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摘要: 为了综合评价稻田和池塘两种养殖模式下建鲤(Cyprinus carpio var. jian)的肠道健康及肌肉风味, 在夏秋两

季对这两种养殖模式下建鲤的肠道菌群、肠道免疫酶活性及肌肉氨基酸含量进行比较分析。结果显示, 与养殖模

式相比较，建鲤肠道菌群受季节的影响更显著。夏秋两季两种模式下建鲤肠道的优势菌群为厚壁菌门(Firmicutes)、

梭杆菌门(Fusobacteria)、变形菌门(Proteobacteria), 且池塘模式下秋季肠道菌群多样性显著高于夏季(P<0.05)。建

鲤肠道免疫酶活性夏季比秋季显著降低(P<0.05), 其中夏季和秋季池塘的碱性磷酸酶(AKP)活性显著高于稻田模式

(P<0.05)。建鲤肌肉中共检测出 18 种游离氨基酸, 其中肌肉中天冬氨酸、谷氨酸、丙氨酸、甘氨酸、苏氨酸、精氨

酸、组氨酸及苯丙氨酸的含量在稻田模式显著高于池塘模式(P<0.05), 且鲜、甜及苦 3 种呈味氨基酸总体含量均高于

池塘模式(P<0.05)。综上所述, 与池塘养殖建鲤相比, 稻田养殖的建鲤肠道菌群更稳定, 肌肉具有更强烈的呈味特性。 
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稻渔共生互促系统是一种现代生态循环农业

发展新模式, 可改善稻田生物群落, 有效提高稻

田的综合生产能力[1]。建鲤(Cyprinus carpio var. 
jian)含肉量高 , 肉质鲜美 , 深受消费者欢迎 , 是

我国淡水养殖的主要经济鱼类之一, 具有生长速

度快、适合多种养殖方式饲养、易起捕等优点, 在

稻田养殖模式下具有明显的生长优势[2]。 

肠道菌群在平衡消化、免疫反应和调节宿主

生理机能方面对宿主至关重要[3-4]。肠道微生物群

落的稳定性是宿主抵抗病原体的关键, 失衡则会

导致宿主生理活动的紊乱, 引发疾病, 其受到水

温、季节、水质等环境因素的影响[5-6]。在对稻田

和池塘养殖模式的研究中发现, 养殖模式的不同

会改变大鳞副泥鳅(Paramisgurnus dabryanus)肠

道菌群的丰度, 并且稻田养殖模式下的泥鳅有更

强的免疫能力 [7], 稻田养殖模式下的鲤(Cyprinus 
carpio)有更好的抗氧化能力[8]。华南鲤(Cyprinus 
carpio rubrofuscus)[9]、禾花鲤(Procypris merus)[10]

和瓯江彩鲤(C. carpio var. color)[11]在稻田养殖模

式下其肌肉品质更优。肠道菌群影响机体营养、

代谢、免疫等多种生理活动, 可通过刺激肠道上

皮先天免疫反应增强机体免疫机能, 其代谢产物

可影响肌肉的代谢和功能[12-14]。养殖模式的不同

会改变肠道菌群, 进而对宿主免疫力与肌肉品质

造成影响, 而在夏秋两季稻田和池塘养殖模式对

建鲤肠道菌群组成、肠道免疫酶活性的影响还未
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见报道。本研究旨在探究养殖模式对肠道菌群、

