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摘要: 为比较南海岛礁海域金带齿颌鲷(Gnathodentex aurolineatus)鳃组织和肠道菌群结构及其肠道菌群对碳源的

利用特征, 从南海 3 个岛礁海域采集优势岛礁鱼类——金带齿颌鲷的鳃组织和肠道样品, 采用高通量测序技术分

析其细菌群落结构组成, 利用 Biolog Eco 微板法分析可培养肠道微生物的碳代谢功能。结果显示, 各海域金带齿颌

鲷鳃组织和肠道样品微生物菌群存在较高相似性, 但门和属水平相对丰度存在显著差异。所有样品共有可操作分

类单元 (operational taxonomic unit, OTU)数为 151 个, 其中永暑礁肠道样品的 OTU 数高达 1022 个, 琛航岛肠道样

品 OTU 数仅 492 个; 门水平上, 鳃组织和肠道样品共有的优势菌均为变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、

厚壁菌门(Firmicutes), 特有的优势菌为放线菌门(Actinobacteria)和梭杆菌门(Fusobacteria); 属水平上, 鳃组织共有

优势属为埃希氏-志贺氏菌属(Escherichia-Shigella)、拟杆菌属(Bacteroide)、双歧杆菌属(Bifidobacterium)、考拉杆

菌属(Phascolarctobacterium)、发光杆菌属(Photobacterium)、Marispirillum 属、Pandoraea 属; 肠道样品中共有优势

属为埃希氏–志贺氏菌属和拟杆菌属, 其他优势属存在显著差异。肠道菌群的代谢活性和对氨基酸、糖类、脂类 3

类碳源的利用率由高到低均为渚碧礁组(ZB)、永暑礁组(YS)、琛航岛组(CH), 3 组间差异显著(P<0.05); 功能预测结

果显示代谢类相关功能基因所占比例高, 对 3 类碳源的利用与可培养菌群碳源利用规律一致。研究表明, 金带齿颌

鲷肠道微生物菌群具有较高的碳源代谢能力, 后续可尝试从肠道微生物中挖掘高产酶菌株。 
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金带齿颌鲷(Gnathodentex aurolineatus)隶属

于脊索动物门(Chordata), 辐鳍鱼纲(Actinopterygii), 

鲈形目 (Perciformes), 俗名黄点鲷 , 体长最大为

30 cm。鱼体呈银白色至棕色, 鱼体背部具成排的

深色鳞片, 两侧 4~5 条棕色至金色的纵纹, 背鳍

后部下方有橘黄色斑块。常栖息于水深 2~30 m 的

沿岸潜水礁坡、外礁坡及泻湖[1], 幼鱼独居于海藻-

海草微生境, 成鱼在珊瑚礁区营群居生活 [2], 是

重要的珊瑚礁食肉鱼类[3], 以底栖性多毛类、贝类

等为食。金带齿颌鲷主要分布于我国南海海域及东

沙群岛、南沙群岛、西沙群岛、中沙群岛等[1], 是南

沙渚碧礁海域的常住种[4], 永暑礁海域的优势种[5]。 

鳃作为鱼体与外界环境进行水和气体交换的

器官, 对鱼类的健康至关重要。研究表明鳃组织
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中含有大量的细菌 [6], 对鳃组织菌群结构的研究

