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摘要: 为探究中华鲟(Acipenser sinensis)皮肤黏膜层微生物菌群结构和其骨板褪色症之间的关系 , 本研究通过

Illumina 高通量测序, 分析健康和患病中华鲟背骨板皮肤、躯干部皮肤微生物菌群结构特征。结果显示: 4 种来源

皮肤黏膜层共有 3406 个 OTU。与健康组相比, 疾病组背骨板皮肤 OTUs 数量下降 84%, 躯干部皮肤 OTUs 数量下

降 55%。在门分类水平, 健康组背骨板皮肤和躯干部皮肤的优势菌门组成较为相似, 均以变形菌门(Proteobacteria)、

厚壁菌门(Firmicutes)和拟杆菌门(Bacteroidetes)为主, 三者占比超过 75%; 拟杆菌门在疾病组背骨板皮肤和躯干部

皮肤高度富集, 前者相对丰度由 11.15%升高至 67.99%, 后者相对丰度由 20.28%升高至 53.48%。在属分类水平, 黄

杆菌属(Flavobacterium)在疾病组背骨板皮肤和躯干部皮肤中相对丰度分别为42.83%和 21.78%, 均高于健康组样品

(4.20%和 16.92%); 金黄杆菌属(Chryseobacterium)在疾病组背骨板皮肤和躯干部皮肤中相对丰度分别为 23.34%和

27.65%, 均高于健康组样品(0.33%和 2.16%)。多样性分析显示, 健康组和疾病组皮肤黏膜层之间的 Chao 指数和

Shannon 指数具有显著差异(P<0.01)。显著性差异分析显示, 黄杆菌属、金黄杆菌属、食酸菌属(Acidovorax)和氢噬

胞菌属(Hydrogenophaga) 4 个菌属在疾病组中显著上调(P<0.05)。本研究表明, 与健康组相比, 疾病组中华鲟背骨

板皮肤和躯干部皮肤 OTUs 数量均明显降低, 丰富度和多样性均显著下降(P<0.01)。拟杆菌门的黄杆菌属和金黄杆

菌属在疾病组皮肤黏膜层高度富集, 可能是此次疾病的主要致病菌。 
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鱼类黏膜层主要包括皮肤、鳃、肠道及鼻咽

等 [1-2], 共同构成抵御外界病原入侵的第一道屏

障, 在宿主健康成长和免疫应答中发挥极其重要

的作用[3-4]。在鱼类黏膜层微生物研究中, 肠道黏

膜层微生物研究较为广泛和深入, 已证实肠道菌

群在宿主营养与健康状态中具有重要的作用[5-7]。

鱼类皮肤长期暴露于水环境中, 是与外界接触面

积最大的黏膜层组织, 目前鱼类皮肤黏膜层的微

生物研究还处于初始阶段[4]。当鱼体处于健康状

态时, 皮肤黏膜层微生物处于相对稳定的动态平

衡, 而这种平衡被打破后, 菌群失衡可直接影响

宿主的健康状态。例如感染鲤春病毒血症病毒

(spring viremia of carp virus, SVCV)的鲤(Cyprinus 

carpio)和患溃疡病的舌齿鲈(Dicentrarchus labrax), 

二者皮肤黏膜层中的变形菌门丰度显著升高[8-9]。

东星斑 (Plectropomus leopardus)发生溃烂病后 , 

其皮肤黏膜层中的 OTUs 数量明显减少, 菌群多

样性降低, 弧菌属(Vibrio)细菌相对丰度显著升高[10]。 

中华鲟(Acipemser sinensis)是我国特有的大

型江海洄游性鱼类。由于环境污染、过度捕捞、

生境破坏等因素的影响, 其自然种群资源急剧下

降 , 已被国际自然保护联盟 (International Union 

for Conservation of Nature, IUCN)列为极危级

(critically endangered, CR)物种[11-13]。自 20 世纪

80 年代开始, 国内多家科研院所对中华鲟开展积

极的保护研究工作, 包括就地保护、迁地保护、
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增殖放流、人工种群梯队建设、全人工繁殖等, 中

