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摘要: 为探究人工养殖条件下长江鲟(Acipenser dabryanus)早期发育过程中的肠道菌群塑造机制, 通过高通量测序

技术, 开展长江鲟早期发育阶段肠道菌群与生物饵料水蚯蚓的微生物群落结构特征及相关性分析。结果显示, 在门

分类水平, 长江鲟未开口摄食阶段肠道优势菌门以变形菌门(Proteobacteria)为主, 开口摄食第 10~40 天期间以变形

菌门和厚壁菌门(Firmicutes)为主。在属分类水平, 未开口摄食至开口摄食第 20 天期间肠道菌群较为单一, 潘多拉

菌属(Pandoraea)占比绝对优势地位, 占比超过 88%; 开口摄食第 30 天, 长江鲟肠道菌群发生重组, 物种丰富度和

多样性达到峰值, 主要优势菌属变为柠檬酸杆菌属(Citrobacter)、乳球菌属(Lactococcus)、邻单胞菌属(Plesiomonas)、

葡萄球菌属(Staphylococcus)、气单胞菌属(Aeromonas)和克雷伯氏菌属(Klebsiella)。Procrustes 分析显示, 开口摄食

第 40 天长江鲟肠道菌群与生物饵料水蚯蚓微生物群落组成趋于一致性, 呈现极显著相关(P<0.01)。进一步通过

SourceTracker 物种来源分析发现, 长江鲟肠道微生物群落中开口摄食第 10 天有 18.97%来源于生物饵料水蚯蚓, 开

口摄食第 20 天下降至 0.15%, 开口摄食第 30 天上升至 51.22%, 而在开口摄食第 40 天高达 97.55%。本研究表明, 采

用生物饵料水蚯蚓投喂长江鲟, 开口摄食第 30 天是其早期发育阶段肠道菌群的转折点, 肠道菌群特征发生改变, 

由高度的保守性转变为良好的可塑性。继续投喂至第 40 天, 其肠道菌群与生物饵料微生物群落表现出高度的一致

性。研究结果为长江鲟早期发育阶段肠道菌群调控和健康养殖提供了参考依据。 
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长江鲟又称达氏鲟, 是我国特有淡水定居性

鱼类[1]。近年来, 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。

2022年 7月, 世界自然保护联盟(International Union 

for Conservation of Nature, IUCN)宣布长江鲟野外

种群灭绝[1]。因此, 长江鲟迁地保护、种群梯队建

设以及增殖放流对该物种的保护具有重要意义。

随着长江鲟繁育规模的扩大, 苗种成活率成为该

物种人工养殖过程中的关键因素。研究表明, 在

鱼类早期发育阶段, 肠道菌群参与了机体的免疫

调节, 同时在抵抗病原菌入侵方面也发挥了显著

的作用[2-3]。 

肠道菌群被称作宿主的“第二基因组” [4], 

在机体生长发育、消化吸收、能量利用、免疫调

节、屏障效应、健康维持等方面具有极其重要的

作用 [5-8]。研究发现, 硬骨鱼类最初的营养来自于

卵黄囊 [9], 随着卵黄囊的消耗和摄取外界食物 , 

肠道随之发育成熟[10]。未开口摄食前, 鱼类肠道

菌群丰度较低[11]; 当开口摄食后一段时期内, 鱼

类肠道菌群数量急剧增加, 逐步形成最初的肠道

菌群结构[12]。因此, 在鱼类早期发育阶段开展肠

道菌群研究, 既可以了解微生物菌群在肠道的定

植种类及规律, 又可以为健康养殖和疾病防控提

供新的思路。然而, 目前长江鲟肠道微生物的研

究主要集中在不同饵料、不同营养元素以及污染

物对肠道菌群结构的影响[13-15]。有关长江鲟早期
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发育阶段（初孵仔鱼至 50 日龄）肠道菌群结构的

