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摘要: 为了解硝化型和光合自养型生物絮团对于泥鳅(Misgurnus anguillicaudatus)的养殖效果 , 设置清水组(CW

组)、硝化组(BFT 组)和光合自养组(ABFT 组)生物絮团养殖泥鳅 45 d, 比较泥鳅的生长和消化酶活性、两类絮团的

营养组成情况, 以及养殖水体和泥鳅肠道微生物的群落结构。结果显示, BFT 组和 ABFT 组的饲料转化率、特定生

长率和末均重没有显著性差异(P>0.05)。与 CW 组相比, 两实验组的饲料转化率显著降低; BFT 组的终末密度与 CW

组相比没有显著性差异 (P>0.05)。与 CW 组相比 , BFT 组和 ABFT 组生物絮团可以提供 (36.69±1.17)%和

(40.20±1.05)%的粗蛋白; 与 BFT 组相比, ABFT 组的生物絮团粗脂肪含量显著提高(P<0.05), 并且促进脂肪酸由饱

和向不饱和转化。ABFT 的泥鳅胰蛋白酶和脂肪酶的活性显著高于另外两组(P<0.05)。微生物群落分析表明, 添加

藻类对成熟生物絮团 Alpha 多样性指数、群落门水平和属水平没有显著影响。泥鳅摄食生物絮团会导致肠道菌群

sobs 指数显著降低。BFT 组肠道的优势菌群为变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)和绿弯菌门

(Chloroflexi); ABFT 组为变形菌门和蓝藻门(Cyanobacteria)。属水平上 , ABFT 组检测到高水平的气单胞菌属

(Aeromonas)。本研究表明, 硝化型和光合自养型生物絮团养殖均适合作为泥鳅绿色健康养殖的新模式。 
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水产养殖产品能够为人类提供大量的优质动

物蛋白[1]。但养殖者过度追求经济效益导致的水

环境污染、水产品质量安全等问题也在逐渐暴露[2]。

为实现水产养殖的高质量发展, 2020 年农业农村

部开始实施水产绿色健康养殖“五大行动”[3], 越

来越多的环境友好型养殖模式被逐渐探索和推

广。生物絮团技术(biofloc technology, BFT)利用有

益微生物将有毒含氮化合物转化成鱼类可以食用

的生物絮凝物, 显著加强养分和废弃物的回收再

利用, 近年来在多种绿色水产养殖模式得到广泛

应用 [4] 。目前 , 生物絮团技术在尼罗罗非鱼

(Oreochromis niloticus)和凡纳滨对虾(Litopenaeus 
vannamei)等品种的养殖中可以显著降低养殖成

本、提高养殖对象的成活率, 具有巨大的经济效

益[5-6]。Wei 等[7]指出生物絮团含有鱼虾生长所必

需的氨基酸和脂肪酸等营养物质, 这使得其可以

取代部分商品饲料, 并且降低饲料系数。 

BFT 系统根据 3 种氨控机制进行了分类, 即

化学自养(硝化型)、化学异养和光自养[8]。其中, 

以硝化作用控制有毒含氮化合物的硝化型生物絮
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凝系统最为常见[4,9]。Xu 等[10]研究发现硝化型生