免疫酶活的影响, 同时对收获建鲤的肌肉氨基酸

风味进行对比分析, 为不同养殖模式下建鲤的健

康管理及肌肉风味评价提供依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

实验建鲤采自重庆市万州区养殖场的同一批

鱼种, 5 月下塘, 初始体重(8.33±1.33) g。池塘养殖

模式和稻田养殖模式各选取 3 个池塘和 3 个稻田

进行养殖实验, 于 2018 年 6 月(夏季)和 2018 年 9

月(秋季)分别进行取样, 共分为 4 组: 夏季池塘组

(夏池, SP), 夏季稻田组(夏稻, SR), 秋季池塘组

(秋池, AP)和秋季稻田组(秋稻, AR)。其中稻田面

积 1333 m2, 养殖密度 60 尾/100m2, 池塘面积

667 m2, 养殖密度 300 尾/100m2。每次采样时每个

池塘和稻田中分别随机挑选 10 尾建鲤作为实验

用鱼, 共计 120 尾。取样时鱼体数据见表 1。采样

为现场采样, 使用 MS-222 对建鲤进行麻醉处理

后, 解剖, 取全肠道组织, 以及靠近头部背部肌

肉样品, 分别用锡箔纸包裹后置于 EP 管中, 干冰

转运至实验室后于–80 ℃冰箱保存。对肠道进行

微生物多样性和免疫酶活性分析, 肌肉进行游离

氨基酸含量分析。 
 

表 1  夏季和秋季池塘、稻田两种养殖模式下 

建鲤收获数据 

Tab. 1  Harvest data of Jian carp from pond and 
rice field in summer and autumn 

n=30; x±SD 

指标 
index 

组别 group 

夏季池塘 SP
夏季稻田

SR 
秋季池塘 

AP 
秋季稻田 AR

体重/g   
body weight 

53.43±6.34 60.70±9.80 156.84±63.12 98.43±14.21

体长/cm   
body length 

12.09±0.70 12.80±0.62 19.77±2.66 15.25±0.81

全长/cm   
full length 

14.84±0.89 15.70±0.85 24.55±3.30 18.97±0.86

 

1.2  总 DNA 提取 

从每组肠道样本中取出 10 个样品, 冰上自然

解冻, 每个消化道组织均匀剪取约 1 cm 用于总

DNA提取。采用TIANamp Stool DNA Kit (TIANGEN, 

中国 )试剂盒对剪取的组织样本提取微生物总

DNA。 

1.3  16S rDNA 序列 PCR 扩增和高通量测序 

将通过试剂盒提取的微生物总 DNA 进行

PCR 扩增, 扩增序列为 16S rDNA V3~V4 高变区

的序列, 选取的引物为 341F (5′-CCTAYGGGRB 

GCASCAG-3′) 和 806R (5′-GGACTACNNGGGT 

ATCTAAT-3′), 经琼脂糖凝胶电泳检测合格后 , 

使用 Thermo fisher 公司的 Ion Plus Fragment Li-

brary Kit 48 rxns 建库试剂盒进行文库的构建, 构

建好的文库经过 Qubit 定量和文库检测合格后, 

使用 Thermofisher 的 IonS5TMXL 进行上机测序。

16S rDNA 高通量测序工作由北京诺禾致源科技

股份有限公司完成。 

1.4  肠道免疫酶活测定 

每个实验组的每个池塘和稻田各取出 5 个肠

道组织样品, 分别剪取一部分称重, 按 1 : 9 (W/V)

的比例加入适当的超纯水 , 冰浴匀浆 , 4 ℃ 

3000 r/min 离心 10 min, 取上清液作为粗酶提取

液, 分别按照非特异性免疫酶(溶菌酶 LZM, 超氧

化物歧化酶 SOD, 碱性磷酸酶 AKP, 酸性磷酸酶

ACP)检测试剂盒(南京建成)说明书测定酶活。 

1.5  肌肉游离氨基酸测定 

将秋季的两组肌肉样本每组取出 6 个样品, 

每个肌肉样本分别剪取 0.1 g 左右, 进行氨基酸含

量分析。首先, 用超纯水以 1 : 9 (m/V)的比例匀浆

肌肉, 12000 g/min 离心 10 min, 取上清液与磺基

水杨酸按 300∶900 (V/V)的比例混合。静置 30 min

后, 以 12000 g/min 离心 10 min, 取上清液, 用超

高速全自动氨基酸分析仪 (LA8080)测定氨基酸

含量。 

1.6  数据处理及统计分析 

肠道微生物测序数据为 fastq 格式 , 使用

Cutadapt 软件进行过滤和条码分割, 统计分析使

用 QIIME, Microbiome Analyst (https://www.mic-

robiomeanalyst.ca), 百迈客生物科技有限公司

BMKCloud 云平台以及 GraphPad Prism v8.0 完

成。根据 OTUs 聚类结果, 一方面对每个 OTU 的

代表序列进行物种标注, 得到相应的物种信息和

基于物种的丰度分布 , 同时计算 OTUs 丰度、
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alpha 和 beta 多样性, 得到样本物种丰富度和均匀