研究还鲜有报道。本研究以人工繁育的长江鲟为

研究对象, 对早期不同发育阶段的长江鲟仔稚幼

鱼进行取样 , 并对同一时期的饵料样品进行采

集。采用高通量测序技术, 研究二者之间的菌群

结构及其相关性, 解析人工养殖条件下长江鲟早

期发育阶段肠道菌群的形成机制及影响因素, 以

期为长江鲟的健康养殖提供基础依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

实验所用长江鲟由中华鲟研究所 2023 年春

季自主繁育。2023 年 4—6 月在直径 2 m、水深

0.4 m 的圆形流水养殖池饲养。初孵长江鲟仔鱼于

12 日龄开始投喂水蚯蚓(鲜活, 购自当阳市东恒

水产养殖中心), 持续到第 52 日龄。每日投喂 3~4

次, 日投喂量为鱼体质量的 6%~12%。每次投喂

30 min 后排污, 换水量约为 50%。养殖期间水质

指标如下: 水温 16.0~18.0 ℃, 溶解氧>7.5 mg/L, 

氨氮<0.1 mg/L, 亚硝酸盐<0.05 mg/L 。 

1.2  样品采集 

在第 10、22、32、42 和 52 日龄, 随机采取

18 尾长江鲟(3 尾长江鲟混为一组, 设置 6 个平行), 

分别代表未开口摄食阶段、开口摄食第 10、20、

30 和 40 天。肠道样品采集方法为: 将长江鲟用无

菌水冲洗 3 遍, 用 75%酒精棉球擦拭肛门及周围

皮肤, 用无菌解剖剪从腹部剪开, 取出肠道, 用

无菌 PBS 冲洗 3 遍后置于 2 mL 无菌 EP 管中, 于

−80 ℃保存备测。同时, 采集当天投喂的水蚯蚓, 

具体方法为: 将投喂的水蚯蚓置于无菌培养皿中, 

用无菌水冲洗 3 遍, 称取 1 g 置于 2 mL 无菌 EP

管中, 于−80 ℃保存备测, 设置 6 个平行。 

1.3  高通量测序 

采用 Fast DNA®Spin Kit for Soil (MP Biomedicals, 

USA)试剂盒分别提取肠道和水蚯蚓总 DNA, 提

取到的 DNA 经 1%琼脂糖凝胶电泳检测其合格

性。使用 338F (5ʹ-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG- 

3ʹ)和 806R (5ʹ-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3ʹ)

通用引物对 16S rRNA 基因的 V3~V4 变异区进行

PCR 扩增。PCR 反应条件如下: 95 ℃  3 min; 

95 ℃ 30 s; 53 ℃ 30 s, 72 ℃ 45 s, 29 个循环; 

72 ℃ 10 min。PCR 产物经回收、纯化等处理后, 

通过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。 

1.4  数据处理 

在美吉生物云平台完成数据处理及生物信息

学分析工作。测序获得的原始数据使用 fastp 

(version 0.19.6)和 Flash (version 1.2.11)进行质控

和拼接。再采用 Uparse (version 11)软件根据 97%

的相似度对序列进行 OTU 聚类并剔除嵌合体。然

后采用 PDR Classifier (version 2.13)软件对每条序

列进行物种注释分类, 基于 Silva (version 138)数

据库进行比对注释。按照最小样本序列数对数据抽

平处理后, 分别利用 R 语言(version 3.3.1)工具和

Mothur (version 1.30.2)软件制作群落柱形图、计算

α 多样性; 通过非度量多维尺度(nonmetric multi- 

dimensionalsacling, NMDS), 探索不同样本在多

维空间上的差异; 采用 Procrustes 分析揭示不同

投喂阶段长江鲟肠道菌群与生物饵料微生物群落

的相关性; 通过 SourceTracker 软件追踪长江鲟肠

道菌群中的微生物来源。 

2  结果与分析 

共计采集到长江鲟肠道、生物饵料水蚯蚓样

品 54 个, 将所有样品经高通量测序和序列优化后, 

共获得 3734413 条优化序列 , 序列平均长度为

426~429 bp, 覆盖率超过 0.99。各样品稀释曲线显

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(图 1)。 

2.1  不同投喂阶段长江鲟肠道菌群与生物饵料

水蚯蚓微生物群落组成分析 

在门水平上, 长江鲟肠道菌群优势菌门为变

形菌门和厚壁菌门(图 2)。其中未开口摄食阶段以

变形菌门为主, 占比 99.76%; 开口摄食阶段以变

形菌门和厚壁菌门为主, 变形菌门在开口摄食第

40天占比最高(98.43%), 在开口摄食第 30天占比

最低(64.73%); 厚壁菌门在开口摄食第 30 天占比

最高 (24.79%), 在开口摄食第 40 天占比最低

(1.27%)。生物饵料水蚯蚓微生物群落优势菌门以 
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图 1  样品稀释曲线 

W、S10、S20、S30、S40 分别表示未开口摄食、开口摄食

第 10、20、30、40 天长江鲟肠道; SL10、SL20、SL30、SL40

分别表示开口摄食第 10、20、30、40 天水蚯蚓. 