物絮团可以有效降低凡纳滨对虾养殖中产生的氨

氮和亚硝氮, 减少了尾排水的治理, 同时提高了

产量。此外, 以化学异养将无机氮化合物转化为

菌体蛋白的异养型生物絮凝养殖系统, 也在不同

养殖品种成功应用[5,11]。藻类通过光自养直接利

用水体中的氨氮, 因此研究添加藻类的光自养型

生物絮团有助于扩展生物絮团中的氨控机制[12]。

藻类能够利用无机碳转化为有机碳源, 同时增加

水体中的溶解氧; 此外, 藻类的补充也有助于生

物絮团营养结构的调节[13]。Ekasari 等[14]证明, 在

生物絮团中补充小球藻(Chlorella pyrenoidosa)可

以增加必需氨基酸指数。但 Jung 等[15]的研究指出, 

补充微藻的生物絮团仅仅促进尼罗罗非鱼的免疫

反应, 但对其生长、存活率以及营养成分没有显

著影响。因此在生物絮团中补充藻类的作用有待

进一步研究。 

泥鳅(Misgurnus anguillicaudatus)作为一种经

济型淡水鱼类, 具有高蛋白、低脂肪的特性, 近几

年市场需求量不断提升, 2021 年全国产量 36 万余 t, 

作为适合多种养殖模式以及不同混养方式的特种

养殖对象[16], 目前其在生物絮团系统中的养殖效

果研究尚未有报道。本实验以泥鳅为养殖对象 , 

比较了硝化型和光合自养型生物絮凝养殖模式作

为营养补偿对泥鳅的生长效果、消化酶活性以及

环境和肠道微生物群落的影响, 以期为泥鳅与生

物絮团养殖的结合提供理论依据, 为特种水产品

在绿色健康养殖模式上的应用提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  养殖与处理 

实验中所使用的泥鳅购自中国四川成都银泉

泥鳅孵育基地。养殖实验在上海海洋大学循环水

养殖系统研发平台中试车间进行。选取 360 尾大

小均匀[初始体重(1.25±0.06) g]的泥鳅, 随机分配

到 12 个 PVC 水箱(20 L, 工作容积 15 L), 在水箱

中央设置一个曝气石。设置 3 个实验组, 分别为

清水换水组(CW), 硝化型生物絮团组(BFT)和光

合自养型生物絮团组(ABFT), 每组下设 4 个平行, 

每个水箱 30 尾。每天投喂 4 次(9:00, 13:00, 17:00, 

21:00), 共计 45 d。泥鳅饲料(无锡通威生物科技

有限公司)的主要产品成分为: 粗蛋白≥38.00%, 

粗脂肪≥5.0%, 粗纤维≤7.0%, 粗灰分≤16.0%, 

总磷≥1.20%, 赖氨酸≥1.90%, 水≤12.0%。 

CW组按初始体重的 4%饲喂, 每 15天随机称

重 15 尾, 并记录采食量(FI)。每天 9:00 和 21:00

换 30%的水以保证水质稳定。温度: 25~28 ℃。光

照强度小于 500 lx。实验构建的装置覆盖有黑纱

网, 以避免微藻通过光自养处理的空中交叉转移

而增殖。 

根据培养的生物絮团测定粗蛋白含量, 絮团

营养成分可替代泥鳅体重 1.5%饲料中的氮, 因此

BFT 组和 ABFT 组每日按体重的 2.5%饲喂, 每 15

天随机称重 15 尾, 记录采食量(FI)。按总悬浮物

(TSS) (525±25) mg/L 接种来自上海海洋大学水产

养殖工程技术研究中心罗非鱼养殖两个月后的生

物絮团, 并在养殖期间维持 TSS 浓度。ABFT 组

以密度为 1×105 cell/ml 接种小球藻。小球藻来自

上海市水产养殖工程技术研究中心。该菌株在

BG-11 培养基中作为种液培养。温度: 25~28 ; ℃

碱度: (300±25) mg/L, 实验期间由 NaHCO3 维持。

BFT 组光照强度小于 500 lx。实验构建的装置覆

盖有黑纱网。ABFT 组光照强度为 5000 lx, 光周

期: 12 L : 12 D。 

1.2  样品采集 

45 d 实验结束时, 对每个水箱内的泥鳅进行

称重和计数。取样前用 0.1% MS222 麻醉泥鳅。

每个水箱中随机选取 6 尾泥鳅, 取全肠放入 1.5 mL

无菌离心管中, 立即用液氮冷却, 并转移至−80 ℃

冰箱中保存备用。本研究的所有养鱼方法和取样

方案均经上海海洋大学动物伦理委员会批准。实

验结束后, 水样经 0.22 μm 无菌滤膜过滤收集沉

淀物, 分析微生物多样性。将水样在 8000 r/min

下离心 5 min, 取沉淀保存于−80 , ℃ 用于营养成

分近似组成分析。 

1.3  分析方法 

1.3.1  水质分析  每 5 天上午 9 点采集水样。用

0.45 μm 膜过滤, 根据《水和废水的检测方法分析》

第 4 版[17], 测定总氨氮(TAN), 亚硝酸盐(NO2
–-N), 

硝酸盐(NO3
–-N), 磷酸盐(PO4

3–-P), 直接取水样测
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定总氮(TN)和总磷(TP), 使用 WTW 多参数便携

水质分析仪(Multi 3430, WTW, 德国)测定溶解氧

(DO)、pH 值和水温。用恒重法测定总悬浮固体

(TSS)浓度, 以 mg/L 表示。碱度用酸碱中和法测

定。可沉降固体体积 (FV)采用英霍夫锥 (Brand 

Scientific, Wertheim, Germany)测定。在每个 BFT

组中取 1 L 水沉淀 15 和 30 min 后记录沉淀物质

的体积, 记为 FV15 和 FV30 (mL/L)。 
1.3.2  小球藻数目和叶绿素 a  本研究采用叶绿

素 a (Chl-a)浓度和小球藻的数量来代表藻类生物

量的增长。采用丙酮分光光度法测定叶绿素 a 浓

度[18]。采用血细胞计数板法测定小球藻的数量。 
1.3.3  生物絮团的营养测定  浓缩的生物絮团在

65 ℃下烘干至恒重, 使用 elemental 系统(Elementar 

vario MAX, 德国)测定氮含量。生物絮团粗蛋白

含量为氮素的 6.25 倍。按 GB/T6438-2007、GB/ 

T6432-2018、GB/T6434-2006 规定的方法测定生

物絮团的粗灰分、粗脂肪和粗纤维。脂肪酸含量

采用直接甲基酯化法测定[13]。采用氨基酸分析仪

(日立 L-8800, 日立 , 日本 ), 按 GB/T5009.124- 

2003 测定氨基酸含量。粗蛋白质、粗脂肪、粗纤

维、粗灰分和氨基酸的含量占生物絮团干重的百

分比表示，脂肪酸含量按该脂肪酸与总脂肪酸的

相对含量表示。 
1.3.4  肠道消化酶活性  胰蛋白酶(trypsin)、脂肪

酶(lipase)和淀粉酶(amylase)采用试剂盒检测, 试

剂盒购自南京建成生物工程研究所。货号为: No. 

A080-2、No. A054-1 和 No. C016-1, 操作按照试

剂盒说明书进行。 
1.3.5  水体和肠道 16S 高通量测序  泥鳅的全肠

样本和水样的全基因组 DNA 提取、扩增并测序参

照 Ren 等[19]的研究。为了分析肠道菌群和水体菌群

的多样性和组成, 提取后扩增细菌 16S rRNA 基因

的 V3-V4 区域。16S rRNA 基因的通用引物对为 

338F (5′-ACTCCTACGGAGGCAGCAG3′)和 806R 

(5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′), 利 用

Illumina NovaSeq 平台进行测序。 
1.4  数据计算 

生长指标使用的计算公式:  

 G F IB W W   (1) 

 GR F I[(ln ln ) / ] 100S W W t    (2) 

 AW F F/F W N  (3) 

 CR I F I/ ( )F F W W   (4) 

 R F I( / ) 100S N N   (5) 

 D F /F W V   (6) 