华鲟物种保护研究工作不断取得新突破。然而 , 

随着中华鲟迁地保护规模的扩大以及集约化程度

的不断提高, 病害问题也日趋增多。迄今为止, 国

内外学者对中华鲟病害的研究主要集中在细菌分

离鉴定、组织病理学观察、致病力研究、药物敏

感性以及基因表达研究等方面[14-17], 鲜见对患病

中华鲟开展微生物菌群结构研究。 

中华鲟皮肤裸露, 身披五行骨板, 体表分泌

大量黏液保护自我。研究发现, 除水霉病、肿嘴

病、烂鳃病、细菌性败血症四种疾病体表存在霉

斑、充血、溃疡等症状外, 其他类型疾病以体内

症状为主[14-15,18-21]。2023 年 2 月, 中国长江三峡

集团有限公司中华鲟研究所养殖的中华鲟零星出

现以背骨板充血, 周围皮肤褪色为主要症状的疾

病。体表病害的发生与其皮肤黏膜层微生物菌群

结构紧密关联。本研究采用高通量测序技术, 从

微生物菌群结构角度, 探究皮肤黏膜层微生物菌

群结构和中华鲟病害之间的关系, 为中华鲟健康

养殖和细菌性疾病的诊断提供基础数据。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

实验样品为中华鲟研究所 2022 年 10 月繁殖

的子二代中华鲟。2023 年 2 月, 中华鲟全长(24.65± 

1.17) cm, 体重(33.23±6.76) g, 出现以背骨板充

血、周围皮肤褪色为主要症状的疾病(图 1、2)。

在无菌条件下, 对 6 尾健康和 6 尾患病中华鲟背

骨板皮肤和躯干部皮肤进行取样。样本采集方法 

 

 
 

图 1  患病中华鲟整体远观图 

红色长方形为背骨板皮肤取样位置, 蓝色长方形 

为躯干部皮肤取样位置. 

Fig. 1  Distal view of diseased Acipenser sinensis 
The red rectangle is the skin sampling location of the  

dorsal plate, the blue rectangle is the skin  
sampling location of the trunk. 

 
 

图 2  患病中华鲟的背骨板皮肤近观图 

Fig. 2  Close-up view of the dorsal plate skin of diseased 
Acipenser sinensis 

 

如下: 用无菌水冲洗鱼体表面 3 遍, 用无菌镊分

别刮取背骨板处皮肤黏液和躯干部皮肤黏液各 1 g, 

分装至 2 mL 无菌 Epperdorf 管中, 液氮速冻后于

−80 ℃保存备测。 

1.2  DNA 提取、PCR 扩增和高通量测序 

利用 Fast DNA®Spin Kit for Soil (MP Biome-

dical, USA)试剂盒提取背骨板皮肤和躯干部皮肤

总 DNA, 用 1%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的完整

性。使用 V3~V4 变异区通用引物(338F: 5ʹ-ACT-

CCTACGGGAGGCAGCAG-3ʹ, 806R: 5ʹ-GGAC-

TACHVGGGTWTCTAAT-3ʹ)进行 PCR 扩增。PCR

反应条件为: 95 ℃预变性 3 min; 95 ℃变性 30 s; 

53 ℃退火 30 s, 72 ℃延伸 45 s, 连续 29 个循环; 

最后 72 ℃延伸 10 min。PCR 产物经回收、纯化

等处理后置于上海美吉生物医药科技有限公司的

Illumina Miseq PE300 平台进行高通量测序。 

1.3  数据处理和分析 

在美吉生物云平台完成数据处理及生物信息

学分析工作。使用 Fastp (version 0.19.6)软件对测

序得到的原始数据进行质控, 使用 Flash (version 

1.2.11)软件进行拼接。使用 Uparse (version11)软

件根据 97%的相似度对序列进行 OTU 聚类并剔

除嵌合体。采用 PDR Classifier (version 2.13)软件

对每条序列进行物种注释分类 , 比对 Silva 16S 

rRNA 数据库(version 138)。按照最小样本序列数

对数据抽平处理后, 采用 R 语言(version3.3.1)工

具制作韦恩图、群落柱形图、群落饼图 ; 利用

Mothur (version 1.30.2)软件计算 α 多样性; 通过

非度量多维尺度(nonmetric multi-dimensional sacling, 

NMDS), 探索不同样本在多维空间上的差异; 通

过 Wilcoxon 秩和检验找到健康组和疾病组皮肤
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黏膜层微生物组成差异显著的群落。 