Fig. 1  Rarefaction curves of different samples 
W, S10, S20, S30, and S40 represent the intestine of Acipenser 
dabryanus that have not started feeding, the 10th day of feeding, 
the 20th day of feeding, the 30th day of feeding, and the 40th 
day of feeding, respectively. SL10, SL20, SL30 and SL40 
represent the tubificidae of Acipenser dabryanus on the 10th 
day of feeding, the 20th day of feeding, the 30th day of feeding, 
and the 40th day of feeding, respectively. 

 

 
 

图 2  不同投喂阶段长江鲟肠道菌群和生物饵料水蚯蚓

微生物群落相对丰度和组成(门水平) 

W、S10、S20、S30、S40 分别表示未开口摄食、开口摄食

第 10、20、30、40 天长江鲟肠道; SL10、SL20、SL30、SL40

分别表示开口摄食第 10、20、30、40 天水蚯蚓. 

Fig. 2  Relative abundance and composition of the intestinal 
microbiota of Acipenser dabryanus and microbial community structure 

of tubificidae at different breeding stages (at phylum level) 
W, S10, S20, S30, and S40 respectively represent the intestine 
of Acipenser dabryanus that have not started feeding, the 10th 
day of feeding, the 20th day of feeding, the 30th day of feeding, 
and the 40th day of feeding. SL10, SL20, SL30 and SL40 
represent the Tubificidae fed Acipenser dabryanus on the 10th 
day of feeding, the 20th day of feeding, the 30th day of feeding, 
and the 40th day of feeding, respectively. 

厚壁菌门、变形菌门和拟杆菌门(Bacteroidetes)为主, 

不同门类的占比在不同投喂阶段有所差异(图 2)。 

在属水平上, 在未开口摄食至开口摄食第 20

天之间, 潘多拉菌属在长江鲟肠道内处于绝对优

势地位 , 占所有肠道微生物的 88.75%~99.48%; 

在开口摄食第 30 天, 长江鲟肠道菌群发生明显变

化: 潘多拉菌属退出优势地位, 菌属种类更加丰

富, 主要优势菌属调整为柠檬酸杆菌属(35.59%)、

乳球菌菌属(15.42%)、邻单胞菌属(11.46%)、葡萄

球菌属(7.47%)、气单胞菌属(5.06%)和克雷伯氏菌

属(4.69%); 与开口摄食第 30 天相比, 第 40 天长

江鲟肠道内柠檬酸杆菌属、克雷伯氏菌属和气单

胞菌属占比升高, 分别由 35.59%、4.69%、5.06%

上升至 45.33%、38.96%、5.94%, 乳球菌菌属和

葡萄球菌属占比降低, 分别由 15.42%、7.47%降

低至 1.07%、0.01%, 此外还出现了一个新的优

势菌属(unclassified_o_Enterobacterales, 6.17%) 