式中: BG 为生物量的总增长, g; WF 和 WI 为终末和

初始总重, g; SGR 为特定生长率; FAW 为平均最终

质量, g; FCR 为饵料系数; t 为总养殖周期, d; FI 为

总采食量, g; SR 为成活率, %; NI 和 NF 为初始和终

末泥鳅的总数; FD 为实验结束时的密度, kg/m3; V
为实验水体的总体积, L。 

1.5  数据处理 

实验数据采用 Excel 软件进行结果统计, 由

Origin 2021pro 软件绘制图形分析。实验数值用平

均值±标准差(mean±SD)表示。采用 SPSS 26.0 软

件对实验数据进行单因素方差分析。P<0.05 认为

差异显著。当发现有显著差异时, 采用邓肯多重

比较来识别实验组之间的差异。不同的字母表示

处理之间的显著差异(P<0.05)。 

对于高通量测序数据, 采用克氏秩和检验组

间各组肠道菌群之间的差异是否显著 , 采用

Wilcox 秩和检验比较硝化型和光合自养型生物絮

团之间的差异是否显著。P<0.05 被认为差异显著。 

2  结果与分析 

2.1  养殖水体水质指标和絮团量 

在 45 d 养殖周期中, CW 组、BFT 组和 ABFT

组各水质指标变化如图 1 (a~d)所示。CW 组、BFT

组的 DO 和 pH 分别在(8.13±0.15) mg/L 和(7.49± 

0.16) mg/L 的范围内稳定波动; 而 ABFT 组的 DO

和 pH 随小球藻生物量的逐渐累积呈现上升的趋

势。CW 组的 TAN 和 NO2
–-N 浓度分别稳定在

(0.16±0.15) mg/L 和(0.74±0.49) mg/L; BFT 组和

ABFT 组 TAN 和 NO2
–-N 浓度分别维持在(0.06± 

0.08) mg/L 和(0.01±0.01) mg/L, (0.07±0.09) mg/L

和(0.01±0.01) mg/L 的较低水平。实验结束后, BFT

组的 NO3
–-N 和 PO4

3–-P 最终达到(99.43±5.32) mg/L

和(48.63±33.54) mg/L; ABFT 组的 NO3
–-N 和

PO4
3–-P 最终达到(49.25±2.21) mg/L 和(29.49±  

2.25) mg/L。从图 1e 看出, 第 15 天开始藻细胞数

量和叶绿素 a 浓度快速积累消耗大量营养盐, 使 
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图 1  本研究养殖期间各组指标变化 

各组水质指标的变化(a, b, c, d); ABFT 组叶绿素 a 含量和藻细胞数量变化(e); 实验期间 15、30 min 可沉降固体体积的变化(f). 

*表示差异显著(P<0.05). BFT 组: 硝化型生物絮团组; ABFT 组: 光合自养型生物絮团组; CW 组: 清水换水组. 

Fig. 1  Variation of basgic index during culture in the study 
 Variations of water index in each group during culture (a, b, c, d); Variations in content of chlorophyll-a and the number of Chlorella 

sp. of group ABFT (e); Variations of settleable  solids during the experimental period at minute 15 and minute 30 (f). 
* Indicate significant differences (P<0.05). BFT group: nitrifying biofloc group; ABFT group: auto-photosynthetic  

biofloc group; CW group: clean water group. 

 
得 ABFT 组的 NO3

–-N、PO4
3–-P、TN 和 TP 水平低

于 BFT 组。 

BFT 组和 ABFT 组絮团量变化见图 1f。在前

20 d, BFT 组和 ABFT 组的 FV15 和 FV30 分别增至

(101.75±2.36) ml/L 和(55.25±5.74) ml/L, (112.25± 

5.91) ml/L 和(54.5±5.74) ml/L, 两组之间无显著

性差异(P>0.05); 第 25 天后, BFT 组 FV15 和 FV30

显著高于 ABFT 组(P<0.05), 可沉降固体值随着
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时间延长持续上升 , 实验后期分别增至(141.00± 

6.63) ml/L 和(80.00±4.08) ml/L, (122.75±3.20) ml/L

和(70.00±4.08) ml/L。 
2.2  生物絮团营养组成 

实验结束后, 测定 BFT 组和 ABFT 组絮体的

主要营养成分(表 1)、氨基酸(表 2)和脂肪酸(表 3)。

ABFT 组粗蛋白质、粗脂肪和粗纤维含量分别为

(40.20±1.05)%、(5.31±0.27)%和(4.48±0.14)%, 显

著高于 BFT 组(P<0.05); ABFT 组粗灰分含量为

(23.75±0.66)%, 显著低于 BFT 组(P<0.05)。 

两组絮团共检测到 15 种氨基酸(表 2), BFT 组

的丝氨酸、谷氨酸、甘氨酸、丙氨酸和缬氨酸含

量显著高于 ABFT 组(P<0.05)。其他氨基酸组分

之间差异不显著(P>0.05)。 

两组絮团共检测出 18 种脂肪酸。表 3 列出了

在两组中含量前 10 的脂肪酸, 其中 BFT 组的

C24 : 0, C18 : 1n9c, C18 : 0, C14 : 0 和 C12 : 0 的

含量显著高于 ABFT 组 (P<0.05); ABFT 组的

C20 : 3n3, C20 : 1n9, C18 : 2n6c 和 C16 : 1 的含量

显著高于 BFT 组(P<0.05)。此外, ABFT 组两类不

饱和脂肪酸含量显著高于 BFT 组(P<0.05)。 

2.3  泥鳅生长状况 

从表 4 可以看出, CW 组泥鳅的采食量、生物

量增加、特定生长率、末均质量和成活率明显高 
 

表 1  实验结束时絮团粗蛋白、粗脂肪、粗纤维、 

粗灰分含量(干重) 

Tab. 1  The contents of crude protein,  
crude fat, crude fiber and ash in flocs at the  

end of the experiment (dry weight) 
n=4; x ±SD; % 

絮团指标 
flocs index 

实验组 test group 

BFT 组  
group BFT 

ABFT 组  
group ABFT 

粗蛋白 crude protein 36.69±1.17b 40.20±1.05a 

粗脂肪 crude fat 1.56±0.25b 5.31±0.27a 

粗纤维 crude fiber 2.50±0.14b 4.48±0.14a 

粗灰分 crude ash 28.41±0.77a 23.75±0.66b 

注: 同列数据上标不同表示组间存在显著差异(P<0.05). BFT 组: 

硝化型生物絮团组; ABFT 组: 光合自养型生物絮团组. 

Note: Different superscripts on the same row indicate significant 
differences between groups (P<0.05). BFT group: nitrifying biofloc 
group; ABFT group: auto-photosynthetic biofloc group. 

