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石斑鱼循环水养殖系统微生物群落结构 
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摘要: 通过 16S rRNA 基因片段高通量测序研究了褐点石斑鱼(Epinephelus fuscoguttatus)和东星斑(Plectropomus 

leopardus)循环水养殖系统水体细菌种群结构。结果显示石斑鱼循环水养殖系统中优势细菌类群为变形菌门

(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、蓝藻门(Cyanobacteria)、梭杆菌门(Fusobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)

和硝化螺旋菌门(Nitrospira)。其中养殖塘、固液分离池、沉淀池和蛋白分离池中主要优势细菌为γ-变形菌纲

(Gammaproteobacteria), 紫外消毒池和补氧池中则以-变形菌纲(Alphaproteobacteria)为主, 而生物滤池中两者比例

接近, 均为优势种群。从养殖塘到补氧池细菌多样性指数先降低后升高, 生物滤池中达到最高值, 之后再次下降至

紫外消毒池中达到最低值, 补氧池中有所回升。PCoA 分析和聚类分析结果表明, 养殖水在紫外消毒前后其细菌群

落组成有着明显的差异。水质理化指标检测表明, 经过净化处理后, 循环系统的养殖水溶解氧含量上升, 氨氮和亚

硝酸盐含量下降并维持在较低的浓度。环境因子与细菌群落结构相关性分析结果表明, 磷酸盐、pH、溶解氧和温

度等指标可能对细菌群落结构影响相对较大, 但未发现两者间有很显著的相关性, 这可能与实验样本较少有关。 
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石斑鱼(Epinephelus)是名贵的海洋经济鱼类。

20 世纪 70 年代中国开始进行石斑鱼人工养殖实

验, 至今已经有 30 多年历史[1]。现有石斑鱼养殖

以网箱和池塘为主, 循环水养殖提供了一种高效

利用水资源的养殖方式, 可大大降低养殖业对环

境的污染程度 , 且又具有养殖系统自身水质稳

定、防病能力强等优势[2]。 

水产养殖中水质变化与环境微生物紧密相关, 

当养殖环境水体理化性质改变时, 微生物群落结

构会相应产生变化[3]。传统的微生物种群结构研

究主要基于微生物分离和培养技术, 可研究种类

十分有限[4−5]。随着分子生物学技术的发展, DNA

指纹图谱和 16S rRNA 基因克隆文库等方法开始

运用于环境微生物研究, 但是在全面解析微生物

生态多样性上仍然存在一定局限性[6−7]。宏基因学

(metagenomics)以环境中微生物基因组总和为研

究对象, 通过测序分析和功能基因筛选等手段, 可快

速有效地分析水体微生物群落的构成和功能[8−10]。

在水产养殖中, 细菌 16S rRNA 高通量测序开始

成为研究养殖环境微生物种群结构的新手段。 

本研究将细菌 16S rRNA 高通量测序技术运

用于石斑鱼循环水养殖系统水体中微生物种群结构

的研究, 旨在为构建健康养殖系统提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验系统 

石斑鱼循环水养殖系统建于浙江省温州市洞

头县浙江省海洋水产养殖研究所基地内。系统自
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2014 年 9 月 23 日开始运行, 由养殖塘、固液分离