(图 3)。生物饵料水蚯蚓在整个投喂阶段优势菌

属呈现动态变化(图 3), 开口摄食第 10 天的优势

菌属为柠檬酸杆菌属 (49.32%) 、乳球菌菌属

(32.83%)和克雷伯氏菌属(3.33%); 开口第 20 天的

优势菌属为乳球菌菌属(61.64%)、柠檬酸杆菌属

(8.06%)和漫游球菌属(Vagococcus, 8.02%); 开口

第 30 天的优势菌属为乳球菌菌属(24.77%)、管道

杆菌属 (Cloacibacterium, 23.90%)、沙雷氏菌属

(Serratia, 13.55%)和柠檬酸杆菌属(6.93%); 开口

第 40 天的优势菌属为乳球菌菌属(61.45%)、沙雷

氏菌属(13.61%)、柠檬酸杆菌属(5.88%)和管道杆

菌属(5.69%)。 

2.2  不同投喂阶段长江鲟肠道菌群与生物饵料

水蚯蚓微生物群落 α 多样性分析 

选取 Chao 指数和 Shannon 指数表征群落中物

种的丰富度和多样性。分别对不同养殖阶段的长

江鲟肠道样品和生物饵料样品作上述两项 α 多样

性指数分析, 结果显示不同样品间的指数差异较

大。在长江鲟肠道样品中, Chao 指数呈现先升高

后降低的趋势, 其中 W组 Chao指数最低, 显示该

时期样品的物种最贫乏; S30 组 Chao 指数最高, 

且极显著高于其他样品组(P<0.01), 显示该时期

样品的物种最丰富(图 4a)。在长江鲟肠道样品中,  
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图 3  不同投喂阶段长江鲟肠道菌群和生物饵料 

水蚯蚓微生物群落相对丰度和组成(属水平) 

W、S10、S20、S30、S40 分别表示未开口摄食长江鲟肠道、开

口摄食第 10 天长江鲟肠道、开口摄食第 20 天长江鲟肠道、开

口摄食第 30 天长江鲟肠道、开口摄食第 40 天长江鲟肠道; 

SL10、SL20、SL30、SL40 分别表示开口摄食第 10 天水蚯蚓、

开口摄食第 20 天水蚯蚓、开口摄食第 30 天水蚯蚓和开口摄食

第 40 天水蚯蚓. 

Fig. 3  Relative abundance and composition of the intestinal 
microbiota of Acipenser dabryanus and microbial community 

structure of tubificidae at different breeding stages (at genus level)
W, S10, S20, S30, and S40 represent the intestine of Acipenser
dabryanus that have not started feeding, the 10th day of feeding, 
the 20th day of feeding, the 30th day of feeding, and the 40th day 
of feeding, respectively. SL10, SL20, SL30 and SL40 represent 
the tubificidae fed Acipenser dabryanus on the 10th day of 
feeding, the 20th day of feeding, the 30th day of feeding, and the 
40th day of feeding, respectively. 
 

 
 

图 4  不同投喂阶段长江鲟肠道和生物饵料水蚯蚓微生物群落 α 多样性分析 

*表示差异显著(P<0.05); **表示差异极显著(P<0.01); ***表示在 0.001 水平差异极显著(P<0.001). 

a. Chao 指数(长江鲟肠道, OTU 水平); b. Chao 指数(水蚯蚓, OTU 水平); c. Shannon 指数(长江鲟肠道, OTU 水平); d. Shannon 指

数(水蚯蚓, OTU 水平). W、S10、S20、S30、S40 分别表示未开口摄食、开口摄食第 10、20、30、40 天长江鲟肠道; SL10、SL20、

SL30、SL40 分别表示开口摄食第 10、20、30、40 天水蚯蚓. 

Fig. 4  Alpha diversity analysis of the intestinal microbiota of Acipenser dabryanus and microbial  
community structure of tubificidae at different breeding stages 

* indicates significant different (P<0.05); ** indicates extremely significant different (P<0.01); *** indicates extremely significant 
different at 0.001 level (P<0.001). 
a. Chao index of intestine of Acipenser dabryanus at OTU level. b. Chao index of the tubificidae at OTU level. c. Shannon index of 
intestine of Acipenser dabryanus at OTU level. d. Shannon index of the tubificidae at OTU level. W, S10, S20, S30, and S40 
respectively represent the intestine of Acipenser dabryanus that have not started feeding, the 10th day of feeding, the 20th day of 
feeding, the 30th day of feeding, and the 40th day of feeding. SL10, SL20, SL30 and SL40 respectively represent the tubificidae of 
Acipenser dabryanus on the 10th day of feeding, the 20th day of feeding, the 30th day of feeding, and the 40th day of feeding. 
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Shannon 指数在呈现先升高后降低的交替变化趋

