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摘要 对黄颡鱼肠道及所处水体菌群的数量和组成进行了分析。结果显示,黄颡鱼各肠段中好氧和兼性厌

氧菌数量的对数值分别为5.27±0.74、6.26±0.36、7.56±0.61。厌氧菌数量远大于好氧和兼性厌氧菌,相差约

2~3个数量级,双歧杆菌为厌氧菌的优势菌。养殖水体中细菌数量的对数值为4.80±0.73,表明水体中营养盐

浓度不高。黄颡鱼肠道与养殖水体中的优势菌基本相同,均为气单胞菌属、肠杆菌科和不动杆菌属。此外,对患

细菌性出血病的黄颡鱼肠道菌群的研究结果显示,患病鱼肠道细菌数量显著增加,气单胞菌相比健康黄颡鱼增

加18.3%~33.6%,细菌种类明显减少。表明气单胞菌等重要条件致病菌需要在一定条件下、达到一定的优势

度才能体现其致病性。
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  鱼类肠道菌群是肠道的正常组成部分,是肠道

微生物与宿主以及所处的水生环境形成的相互依

赖、相互制约的微生态系。大量研究结果表明,鱼类

肠道菌群在营养物质的消化吸收、免疫反应以及器

官的发育等方面具有其他因素不可替代的作用,直
接影响到鱼类的生长、发育、生理和病理[1]。因此,

正常菌群的重要作用以及它的平衡和失调与某些疾

病的关系,引起了人们的关注和重视。目前,国内外

对鱼类肠道菌群的研究较多[2-6],但有关黄颡鱼

(Pseudobagrusfulvidraco)肠道菌群的研究还鲜有

报道。黄颡鱼是我国近几年推广养殖的名优淡水品

种之一,疾病始终是制约其规模化养殖的重要因

素[7-8]。

因此,笔者分析了黄颡鱼肠道和养殖水体中细

菌的组成和数量,旨在为进一步深入研究这些肠道

微生物在胃肠道特定生态系统中的发生、发展以及

变化过程等基本的微生态规律提供理论依据,为采

用微生态学方法纠正鱼体肠道菌群失调、增强机体

体质、提高抗病力奠定基础。

1 材料与方法

1.1 供试鱼及培养基

1)供试黄颡鱼。试验用健康黄颡鱼采自华中农

业大学水产基地(共5尾),体质量30~50g,剖检时

体表、体内无充血、出血现象,肠道充盈度较好且无

明显食糜。患细菌性出血病的黄颡鱼采自武汉市南

湖养殖场(共6尾),体质量60~80g。病鱼体表黏

液增多,各鳍基部严重充血,肛门红肿、突出,肝脏肿

大,剖开后可见肠道轻微充血。

2)培养基。脑心浸液琼脂培养基(BHI)、BDS
培养基(用于拟杆菌的分离培养)、双歧杆菌BS培

养基(用于双歧杆菌的分离培养)和LBS琼脂培养

基(用于乳酸杆菌的分离培养)购自青岛高科园海博

生物技术有限公司。
1.2 样品采集

样品采集参照陈红莲等[6]的方法,同时在水族

缸中部取养殖水样500mL。
1.3 好氧和兼性厌氧菌的分离和鉴定

在黄颡鱼的前、中及后肠部位各取0.5g组织,
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分别按1∶10(1g组织/10mL)的比例加入灭菌