池、沉淀池、生物滤池、蛋白分离池、紫外消毒

池和补氧池等单元组成。通过空调、热水锅炉或

电热棒控温, 每日循环 13 次, 系统水交换量约

5%。2014 年 11 月开始养殖石斑鱼, 养殖品种为

褐点石斑鱼 (Epinephelus fuscoguttatus)和东星斑

(Plectropomus leopardus), 放养密度为 100 尾/m3, 

体重约为 100 g/尾, 养殖过程中投喂石斑鱼配合

饲料(青岛七好生物科技有限公司), 每天上午下

午各投喂配合饲料 1 次, 投喂量为鱼体重的 1%, 

鱼体生长情况良好。 

1.2  样品采集 

采样时间为 2015 年 2 月 16 日(系统稳定后 3

个多月), 于系统养殖塘、固液分离池、沉淀池、

生物滤池、蛋白分离池、紫外消毒池和补氧池等

各池采取水样, 分别标记为 P1~P7。采样方法：

每个池中取 5 点水样, 每点取 1 L 水样, 混匀后为

一个样品, 共采集 7 个样品, 采样时室内温度 15℃

左右。所有样品采集后立即低温带回实验室分析。 

1.3  水质指标检测 

水质指标包括水温、盐度、pH、溶解氧(DO)、

化学需氧量(COD)、氨氮(NH3)、亚硝酸盐(NO2
)、

硝酸盐(NO3
)、磷酸盐(PO4

3)等, 实验方法根据《海

洋 监 测 规 范 第 4 部 分 ： 海 水 分 析 》 (GB 

17378.4-2007)[11]操作。水温、盐度、pH 现场检测, 

其他指标在水样运回实验室后立即检测, 所有指

标当天全部测完。每个指标测定 3 个重复, 结果

取平均值。 

1.4  DNA 提取和 16S rRNA 高通量测序 

水样取 100 mL 经 0.22 μm 无菌混合纤维素酯

膜(Millipore)抽滤, 用水样微生物总 DNA 抽提试

剂盒(MOBIO)提取微生物基因组 DNA。获得的

DNA 用 16S rRNA 保守区通用引物进行 PCR 扩增, 

PCR 产物用生工琼脂糖回收试剂盒回收。基于 

Illumina MiSeq 测序平台, 构建小片段文库(加标

记序列, 见表 1), 对 V3-V4 区进行双末端(paired- 

end)测序。高通量测序工作由浙江省微生物研究

所完成。 

1.5  数据处理 

根据标记序列和扩增引物序列从原始数据中

拆分出各样品数据, 截去标记序列和引物序列后

用 FLASH(V1.2.7)进行拼接。Qiime(V1.7.0)对拼

接后的数据进行过滤处理, 通过 UCHIME Algorithm

与数据库(gold database)比对去除嵌合体序列。 

1.6  序列分析 

利用 Uparse 软件(v7.0.1001)对处理后的有效

序列以 97%的一致性聚类成操作分类单元(operational 

taxonomic units, OTUs)。对 OTUs 代表序列用 

RDP Classifier(Version 2.2)软件与 GreenGene 数据

库进行物种注释(阈值 0.8~1)。使用 PyNAST 软件

(Version 1.2)与 GreenGene 数据库中的“Core Set” 

数据信息进行多序列比对, 得到所有 OTUs 代表

序列的系统发生关系。Alpha 多样性用香农指数

(Shannon index)表示 , 使用 Qiime 软件(Version 

1.7.0)计算香农指数和 Unifrac 距离、构建 UPGMA

样品聚类树。使用 R 软件(Version 2.15.3)绘制 

PCoA 图并进行 Beta 多样性指数进组间差异分

析。环境因子与细菌种群之间相关性分析用

Canoco for windows 4.5 软件分析。 

2  结果与分析 

2.1  高通量测序质量分析 

测序数据经过质控及处理后, 有效序列长度

主要分布在 450~500 bp 之间, 平均长度 450 bp 以

上, 各样品序列数多数在 10000 以上, OTU 数量

见表 1。以样品中随机抽取序列数及相应的 OTU

数绘制稀释曲线, 结果显示各样品的稀释曲线均

随序列数量的增加而趋于平缓(图 1), 说明测序数

据量合理, 可覆盖样品中大部分 OTU。 

 
表 1  各样品高通量测序结果分析 

Tab. 1  Analysis of the high-throughputs sequencing results 

样品 
sample

标记序列 
barcode 

有效序列 
read 

有效 OUT 
OTUs 

P1 ATGCGTA 12412 1898 

P2 TCATAGC 12165 1683 

P3 TCTATAG 55134 4232 

P4 TATGAGT 63468 5645 

P5 TCGACTG 8892 1545 

P6 AGTACGA 62024 1110 

P7 ATCACTG 66141 968 
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图 1  各样品高通量测序结果的稀释曲线 