表 2  接种和实验后各组氨基酸含量(干重) 

Tab. 2  The relative contents of amino acids in each group 
after experiment (dry weight) 

  n=4; x ±SD; % 

氨基酸 
amino acid 

实验组 test group 

BFT 组 BFT group  ABFT 组 ABFT group 

天冬氨酸 Asp 2.73±0.10a 2.65±0.12a 

苏氨酸 Thr 0.96±0.13a 0.93±0.08a 

丝氨酸 Ser 3.67±0.19a 2.99±0.48b 

谷氨酸 Glu 3.53±0.13a 3.22±0.25b 

甘氨酸 Gly 0.01±0.00a 0.01±0.00b 

丙氨酸 Ala 2.39±0.12a 2.17±0.17b 

胱氨酸 Cys – – 

缬氨酸 Val 0.35±0.02a 0.26±0.02b 

蛋氨酸 Met – – 

异亮氨酸 Ile 1.21±0.07a 1.13±0.08a 

亮氨酸 Leu 1.98±0.11a 1.84±0.12a 

酪氨酸 Tyr 0.57±0.04a 0.49±0.08a 

苯丙氨酸 Phe 0.93±0.04a 0.90± 0.04a 

组氨酸 His 1.20±0.09a 1.13±0.09a 

赖氨酸 Lys 0.50±0.02a 0.43±0.06a 

精氨酸 Arg 1.15±0.08a 1.02±0.10a 

脯氨酸 Pro 0.98±0.14a 0.99±0.08a 

注: 同列数据上标不同表示组间存在显著差异(P<0.05). –表示

由于缺少标准物质 , 未检测到 . BFT 组 : 硝化型生物絮团组 ; 

ABFT 组: 光合自养型生物絮团组. 
Note: Different superscripts on the same row indicate significant 
differences between groups (P<0.05). – indicates not detected 
because of missing standard substance. BFT group: nitrifying 
biofloc group; ABFT group: auto-photosynthetic biofloc group. 

 

表 3  各组絮团脂肪酸与总脂肪酸相对含量 
Tab. 3  The contents of flocs fatty acid relative to total flocs  

farfy acid after the experiment 
n=4; x ±SD; % 

脂肪酸 
fatty acid 

实验组 test group 

BFT 组 
BFT group  

ABFT 组 
ABFT group 

肉豆蔻酸 C24 : 0 13.32±0.32a 2.79±0.44b 

花生四烯酸 C20 : 3n3 2.10±0.10b 4.41±0.39a 

二十碳烯酸 C20 : 1n9 0.77±0.03b 19.08±1.85a 

亚油酸 C18 : 2n6c 13.51±0.17b 23.71±2.07a 

油酸 C18 : 1n9c 13.36±1.78a 5.45±0.54b 

硬脂酸 C18 : 0 8.67±1.40a 1.52±0.31b 

棕榈油酸 C16 : 1 8.97±1.62b 13.04±1.28a 

棕榈酸 C16 : 0 24.56±4.99a 22.70±2.01a 

肉豆蔻酸 C14 : 0 3.12±0.74a 1.46±0.40b 

月桂酸 C12 : 0 7.28±1.11a 0.90±0.57b 

饱和脂肪酸 saturated fatty acid 55.47±2.24a 6.96±0.86b 

单不饱和脂肪酸 
monounsaturated fatty acid 

21.17±8.80b 49.53±2.35a 

多不饱和脂肪酸 
polyunsaturated fatty acids 

14.48±7.35b 28.42±1.69a 

注: 同列数据上标不同表示组间存在显著差异(P<0.05). BFT 组: 

硝化型生物絮团组; ABFT 组: 光合自养型生物絮团组. 
Note: Different superscripts on the same row indicate significant 
differences between groups (P<0.05). BFT group: nitrifying biofloc 
group; ABFT group: auto-photosynthetic biofloc group. 
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于 BFT 和 ABFT 组(P<0.05); CW 组和 BFT 组的

终末密度(FD)分别为(5.76±0.05) kg/m3 和(5.49± 

0.29) kg/m3, 显著高于 ABFT 组(P<0.05)。BFT 组

和 ABFT 组饵料系数(FCR)分别为(1.38±0.10)和

(1.30±0.09), 显著低于 CW组(P<0.05)。然而, BFT

组和 ABFT 组之间在采食量、特定生长率、末均质

量和饵料系数方面没有显著性差异(P>0.05)。 
 

表 4  泥鳅的生长指标 

Tab. 4  The growth performance of Misgurnus anguillicaudatus 
n=4; x ±SD 

生长指标 
growth index 

对照组  
control group

实验组 test group 

CW 组  
group CW 

BFT 组  
group BFT 

ABFT  
group ABFT

采食量/%  
food intake 

87.02±0.70a 52.52±3.45b 45.27±4.33b

生物量增加/g  
biomass gain 

50.97±0.78a 38.18±1.43b 33.26±1.26c

特定生长率/(%/d) 
specific growth rate 

1.90±0.02a 1.78±0.07b 1.77±0.10b

末均重/g 
final average weight 

2.88±0.03a 2.63±0.09b 2.61±0.12b

饵料系数 
food coefficient 

1.71±0.02a 1.38±0.10b 1.36±0.09b

成活率/% 
survival rate 

100.00±0.00a 91.67±7.93b 76.67±7.20c

终末密度/(kg/m3) 
final density 

5.76±0.05a 5.49±0.29a 4.61±0.31b

注: 同列数据上标不同表示组间存在显著差异(P<0.05). BFT 组: 

硝化型生物絮团组; ABFT 组: 光合自养型生物絮团组; CW 组: 

清水换水组. 

Note: Different superscripts on the same row indicate significant differences 
between groups (P<0.05). BFT group: nitrifying biofloc group; ABFT 
group: auto-photosynthetic biofloc group; CW group: clean water group. 
 