势, 其中 W 组 Shannon 指数最低, 显示该时期样

品的多样性最低; S30 组 Shannon 指数最高, 且显

著高于其他样品(P<0.05), 显示该时期样品的多

样性最高(图 4c)。在生物饵料水蚯蚓样品中, SL30

组和 SL40 组样品 Chao 指数显著高于 SL10 组和

SL20 组样品 (P<0.05, 图 4b); Shannon 指数在

SL10~SL40 组中呈现先上升后下降的趋势, 在开

口投喂第 30 天达到峰值(图 4d)。 

2.3  不同投喂阶段长江鲟肠道菌群与生物饵料

水蚯蚓微生物群落 β多样性分析 

通过评估 β 多样性, 以量化不同投喂阶段长

江鲟肠道菌群和生物饵料水蚯蚓微生物群落之间

的差异。采用基于 Bray_Curtis 算法的 NMDS 研

究各阶段样品间的关系。如图 5a 所示, W 组、S10

组和 S20 组样品聚集在一起, 说明三者之间的群

落组成较为相似; S30 组、S40 组与 4 组生物饵料

样品聚集在一起, 表明随着个体的发育与摄食时

间的延长, 长江鲟肠道菌群组成发生变化, 与饵

料微生物群落组成趋于相似。样本层级聚类分析

结果(图 5b)与 NMDS 排序结果类似, 9 组样品可明

显分为两大簇, W 组、S10 组和 S20 组样品相互交

叉聚为一簇, S30 组、S40 组与 4 组生物饵料样品

相互交叉总体聚为一簇。 
 

 
 

图 5  不同养殖阶段长江鲟肠道和生物饵料水蚯蚓微生物群落 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). W、S10、S20、S30、S40 分别表示未开口摄食长、开口摄食第 10、20、

30、40 天长江鲟肠道; SL10、SL20、SL30、SL40 分别表示开口摄食第 10、20、30、40 天水蚯蚓. 

Fig. 5  Beta diversity analysis of the intestinal microbiota of Acipenser dabryanus and microbial community structure of tubificidae 
at different breeding stages 
a. NMDS plot at genus level. b. Hierarchical clustering tree at genus level. W, S10, S20, S30, and S40 respectively represent the 
intestine of Acipenser dabryanus that have not started feeding, the 10th day of feeding, the 20th day of feeding, the 30th day of 
feeding, and the 40th day of feeding. SL10, SL20, SL30 and SL40 respectively represent the tubificidae of Acipenser dabryanus on 
the 10th day of feeding, the 20th day of feeding, the 30th day of feeding, and the 40th day of feeding. 

 

2.4  不同投喂阶段长江鲟肠道菌群与生物饵料

水蚯蚓微生物群落的相关性分析 

采用 Procrustes 分析用于揭示不同投喂阶段

长江鲟肠道菌群与生物饵料水蚯蚓微生物群落的

相关性。结果显示, 开口投喂摄食第 10~30 天期

间长江鲟肠道菌群与生物饵料水蚯蚓微生物群落

的相关性不显著(P>0.05, 图 6a、6b、6c); 开口摄

食第 40 天长江鲟肠道菌群与生物饵料水蚯蚓微

生物群落极显著相关(P<0.01, 图 6d), 二者的菌

群组成趋于一致性。进一步通过 SourceTracker 物

种来源分析追踪不同投喂阶段长江鲟肠道菌群的

微生物来源。溯源结果表明, S10 组肠道菌群中有

18.97%来源于 SL10 组(图 7a), S20 组肠道菌群中

有 0.15%来源于 SL20 组(图 7b), S30 组肠道菌群

中有 51.22%来源于 SL30 组(图 7c), S40 组肠道菌

群中有 97.55%来源于 SL40 组(图 7d)。 
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图 6  不同养殖阶段长江鲟肠道和生物饵料水蚯蚓微生物群落之间的 Procrustes 分析 

a. S10 vs SL10; b. S20 vs SL20; c. S30 vs SL30; d. S40 vs SL40. S10、S20、S30、S40 分别表示开口摄食第 10、20、30、40 天长

江鲟肠道; SL10、SL20、SL30、SL40 分别表示开口摄食第 10、20、30、40 天水蚯蚓. 

Fig. 6  Procrustes analysis of the intestinal microbiota of Acipenser dabryanus and microbial  
community structure of tubificidae at different breeding stages 

a. S10 vs SL10; b. S20 vs SL20; c. S30 vs SL30; d. S40 vs SL40. S10, S20, S30, and S40 represent the intestine of Acipenser 
dabryanus at the 10th day of feeding, the 20th day of feeding, the 30th day of feeding, and the 40th day of feeding, respectively. SL10, 
SL20, SL30 and SL40 represent the tubificidae fed Acipenser dabryanus on the 10th day of feeding, the 20th day of feeding, the 30th 
day of feeding, and the 40th day of feeding, respectively. 
 