2  结果与分析  

共采集到健康中华鲟背骨板皮肤黏液、健康

中华鲟躯干部皮肤黏液、患病中华鲟背骨板皮肤黏

液、患病中华鲟躯干部皮肤黏液样品 24 个, 根据采

样位置分别命名为 HD、DD、HT、DT。将所有

样品经高通量测序和序列优化后, 共获得 892793

条优化序列, 序列平均长度为 418~425 bp, 覆盖率

超过 99% (表 1)。各样品稀释曲线(图 3)显示稀释曲

线已到达平台期, 表明本次测序几乎已覆盖所有

的细菌, 可真实反映出细菌群落结构和多样性。 

2.1  不同来源皮肤黏膜层微生物群落组成 

韦恩图(图 4)显示, 4 种来源皮肤黏膜层共有

3406个OTU, 其中各自独有的OTU数量最多, 有

2191 个, 占全部 OTU 的 64.33%, 2 种来源共享的

OTU 有 726 个, 占比 21.32%, 3 种来源共享的

OTU 有 355 个, 占比 10.42%, 4 种来源共享的

OTU 只有 134 个, 占比 3.93%。4 种来源皮肤黏

膜层 OTU 数量由高到低顺序为 HD (2066)>HT 

(1959)>DT (882)>DD (337)。 

门级水平上, 健康组背骨板皮肤和躯干部皮

肤的优势菌门组成较为相似, 前者排名前 5 名的

主要菌门相对丰度由高到低排序为厚壁菌门

( 4 1 . 6 2 % )、变形菌门 ( 2 3 . 6 4 % )、放线菌门

(Actinobacteria, 13.35%)、拟杆菌门(11.15%)、粘

菌门(Myxococcota, 3.79%), 后者排名前五名的 
 

表 1  各样品高通量测序数据 

Tab. 1  High-throughput sequencing data of samples 
n=24 

样品 

sample 

序列数 

sequece 

碱基数 

base number 

平均序列长度 

average sequence length

覆盖率/%

coverage

HD 255992 107024471 418 99.44

DD 221588 94223161 425 99.88

HT 199948 84971306 424 99.65

DT 215265 91599623 425 99.70

注: HD、DD、HT、DT 分别表示健康中华鲟背骨板皮肤黏液、

患病中华鲟背骨板皮肤黏液、健康中华鲟躯干部皮肤黏液、

患病中华鲟躯干部皮肤黏液. 

Note: HD, DD, HT, DT indicate samples of dorsal plate skin 
mucus of healthy A.sinensis, dorsal plate skin mucus of 
diseased A.sinensis, trunk skin mucus of A.sinensis, trunk skin 
mucus of diseased A.sinensis, respectively. 

 
 

图 3  样品稀释曲线 

HD、DD、HT、DT 分别表示健康中华鲟背骨板皮肤黏液、

患病中华鲟背骨板皮肤黏液、健康中华鲟躯干部 

皮肤黏液、患病中华鲟躯干部皮肤黏液. 

Fig. 3  Rarefaction curves of different samples 
HD, DD, HT, and DT indicate samples of dorsal plate skin 

mucus of healthy A.sinensis, dorsal plate skin mucus  
of diseased A.sinensis, trunk skin mucus of healthy  

A.sinensis, trunk skin mucus of diseased  
A.sinensis, respectively. 

 

 
 

图 4  健康和患病中华鲟皮肤黏膜层 

微生物群落组成韦恩图 

HD、DD、HT、DT 分别表示健康中华鲟背骨板皮肤黏液、

患病中华鲟背骨板皮肤黏液、健康中华鲟躯干部皮肤黏液、

患病中华鲟躯干部皮肤黏液. 

Fig. 4  Venn diagram representing shared OTUs among skin 
mucosa of healthy and diseased Acipenser sinensis 

HD, DD, HT, and DT indicate samples of dorsal plate skin 
mucus of healthy A.sinensis, dorsal plate skin mucus  

of diseased A.sinensis, trunk skin mucus of healthy A.sinensis, 
trunk skin mucus of diseased  

A.sinensis, respectively. 
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主要菌门相对丰度由高到低排序为变形菌门

(61.98%)、拟杆菌门(20.28%)、厚壁菌门(9.28%)、

梭 杆 菌 门 (Fusobacteria, 3.45%) 、 放 线 菌 门

(2.14%)。疾病组背骨板皮肤和躯干部皮肤呈现相

同的变化趋势: 拟杆菌门大幅度增加, 成为第一

优势菌门 , 其中 DD 组拟杆菌门相对丰度由

11.15%升高至 67.99%, DT 组拟杆菌门相对丰度

由 20.28%升高至 53.48% (图 5)。 
 

 
 

图 5  健康和患病中华鲟皮肤黏膜层的菌群相对丰度和组成(门水平) 

a. HD 细菌群落饼状图; b. DD 细菌群落饼状图; c. HT 细菌群落饼状图; d. DT 细菌群落饼状图. 