度信息, 以及不同样本或类群之间常见的和唯一

的 OTUs 信息。另一方面, 在 OTUs 上进行多重

序列比对, 进一步得到不同样本和群体的群落结

构差异, 并通过 PCoA 降维图显示出来。肠道免

疫酶活与肌肉氨基酸结果采用平均值±标准差

( x±SD)表示 , 免疫酶活结果用 GraphPad Prism 

v8.0 进行双因素方差分析(two-way ANOVA), 肌

肉氨基酸结果进行单因素方差分析 (one-way 

ANOVA), 显著水平取 0.05。 

2  结果与分析 

2.1  肠道菌群特征 

如图 1 所示, SP、SR、AP、AR 4 个实验组的

结果表现为夏季和秋季稻田模式的 Chao 1指数和

Shannon 指数均高于池塘模式 , 但差异不显著

(P>0.05); 池塘模式下, 鲤秋季肠道菌群的 Shan-

non 指数显著高于夏季(P<0.05)。说明稻田模式下

鲤肠道的菌群多样性及丰富度在一定程度上高于

池塘模式, 但池塘模式下鲤肠道菌群的多样性在

季节间表现出了显著差异。 

采用 PCoA 对样品的相似矩阵进行分析, 物

种组成结构相似的样本会倾向于聚集在一起。通

过相似性分析(Anosim)来衡量不同季节对微生物

群落的影响, 结果如图 2 所示。同一组的样本比

组间的样本聚得更近, 表示不同实验组样本间存

在差异。且不同实验组样本呈现出季节性排列趋

势, 相同季节内样品距离更近: 夏季稻田和池塘

组的样品重叠在一起整体排在左上侧, 秋季样品

则重叠在一起排列在右下侧, 同一季节较同种模

式的实验组聚集更为接近。因此, 相对养殖模式

而言, 季节的变化对建鲤肠道菌群的影响更大。 

 

 
 

图 1  夏季和秋季池塘、稻田两种养殖模式下建鲤肠道菌群 α 多样性 

Fig. 1  The alpha-diversity of the intestinal microbiota of Jian carp from pond and rice field in summer and autumn 

 

 
 

图 2  夏季和秋季池塘、稻田两种养殖模式下 

建鲤肠道菌群 PCoA 分析 

Fig. 2  The PCoA of the intestinal microbiota of Jian carp 
from pond and rice field in summer and autumn 

2.2  肠道菌群结构 

肠道菌群数据经高通量测序及处理, 共获得

1248 个 OTU, 样本 OTU 数量从高到低呈现为

SR(1002)>AP(899)>AR(897)>SP(815)。4 个实验

组的共享 OTU 有 468 个。在夏季和秋季, 池塘和

稻田模式的共享 OTU 分别为 608 和 658 个, 占比

48.72%和 52.72%; 而在池塘和稻田养殖模式, 夏

季和秋季的共享 OTU 分别为 835 和 649 个, 占比

66.91%和 52.00% (图 3)。相同模式下, 夏季的共

享 OTU 更多。而同种季节下, 稻田模式的共享

OTU 更多。 
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图 3  夏季和秋季池塘、稻田两种养殖模式下 

建鲤肠道菌群组成韦恩图 
Fig. 3  Venn diagram representing shared OTUs of  
the intestinal microbiota in Jian carp from pond and  