Fig. 1  The rarefaction curves of  
high-throughput sequencing results 

 
2.2  循环水养殖系统微生物群落组成分析 

OTU 物种注释结果显示, 在整个系统中优势

细菌种群主要分布于变形菌门(Proteobacteria)、拟

杆菌门(Bacteroidetes)、蓝藻门(Cyanobacteria)、

梭杆菌门(Fusobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)和

硝化螺旋菌门 (Nitrospira), 在各样品中占细菌

OTU 总数的 84.67%~99.76%。变形菌门在各塘水

样中均为最优势细菌类群, 拟杆菌门主要分布于

养殖塘 P1、固液分离池 P2、沉淀池 P3、生物滤

池 P4、蛋白分离池 P5 和补氧池 P7, 梭杆菌门、

厚壁菌门和硝化螺旋菌门主要分布于养殖塘 P1、

固液分离池 P2、沉淀池 P3、生物滤池 P4、蛋白

分离池 P5, 而蓝藻主要分布于补氧池中 P7。结果

显示, 养殖水体细菌群落结构在紫外消毒前后有

着明显的差异(图 2)。 

在养殖塘 P1 和固液分离池 P2 中, 优势细菌

为 γ-变形菌纲(分别为 43.06%和 48.85%)、α-变形

菌纲(分别为 10.56%和 8.95%)和梭杆菌纲(分别为

6.45%和 8.03%), 沉淀池 P3 中优势细菌为 γ-变形

菌纲(46.22%)、α-变形菌纲(12.25%)和 δ-变形菌纲

(5.81%), 生物滤池 P4 中优势细菌为 α-变形菌纲

(29.35%)、γ-变形菌纲(28.09%)、梭杆菌纲(5.03%)

以及未分类纲(7.9%), 蛋白分离池 P5 中优势细菌

为 γ-变形菌纲(41.77%)、α-变形菌纲(12.06%)和 β

变形菌纲(9.47%), 紫外消毒池 P6 中优势细菌为

α-变形菌纲(74.95%)、和 γ-变形菌纲(23.68%), 补

氧池 P7 中优势细菌为 α-变形菌纲 (49.96%)、

Chloroplast(32.15%)、γ-变形菌纲(8.4%)和鞘脂杆

菌纲(5.76%)。 

选取所有样品丰度排序前 35 菌群构建丰度

热图 (图 3)。结果显示 , 优势细菌占细菌总数

68.9%, 其中最优势菌群为弧菌科(Vibrionaceae)。

结果表明少数几种细菌占细菌总数的大部分比例, 

说明循环水养殖系统水体中微生物生态功能可能

主要由少数几种微生物执行。 

2.3  循环水养殖系统微生物多样性分析 

细菌群落 Alpha 多样性用香农指数表示。结

果显示, 7个样品香农指数为 2.61~5.89, 从养殖塘

到补氧池各水样香农指数先降后升, 至生物滤池

中达到最高值, 之后再次下降至紫外消毒池中到

最低值, 补氧池中有所回升(图 4a)。各样品之间

多样性差异用 Beta 多样性指数表示, 结果如图 4b

显示, 每一个方格内上下两个数值分别为 weighted 

unifra 和 unweighted unifra 距离, 其数值大小介于

0~1 之间, 0 表示两样品为同一样品, 没有区别, 

越接近于 1, 则区别越大。结果表明 P6 与 P7 塘 
 

 
 

图 2  各样品细菌群落结构组成 

Fig. 2  Bacterial community composition of water samples 
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图 3  各池水样优势细菌物种丰度热图 

Fig. 3  Heatmap of the dominant bacteria in water samples of different ponds 
 

 
 

图 4  各塘细菌群落香农指数(a)和 β 多样性指数(b) 

Fig. 4  Shannon diversity indices and β-diversity indices of bacterial community in water samples of different ponds 

 
和其他塘之间的差异比较大。 

由 PCoA(图 5a)和聚类分析(图 5b)结果可知, 

养殖塘、固液分离池、沉淀池、生物滤池和蛋白

分离池(P1~P5)样品可分为一类, 与紫外消毒池和

补氧池(P6~P7)中之间细菌群落有较大差异。在

P1-P5 各塘水样中, P4 塘水样的细菌群落与另 4

个塘也有所不同。 

2.4  养殖水体细菌群落与理化因子的相关性分析 

整个系统水温、盐度、pH 较为稳定, 水温为

22.6℃左右, 盐度为 26 左右, pH 为 7.2 左右; DO  
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图 5  细菌群落主坐标分析图(a)和聚类分析图(b) 