HD、DD、HT、DT 分别表示健康中华鲟背骨板皮肤黏液、患病中华鲟背骨板皮肤黏液、健康中华鲟躯干 

部皮肤黏液、患病中华鲟躯干部皮肤黏液. 

Fig. 5  Relative abundance and composition of bacteria in skin mucosa from healthy and diseased Acipenser sinensis at phylum level 
a. Community analysis pieplot of HD; b. community analysis pieplot of DD; c. community analysis  

pieplot of HT; d. community analysis pieplot of DT. 
HD, DD, HT, and DT indicate samples of dorsal plate skin mucus of healthy A.sinensis, dorsal plate skin mucus  

of diseased A.sinensis, trunk skin mucus of healthy A.sinensis, trunk skin mucus of  
diseased A.sinensis, respectively. 

 

进一步细化到属, 健康组背骨板皮肤的主要

优势菌属是 Clostridium_sensu_stricto_1 (10.45%)、

土孢杆菌属(Terrisporobacter, 5.65%)、苏黎士杆菌

属 (Turicibacter, 5.13%)、不动杆菌属 (Acinetob-
acter, 4.24%)、黄杆菌属 (4.20%)、芽孢杆菌属

(Bacillus, 2.63%)和氢噬胞菌属(2.54%); 躯干部皮

肤的主要优势菌属是 Candidatus_Branchiomonas 
(20.75%)、黄杆菌属 (16.92%)、Hafnia-Obesum-
bacterium (9.49%)、不动杆菌属(7.59%)、从单胞

菌属(Comamonas , 6.75%)、芽孢杆菌属(4.12%)和

气单胞菌属(Aeromonas, 3.05%)。疾病组背骨板皮

肤的主要优势菌属是黄杆菌属(42.83%)、金黄杆

菌属 (23.34%)、不动杆菌属 (9.32%)、食酸菌属

(7.90%)、氢噬胞菌属(7.21%); 躯干部皮肤的主要

优势菌属是金黄杆菌属 (27.65%) 、黄杆菌属

(21.78%)、Candidatus_Branchiomonas (11.24%)、

不动杆菌属(9.21%)、食酸菌属(6.31%)、氢噬胞菌

属(6.30%)。与健康组背骨板皮肤相比, 疾病组黄

杆菌属和金黄杆菌属的相对丰度明显升高, 其中

前者由 4.20%升高至 42.83%, 后者由 0.33%升高

至 23.34%, 而 Clostridium_sensu_stricto_1 则由

10.45%降低至 0.0017%。与健康组躯干部皮肤相

比, 疾病组金黄杆菌属比例明显上升, 由 2.16%

上升至 27.65%, 黄杆菌属比例略有上升 , 由
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16.92%上升至 21.78%, Candidatus_Branchiomonas
缩减至原来的一半(图 6)。 

 

 
 

图 6  健康和患病中华鲟皮肤黏膜层的菌群 

相对丰度和组成(属水平) 

HD、DD、HT、DT 分别表示健康中华鲟背骨板皮肤黏液、

患病中华鲟背骨板皮肤黏液、健康中华鲟躯干部皮肤黏液、

患病中华鲟躯干部皮肤黏液. 

Fig. 6  Relative abundance and composition of bacteria  
in skin mucosa from healthy and diseased  

A.sinensis  at genus level 
HD, DD, HT, and DT indicate samples of dorsal plate skin 

mucus of healthy A.sinensis, dorsal plate skin mucus  
of diseased A.sinensis, trunk skin mucus of healthy  
A.sinensis, trunk skin mucus of diseased A.sinensis, 

respectively. 