有助于更好地了解栖息水环境与鱼体内生微生物

菌群的关系。肠道菌群是近年来的研究热点之一, 

鱼类肠道菌群与鱼的栖息环境[7]、食性[8]、营养消

化[9]等密切相关。开展鱼类肠道菌群结构及其功

能研究, 有助于了解肠道菌群结构与鱼类机体之

间的关系。1953 年, Margolis[10]首次通过培养法研

究了饥饿状态下的云斑鮰(Ameiurus nebulosus)和美

洲红点鲑(Salvelinus fontinalis)的肠道菌群。随着分

子生态学的发展, 越来越多的鱼类肠道菌群的结

构与功能被研究和发现。目前, 已报道的淡水鱼

类的肠道菌群有鲫(Carassius auratus)[11]、异齿裂

腹 鱼 (Schizothorax o’connori)[12] 、 虹 鳟 (Oncor-

hynchus mykiss)[8,13]等 , 海水鱼有大西洋鲑 (Salmo 

salar)[7]、花鲈(Lateolabrax japonicus)、日本黄姑

鱼(Argyrosomus japonicus)[14]等, 但对海洋珊瑚礁

鱼类鳃组织和肠道菌群的研究较少。我国对珊瑚

礁鱼类的研究主要集中于鱼类多样性[4,15]和生物

学初步特征[4-5]等方面。珊瑚礁食肉鱼类在维持珊

瑚礁系统的生态平衡方面发挥着至关重要的作用[3], 

而且其代谢产生的粪便有益于活珊瑚和其他底栖

生物的健康[16]。因此, 开展珊瑚礁食肉鱼类体内

鳃组织和肠道菌群结构组成及其肠道菌群碳代谢

功能的研究是非常必要的。 

南海拥有独特而丰富的珊瑚礁生态系统。金

带齿颌鲷作为南海典型珊瑚礁食肉鱼类之一, 在

南海多个岛礁海域均有分布。微生物菌种资源是

重要的生物种质资源之一。传统的可培养微生物

分离筛选方法主要存在工作量大, 菌株背景信息

易丢失等问题。本研究从南海渚碧礁、永暑礁和

琛航岛海域采集金带齿颌鲷鳃组织和肠道样品 , 

利用 16S 多样性分析技术及 Biolog EcoPlateTM 微

板分析, 开展金带齿颌鲷鳃组织和肠道的细菌群

落组成及肠道菌群对碳源的代谢功能研究, 以期

分析鱼类食性及其水环境对典型岛礁鱼类微生物

群落结构与功能的影响, 并从肠道微生物群落对

不同碳源的利用效率的角度出发, 尝试初步建立

可培养高酶活性功能菌株的筛选评价平台, 为南

海渔源可培养功能微生物菌种资源的挖掘提供数

据支持和科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品的采集与处理 

2019 年春季搭乘“南锋号”科学考察船在南海

渚碧礁海域(10°54′48″N, 114°03′04″E)、永暑礁海

域 (9°37′N, 112°58′E)、琛航岛海域 (16°27′11″N, 

111°42′41″E)采集金带齿颌鲷鱼样(平均体长 141 mm、

平均体重 71 g), 现场解剖并无菌取其鳃组织和肠

道。鳃组织样品放入保存液, 用于鳃组织细菌群

落结构特征分析。肠道样品分为两部分, 一部分

放入保存液, 用于肠道细菌群落结构特征分析; 另

一部分放入保种液, 用于可培养肠道菌群对碳源利

用特征分析。其中保存液成分为无水乙醇 750 mL/L, 

0.5 mol/L EDTA 10 mL/L, 无菌水 240 mL/L; 保

种液成分为 NaCl 25 g/L, 甘油 150 mL/L。鳃组织

和肠道样品均存放于‒20 ℃冰柜中并带回实验室

备用。 

1.2  细菌群落结构组成分析 

采用 Mobio 粪便微生物基因组提取试剂盒提

取保存液中的金带齿颌鲷鳃组织和肠道样品的

DNA, 并由明科生物技术 (杭州 )有限公司使用

Illumina MiSeq 平台进行 16S rDNA 测序分析。选

择 V4 区 为 扩 增 区 间 , 扩 增 引 物 为 : 515F 

(5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3′) 和 806R 

(5′-GGACTACHVGGG TWTCTAAT-3′)。 

1.3  可培养细菌对碳源的利用特征分析 

采用 Biolog EcoPlateTM 微板分析测定肠道细

菌群落对不同类型碳源的利用特征。 Biolog 

EcoPlateTM 微板是有 96 个微孔的无菌成品板, 每

32 个微孔为 1 个重复, 每板共计 3 个重复。除未

加碳源的微孔加水作对照外, 其余微孔分别加入

31 种单一碳源底物和等量的四唑染料。通过显色

反应, 每 24 h 测定各孔吸光值, 表征可培养细菌

对不同碳源的利用特征。 

取保种液中的肠道样品至无菌研磨棒中研磨, 

研磨后将样品置于含有 50 mL 无菌复苏液的离心

管中, 30 ℃微需氧条件下培养, 不定时用手摇动, 

每 24 h 观察菌液, 72 h 后获得活力旺盛的菌液。

无菌复苏液的成分为牛肉膏 3 g/L、蛋白胨 10 g/L、

氯化钠 5 g/L、可溶性淀粉 5 g/L、橄榄油 3 mL/L、
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磷酸二氢钾 1 g/L。复苏液配制好后经 121 ℃灭

菌 20 min。菌液摇匀后, 取 20 mL 加入无菌加样槽

中, 用八道移液枪将菌液加入 Biolog EcoPlateTM

微板的微孔中, 各微孔依次加入菌液 150 μL。30 ℃

恒温培养 168 h, 每 24 h 在 595 nm 下读取各孔吸

光值[17], 吸光值用于分析细菌群落平均活性和细

菌群落对 3 类碳源的利用能力。 

1.4  数据处理与分析 

1.4.1  高通量测序数据分析  采用 Trimmomatic、

FLASH 对 reads 的质量进行质控过滤。用 Usearch 

(vsesion 10 http://drive5.com/uparse/)对优化序列

提取非重复序列, 用 Usearch 软件和 gold 数据库, 

采用 denovo 和 reference 结合的方式去除嵌合体。

用 RDP Classifier 将代表性序列分类为 97%相似

性水平的 OTU, 置信度阈值为 0.7 (Qiime 平台, 

RDP Classifier), 用 R 语言软件统计和制作 OTU 

Venn 图。基于物种注释及相对丰度结果, 使用 R

语言软件进行物种组成柱状图分析。采用 Uclust

软件对 OTU 代表序列进行分类学分析; 根据分类

学分析结果, 利用 R 语言软件制图。根据需要将

数据进行物种或样本间丰度相似性聚类, 用 R 语

言分析并作图。利用测得的 16S rDNA 序列对金

带齿颌鲷鳃组织和肠道样品进行基因功能预测。

获得的预测结果通过 KEGG 对基因家族进行分类, 

进一步统计。 

1.4.2  Biolog EcoPlateTM 微板分析 

(1) 细菌群落平均活性分析 

用 Excel 软件计算 31 个孔吸光值的平均值

(average well color development, AWCD)进行菌群

平均活性分析。计算公式为:  