生理盐水混合,用灭菌匀浆器充分研磨,研磨的样品

设为10-1,再用灭菌生理盐水对10-1样品进行倍比

稀释至10-7,各稀释度样品均置于涡旋振荡仪上振

荡均匀。取10-3、10-4和10-5三个稀释度各0.1
mL涂布 BHI平板,每个稀释度涂布3个平板,

28℃恒温培养24~28h。然后选取菌落清晰、分散

且菌落数在30~300个之间的平板,随机挑取30~
50个菌落,作为菌株,纯化后接种到BHI斜面培养

基上,28℃培养24~28h后置4℃冰箱中备用。菌

种的鉴定参照文献[9]的方法进行。将养殖水样倍

比稀释后按相同方法进行细菌的分离和鉴定。
1.4 厌氧菌的分离

样品处理方法与“1.3”方法基本相同。稀释好

的样品置于厌氧培养箱中,取10-5、10-6和10-7三
个稀释度样品各0.1mL分别涂布BHI、BDS、BS
和LBS平板。涂布好的平板倒置于37℃厌氧培养

箱中培养。为了判断选择培养基的选择情况,各选

6个单个菌落作进一步培养和生化鉴定,各种细菌

的生化反应均符合该种细菌标准菌株的主要特征,
说明培养基的选择性良好。
1.5 数据的统计和处理

好氧和兼性厌氧菌培养24~48h,厌氧菌培养

72h,取出培养平板,观察记录各平板上的菌落特

征,并选择菌落生长疏密适当的稀释度的平板计数。
对3次重复实验所得的数据进行统计分析。

2 结果与分析

2.1 健康黄颡鱼肠道和养殖水体中细菌的数量和

组成

  黄颡鱼各肠段中细菌的数量详见表1。其中,
后肠的好氧和兼性厌氧菌数量(7.56±0.61)大于中

肠(6.26±0.36),而中肠大于前肠(5.27±0.74)。
各肠段厌氧菌的数量并未呈现与好氧和兼性厌氧菌

相同的趋势,表现为:厌氧菌总数和双歧杆菌数以中

肠居多,前肠次之,后肠最少;拟杆菌和乳酸杆菌数

以中肠居多,后肠次之,前肠最少。结果还显示,厌
氧菌数量远大于好氧和兼性厌氧菌,约相差2~3个

数量级。双歧杆菌为厌氧菌的优势菌。拟杆菌、双
歧杆菌和乳酸杆菌的数量总和只占总厌氧菌数量的

49%左右。对水样菌量的统计结果显示,黄颡鱼养

殖水体中细菌数量的对数值为4.80±0.73。
表1 黄颡鱼肠道细菌的数量

Table1 Numbersofbacteriaintheintestinal

tractofPseudobagrusfulvidraco lg(cfu/g)

菌群

Microflora
前肠

Fore-gut
中肠

Mid-gut
后肠

Hind-gut

好氧和兼性厌氧菌

Aerobicandfacultive
anaerobicbacteria

5.27±0.74 6.26±0.36 7.56±0.61

厌氧菌

Obligateanaerobicbacteria
8.33±0.34 8.78±0.45 7.92±0.37

拟杆菌 Bacteriodes 4.59±0.58 5.00±0.50 4.83±0.26

双歧杆菌 Bifidobacterium 8.09±0.36 8.41±0.49 7.69±0.38

乳酸杆菌Lactobacillus 4.10±0.63 4.81±0.51 4.45±0.24

  从黄颡鱼肠道和养殖水体中分离的好氧和兼性

厌氧菌的组成见表2。从前、中、后肠中分别分离到

10、9和9类细菌,在整个肠道中共分离出11类细

菌(共485株),包括芽胞杆菌属、棒杆菌属、葡萄球

菌属、不动杆菌属、莫拉氏菌属、微球菌属、黄杆菌

属、肠杆菌科、产碱菌属、气单胞菌属和弧菌属。黄

颡鱼各肠段的优势菌群均为气单胞菌属、肠杆菌科

和不动杆菌属。其中,气单胞菌属所占比例约为1/3
(前肠29.66%、中肠36.37%、后肠33.63%)。从

养殖水体中也分离到9类细菌(共166株)。其中的

优势菌群为气单胞菌属、肠杆菌科、不动杆菌属和弧

菌属,所占比例分别为30.82%、19.07%、9.79%和

9.76%。
2.2 患细菌性出血病的黄颡鱼肠道细菌的数量和

组成

  患细菌性出血病的黄颡鱼前、中、后肠细菌数量

的对数值分别为5.52±0.86、7.57±0.65和8.45±
0.83。从患病鱼前、中、后肠中分别分离到5、5和4
类细菌,在整个肠道中共分离出6类细菌(共550
株)(表3),包括不动杆菌属、肠杆菌科、黄杆菌属、
弧菌属、芽胞杆菌属和气单胞菌属。各肠段的优势