rice field in summer and autumn 
 

通过对不同季节的两种养殖模式下建鲤肠道

菌群的组成进行统计分析, 从图 4 可见, SP 组、

SR 组和 AR 组的优势菌门(相对丰度>5%)均为厚

壁菌门(Firmicutes)、梭杆菌门(Fusobacteria)和变

形菌门(Proteobacteria), AP 组的优势菌门增加了

蓝细菌门(Cyanobacteria)。不同菌门在夏秋两季随

养殖模式不同, 其丰度各异: 厚壁菌门的丰度在

夏季为稻田模式高于池塘模式, 秋季则相反, 为

池塘模式高于稻田模式; 梭杆菌的丰度在夏季为

池塘模式高于稻田模式, 在秋季为稻田模式高于

池塘模式; 变形菌的丰度在夏季和秋季均为稻田

模式高于池塘模式; 蓝细菌门只在 AP 组为优势

菌门。 

2.3  肠道免疫酶活性 

由表 2 可知, 稻田和池塘两种养殖模式下建

鲤肠道免疫酶活性均表现为夏季高于秋季, 且与

夏季相比, 秋季 LZM、SOD、ACP、AKP 的免疫

酶活性均出现了显著的降低(P<0.05)。而在相同

季节的不同模式下, 只有 AKP 的活性在夏季和秋季

均表现出了池塘模式显著高于稻田模式(P<0.05)。 

2.4  肌肉的氨基酸含量 

如表 3 所示, 秋季建鲤肌肉中共检出 18 种游

离氨基酸。AP 组建鲤肌肉中游离氨基酸总量为

4139.95 mg/100 g, 其中甘氨酸 Gly 的含量最高

(285.74 mg/100 g), 占游离氨基酸总量的 7.16%; 

其次是酪氨酸 Tyr(186.73 mg/100 g)和组氨酸

His(189.46 mg/100 g), 分别占游离氨基酸总量的

4.68%和 4.75%。AR 组建鲤肌肉中游离氨基酸总

量为 5381.67 mg/100 g, 其中 His 含量最高

(1212.19 mg/100 g), 占游离氨基酸总量的 21.83%; 

其次是 Gly (374.20 mg/100 g)和丙氨酸 Ala 

(244.68 mg/100 g), 分别占游离氨基酸总量的

6.74%和 4.41%。稻田模式下建鲤肌肉游离氨基酸

中鲜味氨基酸总量 (TUAA)、甜味氨基酸总量

(TSAA)及苦味氨基酸总量(TBAA)均高于池塘模 

  

 
 

图 4  夏季和秋季池塘、稻田两种养殖模式下建鲤肠道菌群门水平结构特征 

Fig. 4  The structural characteristics of intestinal microbiota at phylum level in Jian carp from pond and rice field in summer and autumn 
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表 2  夏季和秋季池塘、稻田两种养殖模式下建鲤肠道非特异性免疫酶活力 

Tab. 2  Intestinal immune enzyme activities of Jian carp from pond and rice field in summer and autumn 

n=5; x±SD 

指标 index 
组别 group 

SP SR AP AR 

溶菌酶/(μg/mL prot) LZM 63.98±3.74 66.67±1.80 57.44±0.91b 57.02±1.04b 

超氧化物歧化酶/(U/mg prot) SOD 0.21±0.01 0.27±0.03 0.12±0.01b 0.12±0.02b 

酸性磷酸酶/(King unit/g prot) ACP 2.77±0.16 2.69±0.07 1.74±0.45b 1.21±0.14b 

碱性磷酸酶/(King unit/g prot) AKP 4.10±0.61 0.78±0.09a 0.81±0.31b 0.28±0.14ab 

注: a 表示同季节不同模式数据间差异显著(P<0.05), b 表示同模式不同季节数据间差异显著(P<0.05)。 

Note: a represents significant differences between different mode in the same season (P<0.05). b represents significant difference between 
different seasons under the same mode (P<0.05). 

 

表 3  秋季池塘、稻田两种养殖模式下建鲤肌肉中游离氨基酸的含量 
Tab. 3  Content of delicious amino acid in fresh muscle of Jian carp from pond and rice field in autumn 

n=6; x±SD; mg/100 g 

分类 
classification 

名称 
name 

阈值/ 
(mg/100 mL) 

threshold 

池塘 pond 稻田 rice field 

含量 
/(mg/100 g) 

content 

滋味活性值
/(mg/mL)

taste active 
value 

占比/% 
percentage

含量 
/(mg/100 g) 

content 

滋味活性值
/(mg/mL) 