2.2  不同来源皮肤黏膜层微生物群落多样性分析 

为了了解中华鲟皮肤黏膜层细菌群落的物种

丰富度和多样性, 选取 Chao 指数和 Shannon 指

数。比较不同来源 α 多样性指数发现健康和患病

中华鲟背骨板皮肤和躯干部皮肤菌群丰富度和多

样性具有明显差异(图 7)。与健康组相比, 疾病组

背骨板皮肤和躯干部皮肤丰富度和多样性均显著

下降(P<0.01), 且背骨板皮肤丰富度和多样性均

处于最低水平。基于 bray_curtis 算法的 NMDS (图

8a)显示, 健康组背骨板皮肤和躯干部皮肤之间距

离较远, 说明二者之间的菌群结构具有一定的差

异性; 而疾病组背骨板皮肤和躯干部皮肤之间距

离较近, 且大部分样本重叠在一起, 说明二者之

间的菌群结构组成较为相似。基于相同距离算法

的样本层级聚类分析结果(图 8b)与 NMDS 类似, 

健康组背骨板皮肤和躯干部皮肤各自单独聚为一

簇, 而疾病组背骨板皮肤和躯干部皮肤相互交叉

总体聚为一簇。 

2.3  不同来源皮肤黏膜层微生物群落差异性分析 

为了进一步了解健康和患病中华鲟皮肤黏膜

层微生物群落结构的差异性, 将健康和患病中华

鲟背骨板皮肤、健康和患病中华鲟躯干部皮肤两 

 

 
 

图 7  健康和患病中华鲟皮肤黏膜层微生物 α 多样性分析 

a. Chao 指数(OTU 水平); b. Shannon (OTU 水平). 

HD、DD、HT、DT 分别表示健康中华鲟背骨板皮肤黏液、患病中华鲟背骨板皮肤黏液、健康中华鲟躯干部 

皮肤黏液、患病中华鲟躯干部皮肤黏液. *. P<0.05; **. P<0.01; ***. P<0.001. 

Fig. 7  Alpha diversity analysis of the skin mucosa from healthy and diseased Acipenser sinensis 
a. Chao index of OTU level; b. Shannon index of OTU level. 

HD, DD, HT, and DT indicate samples of dorsal plate skin mucus of healthy A.sinensis, dorsal plate skin  
mucus of diseased A.sinensis, trunk skin mucus of healthy A.sinensis, trunk skin mucus of diseased  

A.sinensis, respectively. *. P<0.05; **. P<0.01; ***. P<0.001. 
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两比较, 使用 Wilcoxon 秩和检验进行显著性差异

分析。对于背骨板皮肤而言, 疾病组中华鲟黄杆

菌属、金黄杆菌属和食酸菌属的相对丰度较健康

组中华鲟显著增加(图 9a, P<0.05)。其中, 黄杆菌 
 

 
 

图 8  健康和患病中华鲟皮肤黏膜层微生物 β 多样性分析 

a. NMDS 排序图(属水平); b. 层级聚类分析图(属水平). 

HD、DD、HT、DT 分别表示健康中华鲟背骨板皮肤黏液、患病中华鲟背骨板皮肤黏液、 

健康中华鲟躯干部皮肤黏液、患病中华鲟躯干部皮肤黏液. 
Fig. 8  Beta diversity analysis of the skin mucosa from healthy and diseased A. sinensis 

a. NMDS plot of genus level; b. hierarchical clustering analysis of genus level. 
HD, DD, HT, and DT indicate samples of dorsal plate skin mucus of healthy A. sinensis, dorsal plate skin mucus of  
diseased A. sinensis, trunk skin mucus of healthy A. sinensis, trunk skin mucus of diseased A. sinensis, respectively. 

 

 
 

图 9  健康和患病中华鲟皮肤黏膜层微生物差异菌群分析(属水平) 

a. HD 与 DD; b. HT 与 DT. 

HD、DD、HT、DT 分别表示健康中华鲟背骨板皮肤黏液、患病中华鲟背骨板皮肤黏液、 

健康中华鲟躯干部皮肤黏液、患病中华鲟躯干部皮肤黏液. 

Fig. 9  Differentinal bacterial community of the skin mucosa from healthy and diseased  
Acipenser sinensis (based on the genus level) 

a. HD and DD; b. HT and DT. 
HD, DD, HT, and DT indicate samples of dorsal plate skin mucus of healthy A. sinensis, dorsal plate skin mucus of diseased  

A. sinensis, trunk skin mucus of healthy A. sinensis, trunk skin mucus of diseased A. sinensis, respectively. 
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属的相对丰度最高, 贡献了 38.63%的差异率; 金

黄杆菌属的相对丰度次之, 贡献 23.01%的差异率; 