菌群均为气单胞菌属和肠杆菌科。气单胞菌属所占

比例为47.92%~68.31%,占绝对优势,肠杆菌科

所占比例为10.42%~11.54%。结果显示,患细菌

性出血病的黄颡鱼肠道细菌数量显著增加,细菌种

类也明显减少。相比健康黄颡鱼,气单胞菌属增加

了18.26%~34.68%。
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表2 黄颡鱼肠道和水体中菌群的组成比例1)

Table2 TheproportionofmicroflorainthetractofPseudobagrusfulvidracoandinthewater %

菌群

Microflora
前肠

Fore-gut
中肠

Mid-gut
后肠

Hind-gut
水体

Water
芽胞杆菌属 Bacillus 6.26(2.8~10.2) 1.43(0.3~4.5) 1.05(0.0~3.0) 3.36(0.3~6.7)

棒杆菌属Corynebacterium - 1.97(0.4~4.5) 2.20(0.0~5.1) -

葡萄球菌属Staphylococcus 1.35(0.0~3.9) - - 2.45(0.0~4.5)

不动杆菌属 Acinetobacter 12.39(10.1~17.3) 8.85(2.8~15.7) 14.37(10.2~19.3) 9.79(6.7~15.6)

莫拉氏菌属 Moraxella 4.32(1.6~6.9) 1.39(0.0~3.7) 3.45(0.6~5.9) 7.32(3.5~14.6)

微球菌属 Micrococcus 1.21(0.0~4.3) - - -

黄杆菌属Flavobacterium 8.61(3.2~13.4) 4.70(1.9~8.7) 5.17(1.8~9.2) 6.31(1.5~9.0)

肠杆菌科Enterobacteriaceae 16.87(12.5~25.0) 26.67(21.8~30.1) 19.24(12.8~24.5) 19.07(15.4~24.2)

产碱菌属 Alcaligenes 6.54(2.6~14.4) 9.56(3.5~16.1) 10.72(6.8~15.1) 3.96(1.6~11.3)

气单胞菌属 Aeromonas 29.66(20.8~36.0) 36.37(28.8~41.6) 33.63(26.5~38.2) 30.82(27.4~39.9)

弧菌属Vibrio 7.94(3.3~14.0) 2.50(0.0~5.5) 4.40(1.6~6.9) 9.76(3.1~13.8)

其他 Others 4.85(2.5~12.9) 6.56(3.3~13.2) 5.77(1.8~9.2) 7.16(2.7~10.4)

 1)括号内数据为所占比例的范围,“—”表示未检测到,下表同。Figureswithbracketsaretheproportionofrange,“—”meansnotde-
tected,thesameasbelow.

表3 患细菌性出血病的黄颡鱼肠道菌群的组成

Table3 TheproportionofmicroflorainthetractofPseudobagrus

fulvidracosufferedfromhemorrhagedisease %

菌群

Microflora
前肠

Fore-gut
中肠

Mid-gut
后肠

Hind-gut
不动杆菌属

Acinetobacter
2.08

(0.0~5.1)
-

4.69
(1.1~7.7)

肠杆菌科

Enterobacteriaceae
10.42

(6.8~14.3)
11.54

(5.5~14.8)
11.06

(9.1~15.3)

黄杆菌属

Flavobacterium
14.58

(11.7~19.9)
7.69

(2.6~13.4)
-

弧菌属

Vibrio
18.75

(12.8~24.5)
6.85

(1.5~10.1)
8.82

(4.7~13.4)

