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摘要: 为了解加州鲈(Micropterus salmoides)仔稚鱼类的肠道微生物随食性转化演替变化规律, 连续采集分别代表

摄食生物饵料时期(LP)、第 1 个转饵期(CP1)、第 2 个转饵期(CP2)及完全配合饲料时期(FP)的 13、19、24 和 46 日

龄的加州鲈肠道内容物, 采用 16S rRNA 扩增子测序, 探究摄食不同饵料时期加州鲈仔稚幼鱼肠道微生物的物种多

样性和相对丰度差异。结果分析表明, 各时期肠道微生物 Goods_coverage 均为 1, 表明测序结果可反映肠道真实存

在的微生物。饵料转换显著影响加州鲈仔稚鱼肠道微生物多样性, 转饵期(CP1、CP2)肠道微生物种类变化显著, 结

构组成呈单一化, 而摄食活饵和完全配合饲料时期微生物均匀度分布较高。其中, FP 阶段微生物物种最丰富、结

构最复杂, 属水平菌群相对丰度高于 1%的菌群平均达 16 种, LP 期平均有 8 种, 而 CP1、CP2 两时期均不超过 2 种。

假单胞菌属(Pseudomonas)平均相对丰度 CP1、CP2 两时期分别为 93.27%、97.33%, 占绝对优势, 摄食不同饵料时

期优势菌相对丰度存在显著差异, 表明加州鲈仔稚鱼转饵对肠道相关功能的微生物产生显著影响, 这可能是肠道

对成分复杂的饵料吸收利用的响应。探究转饵成功的加州鲈仔稚鱼肠道微生物多样性组成, 为加州鲈转饵驯化的

机制研究提供了基础资料, 也为从肠道微生态调控来改善或优化加州鲈转饵技术提供新视角。 
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加州鲈(Micropterus salmoides)学名大口黑鲈, 

原产于北美洲。因无肌间刺, 营养丰富且上市时

间快, 市场需求量大, 加州鲈成为国内目前非常

具有潜力的水产养殖品种, 中国加州鲈养殖产量

占全球养殖总产量的 99%以上[1], 深受消费者和

养殖户青睐。近年来 , 中国南、北方均有养殖 , 

2022 年加州鲈总产值为 80.2 万 t, 广东、江苏、

浙江及湖南是主养大省, 其中广东省占比近 5 成[2]。

加州鲈是以肉食性为主的杂食性鱼类, 经摄食驯

化后, 也可投喂人工配合饲料, 而加州鲈转食驯

化期间面临死亡率高、病害频发的问题[1], 这与鳜

(Siniperca chuatsi)转食后出现的症状类似[3]。其中, 

拖便和肠炎病是造成鱼类转食期间大量死亡的常

见诱因, 这可能是由于饵料的变化引起免疫机能下

降[3]、肠道微生态环境失调导致患病死亡[4-5]。动

物肠道微生物在其疾病发生和健康平衡中具有重

要作用, 研究发现饵料变化会影响鱼类肠道微生

物物种多样性[6-8]。 

动物肠道微生物组被称为“遗忘的内源器官”, 

参与营养吸收、抵御疾病及促生长发育等生命活

动, 鱼类中也不例外[9]。鱼类肠道微生物种类组成

复杂, 随自身生长阶段、食性和生境的变化结构
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和组成发生变化[10-13]。研究发现动物食物变化会

影响其肠道微生物多样性, 如取食不同食物的小

菜蛾(Plutella xylostella)[14]、摄食季节性变化食物

的长臂猿(Hoolock tianxing)[15]、断奶前后仔猪[16]