taste active 
value 

占比/% 
percentage

鲜味氨基酸 
umami amino 
acid 

天冬氨酸 Asp 100 7.75±1.38* 0.08 0.19 20.15±3.99 0.20 0.36 

谷氨酸 Glu 30 66.33±22.39* 2.21 1.66 132.62±9.38 4.42 2.39 

甜味氨基酸 
sweetish 
amino acid 

丙氨酸 Ala 60 54.39±27.97* 0.91 1.36 244.68±47.43 4.08 4.41 

甘氨酸 Gly 130 285.74±11.74* 2.20 7.16 374.2±26.45 2.88 6.74 

丝氨酸 Ser 150 101.08±15 0.67 2.53 80.17±5.11 0.53 1.44 

苏氨酸 Thr 260 37.09±5.55* 0.14 0.93 73.18±11.07 0.28 1.32 

苦味氨基酸 
bitter amino 
acid 

精氨酸 Arg 50 26.89±7.13* 0.54 0.67 44.45±2.63 0.89 0.8 

组氨酸 His 20 189.46±89.17* 9.47 4.75 1212.19±70.17 60.61 21.83 

异亮氨酸 Ile 90 25.55±4.65 0.28 0.64 28.91±3.38 0.32 0.52 

亮氨酸 Leu 190 43.91±1.2 0.23 1.1 28.14±1.36 0.15 0.51 

甲硫氨酸 Met 30 78.28±2.8* 2.61 1.96 87±6.49 2.90 1.57 

苯丙氨酸 Phe 90 63.44±4.46* 0.70 1.59 74.43±7.68 0.83 1.34 

缬氨酸 Val 40 27.19±6.05 0.68 0.68 31.69±3.99 0.79 0.57 

酪氨酸 Tyr – 186.73±48.27* – 4.68 34.46±3.26 – 0.62 

合计 total 

鲜味氨基酸总量
TUAA 

  74.08*  1.79 152.77   2.84 

甜味氨基酸总量
TSAA 

  484.32*  11.70 747.20   13.88 

苦味氨基酸总量
TBAA 

  650.22*  15.71 1664.10   30.91 

游离氨基酸总量
TFAA 

  4139.95±210.65  100 5381.67±206.99   100 

注: *表示池塘和稻田两种养殖模式间的肌肉氨基酸含量存在显著差异(P<0.05). 

Note: * represent significant difference between pond and rice field culture modes (P<0.05). 
 

式(P<0.05), 表明建鲤肌肉风味在稻田养殖下比

池塘养殖味道更鲜明。 

3  讨论 

3.1  养殖模式对建鲤肠道菌群特征的影响 

肠道菌群是一个复杂而动态的微生物群落 , 

在纤维素物质的消化和营养物质的吸收代谢方面

发挥了重要作用, 并且随着消化器官的生长, 肠

道菌群的种类和数量逐渐趋于稳定[15-16]。而非生

物因素对细菌群落变化影响较大, 如温度、盐度

及氨氮等, 这些因素随季节变化明显。在对尼罗

罗非鱼 (Oreochromis niloticus)和海鲈 (Dicentrar-
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chus labrax)的研究中发现, 温度和盐度是微生物