(AWCD /) 31iC R     

式中, Ci 是除对照孔外各孔吸光值, R 是对照孔吸

光值[17]。 

(2) 肠道菌群对 3 类碳源的利用分析 

鉴于杨莺莺等[18]和张燕燕等[19]对 ECO 板碳

源的分类及其鱼类的食物成分, 选取 ECO 板中的

16 种碳源, 分为氨基酸、糖类和脂类 3 大类, 用

于金带齿颌鲷肠道菌群对 3 类碳源的利用特征分

析。其中, 氨基酸包括 L-精氨酸、L-天冬酰胺酸、

L-苯基丙氨酸、L-丝氨酸、L-苏氨酸和甘氨酰-L-

谷氨酸; 糖类包括 ß-甲基 D-葡萄糖苷、D-木糖、

I-赤藻糖醇、D-甘露醇、N-乙酰基-D-葡萄胺、D-

纤维二糖和 a-D-乳糖; 脂类包括丙酮酸甲脂、吐

温 40 和吐温 80。肠道可培养菌群对 3 类碳源的

利用率以平均值±标准差( x ±SD)表示。 

1.4.3 方差分析  采用 SPSS(19.0)统计软件中的

单因素方差分析(one-way ANOVA)对 3 个海域金

带齿颌鲷样品各组数据的差异显著性进行检验 , 

显著性水平设置为 0.05。 

2  结果与分析 

2.1 金带齿颌鲷鳃组织和肠道细菌群落结构分析 

2.1.1  3 个岛礁海域金带齿颌鲷鳃组织和肠道细菌

之间的关系  选取相似水平为 97%的 OTU样本分

析 3 个岛礁海域金带齿颌鲷鳃组织和肠道中共有

和独有的细菌 OTU 数。如图 1 可见, 渚碧礁金带

齿颌鲷鳃组织样品(ZBGA-G)总 OTU数为 832, 独

有的 OTU 数为 184, 渚碧礁金带齿颌鲷肠道样品

(ZBGA-I)总 OTU 数为 529, 独有的 OTU 数为 109; 

永暑礁金带齿颌鲷鳃组织样品(YSGA-G)总 OTU

数为 684, 独有的 OTU数为 149, 永暑礁金带齿颌

鲷肠道样品(YSGA-I)总 OTU 数为 1022, 独有的

OTU 数为 254; 琛航岛金带齿颌鲷鳃组织样品

(CHGA-G)总OTU数为 798, 独有的OTU数为 168, 

琛航岛金带齿颌鲷肠道样品(CHGA-I)总 OTU 数

为 492, 独有的 OTU 数为 76。上述所有样品的共

有 OTU 数目为 151 个。 

其中 YSGA-I 的 OTU 数最多, 各海域金带齿

颌鲷鳃组织和肠道样品的共有 OTU 数较多, 所有

样品共有 OTU 数占 YSGA-I 总 OTU 数的 14.8%, 

分别占 ZBGA-I 与 CHGA-I 总 OTU 数的 28.5%和

30.1%。渚碧礁和永暑礁海域金带齿颌鲷肠道样品

总 OTU 数小于其鳃组织样品, 而永暑礁海域金带

齿颌鲷肠道样品总 OTU 数远大于其鳃组织样品。 

2.1.2  金带齿颌鲷鳃组织和肠道细菌群落结构组

成分析  3 个海域金带齿颌鲷鳃组织样品中, 渚

碧礁海域金带齿颌鲷鳃组织细菌群落(ZBGA-G)

隶属于 30 门、432 属; 永暑礁海域金带齿颌鲷鳃 
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图 1  3 个岛礁海域金带齿颌鲷鳃组织和肠道样品 

共有和独有细菌可操作分类单元(OTU)数目 

ZBGA-G代表渚碧礁金带齿颌鲷鳃组织样品, ZBGA-I代表渚

碧礁金带齿颌鲷肠道样品, YSGA-G 代表永暑礁金带齿颌鲷

鳃组织样品 , YSGA-I 代表永暑礁金带齿颌鲷肠道样品 , 

CHGA-G 代表琛航岛金带齿颌鲷鳃组织样品, CHGA-I 代表

琛航岛金带齿颌鲷肠道样品, 图中数字为样品 OTU 数目. 