肠道微生物发生变化。动物的行为也与肠道微生

物密切相关 , 如小鼠(Mus musculus)[17]的进食活

动、蜜蜂(Apis mellifera)[18]的采蜜强度、杜洛克猪

(Duroc pig)[19]的采食行为也受到肠道微生物的影

响。鱼类中发现在摄食活饵与配合饲料的转换过

程中, 鳜[20]、牙鲆(Paralichthys olivaceus)[21]及团

头舵 (Megalobrama amblycephala)[22]肠道微生物

存在差异, 转食转饵会影响宿主肠道菌群微生态

平衡。通过在鱼类饲料中添加益生菌[23-24]、中草

药[25]可改善肠道微生态环境。加州鲈仔稚鱼有摄

食动物性活饵的习性, 由投喂活饵到死饵、肉食

性转化为人工配合饲料的转食过程中都需人工驯

食。Yu 等[1]研究表明, 目前加州鲈仔稚鱼驯食期

间苗种存活率还具有很大的提高空间。加州鲈鱼

苗全长 2~3 cm 时可开始驯食人工配合饲料[26], 

而转饵驯食期间规格大小、养殖密度及投喂方法

均影响加州鲈驯食成功率和存活率[27-28]。转饵阶

段, 由于肠道不适应产生应激引发肠道炎症等也

可能影响鱼苗在驯化过程中存活率。目前, 尚未

见到对加州鲈早期仔稚鱼转饵期间肠道微生物变

化的报道, 相关研究主要涉及加州鲈转食期间消化

系统发育[29]、亚成体或成体肠道微生物的研究[30]。

加州鲈肠道健康相关的研究主要涉及到饲料蛋白

源替代和饲料添加剂等问题, 而肠道微生物的变

化是肠道健康的重要关注点。加州鲈饲料驯化已

取得较好的进展, 已培育了易驯食的新品种优鲈

1 号、3 号[26], 而成功转食的加州鲈肠道微生物如

何演替尚未见报道。推测成功转食的加州鲈肠道

可能存在潜在的有益微生物, 促进肠道对食物变

化的适应与吸收利用。本研究分别采集摄食生物

饵料、活饵+配合饲料粉料的混料及完全配合饲料

的加州鲈后肠肠道内容物, 采用 16S rDNA 扩增

子测序, 获得转饵期间及转饵前后加州鲈肠道微

生物物种多样性和相对丰度变化, 研究加州鲈仔

稚鱼肠道微生物, 对从肠道微生态调视角提高加

州鲈转饵期间存活率及揭示加州鲈人工饲料驯化

机制具有重要意义。   

1  材料与方法 

1.1  实验设置 

实验用加州鲈(Micropterus salmoides)为湖南

省常德市鲈鱼良种场室内帆布池培育, 全程曝气, 

平均水温 21 ℃, 本地孵化。实验用鱼均为同批次

培育, 经开口、驯食, 不同生长阶段鱼苗生长良好, 

摄食正常。所有实验均在 1 m3 帆布桶进行, 实验

共分为 4 期, 即生物饵料时期(live-bait period, LP), 

第 1 个转饵期(1st conversion diet period, CP1), 第

2 个转饵期(2nd conversion diet period, CP2), 完全

配合饲料时期(feeding period, FP)。加州鲈出膜第

2 日(2 日龄, 2 d)投喂刚孵化的丰年虫以开口驯食, 

10 日龄再补投喂桡足类、红虫等生物饵料, 15 日

龄投喂红虫与粉料混合料, 开始逐步转食。第 1

个转饵期(CP1, 15~19 d)混少量粉料投喂(红虫与

粉料质量比例 7∶3), 第 2 个转饵期(20~24 d)增加

粉料质量比例(红虫与粉料质量比 3∶7), 25 日龄

停止生物饵料的投喂。驯食期间实行少量多次原

则, 每日投饵 3~6 次, 每次持续 5 min, 粉料为鲈

鱼专用配合饲料 , 日投喂量根据摄食情况调整 , 

不抢食后少投至停止投喂。由于加州鲈仔苗具有

趋光现象, 在傍晚投食前加灯光辅助驯食。完全

转食后, 投喂小破碎料、大破碎料逐步过渡到颗

粒饲料。饵料投喂前均进行无菌化处理。每个实

验组设置 3 个重复。LP 每桶 1000 尾, CP1、CP2

每桶 500 尾, FP 每桶 50 尾。实验设计示意图如图

1a 所示。 

1.2  样品采集 

实验持续 60 d, 13 日龄采集样品, 记为 LP 期; 

19 日龄采集样品, 记为 CP1 期; 24 日龄采集样品, 

记为 CP2 期; 46 日龄采集样品, 记为 FP 期; 每一

期每桶随机取 20 尾鱼, 测量体重体长、解剖, 分

别取后肠肠道内容物, 合并为一个混合样, 各时

期均为 3 重复。将不同日龄时期加州鲈后肠肠道

内容物置于 1 mL 无菌冻存管中, 液氮速冻后, 于

−80 ℃冰箱保存待用。 

1.3  肠道微生物 DNA 提取 

选择 CTAB 法对不同时期加州鲈肠道内容物 
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图 1  实验设计示意图和测序结果分析 

a. 橙色条形图代表“平均体重”, 蓝色折线图代表“平均体长”. 1‒14 日龄为 LP (live-bait period, 生物饵料期);  