群落组成的重要驱动因素, 数量较多的优势菌群

会出现在温暖的月份, 而真核微生物会出现在寒

冷的月份[5-6]。在本研究中, 稻田养殖模式下建鲤

的肠道菌群丰度在夏季和秋季均高于池塘养殖模

式, 同时从 PCoA 结果可知, 建鲤肠道微生物群

落的变化与季节的相关性更强, 季节对肠道菌群

的影响大于养殖模式差异。 

环境及发育时期会影响鱼类肠道菌群组成[16]。

对夏季和秋季不同养殖模式下建鲤肠道菌群组成

分析发现, SP 组、SR 组、AR 组和 AP 组的共有

优势菌门为厚壁菌门、梭杆菌门和变形菌门, AP

组的优势菌门增加了蓝细菌门。肠道微生物菌群

能够帮助宿主发挥吸收功能, 帮助宿主完成营养

物质的转运。在对人类的研究中发现, 厚壁菌门

可能会促进宿主的营养转运[17-18], 而其在鱼类肠

道中发挥的作用有待进一步研究。在夏季稻田模

式下建鲤肠道中厚壁菌门的丰度较高, 而秋季池

塘模式下建鲤肠道中厚壁菌门的丰度较高。这说

明夏季的建鲤在稻田养殖模式下可能有更优的营

养转运能力, 且夏季是建鲤养殖投喂的重要时间, 

因此, 可以在稻田养殖模式中适当增加饵料, 充

分利用稻田养殖模式下建鲤的营养转运能力。而

秋季为池塘养殖建鲤肠道厚壁菌丰度更高。从表

1 可以看出, 夏季稻田养殖建鲤比池塘养殖建鲤

体重增长更快, 秋季则相反, 与厚壁菌的变化趋

势相同, 说明厚壁菌丰度的变化可能是影响建鲤

生长的因素之一。变形菌作为水产养殖对象肠道

菌群中的优势菌之一, 其相对丰度可以反映水产

养殖的健康状况 [19]。变形菌可刺激凡纳滨对虾

(Litopenaeus vannamei)获得更好的免疫力, 但其

丰度的增加对养殖对象来说是潜在的致病风险[20]。

在本研究中, 无论是夏季还是秋季, 稻田模式下

建鲤肠道中的变形菌丰度均高于池塘, 这可能使

稻田模式下的建鲤获得更好的免疫力, 但同时也

增加了其患病的风险 , 需在日常饲养中加强管

理。有研究发现梭杆菌门中的菌属与胆固醇的含

量呈正相关, 其相对丰度降低会促进机体对脂类

的利用[21]。池塘养殖建鲤肠道梭杆菌丰度在秋季

的丰度相对夏季显著减少, 可能与秋季处于收获

期池塘模式饵料投喂减少, 而稻田养殖建鲤可于

养殖环境中自行觅食有关。蓝细菌作为一种经常

在动物肠道内检测到的非固有微生物, 通常来自

饵料或水环境中[22]。在本次的实验组中均有出现, 

但只在 AP 组表现为优势菌门, 这可能与池塘的

环境有关, 需进一步验证。 

3.2  养殖模式对建鲤肠道免疫酶活性的影响 

肠道作为机体的免疫器官之一, 具有微生物

免疫屏障作用和化学免疫屏障作用, 其免疫酶活

力会受到生存环境的影响。在对大鳞副泥鳅的研

究中发现, 不同肠段的酶活性在池塘和稻田两种

养殖模式中具有显著差异, 且稻田模式下前中肠

的免疫力更强[23]。而本实验中除 AKP 的活性在夏

季和秋季均表现为池塘模式显著高于稻田模式外, 

其他酶的活性均无显著变化, 这可能与本次实验

中取用的是全肠有关。在实验室中对鲤进行模拟

稻田和池塘模式下的投喂实验发现, 稻田养殖环

境下的混合饵料会减少鲤受到的氧化应激[24]。变

形菌门作为建鲤肠道优势菌门之一, 其丰度的增

加会导致肠道炎症[25]。稻田模式下的建鲤肠道中

变形菌丰度在夏秋两季均高于池塘, 然而夏季和

秋季建鲤肠道免疫酶活在模式间未出现显著差异, 

这可能是机体自身的免疫能力与环境应激相适应

的结果。在对鲤和大口黑鲈(Micropterus salmoides)

的研究中发现, 不同温度会使免疫酶活性出现不

同的变化[26-27]。从夏季到秋季, 池塘组与稻田组

的 LZM、SOD、ACP、AKP 酶活均出现了显著的

降低。在夏季和秋季, 稻田和池塘养殖模式建鲤

肠道免疫酶活变化趋势与温度的变化趋势相同, 

表现出随温度降低而降低, 说明两种模式下酶活变

化的主要原因是养殖环境温度变化。 

3.3  养殖模式对建鲤肌肉风味氨基酸的影响 

游离氨基酸是一种风味物质, 呈鲜、甜、苦

等滋味, 其对滋味的贡献程度用味道强度值(TAV)

表示, 当 TAV 的值大于 1 时, 说明该呈味物质对

产品的滋味有显著影响 , 且数值越大 , 贡献越

大 [28]。根据建鲤肌肉中呈味氨基酸的种类的不同, 

AP 组建鲤肌肉中呈味氨基酸的含量表现为苦味

(15.71%)>甜味(11.70%)>鲜味(1.79%), 而 AR 组

建 鲤 肌 肉 中 呈 味 氨 基 酸 的 含 量 表 现 为 苦 味
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(30.91%)>甜味(13.88%)>鲜味(2.84%)。AP 和 AR

组对建鲤肌肉滋味均有显著贡献的氨基酸为 Glu、

Gly、His、Met, AR 组增加了 Ala。从这 5 种氨基

酸的不同作用来看, Glu 作为一种重要的鲜味氨

基酸, 对肌肉增鲜有重要作用[29]; Gly 和 Ala 呈甜

味, 同时与 Glu 有协同作用, 在对肌肉的甜味做

出贡献的同时可提升鲜味[30]; His 虽是一种苦味

氨基酸 , 但能使水生动物的肉质变得更鲜美 [31]; 