Fig. 1  Common and unique bacterial( operational taxonomic 
units (OTUs) )of gill and intestinal samples of Gnathodentex 

aurolineatus in 3 different areas 
ZBGA-G represents gill tissue sample of G. aurolineatus in 
Zhubi Reef, ZBGA-I represents intestinal sample of G. 
aurolineatus in Zhubi Reef, YSGA-G represents gill tissue 
sample of G. aurolineatus in Yongshu Reef, YSGA-I represents 
intestinal sample of G. aurolineatus in Yongshu Reef, CHGA-G 
represents gill tissue sample of G. aurolineatus in Chenhang 
Island, CHGA-I represents intestinal sample of G. aurolineatus 
in Chenhang Island. The digits in the figure are the OTU 
number of sample. 

 

组织(YSGA-G)样品隶属于 23 门、380 属; 琛航岛

海域金带齿颌鲷鳃组织(CHGA-G)样品隶属于 28

门、384 属。三个海域金带齿颌鲷肠道样品中, 渚

碧礁海域金带齿颌鲷肠道细菌群落(ZBGA-I)隶属

于 21 门、296 属, 永暑礁样品(YSGA-I)隶属于 30

门、505 属, 琛航岛样品(CHGA-I)隶属于 22 门、

280 属。 

在门水平上, 渚碧礁、永暑礁和琛航岛海域

金带齿颌鲷鳃组织样品共有优势菌(相对丰度>4%)

有变形菌门(Proteobacteria, 51.53%、61.06%、55.50%)、

拟杆菌门(Bacteroidetes, 18.86%、13.87%、16.07%)、

厚壁菌门(Firmicutes, 17.74%、13.61%、14.78%)。

渚碧礁和琛航岛海域金带齿颌鲷鳃组织样品的优

势菌还有放线菌门(Actinobacteria, 5.23%、9.42%), 

永暑礁鳃组织样品的优势菌还有梭杆菌门(Fuso-

bacteria, 4.64%)(图 2)。 
 

 
 

图 2  基于门水平金带齿颌鲷鳃组织和 

肠道细菌群落相对丰度 

ZBGA-G代表渚碧礁金带齿颌鲷鳃组织样品, ZBGA-I代表渚

碧礁金带齿颌鲷肠道样品, YSGA-G 代表永暑礁金带齿颌鲷

鳃组织样品 , YSGA-I 代表永暑礁金带齿颌鲷肠道样品 , 

CHGA-G 代表琛航岛金带齿颌鲷鳃组织样品, CHGA-I 代表

琛航岛金带齿颌鲷肠道样品. 

Fig. 2  Relative abundance of gill and intestinal bacterial 
communities of Gnathodentex aurolineatus on phylum level 

ZBGA-G represents gill tissue sample of G. aurolineatus in 
Zhubi Reef, ZBGA-I represents intestinal sample of G. 
aurolineatus in Zhubi Reef, YSGA-G represents gill tissue 
sample of G. aurolineatus in Yongshu Reef, YSGA-I represents 
intestinal sample of G. aurolineatus in Yongshu Reef, CHGA-G 
represents gill tissue sample of G. aurolineatus in Chenhang 
Island, CHGA-I represents intestinal sample of G. aurolineatus 
in Chenhang Island. 

 

渚碧礁、永暑礁和琛航岛海域金带齿颌鲷肠

道样品共有优势菌为变形菌门 (Proteobacteria, 

52.13%、59.50%、44.30%)、厚壁菌门(Firmicutes, 

18.53%、16.61%、30.04%)、拟杆菌门(Bacteroidetes, 

17.72%、13.36%、6.12%)。此外, 渚碧礁金带齿

颌鲷肠道样品的优势菌还有放线菌门 (Actino-

bacteria, 6.31%), 永暑礁和琛航岛海域肠道的优

势菌还有梭杆菌门(Fusobacteria, 4.68%、15.92%)。 

在属水平上, 3 个岛礁海域金带齿颌鲷鳃组织

样品在优势菌组成上相似性高, 但不同样品优势

菌的相对丰度存在差异(图 3)。相对丰度前十的优

势属中共有优势属有 7 个, 分别为埃希氏-志贺氏菌 
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图 3  基于属水平的金带齿颌鲷鳃组织和肠道样品相对丰度热图 

ZBGA-G 代表渚碧礁金带齿颌鲷鳃组织样品, ZBGA-I 代表渚碧礁金带齿颌鲷肠道样品, YSGA-G 代表 

永暑礁金带齿颌鲷鳃组织样品, YSGA-I 代表永暑礁金带齿颌鲷肠道样品, CHGA-G 代表琛航岛金带齿颌鲷鳃组织样品, 

CHGA-I 代表琛航岛金带齿颌鲷肠道样品. 
Fig. 3  Heatmap of relative abundance of gill and intestinal samples of Gnathodentex aurolineatus on genus level 
ZBGA-G represents gill tissue sample of G. aurolineatus in Zhubi Reef, ZBGA-I represents intestinal sample of G.  

aurolineatus in Zhubi Reef, YSGA-G represents gill tissue sample of G. aurolineatus in Yongshu Reef, YSGA-I  
represents intestinal sample of G. aurolineatus in Yongshu Reef, CHGA-G represents gill tissue sample of G.  