食酸菌属的相对丰度最低, 贡献了 7.87%的差异

率。对于躯干部皮肤而言, 疾病组金黄杆菌属、

食酸菌属、氢噬胞菌属相对丰度较健康组中华鲟

显著增加(图 9b, P<0.05), 3 种菌属的相对丰度排

序为金黄杆菌属>食酸菌属>氢噬胞菌属, 各自贡

献的差异率分别为 25.49%, 6.00%, 6.15%。将疾病

组中华鲟皮肤黏膜层微生物中 4 种显著增加的差

异菌属进行统计, 这些细菌主要隶属于拟杆菌门

和变形菌门, 其中黄杆菌属和金黄杆菌属可导致

多种水生动物患病, 而食酸菌属和氢噬胞菌属尚

无关于水生动物致病的报道。 

3  讨论 

鱼类生活的水环境中富含多种病原微生物 , 

皮肤黏膜层是黏膜免疫系统的重要组成部分, 也

是阻止病原微生物入侵的首要防线[22-23]。正常的

皮肤黏膜层微生物与宿主互利共生, 共同维持黏

膜层微生物环境的生态平衡[4]。环境恶化、病原

入侵都可能造成微生物菌群失衡。研究发现皮肤

黏膜层微生物的菌群结构特征可以直接影响鱼体

的健康状态[9]。本研究采用 Illumina 高通量测序

技术, 对健康和患病中华鲟皮肤黏膜层微生物菌

群结构进行比较分析, 结果显示健康和患病中华

鲟皮肤黏膜层微生物结构存在差异性。 

研究发现细菌、病毒和寄生虫感染均会对黏

膜层(肠道、皮肤等)微生物菌群结构造成一定的

影响[10]。朱文根等通过人工浸泡感染方式研究草

鱼呼肠孤病毒(Grass Carp Reovirus, GCRV)对草

鱼 (Ctenopharyngodon idellus)肠道菌群的影响 , 

结果显示感染组肠道菌群多样性显著低于对照组

(P<0.05)[24]。Nie 等[25]研究发现香鱼(Plecoglossus 
altivelis)感染鳗弧菌(Vibrio anguillarum)后肠道菌

群多样性和均匀度降低。张雪萍等[26]报道患烂皮

病棘胸蛙(Quasipaa spinosa)溃烂皮肤微生物菌群

的多样性和丰富度均显著低于健康皮肤。本研究

结果与上述研究结果相似, 与健康组相比, 疾病

组皮肤黏膜层菌群 OTUs 数量明显降低, 其中背

骨板皮肤 OTUs 数量下降 84%, 躯干部皮肤 OTUs

数量下降 55%; 疾病组背骨板皮肤和躯干部皮肤

丰富度和多样性均显著下降(P<0.01), 且背骨板

皮肤丰富度和多样性均处于最低水平。以上研究

结果符合多样性抗性假说, 即宿主微生物群落越

多样性, 对病原菌入侵的抵抗能力可能越强[27]。

这可能是入侵的病原体在与微生物菌群的竞争中

胜出, 从而降低了多样性。微生物多样性在维持

生态功能方面具有重要作用, 多样性的降低可能

直接导致微生物群落功能稳定性的降低, 从而增

加患病的风险[28]。 

在对鱼类皮肤黏膜层微生物的研究中, 在门

水平 , 虹鳟 (Oncerhynchus mykiss)以变形菌门和

拟杆菌门为主 [29]; 小头裸裂尻鱼 (Herzensteinia 
microcephalus)以放线菌门和变形菌门为主 [30]; 

大泷六线鱼(Hexagrammos otakii)优势菌门为蓝菌

门(Cyanobacteria)、变形菌门和厚壁菌门[31]。而在

中华鲟中我们发现健康组背骨板皮肤和躯干部皮

肤的优势菌门组成较为相似, 均以变形菌门、厚

壁菌门和拟杆菌门为主, 三者占比超过 75%。与

上述学者研究结果有所差异, 这说明不同组织来

源、不同种类的微生物菌群因其宿主特征、饵料

种类、养殖方式不同, 其优势菌门会呈现不同组

成变化。研究发现, 与健康组相比, 疾病组病原体

对应菌门比例呈现升高趋势。比如: 草鱼感染嗜

水气单胞菌(Aeromonas hydrophila)后肠道中梭杆

菌门比例上升[32]。健康棘胸蛙皮肤黏膜层优势菌

门以蓝菌门/叶绿体(Chloroplast)、变形菌门和厚

壁菌门为主, 而患病棘胸蛙皮肤黏膜层优势菌门

为变形菌门[26]。本研究中, 拟杆菌门在疾病组中

华鲟背骨板皮肤和躯干部皮肤均出现大幅度上升

现象, 其中背骨板皮肤拟杆菌门相对丰度 11.15%

升高至 67.99%, 躯干部皮肤组拟杆菌门相对丰度

由 20.28%升高至 53.48%。本研究发现, 拟杆菌门

在疾病组皮肤黏膜层高度富集, 这揭示拟杆菌门

与中华鲟的感染发病存在密切的关系。 

在属水平, 健康组背骨板皮肤的主要优势菌

属是 Clostridium_sensu_stricto_1、土孢杆菌属、

苏黎士杆菌属、不动杆菌属、黄杆菌属、芽孢杆

菌属和氢噬胞菌属; 躯干部皮肤的主要优势菌属

是 Candidatus_Branchiomonas、黄杆菌属、Hafnia- 
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Obesumbacterium、不动杆菌属、从单胞菌属、芽