2.4  泥鳅的消化酶活性 

ABFT 组泥鳅胰蛋白酶活性和脂肪酶活性分

别为(51.40±2.37) U/mg (prot)和(41.43±1.58) U/mg 

(prot), 显著高于 CW 组和 BFT 组(P<0.05); 此外, 

BFT 组脂肪酶活性为(34.90±3.04) U/mg (prot), 显

著高于 CW 组(P<0.05); 但各组间淀粉酶活性无

显著性差异(P>0.05)(表 5)。 
 

表 5  各组泥鳅的消化酶活性 

Tab. 5  Digestive enzyme activity of Misgurnus  
anguillicaudatus in each group 

n=4; x ±SD 

组别 group 

消化酶 Digestive enzyme 

胰蛋白酶/ 
[U/mg (prot)] 

Trypsin 

脂肪酶/ 
[U/mg (prot)] 

Lipase 

淀粉酶/ 
[U/mg (prot)] 

Amylase 

CW 组 group CW 41.43±1.78b 27.18±1.61c 4.90±0.27a

BFT 组 group BFT 40.63±2.56b 34.90±3.04b 4.49±0.63a

ABFT 组 group ABFT 51.40±2.37a 41.43±1.58a 5.20±0.45a

注: 同行数据上标不同表示组间存在显著差异(P<0.05). BFT 组: 

硝化型生物絮团组; ABFT 组: 光合自养型生物絮团组; CW 组: 

清水换水组. 

Notes: Values in the same row with different superscripts are 
significantly different (P<0.05). BFT group: nitrifying biofloc group; ABFT 
group: auto-photosynthetic biofloc group; CW group: clean water group. 

 

2.5  水体和肠道中微生物群落结构 

2.5.1  水体和泥鳅肠道细菌的 Alpha 多样性分析  

水体和肠道菌群的 Alpha 多样性结果见表 6。BFT

组、ABFT 组和 CW 组在水体微生物群的多样性

和丰富度指数方面有显著性差异(P<0.05)。然而, 

这些指标在 BFT 组和 ABFT 组之间没有显著性差

异(P>0.05)。在肠道微生物群中, CW 组的微生物 

表 6  各组中微生物多样性分析 

Tab. 6  Analysis of microbial community in each group 
n=4; x ±SD 

组别 group 
丰富度指数 richness 多样性指数 diversity 

Sobs chao1 Ace Simpson Shannon 

WCW 290.33±33.17b 356.88±34.73b 349.64±31.64b 0.15±0.05a 2.83±0.41b 

WBFT 586.00±16.99a 684.42±17.55a 667.64±20.13a 0.04±0.01b 4.24±0.18a 

WABFT 569.67±28.57a 679.63±26.97a 658.61±32.56a 0.05±0.02b 4.08±0.24a 

GCW 625.50±175.42a 670.40±179.92a 667.36±178.22a 0.08±0.04b 3.69±0.76a 

GBFT 328.75±115.19b 430.79±154.82a 394.66±54.96a 0.28±0.23ab 2.74±1.15ab 

GABFT 289.25±94.07b 404.30±135.61a 465.13±156.92a 0.36±0.25a 1.96±0.94b 

注: BFT 组: 硝化型生物絮团组; ABFT 组: 光合自养型生物絮团组; CW 组: 清水换水组. WCW、WBFT 和 WABFT 分别为 CW 组、BFT 组

和ABFT组水体样本; GCW、GBFT和GABFT分别为CW组、BFT组和ABFT组肠道样本. 同行数据上标不同表示组间存在显著差异(P<0.05). 
Notes: BFT group: nitrifying biofloc group; ABFT group: auto-photosynthetic biofloc group; CW group: clean water group. WCW, WBFT 
and WABFT are water samples of group CW, BFT and ABFT respectively; GCW, GBFT and GABFT are gut samples of group CW, BFT and 
ABFT respectively. Values in the same row with different superscripts are significantly different (P<0.05). 
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数量(sobs)和 Shannon 指数显著高于 BFT 组和

ABFT 组, Simpson 指数显著低于 BFT 组和 ABFT

组(P<0.05)。 
2.5.2  水体和肠道细菌群落的差异  利用多变量

统计分析来比较 BFT 组和 ABFT 组肠道和养殖水

体细菌群落的操作分类单元 (OTU)水平进行评

估。通过基于 Bray-Curtis 距离算法进行主成分分

析(PCoA), 如图 2, BFT 组和 ABFT 组养殖水环境

聚集在主坐标相同的位置, 但两组肠道细菌群落

聚集到主坐标的不同位置, 表明泥鳅肠道微生物

群落有显著差异(P<0.05)。 

 

 
 

图 2  主成分细菌群落分析 

BFT 组: 硝化型生物絮团组; ABFT 组: 光合自养型生物絮团

组; CW 组: 清水换水组. WBFT 和 WABFT 分别为 BFT 组和

ABFT 组水体样本; GBFT 和 GABFT 分别为 BFT 组和 ABFT

组肠道样本. 

Fig. 2  PCoA flora analysis 
BFT group: nitrifying biofloc group; ABFT group: 

auto-photosynthetic biofloc group; CW group: clean water 
group. WBFT and WABFT are water samples of group BFT and 

ABFT respectively; GBFT and GABFT are gut samples of 
group BFT and ABFT respectively. 

 
2.6  水体和泥鳅肠道微生物群落组成分析 

养殖水体和泥鳅肠道中检测到的微生物种群

如图 3 所示。水环境中, 在门水平上, 变形菌门

(Proteobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)、放线菌门

(Actinobacteriota)和拟杆菌门(Bacteroidota)是本研

究中 BFT 和 ABFT 组中的主要细菌门类。在属水

平上, BFT 组的优势菌是暖绳菌属(Caldilineaceae)、

中 村 氏 菌 属 (Nakamurella) 和 JG30-KF-CM45; 