aurolineatus in Chenhang Island, CHGA-I represents intestinal sample of G. aurolineatus in Chenhang Island. 
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属(Escherichia-Shigella)、拟杆菌属(Bacteroide)、

双歧杆菌属(Bifidobacterium)、考拉杆菌属(Phas-

colarctobacterium)、发光杆菌属(Photobacterium)、

Marispirillum 和 Pandoraea。ZBGA-G 样品除了 7

种优势菌外, 还有弧菌(Vibrio, 3.59%)、丛毛单胞菌

属(Comamonas, 3.16%)及克雷伯氏菌属(Klebsiella, 

2.35%); YSGA-G 样品还有弧菌属(20.89%)、产丙

酸菌属(Propionigenium, 3.77%)、Endozoicomonas 

(3.02%), CHGA-G 样品还有希瓦氏菌属(Shewanella, 

4.57%)、Bacteroidales S24-7 group (3.91%)和丛毛

单胞菌属(3.48%)。 

较鳃组织样品相比, 3 个岛礁海域金带齿颌鲷

肠道样品中的共有优势属较少, 仅 2 个, 分别为

埃希氏-志贺氏菌属和拟杆菌属。在 ZBGA-I 样品

中埃希氏-志贺氏菌属(22.93%)、拟杆菌属(10.35%)、

伯克氏菌属(Pandoraea, 9.33%)、考拉杆菌属(Pha-

scolarctobacterium, 8.15%)、叶杆菌属(Phyllobac-

terium, 7.80%)、Bacteroidales S24-7 group (4.58%)、

克雷伯氏菌(Klebsiella, 4.44%)、双歧杆菌(Bifido-

bacterium, 3.23%)、Lactobacillus (2.18%)和支原体

属(Mycoplasma, 1.96%)占优势; 在 YSGA-I 样品

中, Marispirillum (15.30%)、发光杆菌属(Photobac-

terium, 12.44%)、弧菌属(Vibrio, 9.09%)、埃希氏-

志贺氏菌属(5.89%)、拟杆菌属(5.87%)、Intestini-

bacter (3.99%)、产丙酸菌属(Propionigenium, 3.37%)、

丛毛单胞菌属(Comamonas, 3.14%)、鼠尾菌(Muricauda, 

2.94%) 和 考 拉 杆 菌 属 (Phascolarctobacterium, 

2.92%)占优势; CHGA-I 样品的优势菌属包括产丙

酸菌属(Propionigenium, 14.20%)、弧菌属(Vibrio, 

10.90%)、 Intestinibacter (10.76%)、刺骨鱼菌属

(Epulopiscium, 7.59%)、发光杆菌属(Photobacterium, 

5.77%)、埃希氏-志贺氏菌属(4.76%)、叶杆菌属

(Phyllobacterium, 3.83%)、Endozoicomonas (3.75%)、

拟杆菌属(2.98%)和肠弧菌属(Enterovibrio, 2.66%)。 

2.2  可培养肠道菌群对碳源的利用特征分析 

3 个岛礁海域金带齿颌鲷肠道可培养菌群对

碳源的利用能力如图 4 所示。各样品的 AWCD 曲

线在 0~96 h 斜率较大, 而随后较为稳定。渚碧礁金

带齿颌鲷肠道样品可培养细菌群落(ZB)的 AWCD

值在 0~96 h 之间为指数增长期, 随后进入稳定期, 

168 h 达到最高, 其值为 1.83。永暑礁金带齿颌鲷

肠道样品可培养细菌群落 (YS)的 AWCD 值在

0~120 h 之间为增长期, 144 h 达到最高, 最高值为

1.43, 随后略微下降; 琛航岛金带齿颌鲷肠道样

品可培养细菌群落(CH)的 AWCD 值在 0~24 h 之

间为增长期, 随后进入稳定期, 120 h达到最高, 其值

为 1.05。72~168 h, 各样品的 AWCD 为 AWCDZB> 

AWCDYS>AWCDCH, 各样品组间差异显著(P<0.05)。 
 

 
 

图 4  3 个岛礁海域金带齿颌鲷可培养肠道菌群 

平均吸光值(AWCD)随时间的变化 

ZB 表示渚碧礁海域金带齿颌鲷可培养肠道细菌群落样品, 

YS 表示永暑礁海域金带齿颌鲷可培养肠道细菌群落样品, 

CH 表示琛航岛海域金带齿颌鲷可培养肠道细菌群落样品. 

Fig. 4  Changes of average well color developments  
(AWCDs) of cultivable intestinal bacterial communities of 

Gnathodentex aurolineatus in different reef waters with time 
ZB indicates the sample of cultivable intestinal bacterial 

communities of G. aurolineatus in the area of Zhubi Reef, YS 
indicates the sample of cultivable intestinal bacterial 

communities of G. aurolineatus in the area of Yongshu Reef, 
CH indicates the sample of cultivable intestinal bacterial 

communities of G. aurolineatus in the area of Chenhang Island. 
 