芽胞杆菌属

Bacillus
-

1.94
(0.0~5.3)

-

气单胞菌属

Aeromonas
47.92

(39.1~53.5)
66.15

(60.3~75.2)
68.31

(62.4~71.8)

其他 Others
6.25

(2.0~12.7)
5.83

(1.1~10.6)
7.12

(2.3~13.1)

3 讨 论

据报道,鱼类肠道细菌数量与鱼的种类、栖息水

域、投饵时间、饵料状况和生理状况等有关。淡水鱼

肠内细菌的数量基本在105~108cfu/g[10]。樊海平

等[11]的研究发现,日本鳗鲡未开口期细菌数量为

105cfu/g,空腹状态下肠道的细菌数量约103~107

cfu/g,饱食状态下约104~108cfu/g。本研究发现,
黄颡鱼肠道好氧和兼性厌氧菌总数约107cfu/g,与
相关研究结果相近。另外,本试验结果显示,正常黄

颡鱼后肠细菌数量较前肠和中肠多,这与相关报道

一致[12]。对于这种现象的产生,Hansen等[13]推测

由于肠道的中部有大量的纤毛上皮细胞,这些细胞

将细菌推向肠道的后部。杨雨辉等[14]认为,营养物

质在后肠被充分消化和分解,结果使肠道内容物及

其周围环境更有利于微生物的生长繁殖,从而导致

后肠细菌数量增多。
对鱼类肠道菌群的组成,国内外已有相关报道。

尽管鱼类肠道微生物的组成与遗传、营养和环境因

子密切相关,但总体说来,淡水鱼类肠道内好氧和兼

性厌氧细菌以气单胞菌属、不动杆菌属、假单胞菌

属、黄杆菌属和肠杆菌科等为主[15]。Michelle等[4]

采用传统技术和现代分子生物学技术相结合的方法

研究了虹鳟肠道内的细菌,结果表明气单胞菌和栖

鱼肉杆菌(Carnobacteriumpiscicola)是肠道中的优

势菌群。气单胞菌同时也是亚东鲑(Salmotrutta
farioL.)肠道中的优势菌[5]。本研究也发现黄颡

鱼肠道内气单胞菌检出率最高,约占好氧和兼性厌

氧菌总数的1/3,同时肠杆菌科和不动杆菌属的细

菌数量也较多,可以认为它们是黄颡鱼肠道内的优

势菌群和固定菌群。
水细菌是水域生态系统重要的矿化者,同时也

作为初级生产力成为部分微型浮游动物的饵料,其
活跃的代谢促进了系统中的物质循环和能量流动,
维系着一个系统的正常运转。有研究表明,淡水鱼

和海水鱼肠道中的优势菌分别与淡水和海水水体中

的优势菌(好氧和兼性厌氧)类似,在淡水水体及淡

水鱼肠道中气单胞菌及肠杆菌为优势菌群,而海水

及海水鱼肠道中优势菌主要为弧菌[2]。从本试验结
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果可看出,养殖水体中的优势菌为气单胞菌属、肠杆

菌科、不动杆菌属和弧菌属。黄颡鱼肠道中的好氧

和兼性厌氧优势菌在相应的养殖水体中也是优势

菌,可推断鱼肠道中的这些细菌可能来自水中,由水

中进人肠道后再大量增殖。水中细菌的存在与饲料

不断投入、水中营养密切相关。本结果显示养殖水

体中的微生物多样性指数较高,说明系统相对较稳

定[16]。此 外,养 殖 水 体 中 细 菌 数 量 的 对 数 值

(4.80±0.73)偏低,表明这一未经施肥的系统中营

养盐浓度不高。
尽管肠道中的厌氧菌和低等脊椎动物的关系尚

需深入研究,但它们对维持鱼类个体的健康确实发

挥着重要作用。王红宁等[17]研究了淡水养殖池中

鲤的肠道菌群结构,发现鲤肠道中厌氧菌的数量依

次是:拟杆菌、乳酸杆菌、梭状芽孢杆菌。Rachel
等[18]对3种鱼类肠道中厌氧菌的产酶活性进行了

研究。结 果 显 示,漠 斑 牙 鲆(Paralichthysletho-
stigma)肠道中只存在梭状芽胞杆菌属(Clostridi-
um),而神仙鱼(Pterophyllumscalare)和地图鱼