Fig. 5  PCoA and cluster analysis plots of bacterioplankton 

 
值沿着 P1→P7水流方向呈现上升趋势, 其变化范

围为 5.7~7.4 mg/L; COD 值范围为 2.32~2.60 mg/L, 

PO4
3‒值范围为 1.69~1.87 mg/L, 两者波动较小； 

NH3 值范围为 0.020~0.045 mg/L, NO2
‒值范围为

0.013~0.016 mg/L, 两者变化趋势较为相似, 均从

生物滤池 P4 池开始含量低于前面 P1-P3 池; NO3


值范围为 11.57~11.67 mg/L, 波动较小(图 6)。经

过净化处理后, 循环系统的养殖水溶解氧含量上

升, 氨氮和亚硝酸盐含量下降并维持在较低的浓度。 

为研究环境因子对细菌群落结构的影响, 采

用 CANOCO 软件进行环境因子与细菌种群之间

的相关性分析。首先进行除趋对应分析(detrended 

correspondence analysis, DCA), 结果表明最大梯

度值为 4.507(>4), 择典范对应分析(canonical cor-

respondence analysis, CCA)(单峰模型排序)。结果

显示第一排序轴代表了 48.32%的细菌与环境之

间的关系累积变化, 第二排序轴代表了 22.96%细

菌与环境之间的关系累积变化。PO4
3‒、NH3 和 NO2

‒

与第一排序轴成负相关, PO4
3‒、盐度和 DO 与第二

排序轴成负相关。各理化因子中 PO4
3‒、pH、DO

和温度可能对细菌群落结构影响相对较大, 尤其

是 PO4
3‒是最主要的影响因素。但是总体而言, 这

9 个指标与细菌群落构成之间没有很显著的相关

性(P＞0.05)(表 2)。 

3  讨论 

本研究通过基于 16S rRNA 基因片段的高通

量测序分析了石斑鱼循环水养殖系统水体微生物 
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图 6  各池水样理化性质 

Fig. 6  The physicochemical characteristics of water samples in different ponds 
 

表 2  水样理化因子与细菌群落相关性分析 
Tab. 2  The correlation between the physicochemical characteristics of water samples and bacteria taxa 

理化因子 physicochemical characteristic CCA1 CCA2 r2 Pr (＞r) 

磷酸盐 phosphates ‒0.98384 ‒0.17904 0.6614 0.114 

氨氮 ammonia nitrogen ‒0.97533 0.22076 0.2680 0.648 

硝酸盐 nitrate 0.16562 0.98619 0.0158 0.986 

亚硝酸盐 nitrite ‒0.96026 0.27912 0.1194 0.884 

化学需氧量 chemical oxygen demand 0.92113 0.38926 0.0816 0.848 

温度 temperature 0.99008 0.14050 0.3379 0.419 

盐度 salinity 0.06865 ‒0.99764 0.0274 0.993 

溶解氧 dissolved oxygen 0.90543 ‒0.42451 0.4253 0.362 

pH 0.73375 0.67942 0.5694 0.136 

 

群落结构特征。结果显示, 变形菌门是石斑鱼循

环水养殖系统中最丰富的微生物群落。变形菌门

分为 α、β、γ、δ 和 ε 五个纲, 是海洋环境和海洋

沉积物中的主要类群, 其中 α、β 和 γ 纲被认为是

河流湖泊及海水等水体中的主要菌群 [12−13]。

Martins 等[14]研究多宝鱼(Scophthalmus maximus)