因为微生物所产生的酶系不同, 所以不同的

微生物可利用不同的碳源。结果发现, 3 个南海岛

礁海域金带齿颌鲷可培养肠道菌群对氨基酸、糖

类、脂类 3 大类碳源的利用率在 120~168 h 均呈

现出渚碧礁海域肠道样品(ZB)>永暑礁海域肠道

样品(YS)>琛航岛海域肠道样品(CH)的趋势, 各

样品间存在显著差异(图 5, P<0.05)。其中, 对氨

基酸类碳源的利用率在 0~48 h 为 CH>YS>ZB; 而

在 72~96 h 呈现出 ZB>YS>CH 的趋势, 差异显著

(P<0.05)。0~120 h, YS 对糖类的利用率和 CH 基

本一致, 差异不显著(P>0.05), 0~48 h CH 对糖类

的利用率最高; 72~168 h YS 对糖类的利用率最高;  
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图 5  渚碧礁(ZB)、永暑礁(YS)和琛航岛(CH)海域金带齿颌鲷可培养肠道细菌群落对氨基酸(a)、 

糖类(b)和脂类(c)碳源的利用情况比较 

Fig. 5  Comparison of the utilization of amino acids (a), carbohydrate (b), and lipid (c) carbon sources by culturable intestinal 
bacterial communities of Gnathodentex aurolineatus in Zhubi Reef (ZB), Yongshu Reef (YS) and Chenhang Island (CH) area 

 

对脂类的利用率在 24~168 h 均为 ZB>YS>CH, 差

异显著(P<0.05)。 

2.3  金带齿颌鲷肠道和鳃组织细菌群落的功能

预测 

对金带齿颌鲷肠道和鳃组织细菌群落的功能

基因预测发现, 代谢类相关功能基因所占比例高, 

尤其是 ZBGA-I 组在整个基因功能表达方面显著

高于其他组(P<0.05, 图 6)。其余各组肠道菌群和

鳃组织样品基因丰度相差较小, 在 3 个岛礁海域

金带齿颌鲷肠道样品中对三类碳源的利用均为

ZBGA-I>YSGA-I>CHGA-I, 这与可培养菌群碳源

利用规律一致。占比例较高的功能主要有膜转运

(membrane transport)、氨基酸代谢(amino acid meta-

bolism)、碳水化合物代谢 (carbohydrate metabo-

lism)、复制和修复(replication and repair)、能量代

谢(energy metabolism)、不良特征(poorly charac-

terized)、细胞过程和信号(cellular processes and 

signaling)、翻译(translation)、辅助因子和维生素

的代谢(metabolism of cofactors and vitamins)、脂

类代谢(lipid metabolism)、异生素生物降解和代谢

(xenobiotics biodegradation and metabolism); 其次

是核苷酸代谢(nucleotide metabolism)、新陈代谢

(metabolismn)、转录(transcription)、细胞动力学

(cell motility)、遗传信息处理(genetic information 

processing)、糖聚糖的生物合成和代谢(glycan bio-

synthesis and metabolism)、折叠、分类和降解(folding, 

sorting and degradation)、信号传导(signal transduc-

tion)、其他氨基酸的代谢(metabolism of other amino 

acids)、萜类和聚酮类物质的代谢(metabolism of 

terpenoids and polyketides)、酶家族(enzyme families)、

其他次生代谢物的生物合成(biosynthesis of other 

secondary metabolites)等。 

3  讨论 

3.1  金带齿颌鲷鳃组织和肠道的菌群结构分析 

目前, 有研究表明部分鱼类鳃组织的优势菌

群主要为变形菌门和厚壁菌门[20-21], 与肠道菌群

相比, 鳃组织的菌群与水环境菌群结构的相似性

更高。庄康等[22-23]研究了 2019 年春季(与本研究

同一时间同一航次)南海海域永暑礁、美济礁、琛

航岛南海海水微生物群落组成, 发现金带齿颌鲷

鳃菌群与相应海域海水菌群的优势菌在门分类水

平上基本一致; 但是在属分类水平上, 各岛礁金

带齿颌鲷鳃组织样品中优势属种类丰富且与南海

岛礁水环境中的优势属差异显著。金带齿颌鲷鳃

组织主要的优势属包括埃希氏–志贺氏菌属、拟杆

菌属、双歧杆菌属、发光杆菌属、考拉杆菌属、

Marispirillum、Pandoraea、弧菌、丛毛单胞菌属、

克雷伯氏菌属、产丙酸菌属、Endozoicomonas、

希瓦氏菌属、Bacteroidales S24-7 group 等, 南海

海水体中主要的优势属包括弧菌属、嗜冷菌属

(Psychrobacter)、芽孢杆菌属(Bacillus)和 Nitratire-

ductor[22-23]。造成这一现象的原因可能是金带齿

颌鲷鳃组织对栖息水体中的微生物有一定的选择

性, 或者体内外环境的差异造成优势菌的不同。

但是 , 本研究结果与孙豪等 [24]应用 PCR-DGGE

和 Q-PCR 得出的养殖斑点叉尾鮰鳃组织与水环

境优势属均为肠杆菌科、气单胞菌属和肠球菌属

的结论不一致, 推测这可能与摄食、宿主本身因

素以及生境不同有关。 
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图 6  基于京都基因与基因组百科全书-2 级(KEGG-L2)水平样品簇状图 