ABFT 组中的优势细菌是暖绳菌属, 中村氏菌属

和根瘤菌属(Rhizobiales_ Incertae_Sedis)。 

泥鳅肠道中, 在门水平上, CW 组优势菌群为

变形菌门和拟杆菌门, BFT 组优势菌群为放线菌

门和变形菌门, ABFT组优势菌群为变形菌门和蓝

藻门(Cyanobacteria)。在属水平上, CW 组主要优

势菌为根瘤菌科未知属和 norank_f__JG30-KF- 
CM45。BFT 组为分枝杆菌属(Mycobacterium)、根

瘤 菌 科 未 知 属 和 norank_f__JG30-KF-CM45 。

ABFT 组为气单胞菌属(Aeromonas)。 

2.7  水体和肠道微生物群落差异性分析 

如图 4, 显著性分析表明, 水体中 BFT 组和

ABFT 组在门水平上的优势种群没有显著性差异

(P>0.05)。属水平上前 15 个优势物种中, 文氏菌

属(Lewinella), 寡曲菌属 (Oligoflexus), 红螺菌属

(Rhodoacteraceae)在 BFT 和 ABFT 组之间存在显

著性差异(P<0.05)。 

肠道中, 门水平上, BFT 组较 CW 组和 ABFT

组, 放线菌门的丰度显著增加了(P<0.05); CW 组

和 BFT 组较 ABFT 组, 浮霉菌门(planctomycetota)

的丰度显著增加(P<0.05)。属水平上, ABFT 组与

BFT 组和 CW 组相比, 气单胞菌属的丰度显著增

加(P<0.05); BFT 组中 JG30-KF-CM45, 浮游菌科

未知属(norank_f_Gemmatacee), 暖蝇菌科未知属

(norank_f_Caldilineaceae), 阿 马 利 球 菌 属

(Amaricoccus), 黄杆菌科未知属 (unclassified_f__ 
Xanthobacteraceae), 真杆菌属(Bauldia)和 norank_ 
f__norank_o__0319-6G20 的丰度显著增加(P<0.05)。 

3  讨论 

3.1  BFT 和 ABFT 絮团对水质的影响 

本研究中, 硝化型 BFT 系统和光合自养型

ABFT 系统都将水体中氨氮、亚硝氮维持在较低

水平, 这与大多数针对 BFT 系统水质变化的研究

类似[20-23]。同时, ABFT 组较 BFT 组额外吸收了

40.93%的硝酸盐和 37.47%的磷酸盐, 原因在于

ABFT 系统中持续产生的无机氮化合物和磷酸盐

可被小球藻作为营养底物利用。相关研究也发现 
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图 3  门水平(a)和属水平(b)微生物群落柱状图 

BFT 组: 硝化型生物絮团组; ABFT 组: 光合自养型生物絮团组; CW 组: 清水换水组. WCW、WBFT 和 WABFT 分别为 CW 组、

BFT 组和 ABFT 组水体样本; GCW、GBFT 和 GABFT 分别为 CW 组、BFT 组和 ABFT 组肠道样本. 

Fig. 3  Microbiome histogram on phylum level (a) and genus level (b) 
BFT group: nitrifying biofloc group; ABFT group: auto-photosynthetic biofloc group; CW group: clean water group. WCW, WBFT 

and WABFT are water samples of group CW, BFT and ABFT respectively; GCW,  
GBFT and GABFT are gut samples of group CW, BFT and ABFT respectively. 

 

小球藻和斜生栅藻(Tetradesmus obliquus)对于工

厂化循环水养殖废水(罗非鱼养殖密度为 17 kg/m3)

中的硝酸盐和磷酸盐具有较好的去除率, 分别为

78%、80%和 97%、99%[15]。另外, 于永霞等[24]

研究发现, 在菌藻 ABFT 系统运行后期, 由于藻

类大量死亡释放出的营养物质会导致罗非鱼养殖

水质恶化。本实验养殖周期内尚未出现藻类大量

死亡, 是否会随养殖周期延长而出现水质波动尚

有待进一步研究。 

FV 是衡量生物絮凝体系中可沉降固体物浓度的

指标[25]。本实验养殖系统运行 20 d 后, BFT 组

FV15 和 FV30 显著高于 ABFT 组(图 1)。有相关研

究表明, ABFT 系统随着小球藻生物量的累积, 藻

类会逐渐成为 ABFT 系统的主导[26], 并且同时增

加絮凝体的体积和密度, 促进共生絮团的聚集和

沉降[27], 这与本实验研究结果相符。Hargreaves[28]

推荐 BFT 罗非鱼养殖系统中适宜 FV30 为 25~50 

mL/L; Pérez-Fuentes 等[9]研究认为, 在以硝化为主

的 BFT 养殖系统中 FV30 为 20~75 mL/L 时可以实

现最优硝化作用, 本实验 BFT 组养殖后期 FV30

为 50~60 mL/L, 氨氮和亚硝氮也得到较好控制。 

3.2  BFT 和 ABFT 絮团营养组成情况和对泥鳅

生长的影响 

Gogoi 等[29]以螺旋藻为单一蛋白源制成含有

35%粗蛋白的饲料对皇后泥鳅(Botia dario)生长有

明显的促进效果。本实验中, BFT 组和 ABFT 组絮

团粗蛋白含量分别为(36.69±1.17)%和(40.20±1.05)%, 

达到商业饲料粗蛋白含量水平; ABFT 组絮团中

粗脂肪含量显著高于 BFT 组絮团(P<0.05), 说明

添加小球藻可以提高生物絮团中粗脂肪的含量。

Martins 等[30]研究也证实了在生物絮团中添加藻

类可以显著增加絮团中粗脂肪含量。此外, Gao等[31]

认为向生物絮团中补充藻类有助于脂肪酸谱由饱

和脂肪酸向不饱和转化, 使得脂肪酸质量和利用

效率明显提高, 这些结论与本研究结果相同。 

目前, 以罗非鱼为对象的生物絮团养殖研究

案例较为广泛。从经济角度来看, 生物絮团在罗

非鱼养殖中可以实现部分饲料替代 ( 4 1 . 1 % ~ 

58.9%)[32]。Avnimelech 等[33]通过同位素示踪发现

罗非鱼每天可从浓度约为 200 mg/L 的生物絮团

系统中摄取氮 242 mg/kg (相当于每天摄取 1.56 g

蛋白质)的微生物蛋白, 相当于罗非鱼正常蛋白质

摄入量的 25%。本实验周期内, BFT 组和 ABFT

组较清水投饲 CW 组节约了 37.5%的饲料量, 泥

鳅利用生物絮团中悬浮的微生物蛋白补充了生长

需要的部分, 同样实现了部分营养替代和更高的

饲料转化率, 且在养殖周期结束后, BFT 组和 CW

组的终末密度没有显著性差异。Castro 等[6]在对 
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(续图 4  Fig. 4 continued) 

 
 

图 4  水体优势菌群在门水平(a)和属水平上的显著差异分析(b)以及肠道菌群在门水平(c)和属水平(d)上的显著差异分析 

BFT 组: 硝化型生物絮团组; ABFT 组: 光合自养型生物絮团组; CW 组: 清水换水组; 显著性(P<0.05)用*表示. 