但关于 Met 调控肌肉品质的研究较少, 还需进一

步研究[32]。4 种对建鲤肌肉滋味有显著贡献的氨

基酸均为在稻田模式下的含量高于池塘模式

(P<0.05), 且 TUAA、TSAA 及 TBAA 均高于池塘

模式(P<0.05)。在对不同养殖模式下华南鲤肌肉的

研究中发现, 在稻田中养殖 5 个月后的华南鲤总

脂肪含量低, 两种模式对作为蛋白源的水解氨基

酸含量无显著影响[9]。本实验中的建鲤在稻田中

养殖 4 个月后发现, 稻田养殖建鲤肌肉中作为风

味物质的游离氨基酸含量显著高于池塘养殖建

鲤。厚壁菌门作为建鲤肠道优势菌门, 具有诱导

动物机体沉积脂肪, 促进脂肪储存的作用[33]。夏

季稻田养殖建鲤肠道中厚壁菌门丰度较池塘模式

更高, 秋季则相反, 这可能是华南鲤稻田养殖后

肌肉中总脂肪含量低于池塘模式的原因。大多数

风味物质易溶于脂类, 脂质氧化产物与美拉德反

应产物相互作用产生特征滋味[34]。SR 组与 AR 组

建鲤肠道中梭杆菌门丰度无明显差异, AP 组较

SR组出现大幅降低, 而梭杆菌门丰度的降低会促

进机体对脂类的利用, 造成池塘养殖建鲤肌肉中

风味物质含量降低。 

4  结论 

本研究结果表明, 夏秋两季稻田与池塘模式

下建鲤肠道微生物与免疫酶活的变化均与季节的

相关性更大。夏季和秋季稻田与池塘两种模式间

肠道菌群变化较大, 但免疫酶活差异不显著, 可

能是自身免疫力与环境应激相互影响的结果。两

种养殖模式下建鲤生长变化与厚壁菌门丰度变化

表现一致, 而秋季稻田养殖建鲤肌肉风味较池塘

养殖建鲤更鲜美, 可能与稻田养殖建鲤肠道中梭

杆菌门丰度相对稳定而池塘养殖建鲤在秋季梭杆

菌门丰度降低有关。 
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Analysis and comparison of intestinal microbiota, immune enzyme  
activities, and muscle flavor of Jian carp in two culture modes 

ZHAO Liulan1, LONG Yanan1, LUO Jie1, LIU Qiao1, ZHOU Jian2, DU Jun2, ZHOU Ya3, YANG Baiwei4, YANG 
Song1 
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Abstract: To investigate the differences in the intestinal health and muscle flavor of Jian carp (Cyprinus carpio var. 
jian) raised in rice field and pond cultivation modes, this experiment compared and analyzed the intestinal micro-
biota, intestinal immune enzyme activity, and muscle amino acid composition of Jian carp from the two cultivation 
modes in both summer and autumn. The results showed that the change in intestinal microbiota was related to the 
seasons. The dominant microbiota under the two modes in summer and autumn were Firmicutes, Fusobacteria, and 
Proteobacteria, and the diversity of intestinal microbiota in autumn was significantly higher than that in summer 
under the pond mode (P<0.05). The immune enzyme activity in the intestines was significantly decreased from 
summer to autumn (P<0.05), and in the summer, the activity of AKP was significantly higher in pond than that in 
rice field cultivation (P<0.05). A total of 18 types of free amino acids were detected in the muscle of Jian carp. 
The contents of aspartic acid, glutamic acid, alanine, glycine, threonine, arginine, histidine, and phenylalanine 
were significantly higher in the rice field (P<0.05), and the total contents of fresh, sweet, and bitter amino acids 
were all higher in the rice field (P<0.05). In conclusion, under the rice field mode, Jian carp can obtain a more 
stable intestinal microbiota and a stronger flavor muscle. 

Key words: Cyprinus carpio var. jian; rice field culture; pond culture; intestinal microbiota; immune enzyme ac-
tivities; amino acids 
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