3  讨论 

在鱼类的生长过程中, 肠道菌群发挥着极其

重要的作用, 与宿主互相协调、和谐一致, 保证机

体健康成长。发育阶段和饮食被认为是影响鱼类

肠道菌群的主要因素 [16-17]。在对鱼类肠道菌群

组成的研究中, 光唇鱼(Acrossocheilus fasciatus)

仔稚鱼肠道优势菌门为变形菌门、拟杆菌门和厚

壁 菌 门 ,  幼 鱼 肠 道 优 势 菌 门 为 梭 杆 菌 门

(Fusobacteria)和变形菌门[18]; 变形菌门在大口黑

鲈(Micropterus salmoides)、梭鲈(Sander lucioperca)

肠道中占绝对优势地位 ,  占比超过 90%[19-20 ]; 

罗非鱼(Oreochromis niloticus)鱼苗肠道主要优

势菌门是变形菌门、浮霉菌门(Planctomycetes)

和厚壁菌门 [21]。以上研究结果表明, 变形菌门是

鱼类早期发育阶段肠道菌群的核心菌门。本研究

发现长江鲟未开口摄食阶段肠道优势菌门以变

形 菌 门 为 主 ,  占 比 超 过 9 9 % ,  开 口 摄 食 
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图 7  不同投喂阶段生物饵料水蚯蚓对 

长江鲟肠道菌群的贡献 

a. S10 vs SL10; b. S20 vs SL20; c. S30 vs SL30; d. S40 vs 

SL40. S10、S20、S30、S40 分别表示开口摄食第 10、20、

30、40 天长江鲟肠道; SL10、SL20、SL30、SL40 分别表

示开口摄食第 10、20、30、40 天水蚯蚓. 

Fig.7  The contribution of tubificidae at different  
breeding stages for the bacteria  

community in intestine of Acipenser dabryanus 
a. S10 vs SL10; b. S20 vs SL20; c. S30 vs SL30; d. S40 vs 
SL40. S10, S20, S30, and S40 represent the intestine of 
Acipenser dabryanus on the 10th day of feeding, the 20th 
day of feeding, the 30th day of feeding, and the 40th day of 
feeding, respectively. SL10, SL20, SL30 and SL40 represent 
the tubificidaefed Acipenser dabryanus on the 10th day of 
feeding, the 20th day of feeding, the 30th day of feeding, 
and the 40th day of feeding, respectively. 

 

第 10~40 天期间以变形菌门 ( 占比 64.73%~ 

98.43%)和厚壁菌门 (占比 1.27%~24.79%)为主 , 

与上述研究结果相一致。变形菌门是细菌中最大

的一个门, 门内种类繁多, 具有利用碳源, 降解

有机物, 去除氮与磷等作用[22-23]。厚壁菌门主要

作用于糖类和脂类代谢[24], 能够增加宿主肠道上

皮细胞营养物质的吸收[25-26]。开口摄食期间的生

物饵料水蚯蚓中厚壁菌门占比 35.78%~73.37%, 

推测长江鲟开口摄食后肠道中的厚壁菌门主要来

源于饵料。 

进一步细化到属 ,  研究发现无色杆菌属

(Achromobacter)、短波单胞菌属(Brevundimonas) 