Fig. 4  The significant difference analysis of dominant flora in water at phylum level (a) and genus level (b) and significant  
difference analysis of gut flora at phylum level (c) and genus level (d) 

BFT Group: nitrifying biofloc group; ABFT group: anto-photosynthetic biofloc group; 
 CW group clean water group; significance (P<0.05) indicated by *. 

 

虾 BFT 养殖实验结束后认为, 饲料对对虾生长的

营养贡献率超过 90%, 其余生长可归因于生物絮

团的营养价值。并且, 在 BFT 和 ABFT 系统中, 异

养细菌、自养细菌和藻类都可以很好地吸收转化

由残饵、粪便以及养殖动物排泄产生的氨氮和亚

硝氮 , 减少为维持水质产生的换水频率 [15,21,33], 

可节约 67.4%~75.5%的水质处理成本[32]。 

本实验对两组絮团营养成分中氨基酸分析显

示, 絮团中泥鳅生长所需的赖氨酸含量较低。有

研究指出, BFT 和 ABFT 系统絮团提供的必需氨

基酸和脂肪酸不能完全满足养殖对象的营养需

求 [11,33]。因此，当部分饲料被絮团替代后，会导

致关键营养摄入不充分的问题。而本实验中由于

絮团本身营养成分缺乏 , 必需氨基酸含量较低 , 

这导致实验组泥鳅营养转化受限, 特定生长率和

末均质量显著低于对照组(P<0.05)。所以商业养殖

生产仍然建议搭配配合饲料进行, 这与 Poli 等[34]

和 Avnimelech 等[33]得出的结论类似。 

3.3  BFT 和 ABFT 絮团对泥鳅消化酶活性的影响 

本实验中, ABFT 组养殖泥鳅的胰蛋白酶、脂肪

酶活性均显著高于另外两组(P<0.05), 这可能与

ABFT 组絮团中营养成分含量(蛋白质和脂肪水平)

较高有关。Adineh 等[35]研究证明, 随着日粮蛋白质

水平的增加, 生物絮团系统中养殖对象肠道胰蛋

白酶活性也会增加。Luo 等[36]对 BFT 养殖系统的研

究认为生物絮团具有提高养殖对象蛋白酶和淀粉

酶活性的潜力。本研究中, 较高的酶活性使得泥鳅

对相应营养利用效率最高, 饵料系数最低, 但各组

之间没有观察到淀粉酶活性存在显著性差异, 这

可能与饲料提供了足够泥鳅利用的粗纤维有关。 

3.4  BFT 和 ABFT 絮团细菌群落结构和对泥鳅肠

道菌群的影响 

BFT 系统培养初期的生物絮团中细菌群落结

构会发生较大变化, 但环境稳定的成熟阶段, 浮

霉菌门、变形菌门、拟杆菌门和厚壁菌门的微生

物都可能成为优势菌群[37]。本实验中, BFT 组和

ABFT 组养殖后期细菌群落结构中的优势菌群相

似度较高且均为变形菌门, 其次是绿弯菌门和放

线菌门。绿弯菌门微生物是菌藻共生生物膜稳定

性能的主要贡献者[38]; 放线菌门微生物被证实对

复杂碳水化合物具有降解能力[39]。清水 CW 组则

以变形菌门(48.48%)和拟杆菌门(40.09%)为优势
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种群(图 3)。Peiro-Alcantar 等[40]研究认为添加不