ZBGA-G 代表渚碧礁金带齿颌鲷鳃组织样品, ZBGA-I 代表渚碧礁金带齿颌鲷肠道样品, YSGA-G 代表 

永暑礁金带齿颌鲷鳃组织样品, YSGA-I 代表永暑礁金带齿颌鲷肠道样品, CHGA-G 代表琛航岛金带齿颌鲷鳃组织样品, 

CHGA-I 代表琛航岛金带齿颌鲷肠道样品. 

Fig. 6  Cluster diagram based on KEGG-L2 (Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes level 2) samples 
ZBGA-G represents gill tissue sample of G. aurolineatus in Zhubi Reef, ZBGA-I represents intestinal sample of G.  

aurolineatus in Zhubi Reef, YSGA-G represents gill tissue sample of G. aurolineatus in Yongshu Reef, YSGA-I  
represents intestinal sample of G. aurolineatus in Yongshu Reef, CHGA-G represents gill tissue sample of G.  

aurolineatus in Chenhang Island, CHGA-I represents intestinal sample of G. aurolineatus in Chenhang Island. 

 
鱼类肠道菌群的研究表明, 其优势菌门多以

变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门为主[11,14], 本研

究结果与之相印证。Miyake 等[25]指出摄食是影响

刺尾鱼科 (Acanthuridae)肠道微生物群落结构的

重要因素之一, 其中植食性珊瑚礁鱼类的优势属

主要为刺骨鱼菌属(7 种植食性鱼类的优势属)、脱

硫弧菌属(Desulfovibrio)、鲸杆菌属(Cetobacterium)

等。肉食性珊瑚礁鱼类的肠道优势菌属为嗜冷菌

属、埃希氏-志贺氏菌属和弧菌属等[3]; 杂食性海

洋鱼类肠道中支原体属、发光杆菌属、丙酸杆菌

属、弧菌属、希瓦氏菌属等占优势[26]。本研究金

带齿颌鲷肠道菌群的优势属既有刺骨鱼菌属, 又

有埃希氏-志贺氏菌属和弧菌属 , 还包括支原体

属、发光杆菌属、丙酸杆菌属和希瓦氏菌属等。

2019 年渚碧礁海域金带齿颌鲷肠道菌群较 Gao 等[3] 

2017 年渚碧礁海域肠道优势菌更加丰富多样, 变

形菌门、厚壁菌门和拟杆菌门的相对丰度由 98% 

(最低)下降至 88.54% (最高), 3 个岛礁中均未发现

嗜冷菌属占优势, 只在琛航岛海域金带齿颌鲷肠

道中发现刺骨鱼菌属。此外, Li 等[27]指出不同食

性鱼类的 OTUs 数量差异显著且食性显著影响胃

肠道菌群优势属的出现, 本研究 3 个岛礁海域金
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带齿颌鲷 OTUs 存在显著差异 , 其中最多达到