和潘多拉菌属是卵形鲳鯵(Trachinotus ovatus)肠

道 菌 群 的 优 势 物 种 [24]; 不 动 杆 菌 属 (Acin- 
etobacter)、短芽孢杆菌属(Brevibacillus)、芽孢杆

菌属 (Bacillus)等是许氏平鲉 (Sebastes schlegelii)
仔、稚、幼鱼肠道中的核心菌群, 在鱼类生长过

程中呈现先升后降的趋势, 在 54 日龄时丰度最

高 [27]; 嗜冷杆菌属 (Psychrobacer)、假单胞菌属

(Pseudomonas)、黄杆菌属、无色杆菌属、希瓦氏

菌属(Schlegelii)是日本鳗鲡(Anguilla japonica)幼

体肠道微生物的优势菌群[28]。而在长江鲟早期发

育阶段, 本研究发现未开口摄食至开口摄食第 20

天期间肠道菌群较为单一, 潘多拉菌属占比绝对

优势地位, 占比超过 88%。开口摄食第 30 天, 长

江鲟肠道菌群发生重组, 潘多拉菌属退出优势地

位, 主要优势菌属变为柠檬酸杆菌属、乳球菌属、

邻单胞菌属、葡萄球菌属、气单胞菌属和克雷伯

氏菌属。开口摄食第 40 天, 主要优势菌属调整为

柠檬酸杆菌属、克雷伯氏菌属、 unclassified_ 

o_Enterobacterales 和气单胞菌属。不同研究鉴定

出的鱼类肠道菌群种类各不相同, 这些差异的原

因可能与宿主基因型、发育阶段、肠道结构、饮

食组成、生存环境等有关[29-30]。本研究发现潘多

拉菌属在长江鲟未开口摄食阶段就已占据主导地

位, 推测其可能来源于受精卵或养殖环境所携带

的细菌, 具体来源还需要进一步研究认证。开口

摄食早期(摄食第 0~20 天), 长江鲟肠道菌群单一, 

优势物种与未开口摄食阶段相似, 虽然摄食了一段

时间的水蚯蚓, 但开口摄食第 10~20 天期间肠道菌

群结构并未发生明显改变, 仍然具有高度的保守性; 

随着长江鲟生长发育和摄食时间的延长, 饵料中的

部分细菌逐步定植肠道并成为优势物种, 在开口

摄食第 30 天肠道菌群结构发生重组, 原优势物种

退出优势地位, 细菌种类更加丰富, 表现出良好

的可塑性。开口摄食第 30 天成为长江鲟早期发育

阶段肠道菌群的转折点, 其肠道菌群特征发生明

显改变, 这可能与鲟鱼自身的消化系统发育相关

联。徐雪峰[31]报道中华鲟体内蛋白酶、淀粉酶等

各种消化酶在 42 日龄增强到一个峰值, 消化系统

功能进一步完善。而本研究中长江鲟于 12 日龄开

始摄食, 开口摄食第 30 天即 42 日龄, 其肠道菌群
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结构重组时间点与消化系统完善时间点相吻合。 

研究发现, 仔稚鱼开口摄食一段时间后, 其

肠道菌群的丰富度和多样性会显著增加。李鸣霄

等[19]报道, 第 25 天大口黑鲈肠道中的微生物丰

富度和多样性最高。范梓健等[21]报道, 采用不同

饵料投喂罗非鱼, 肠道菌群丰富度以 30 日龄的低

蛋白饲料组最高, 多样性以 30 日龄丰年虫组最

高。本研究结果与上述研究结果相似, 长江鲟肠

道物种丰富度和多样性均在投喂第 30 天(42 日龄)

达到峰值。推测产生此现象的原因可能有两个: 一

是开口摄食早期消化系统发育不完善, 对营养物

质的消化和利用能力不高, 如研究发现中华鲟在

10 日龄食道、肠道等基本发育完善, 直至第 40 日

龄左右, 其幽门盲囊才能达到发育完善的程度[31]; 