15‒19 日龄为 CP1 (1st conversion diet period, 转饵期 1); 20‒24 日龄为 CP2 (2nd conversion diet period, 转饵期 2); 

 25‒46 日龄为 FP (feeding period, 人工配合饲料期). 第 13、19、24 及 46 日龄处红圆点为采样时间点. b. 基于

Unweighted_unifrac 距离矩阵的样品间主坐标 PCoA 分析. c. 不同样品微生物覆盖率 Goods _coverage 分析.  

d. 样品间稀释曲线 Chao1 评估分析. 

Fig. 1  Experimental design and analysis of sequencing results 
a. The orange bar chart represents “average body weight”, and the blue line chart represents “average body length”. LP (live-bait 
period): 1‒15 days after hatching; CP1 (1st conversion diet period): 16‒19 days after hatching; CP2 (2nd conversion diet period): 
20‒24 days after hatching; FP (feeding period): 25‒46 days after hatching. The red dots at 13, 19, 24, and 46 days after hatching 
represent time points at which sampling occurred. b. Principal coordinate PCoA analysis between samples based on unweighted 

unifrac distance matrix. c. Goods_coverage analysis of microbial coverage in different samples. d. Rarefaction curves and estimators 
of different samples. 

 

样本进行微生物组总 DNA 的提取, 并通过 10 g/L

琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 质量, 同时采用紫外

分光光度计对 DNA 进行定量。 

1.4  PCR 扩增及测序 

选取 16S rDNA V3~V4可变区通用引物 341F 

(5ʹ−CCTACGGGNGGCWGCAG−3ʹ), 805R (5ʹ− 

GACTACHVGGGTATCTAATCC−3ʹ)进行 PCR 扩

增, PCR 产物经 2%琼脂糖凝胶电泳确证。PCR 产

物由 AMPure XP beads (Beckman Coulter Genomics, 

Danvers, MA, USA)纯化, Qubit (Invitrogen, USA)

定量。对纯化后的 PCR 产物使用 Agilent 2100 生

物 分 析 仪 (Agilent, 美 国 ) 和 Illumina (Kapa 

Biosciences, Woburn, MA, USA)文库定量试剂盒

进行评估, 将合格的文库梯度稀释后, 根据所需

测序量按相应比例混合, 单链变性后上机测序。

使用 NovaSeq 6000 测序仪进行 2×250 bp 的双端

测序, 相应试剂为 NovaSeq 6000 SP Reagent Kit 

(500 cycles)。 

1.5  数据处理 

对测序获得的双端数据 , 首先需要根据

Barcode 信息对样品进行数据拆分, 并去除接头和

Barcode 序列, 通过 Cutadapt (v1.9)去除 RawData 的

引物序列和平衡碱基序列。采用 fqtrim (v0.94)和

FLASH (v1.2.8)软件对测序 reads 进行数据筛选。
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Vsearch (v2.3.4) 软件去除嵌合体序列。通过