1022, 最少为 492。造成这一现象的原因可能与赵

洪强[28]的研究结论一致, 即东海带鱼摄食习性会

因为区域的改变由主要摄食磷虾转为摄食鱼类 , 

故推测栖息区域水环境的变化可能导致其摄食习

性和食物的变化, 从而影响了其肠道菌群的结构。 

3.2  金带齿颌鲷肠道菌群的碳源代谢功能分析 

蛋白质、糖类、脂肪是最重要的 3 大营养物

质[29]。本研究不仅分析了不同海域金带齿颌鲷肠

道菌群对 31 种碳源的平均利用活性, 还针对性地

探究了肠道菌群对氨基酸、糖类和脂类 3 大类碳

源的利用效率。本研究结果发现, 渚碧组(ZB)可

培养肠道菌群的平均代谢活性最高且对氨基酸、

糖类和脂类的利用率最强, 永暑组(YS)肠道菌群

次之, 琛航组(CH)肠道菌群最低。这一结果表明, 

金带齿颌鲷作为渚碧礁的常住种, 永暑礁海域的

优势种, 其肠道微生物对 3 类碳源的利用在渚碧

礁海域被强化, 而在琛航岛海域却明显减弱。这

可能是因为 3 个岛礁海域可利用碳源的差异所致, 

环境中碳源种类和数量的差异也可造就微生物独特

的代谢特征[19]。庄康等[22-23]利用 Biolog EcoPlateTM

微板法研究了南海永暑礁、美济礁和琛航岛水体

可培养细菌群落对碳源的利用特征, 结果显示永

暑礁和琛航岛海域水体细菌群落的 AWCD 值最

高, 分别为 1.25 和 0.97, 永暑礁海域水体菌群对

氨基酸类、糖类的利用率在 0~168 h 时显著高于

琛航岛海域。本研究各海域金带齿颌鲷肠道菌群

稳定后的 AWCD 值和对 3 类碳源利用的总吸光值

均高于水体。由此可见, 南海肉食性鱼类肠道将

是筛选和挖掘可培养功能微生物菌种资源的重要

来源之一。 

鱼类肠道微生物的功能之一是通过分泌消化

酶辅助鱼类营养物质的消化, 从而促进营养物质

的转化和吸收[30]。施兆鸿等[31]研究表明云纹石斑

鱼(Epinehelus moara)幼鱼消化道的微生物组成直

接影响外源性消化酶的种类与活性。其中, 拟杆

菌门菌株可产生丰富的糖基转移酶和大量的聚合

物降解酶, 特别是肽酶[32]; 从变形菌门 γ-变形菌

纲[33](Gammaproteobacteria)可分离产蛋白酶菌株; 

厚壁菌门芽孢杆菌属的大多数菌株可以产生蛋白 

酶、淀粉酶等 [34]; 长吻鲟(Polyodon spathula)[35]

肠道菌群以梭杆菌门–梭杆菌纲(Fusobacteria)、变

形菌门 γ-变形菌纲和拟杆菌门–拟杆菌纲(Bac-

teroidia)为主，在营养代谢方面，肠道菌群在碳水

化合物发酵中的发酵能力高于食道和胃。目前 , 

已分离的高酶活性菌株多隶属于芽孢杆菌属、

Enterobacteriaceae、不动杆菌属(Acinetobacter)、气

单胞菌属(Aeromonas)、产黄菌属(Flavobacterium)、

发光杆菌属、假单胞细菌属、弧菌属、Micro-

bacterium、Micrococcus 和葡萄球菌属(Staphylo-

coccus)等[36]。结合本研究金带齿颌鲷肠道菌群的

组成和其对碳源的平均代谢活性和利用率, 推测

其肠道菌群中存在潜在的高酶活性菌株。此外 , 

本研究通过基因功能预测发现, 渚碧礁海域组肠

道菌群在代谢方面的功能如氨基酸、碳水化合物

和脂类的代谢占比高且显著优于其他组, 这与可

培养碳源利用的结果一致。这为后续将 16S 多样

性分析技术与 Biolog EcoPlateTM 微板分析结合, 

构建可培养高酶活性功能菌株的筛选评价平台奠

定了较好的数据基础。鉴于南海海域独特的海洋

环境和战略地位, 及金带齿颌鲷肠道菌群对氨基

酸、糖类和脂类 3 大类碳源的利用效率, 后续将

进一步开展金带齿颌鲷肠道高产酶菌株的筛选与

功能验证研究, 以期深入挖掘南海渔源功能微生

物种质资源。 
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Gill tissue and intestinal flora bacterial community structure and 
carbon source utilization characteristics of the intestinal flora of Gna-
thodentex aurolineatus in reef waters of the South China Sea 
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Abstract: The intestinal flora of fishes has attracted considerable attention in recent years; however, most scholars 
focus their attention on farmed fish rather than wild coral reef fish. Here, we collected gill and intestinal samples 
of Gnathodentex aurolineatus from three reefs in the South China Sea to compare the structures of their intestinal 
bacterial community and carbon source utilization characteristics. MiSeq high-throughput sequencing technology 
was used to investigate the intestinal bacterial community structure of G. aurolineatus and the Biolog Eco 
microplate method was used to analyze the carbon source utilization characteristics of bacterial communities in 
different reef waters. The results showed that the gill tissue and intestinal bacterial communities were highly 
similar across various seas. Nevertheless, significant differences in relative abundance of phyla and genera were 
observed. A total of 151 common operational taxonomic units (OTUs) were observed among all samples, and a 
total of 1022 OTUs were identified from the Yongshu Reef group. A total of 492 OTUs were identified from the 
Chenhang Island group. At the phylum level, Proteobacteria, Bacteroidetes, and Firmicutes were the dominant 
phyla in all groups, and the unique dominant phyla were Actinobacteria and Fusobacteria. At the genus level, 
Escherichia-Shigella, Bacteroides, Bifidobacterium, Phascolarctobacterium, Photobacterium, Marispirillum, and 
Pandoraea dominated in all gill tissue samples. However, the most common dominant genera were 
Escherichia-Shigella and Bacteroides in all intestinal samples, and other dominant genera were significantly 
dissimilar. Metabolic activity and utilization rate of carbon sources of amino acids, carbohydrates, and lipids 
ranged from high to low in Zhubi Reef group (ZB), Yongshu Reef group (YS), and Chenhang Island group (CH), 
with significant differences among the three groups (P<0.05). Gene functional prediction results showed a high 
proportion of metabolism-related functional genes, and the utilization of the three types of carbon sources was 
consistent with that of carbon sources in culturable intestinal bacteria. The intestinal bacterial community of G. 
aurolineatus has a high metabolic capacity for carbon sources. Therefore, we plan to isolate high enzyme- 
producing strains from the intestines of this species in the future. 
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