二是随着生长发育和摄食的延长, 其肠道内环境

适合更多的微生物黏附和定植。本研究 β 多样性

结果显示, 早期发育阶段肠道菌群与生物饵料的

微生物群落结构可分为两大类, 其中未开口摄食

至开口摄食第 20 天期间长江鲟肠道菌群组成较

为相似, 划分为第一类; 开口摄食第 30~40 天与

生物饵料菌群结构趋于相似, 划分为第二类, 且

两类菌群结构可明显区分开来。这提示开口投喂

第 30 天对长江鲟肠道菌群至关重要, 是其物种丰

富度和多样性的最高点, 同时也是其物种组成变

化的转折点。 

食物组成是影响肠道菌群结构的重要因子。

邢薇等[32]在金藻多糖对杂交鲟(Acipenser baerii ♀× 

Acipenser schrenckii ♂)幼鱼肠道菌群的影响研究

中发现, 添加金藻多糖可以优化鱼体肠道菌群的

结构组成。汤哲等[33]报道, 在低鱼粉高脂饲料中

添加大豆卵磷脂对黄鳝的肠道菌群具有一定的

调节作用, 可以在一定范围内控制有害菌和有益

菌的丰度, 增加肠道菌群的丰富度和多样性。Yin

等 [2]研究发现, 在大黄鱼(Larimichthys crocea)早

期发育阶段投喂添加 0.10%~0.20%的丁酸梭菌

(Clostridium butyricum)的饲料 , 可以有效提高

梭菌的丰度, 降低部分潜在致病菌的丰度。本研

究 中 , 参 照 李 珊 珊 等 [18] 的 分 析 方 法 采 用

SourceTracker 软件分析追踪不同投喂阶段长江鲟

肠道菌群的微生物来源。SourceTracker 软件是基

于贝叶斯算法 , 探究目标样本(sink)中微生物来

源(source)分析。根据 source 样本和 sink 样本的群

落结构分布, 来预测 sink 样本中来源于各 source

样本的组成比例。结果表明, 长江鲟肠道群落中

开口摄食第 10 天有 18.97%来源于水蚯蚓, 开口

摄食第 20 天下降至 0.15%, 开口摄食第 30 天上升

至 51.22%, 而在开口摄食第 40 天高达 97.55%。

这说明在长江鲟早期发育阶段肠道菌群的来源主

要受到宿主选择压力和饮食因素的影响, 前期宿

主选择压力作用大于饮食因素作用, 后期饮食因

素作用大于宿主选择压力作用, 具体调控机制还

需进一步研究。 

4  结论 

本研究利用高通量测序技术对长江鲟早期发

育阶段肠道菌群与生物饵料水蚯蚓的微生物群落

结构及相关性进行研究。结果表明, 采用生物饵

料水蚯蚓投喂长江鲟, 开口摄食第 30 天是其早期

发育阶段肠道菌群的转折点, 肠道菌群特征发生

改变, 由高度的保守性转变为良好的可塑性。继

续投喂至第 40 天, 其肠道菌群与生物饵料微生物

群落表现出高度的一致性。 
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Mechanism of intestinal remodeling during the early development stage 
of Yangtze sturgeon, Acipenser dabryanus 

TIAN Tian, ZHANG Jianming, ZHU Xin, ZHANG Dezhi, HU Yacheng 

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 mechanism of intestinal remodeling during the early development of Yangtze sturgeon 
(Acipenser dabryanus) under artificial breeding conditions, this study applied high-throughput sequencing 
technology to study the structural characteristics and correlation between the intestinal microbiota and biological 
feed, Tubificidae, in the early developmental stage of the fish. The results showed that Proteobacteria was the 
dominant phylum in the intestine of A. dabryanus before feeding, and Proteobacteria and Firmicutes were the main 
bacteria during the 10th to 40th day of feeding. At the genus level, during the period from not feeding to the 20th 
day of feeding, the intestinal microbiota was relatively singular, with Pandoraea occupying an absolute dominant 
position, accounting for more than 88%. On the 30th day of feeding, the intestinal microbiota of A. dabryanus 
underwent reorganization, with species richness and diversity reaching their peak. The dominant genera became 
Citrobacter, Lactococcus, Plesiomonas, Staphylococcus, Aeromonas, and Klebsiella. Procrustes analysis showed 
that, on the 40th day of feeding, the intestinal microbiota of A. dabryanus tended to be consistent with the 
microbial community composition of the biological feed, Tubificidae, showing a highly significant correlation 
(P<0.01). SourceTracker analysis verified that 18.97% of the A. dabryanus intestinal community on the 10th day 
of open feeding came from the biological feed, Tubificidae. On the 20th day of open feeding, it decreased to 
0.15%, and on the 30th day of open feeding, it increased to 51.22%. On the 40th day of open feeding, it reached as 
high as 97.55%. This study indicated that when feeding A. dabryanus the biological feed, Tubificidae, a turning 
point in the early developmental stage of the intestinal microbiota occurs on the 30th day of feeding. At this time, 
the characteristics of the intestinal microbiota changed from high conservatism to good plasticity. Continuing 
feeding until the 40th day, the intestinal microbiota showed a high consistency with the biological feed microbial 
community. The results provided a reference for the regulation of intestinal microbiota and healthy cultivation of A. 
dabryanus in the early development. 
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