DADA2 进行长度过滤和去噪。根据 100%序列相

似度对所有测序序列进行聚类, 进而获得单碱基

精度的代表序列, 基于得到的特征序列 amplicon 

sequence variants (ASVs)相对丰度值进行 α及 β多

样性分析。其中 α 多样性分析主要通过 Observed_ 

OTUs、Shannon、Simpson、Chao1、Goods_coverage、

Pielou_e 六大指数对各样品多样性进行评估。β

多样主要通过计算 4 种距离(Weighted_unifrac、

Unweighted_unifrac、Jaccard、Bray_curtis)对各样

本、组间的多样性进行评估分析。对测序序列采

用 SILVA 及 NT-16S 数据库(Release 138, https:// 

www.arb-silva.de/documentation/release-138/)进行

物种注释, 按照门、纲、目、科、属、种物种分

类, 然后使用 ASVs 相对丰度值对各物种在各样

本中的丰度进行统计。基于得到的物种丰度统计

信息, 运用 SPSS 22.0软件进行 Kruskal-Wallis test

分析, 比较各组之间平均相对丰度和多样性的显

著性差异(P<0.05)。 

2  结果与分析 

2.1  测序结果分析 

通过对代表摄食不同饵料时期的加州鲈仔稚

鱼(LP、CP1、CP2 及 FP)肠道微生物进行高通量

测序发现, 有效数据中数据质量≥Q20 的占比高

(几乎均高于 95%), 说明测序可信度高(表 1)。组

内样本聚在一起, 意味着生物学重复性好, 而组

间分别分布在相应区域 , 组间样品具有区分度 , 

分散聚类。CP1、CP2 两时期间有相互交叉现象, 

这与加州鲈的规格相当和生长时期最近相关, 这

与实验实际相符(图 1b)。Goods_coverage 是指微

生物覆盖率, 其数值越高, 则样本中新物种未被

检测到的概率越低, 本次测序该指标值均达到 1, 

这意味着本次测序深度足够 (图 1c); 稀释曲线

(Chao1)可直接反映测序数据量的合理性, 并间接

反映样品中物种的丰富程度, 本次测序结果稀释

曲线趋向平坦, 如图 1d 所示, 说明测序数据量渐

进合理 , 增加重复样本也不会产生新的微生物 , 

即本次肠道微生物数据结果能较好反映真实情况。 

2.2  加州鲈仔稚鱼肠道微生物分布特征 

加州鲈仔稚鱼肠道微生物 16S rDNA 文库测

序共获得 1143320 条 reads 原始序列, 经过优化后

共 994144 条有效 reads 序列, 各时期间有效序列

比均不存在显著性差异(表 1)。LP 期平均检测到

262 个 ASVs, 显著高于 CP2 时期(P<0.05); CP1、

FP 期平均检测到 120 个 ASVs, 而 CP2 期检测到

76 个 ASVs, 数目最低, 即 CP2 时期加州鲈肠道

微生物种类最少(表 1)。根据加州鲈仔稚鱼肠道微

生物序列注释结果发现, 门水平上较高相对丰度

的有 5 种微生物, 即变形菌门(Proteobacteria)、放

线菌门(Actinobacteriota)、厚壁菌门(Firmicutes)、

蓝细菌门(Cyanobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidota),  
 

表 1  不同饵料时期加州鲈仔稚鱼肠道内容物高通量测序有效数据统计分析 

Tab. 1  Statistical analysis of high-throughput sequencing data on intestinal contents of the  
juvenile Micropterus salmoides at different feeding stages 

3;n x SE   

时期 period 原始数据 raw_tags 有效序列比/% valid rate Q20/% Q30/% GC/% 特征序列数 ASVs

生物饵料期 
live-bait period, LP 

96491±7696 80.59±2.37 95.00±1.24ab 88.16±2.41ab 52.33±0.74ab 262±63a 

第 1 个转饵期 1st 

conversion diet period, CP1 

85165±2015 85.31±7.04 90.99±2.31a 80.31±4.01a 51.98±0.53ab 120±27ab 

第 2 个转饵期 2nd  
conversion diet period, CP2 

85445±193 91.66±1.52 95.33±0.13ab 87.82±0.32ab 50.93±0.05a 76±31b 

配合饲料时期 
feeding period, FP 

84794±1569 89.49±0.07 96.96±0.28b 91.53±0.75b 53.29±0.01b 120±29ab 

注: 同列数据上标不同字母表示不同时期存在显著差异(P<0.05). Q20(30)%表示有效数据中一个碱基的正确率≥99 (99.9)%的数据比

例. GC%表示有效数据中数据 GC 含量. 

Note: The different superscripts in the same column of data indicate significant differences in different periods (P<0.05). Q20 (30)% indicates 

the proportion of valid data with an accuracy rate of one base ≥99 (99.9)%. GC% indicates GC content in valid data. 
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FP 期这 5 种菌分别占比 82.47%、9.19%、4.95%、

2.29%、0.58%, 物种分布均匀度高, 而转饵期物

种组成单一化尤为明显 , 变形菌门最高 , 其中

CP2 期这一特征最为明显 , Top1 的变形菌门

(Proteobacteria)占绝对优势(98.94%), 在纲、目、

科、属、种水平, 组成也类似(图 2b, c, d, e, f)。其

中, 在属的水平, 假单胞菌属(Pseudomonas) CP1

期占比 93.27%, CP2 期占比 97.33%, 即高丰富度

微生物占绝对优势 , 分布呈单一化特征(图 2e); 