和塞纳加尔鳎(Solea senegalensis)循环水养殖系

统, 发现变形菌门是其中优势菌群。有研究认为

γ-变形菌在营养物质含量高的水域是优势细菌 , 

而 α-变形菌被认为在寡营养水体里占优势[15−16]。

本研究中养殖塘、固液分离池、沉淀池和蛋白分

离池水样中以 γ-变形菌纲为优势菌, 紫外消毒池

和补氧池水样中以 α-变形菌纲为主, 这可能与循

环水养殖系统中营养盐含量较高的养殖水在经过

净化处理后水质得到了改良有关。 

水质理化因子检测结果显示, NH3、NO2
−和 DO

在系统中有较大变化。NH3 和 NO2
−是水产环境中

两个十分重要的营养盐指标。有研究表明 NH3 和

NO2
−含量高对石斑鱼的摄食率、生长速率和免疫

水平等方面均造成不利影响[17−18]。在本系统中,  



第 5 期 吴越等: 石斑鱼循环水养殖系统微生物群落结构 1051 

NH3 在养殖塘中的含量最高, 之后开始降低, 并

在从 P3 池经过 P4 池到 P5 池的过程中浓度下降

尤为明显 , P5 池后略有回升但基本维持在低水

平。NO2
−含量整体变化趋势与 NH3 相似, 但变化

幅度没有 NH3 大。Alpha 多样性分析结果显示, P4

生物滤池细菌群落与其他池相比有较高的多样性, 

其中鞘脂单胞菌目(Sphingomonadales)丰度(7.68%)、

红细菌目(Rhodobacterales)丰度(6.30%)和硝化螺

旋菌目(Nitrospirales)(3.19%)丰度较高。有研究表

明鞘脂单胞菌中一些种属在维护池塘生态系统稳

定方面有重要作用, 而红细菌能利用多种基质进

行异养光合代谢反应, 两者均在水质净化中起到

非常重要的作用[19−20]。硝化螺旋菌对环境中的亚

硝酸盐类具有良好的去除作用, 且对中养殖废水

的处理效果尤为显著[21]。理化检测还显示水体从

P3 池流经 P4 池到 P5 池的过程中 NH3 下降幅度较

大, 而细菌群落结构分析发现, 在 P4 生物滤池中

新鞘氨醇杆菌属 (Novosphingobium)丰度 (7.18%)

要明显高于其他单元(0.12%~0.96%)。新鞘氨醇杆

菌普遍具有降解多环芳烃等烃类污染物的作用 , 

是良好的环境修复菌株[22]。有研究发现新鞘氨醇

杆菌属某些细菌也具有降解水质中 NH3 的功能[23]。

本系统中从 P3 池流经 P4 生物滤池到 P5 池的过

程中 NH3 含量明显降低, 有可能与生物滤池中新

鞘氨醇杆菌属细菌具有去除 NH3 能力有关, 这也

为筛选新型水质改良菌种提供了思路。在 P5 池 

至 P7 池中低水平 NH3 和 NO2
−条件下, 弧菌科

(Vibrionaceae)丰度为 0~12.52%, 明显低于 P1 池

至 P4 池的丰度(17.94%~31.42%)。弧菌是一种典

型的条件致病菌, 养殖水体中 NH3 和 NO2
−含量较

高时易使弧菌数量增加。弧菌可引起大规模水产

疾病发生并造成严重死亡, 是石斑鱼养殖中主要

的致病菌[24−25]。侯婷婷等[26]比较了青石斑鱼患病

养殖池与健康养殖池细菌群落结构差异, 发现患

病青石斑鱼养殖水体中核心微生物以弧菌等病原

菌或对养殖动物不利的属为主。本系统中养殖水

经过水质处理单元后, 在补氧池中水中弧菌仅占

0.02%, 数量已显著降低 , 有助于控制病害发生

的风险。另外, 水质溶解氧含量也有变化, 但变化

趋势则与 NH3 和 NO2
−不同, 在 P1 池中含量最低, 

然后逐渐升高至 P7 池中达到最高。细菌群落结构

分析发现, 在溶解氧含量低的 P1 池中, 肠杆菌目

(Enterobacteriales)和梭杆菌目 (Fusobacteriales)丰

度较高, 这两类菌中多数种属为厌氧或兼性厌氧

菌。在含氧量高的 P7 池中根瘤菌目(Rhizobiales)