(Astronotusocellatus)中除梭状芽胞杆菌属外,还
存在梭 菌 属(Fusobacterium)、拟 杆 菌 属(Bacte-
roides)和卟啉菌属(Porphorymonas)。这些厌氧菌

均能表现出多种不同程度的产酶活性。本试验中,
双歧杆菌为黄颡鱼肠道的厌氧优势菌。这些结果表

明厌氧菌对宿主具有种属特异性,鱼的种类不同,肠
道中的优势厌氧菌种类也不同。本研究还发现,拟
杆菌、双歧杆菌和乳酸杆菌的数量只占总厌氧菌的

49%左右,说明在黄颡鱼的肠道中还存在其他种类

的厌氧菌,有待进一步研究确定。
对养殖生物而言,细菌性疾病的暴发往往与细

菌生态平衡出现异常密切相关[7,19]。鱼肠道中微生

物主要是作为共生或共栖者存在,肠道内的细菌同

宿主的肠道环境相互作用。宿主利用各种防御机制

将细菌的种类和数量控制在一定的水平,以保证生

物体的健康。徐伯亥等[20]对患肠炎草鱼和正常草

鱼肠道中的气单胞菌进行了比较研究,结果发现草

鱼患肠炎时该菌的数量是健康时的102~103倍,从
而推断草鱼肠炎的发病机理与气单胞菌大量繁殖引

起肠机能的紊乱有关。本试验中,患细菌性出血病

的黄颡鱼肠道细菌数量显著增加,气单胞菌相比健

康黄颡鱼增加了17%~35%,细菌种类也明显减

少,这也再次证明了气单胞菌等重要条件致病菌

需要在一定条件下、达到一定的优势度才能体现

其致病性。同时,细菌种类减少可能是由气单胞

菌大量繁殖造成它对其他菌的拮抗作用增强引起

的。
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MicroflorainDigestiveTractofYellowCatfish
(Pseudobagrusfulvidraco)andintheWater
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WANGShu-yun1 BIPeng1 CHENXiao-xuan1
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ResearchInstitute,ChineseAcademyofFisherySciences,Jingzhou434000,China

Abstract Microflorainthedigestivetractofyellowcatfish(Pseudobagrusfulvidraco)andinthe
waterwerestudiedinthispaper.Resultsshowedthat:thelogarithmofaerobicandfacultive,anaerobic
bacteriaofforegut,midgutandhindgutwere5.27±0.74,6.26±0.36,7.56±0.61,respectively.Ob-
ligateanaerobicbacterianumberswere2to3ordersofmagnitudemorethantheothertwokindswith
Bifidobacteriumthedominantspecies.Thelogarithmofbacteriainwaterwas4.80±0.73.Itindicated
thattheconcentrationofnutrientswerenotveryhigh.Aeromonas,EnterobacteriaceaeandAcinetobacter
weredominantspeciesinthedigestivetractoffish.Theywerealsodominantspeciesinwater.Inaddi-
tion,thenumberofbacteriainthedigestivetractofPseudobagrusfulvidracosufferedfromhemorrhage
diseasesignificantlyincreased.Aeromonasincreased18.3%~33.6%.Andbacteriaspeciesdecreasedsig-
nificantly.Itshowedthattheopportunisticpathogenscancausediseasesonlyincertainconditionsand
basedonquantitativesuperiority.

Keywords yellowcatfish(Pseudobagrusfulvidraco);intestinaltract;water;microflora
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