同底物只会影响生物絮团的形成过程, 但对稳定

阶段成熟絮体中细菌群落结构没有影响。本实验

中 BFT 和 ABFT 组均使用接种成熟生物絮团的方

式调配养殖用水, 结果显示接种小球藻也并未影

响养殖后期稳定生物絮团细菌在门属水平的结构

和丰度, 与 Peiro-Alcantar 等[40]研究结果一致。 

肠道微生物菌群结构和多样性对鱼类的健康

至关重要[41-42]。本实验通过对泥鳅肠道菌群高通

量测序分析发现, BFT 和 ABFT 组中的肠道微生

物多样性均较 CW 组减少, 其中 ABFT 组减少显

著(P<0.05), 这可能与生物絮团中的微生物和藻

类在肠道中定殖影响了原本肠道的菌群平衡有

关。但 Dong 等[43]向凡纳滨对虾幼体 BFT 养殖系

统中添加扁藻属(Platymonas)增加了对虾肠道菌

群的物种丰富度和多样性, 从而提高了养殖对象

的成活率; Huang 等[42]的研究指出, 只有在罗非

鱼 BFT 养殖系统中添加少量小球藻才能提高养殖

对象肠道菌群的 alpha 多样性, 对罗非鱼肠道健

康产生积极影响。本实验中, 较高的光照强度促

进藻类繁殖, 导致 ABFT 组泥鳅成活率下降, 这

与上述研究结果不同。因此, 实验后期 ABFT 系

统中小球藻大量生长是否会导致泥鳅肠道菌群多

样性受到影响有待进一步深入研究。 

鱼类肠道是病原的重要载体之一, 肠道微生

物群落的研究对揭示鱼类病原入侵过程、肠道免

疫、鱼类健康以及相关疾病防控有重要意义[41]。

生物絮团中含有大量微生物, 当其作为额外的营

养被养殖对象不同程度摄食利用时, 部分细菌可

在养殖对象肠道中定植[20,44]。本研究中, 各组泥

鳅肠道微生物在门水平优势菌群都是变形菌门微

生物, 该门细菌在天然水体也大量存在, 占据了

海水细菌生物量的 64%和淡水的 40%[45]; 其次, 

在 BFT 组泥鳅肠道中发现较高丰度的放线菌门微

生物, 这类细菌除了可以促进絮凝体的形成, 还

可提供针对鱼类病原体的二级保护外[36,38]; 另外, 

ABFT 组被给予一定光照强度, 水体和泥鳅肠道

都检测出一定丰度的蓝藻门微生物, 在 Miranda- 

Baeza 等[46]的研究中, 向养殖水体添加蓝藻会显

著降低罗非鱼的成活率 , 这也可以佐证本实验

ABFT 组泥鳅较低的成活率。在属水平上, ABFT

组检测出高丰度的气单胞菌属, 该细菌是杂食性

鱼类肠道中的优势菌群[47], 该属细菌有较强致病

性, 在 ABFT 组泥鳅肠道中大量存在会使泥鳅肠

道菌群失衡, 患病概率增加, 是导致该组泥鳅成活

较低的重要原因之一。Yang 等[48]针对泥鳅肠道菌群

研究发现, 在饲料中补充瑞士乳杆菌(Lactobacillus 
helveticus)可对泥鳅肠道中气单胞菌属微生物有

抑制作用, 在泥鳅絮凝养殖模式中可以作为肠道

菌群调控手段。此外, 在 CW 组和 BFT 组泥鳅肠道

还检测出较高丰度的根瘤菌属微生物, 同时, 水体

菌群也含有一定丰度的根瘤菌属, 该属细菌是土壤

中常见的优势菌群, 通常起到固氮作用[49], 但在水产

养殖中对养殖环境和养殖对象肠道中微生物平衡

以及生物健康的影响尚不明确, 仍有待进一步研究。 

4  结论 

综上所述, 在硝化型 BFT 和光合自养型 ABFT

生物絮团系统中进行泥鳅养殖, 絮团和菌藻共生

体可以很好地控制水质, 减少水资源消耗; 絮体

含有较高营养价值, 可以被泥鳅摄食, 部分替代饲

料, 减少饲料成本; 泥鳅消化道酶活性提高, 增

加饲料转化率、提高养殖性能; 成熟 BFT 和 ABFT

系统微生物群落构成稳定, 会影响系统内养殖泥

鳅肠道微生物群落结构。因此, 这两种生物絮团

养殖方式都可以作为泥鳅等特殊品种潜在的绿色

健康养殖新模式, 本文的研究结果为我国特种养

殖对象与新养殖模式的结合提供了理论基础。 
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Abstract: Biofloc technology (BFT), which is a recirculating aquaculture system, can significantly enhance 
nutrients and waste recycling. In addition, heterotrophic microorganisms in the BFT system can convert 
nitrogenous waste and residual bait produced by the metabolism of the culture species into nutrients, thereby 
reducing feed requirements. BFT systems are divided into three types based on the circulation of nitrogen: 
chemoautotrophic, heterotrophic and photoautotrophic. Common bioflocs are mainly chemoautotrophic, and 
control toxic nitrogen through nitrification. Additional sugars were supplemented to increase the C/N ratio to 
synthesize the nitrogen source into the biomass through assimilation. The bioflocs of these two energy metabolic 
pathways have been extensively studied. However, algae often play a prominent role in natural biofloc 
communities that cannot be explained simply by chemoautotrophy and heterotrophy. Algae absorb CO2 through 
photosynthesis to produce O2 and organic matter that can be used by bacteria. Moreover, it can utilize nitrate 
produced by nitrite-oxidizing bacteria as a nutritional substrate to support their growth. Loach (Misgurnus 
anguillicaudatus) is an important freshwater species farmed in China. Traditional loach breeding techniques 
include pond, paddy, and cage farming. However, these farming methods rely on a substantial quantity of water to 
manage nitrogen-containing waste in the water body, which places great pressure on the environment and hinders 
the sustainable, eco-friendly development of aquaculture. To understand the breeding effects of nitrification and 
photoautotrophic bioflocs as compensatory nutrients, loach was grown in two types of bioflocs for 45 days. 
Growth performance, digestive enzyme activity, community structure of the water column, as well as gut 
microbiome and nutritional composition of the two types of flocs were compared. Nitrification and 
photoautotrophic groups significantly reduced the feed conversion rate compared with the clear water group. 
Meanwhile, the ABFT group exhibited an enhanced absorption of nitrate (40.93%) and phosphate (37.47%), 
compared with the BFT group. No significant differences was observed in feed conversion and specific growth 
rates, or mean final weight between the two groups. The mean final weight of both groups was reduced by 10% 
and no significant difference was observed in the final density of the nitrification group compared to that of the 
clear-water group. Nitrification and photoautotrophic bioflocs could provide 36.69±1.17% and 40.20±1.05% of 
crude protein, respectively. Photoautotrophic bioflocs increased crude fat content and promoted the conversion of 
saturated to unsaturated fatty acids. The higher protein and crude fat contents of the photoautotrophic group 
promoted the activity of trypsin and lipase in this group of loaches. Microbial community analysis showed that the 
addition of algae had no significant effect on the alpha diversity index of mature bioflocs at the phylum or genus 
level. The ingestion of bioflocs by loaches resulted in a significant decrease in the sobs index of the intestinal flora. 
The dominant intestinal flora in the nitrification group were Proteobacteria, Actinobacteria, and Chloroflexi, and 
those in the photoautotrophic groups were Proteobacteria and Cyanobacteria. Increased concentrations of 
Aeromonas were observed in the ABFT group at the genus level. The high abundance of Aeromonas may have 
disrupted the balance of the intestinal flora of loaches in the ABFT group, leading to a lower survival rate. 
Additionally, the bacterial flora detected in both the water and gut reflected the influence of bioflocs on the gut 
health of the loaches. By substituting a portion of the feed with nitrification and photoautotrophic biofloc, it is 
possible to partly reduce the feed and most of the water treatment costs, which in turn, lowers the feed conversion 
rate. Therefore, both types of flocs demonstrate practical value in the breeding of specific species such as loaches. 
This study establishes a theoretical basis for advancing the integration of specialized aquatic products with 
innovative farming models. 
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