为优势菌, 其多数种属为好氧菌。总体来讲, 养殖

尾水经过净化处理后 NH3 和 NO2
−浓度降低, 溶解

氧含量上升, 说明此循环水养殖系统有较好的水

质净化和循环利用工艺。应用 CANOCO 软件分

析环境因子和微生物种群之间相关性时, 虽未发

现微生物群落组成结构和水质理化因子之间的显

著相关性, 但这有可能是由于实验未采集时间序

列样本以及实验样本较少等原因造成, 需在进一

步研究中增大样品数量和采样时间点(比如系统

运行前、中、后期)。  

循环水养殖系统中生物滤池对控制整个系统

中的有机物、氨氮、亚硝酸和硝酸盐浓度起着关

键作用[27]。Leonard 等[28]发现循环水养殖系统中

生物滤膜表层细菌会脱落并进入水体从而使水中

微生物含量增加。在本研究中, 与循环水系统其

他各单元相比, 生物滤池内水样中 OTU 数量明显

增加(表 1), 香农指数值也较大(图 4a), 说明生物

滤池中微生物数量较多 , 多样性较为丰富。

PCoA(图 5a)和聚类分析(图 5b)结果表明, 在紫外

消毒池前 5 个塘水样大致分为一类, 与紫外消毒

后微生物种群结果有较大差异, 其中生物滤池的

细菌群落与其他 4 个塘又有所不同, 这说明作为

最重要的水质净化单元, 生物滤池可能具有较特

殊的细菌群落结构, 以发挥其在循环水系统中净

化水质的作用。 

综上所述, 石斑鱼循环水养殖系统中优势细

菌类群为变形菌门。其中养殖塘、固液分离池、

沉淀池和蛋白分离池中主要优势细菌为 γ-变形菌

纲, 紫外消毒池和补氧池中则以 α-变形菌纲为主, 

而生物滤池中两者比例接近, 均为优势种群。从

养殖塘到补氧池细菌多样性指数先降低后升高 , 

生物滤池中达到最高值, 之后再次下降至紫外消

毒池中达到最低值, 补氧池中有所回升。整个循

环水养殖系统中养殖塘、固液分离池、沉淀池、

生物滤池和蛋白分离池各塘(P1~P5)的样品大致
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可分为一类, 与紫外消毒池和补氧池(P6~P7)之间

细菌群落有较大差异, 而在 P1~P5 各塘水样中, 

生物滤池水样的细菌群落与另四个塘也有所不

同。经过净化处理后, 循环系统的养殖水溶解氧

含量上升, 氨氮和亚硝酸盐含量下降并维持在较

低的浓度。水质理化指标中中 PO4
3‒、pH、DO 和

温度可能对细菌群落结构影响相对较大, 尤其是

PO4
3‒是最主要的影响因素。但是总体而言, 理化

因子与细菌群落构成之间未发现显著的相关性(P＞

0.05)(表 2)。 
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Analysis of microbial community structure in recirculating aquacul-
ture system for groupers (Epinephelus) 

WU Yue, MA Jianzhong, ZHENG Yinuo, XU Kailun, LI Min, CHEN Xingxing, HU Yuan, ZENG Guoquan, 
HUANG Zhenhua 

Zhejiang Mariculture Research Institute, Wenzhou 325005, China 

Abstract: Groupers (Epinephelus) are part of the large fish family Serranidae and are an important marine-cultured 
genus. In China, groupers have been farmed for over 30 years. Innovative technologies such as recirculating 
aquaculture systems (RAS) have been developed to improve the efficiency and sustainability of intensive aqua-
culture. In RAS, bacterial communities that are critical to ecological processes are also closely correlated with 
diseases in aquaculture. This study aimed to clarify bacterial community characteristics in marine RAS for grou-
pers. Water samples were collected from the following pond types: fish-production, solid-liquid separation, sedi-
mentation, biofilter, protein-separation, ultraviolet-sterilization, and oxygen-increasing. Samples were filtered 
through 0.22 µm mixed cellulose ester membranes to collect microbial biomass. Bacterial community DNA was 
isolated from the membrane filters. High-throughput sequencing (Illumina MiSeq) of the V3–V4 hypervariable 
region in the 16S rRNA gene was used to investigate microbiome structural characters. The results showed that 
Proteobacteria was the most abundant phylum in the water supply. Other important phyla included Bacteroidetes, 
Cyanobacteria, Fusobacteria, Firmicutes, and Nitrospira. Principal coordinate analysis and cluster analysis indi-
cated that bacterial composition differed significantly before and after UV irradiation. The most dominant class in 
the rearing, solid-liquid separation, sedimentation, and protein-separation ponds was γ-Proteobacteria, whereas 
α-Proteobacteria was the most dominant in the ultraviolet-sterilization and oxygen-increasing ponds. Both classes 
were dominant in the biological-filter pond. The Shannon diversity index decreased first and then increased, 
peaking in the biological filter pond before decreasing again to the lowest value in the ultraviolet-sterilization 
pond, followed by a slight increase in the oxygen-increasing pond. In addition, our analysis of the water environ-

mental parameters showed that dissolved oxygen concentrations increased, whereas NH3 and NO2
 concentrations 

decreased, remaining low after the water was purified. This outcome suggested that the RAS system has an effec-
tive water purification process. The correlations between microbial communities and environmental parameters 
were also investigated with canonical correspondence analysis, which showed that phosphates, pH, dissolved 
oxygen, and temperature had relatively stronger effects on bacterial communities than did other measured envi-
ronmental variables. Overall, however, no significant association existed between environmental factors and mi-
crobial community structure, possibly due to small sample sizes. 

Key words: Epinephelus; recirculating aquaculture system; rearing water; bacterial community; high-throughput 
sequencing 
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