孢杆菌属和气单胞菌属。疾病组背骨板皮肤的主

要优势菌属是黄杆菌属、金黄杆菌属、不动杆菌

属、食酸菌属和氢噬胞菌属; 躯干部皮肤的主要

优势菌属是金黄杆菌属、黄杆菌属、Candidatus_ 
Branchiomonas、不动杆菌属、食酸菌属和氢噬胞

菌属。健康组背骨板皮肤和躯干部皮肤共计 11 个

优势菌属, 全部隶属于拟杆菌门、变形菌门和厚

壁菌门; 二者共同优势菌属 3 个, 占比 27.27%。

疾病组背骨板皮肤和躯干部皮肤共计 6 个优势菌

属, 全部隶属于拟杆菌门和变形菌门; 二者共同

优势菌属 5 个, 占比 83.88%, 且前两个优势菌属

相同。物种组成分析结果显示, 比较发现健康组

和疾病组中华鲟皮肤黏膜层在门水平和属水平微

生物群落结构均明显不同; 健康组内不同来源皮

肤黏膜层微生物结构在门水平二者较为相似, 在

属水平具有一定的差异性; 疾病组内不同来源皮

肤黏膜层微生物结构在门水平和属水平均较为相

似。本研究中, Beta 分析结果与物种分析结果相一

致。在属水平, 健康组背骨板皮肤和躯干部皮肤

菌群结构具有一定的差异性; 而疾病组背骨板皮

肤和躯干部皮肤菌群结构组成较为相似。分析认

为产生此现象的原因有两个: 一是背骨板和躯干

部皮肤虽然都属于皮肤黏膜层, 但由于二者的化

学结构和生理功能有所差异, 因此二者之间既有

相似性又有差异性。二是病原菌入侵导致皮肤微

生态环境的急剧恶化, 背骨板和躯干部皮肤菌群

均失去原有平衡而发生紊乱, 病原菌过度繁殖成

为整个皮肤黏膜层的绝对优势细菌, 皮肤菌群丰

富度和均匀度降低, 物种组成趋于一致。这提示

我们微生物多样性和物种组成结构可作为鱼类健

康状态的标志物。 

通过 Wilcoxon 秩和检验进行显著性差异分析

发现, 与健康组中华鲟皮肤相比, 黄杆菌属、金黄

杆菌属、食酸菌属和氢噬胞菌属四个菌属在疾病

组皮肤中显著上调(P<0.05)。其中黄杆菌属主要富

集在背骨板皮肤, 贡献了 38.63%的差异率; 金黄

杆菌属和食酸菌属同时富集在背骨板皮肤和躯干

部皮肤 , 分别贡献了 23.01%~25.49%和 6.00%~ 

7.87%的差异率 , 氢噬胞菌属主要富集在躯干部

皮肤, 贡献了 6.15%的差异率。黄杆菌属隶属于拟

杆菌门、黄杆菌纲 (Flavobacteria) 、黄杆菌目

(Flavobacteriales)、黄杆菌科 (Flavobacteriaceae), 

革兰氏阴性菌, 广泛分布于世界各地的水、土壤、

植物等自然环境中, 为条件致病菌, 是水生动物

细菌性疾病的重要病原菌[33]。1994 年 Vandamme

等 [34]根据形态和生理生化特性将黄杆菌属划分

为黄杆菌属和金黄杆菌属。柱状黄杆菌 (Flavo-
bacterium columnare)、嗜冷黄杆菌(F. psychrophilum)

