency.Thereweresome
differencesintheintestinalbacteriadiversitybetweentheexperimental(withartificialfloatingbeds)and
control(withoutartificialfloatingbeds)groups.Butthebacterialcompositionofdifferentgroupsdidnot
significantlyvaryfromeachother,andthepredominantspeciesweresimilarinallgroups.Atthebegin-
ningperiod,Proteobacteriawasdominant(88.56%)intheyellowcatfishintestine,andattheendingpe-
riod,thedominantbacterialcommunityinthecontrolgroupwereFirmicutes(48.4%),Fusobacteria
(32.52%)andProteobacteria(14.56%),whereasintheexperimentalgroup,thecoremicrobiotacom-
posedofProteobacteria(36.72%),Firmicutes(21.89%),Fusobacteria(17.48%)andBacteroidetes
(11.48%).ThisstudyprovidedamorecomprehensiveunderstandingthatI.aquaticaForskplantedon
artificialfloatingbedscanchangetheflorastructureoftheyellowcatfishintestine.

Keywords yellowcatfish(Pseudobagrusfulvidraco);intestine;IpomoeaaquaticaForsk;artificial
floatingbeds;microflorastructure;high-throughsequencingtechnique
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