是黄杆菌属的主要致病菌, 可引起虹鳟[35]、鲤[36]、

草鱼[37]、翘嘴鳜(Siniperca chuatsi)[38]、中华鲟[39]、

西伯利亚鲟(A. stellatus)[40]等多种鱼类烂鳃、体表

溃 疡 。 产 吲 哚 金 黄 杆 菌 (Chryseobacterium 
indologenes)、约氏金黄杆菌(C. joostei)是金黄杆

菌 属 的 主 要 致 病 菌 , 可 导 致 乌 鳢 (Channa 
argus)[41]、中华鳖(Pelodiscus sinensis)[42]、大黄鱼

(Larimichthy crocea)[43]、西伯利亚鲟[44]等多种水

生动物体表溃疡。食酸菌属和氢噬胞菌属均隶属

于变形菌门、β-变形菌门(Beta-proteobacteria)、伯

克 氏 菌 目 (Burk-olderiales) 、 丛 毛 单 胞 菌 科

(Comamonadaceae), 革兰氏阴性菌。西瓜食酸菌

(Acidovorax citrulli)是食酸菌属的主要致病菌, 可

侵染西瓜(Citrullus lanatus)、甜瓜(Cucumis melo)、

黄瓜(Cucumis sativus)等多种葫芦科植物引发果

斑病[45-47], 目前未见该属细菌关于水生动物致病

的报道。氢噬胞菌属报道较少, 研究发现氢噬胞

菌 H7 (Hydrogenophaga sp. H7)具有降解芳香类化

合物、氧化 As (Ⅲ)和除氮的作用[48], 目前未见该

属细菌关于动植物致病的报道。根据显著性差异

分析结果, 结合上述 4 种菌属的临床意义, 本研

究认为黄杆菌属和金黄杆菌属可能是此次疾病的

主要致病菌。 

4  结论 

本研究利用高通量测序研究技术对健康和患

病中华鲟皮肤黏膜层微生物多样性进行研究。与

健康组相比, 疾病组中华鲟背骨板皮肤和躯干部

皮肤 OTUs 数量均明显降低, 丰富度和多样性均

显著下降(P<0.01)。拟杆菌门的黄杆菌属和金黄杆

菌属在疾病组皮肤黏膜层高度富集, 可能是此次
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疾病的主要致病菌。 
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Analysis on skin mucosa microbial community structure of healthy 
and diseased Chinese sturgeon (Acipenser sinensis) 

TIAN Tian, ZHANG Jianming, ZHANG Dezhi, ZHU Xin, LI Yang 

Institute of Chinese Sturgeon, China Three Gorges Corporation; Hubei Key Laboratory of Three Gorges Project for 
Conservation of Fishes, Yichang 443100, China 

Abstract: To explore the relationship between the microbial community structure of the skin mucosa of Chinese 
sturgeons and plate discoloration disease, this study analyzed the structural characteristics of the microbial 
communities of the dorsal plate and trunk skins of healthy and diseased Chinese sturgeons using Illumina 
high-throughput sequencing.  A total of 3406 operational taxonomic units (OTUs) were identified in the skin 
mucosa from the four sources. Compared to Chinese sturgeons in the healthy group, the number of OTUs in the 
dorsal plate skin in the disease group decreased by 84%, and that in the trunk skin decreased by 55%. At the 
phylum level, the composition of the dominant bacteria in the dorsal plate and trunk skins of Chinese sturgeons in 
the healthy group was relatively similar, with Proteobacteria, Firmicutes, and Bacteroidetes being the main 
bacteria, accounting for more than 75%. Bacteroidetes were highly enriched in the dorsal plate and trunk skins of 
the disease group; the relative abundance of the former increased from 11.15% to 67.99%, and the relative 
abundance of the latter increased from 20.28% to 53.48%. At the genus level, the relative abundances of 
Flavobacterium in the dorsal plate and trunk skins of the disease group were 42.83% and 21.78%, respectively, 
which were higher than that of the healthy group (4.20% and 16.92%, respectively). The relative abundances of 
Chryseobacterium in the dorsal plate and trunk skins of the disease group were 23.34% and 27.65%, respectively, 
which were higher than that of the healthy group (0.33% and 2.16%, respectively). Diversity analysis showed 
significant differences in the Chao and Shannon indices between the skin mucosa of Chinese sturgeons in the 
healthy and diseased groups (P<0.01). The significant difference analysis showed that Flavobacterium 
Chryseobacterium, Acidovorax and Hydrogenophaga were significantly upregulated in the disease group (P<0.05). 
This study showed that compared with the healthy Chinese sturgeon group, the number of OTUs in the dorsal plate 
and trunk skins of the diseased Chinese sturgeon group as well as the richness and diversity were significantly 
reduced (P<0.01). Flavobacterium and Chryseobacterium of Bacteroidota were highly enriched in the skin mucosa 
of Chinese sturgeons in the disease group, and may be the main pathogenic bacteria of this disease. 
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