FP 期, Top10 属水平微生物平均相对丰度多数占

1%~5%, 最多不超过 36%, LP 期组成也有类似特

点, 即微生物分布物种均匀度高。不同时期均存

在极高相对丰度的变形菌门(Proteobacteria)、γ-变

形菌纲(Gammaproteobacteria). CP1、CP2 转饵期

除种水平之外的其他分类水平都具有相同的最高

相对丰度肠道微生物, 即均为假单胞菌。 

α 多样性指数分析显示, Chao1、Observed 

species_OTUs、Shannon、Simpson 和 Pielou-e 指

数, 转饵阶段 CP1 期、CP2 期均低于 LP 期和 FP

期(图 3), 而 Goods_coverage 指数所有时期均为 1, 

均无显著性差异, 即所有时期的肠道微生物均被

检测到。随着日龄增长,除了覆盖率指数(Goods_ 

coverage)之外, 其他 α 指数多样性均先下降后上

升, 且在 CP2 下降到最低谷, 下降程度与 LP 期均 

 

 

(待续 to be continued) 
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(续图 2  Fig. 2 continued) 

 
 

图 2  加州鲈不同饵料时期各分类水平肠道微生物相对丰度分布 

a. 门水平; b. 纲水平; c. 目水平; d. 科水平; e. 属水平; f. 种水平. 

Fig. 2  Relative abundance of intestinal microbiota across taxonomic ranks for 
different feeding periods of Micropterus salmoides 

a. Phylum level; b. Class level; c. Order level; d. Family level; e. Genus level; f. Species level. 
 

存在显著性差异(P<0.05)。随后各组 α 多样性均上

升, Simpson、Shannon及 Pielou-e指数升高显著(图

3)。加州鲈转饵阶段其肠道细菌 α 多样性各指数

间变化趋势几乎一致, 转饵期间 α 多样性均降低, 

表明加州鲈改食配合饲料后, 通过改变肠道微生

物多样性加以响应。比较 CP1 与 CP2 两时期, 结

果发现 α 多样性各指数 CP1 均高于 CP2, 且

Simpson 指数具有显著性差异(P<0.05, 图 3)。CP2

期肠道细菌 α 多样性最低, 而饵料转食前后(LP、

FP)作为稳定营养来源 , 肠道细菌多样性和平均

相对丰度相较于转饵期高, LP 期与 FP 期 α多样性

均无显著性差异。 

根据 Bray-Curtis 距离聚类分析, 在门水平 LP

与 CP1、CP2 与 FP 分别先靠近, 再整体聚类(图

4a); 在纲、目水平, 是按 LP、CP1、CP2 及 FP

顺序依次聚类(图 4b、4c); 在科、属及种水平的

均是 CP2 与 CP1、LP 与 FP 分支最近, 分别先聚

类, 然后再聚在一起(图 4d、4e)。在属水平丰度
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高于 1%的菌群 FP 期平均有 16 种, LP 期平均只有

8 种, 而 CP2 期、CP1 期两组均不超过 2 种。FP

期内相对丰度最高的属 Herminiimonas, 占比不超

过 27%, LP 期内相对丰度最高的属 Pseudomonas, 

平均占比最高不超过 46%, 而 CP1 期、CP2 期假

单胞菌属丰度分别占比所有细菌的 93.27%、

97.33%, 其他微生物种类比例极小, 转饵期加州

鲈微生物菌群组成结构单一, 上述聚类分析结果

与 α 多样性分析一致。FP 期、LP 期微生物分布

均匀度高于 CP1 期、CP2 期, 微生物物种丰富度 
 

 
 

图 3  加州鲈仔稚鱼肠道微生物 α 多样性指数差异分析 

柱形图上方不同字母表示差异显著(P<0.05). 

Fig. 3  Difference in the α diversities of intestinal microbiota in juvenile Micropterus salmoides 
Different letters on the column indicate significant difference (P<0.05). 

 

 

(待续 to be continued) 
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(续图 4  Fig. 4 continued) 

 
 

图 4  加州鲈仔稚鱼肠道微生物各分类水平 top30 的热图. 

左侧或上侧是 Bray-Curtis 距离聚类树结构, 样品聚类越近, 分支越短, 代表样品/分组物种组成越相似. 右侧的是各样品/分组在不同

分类水平上的物种相对丰度分布热图. 根据图例, 越接近橘红色数值越大, 表示相对丰度越高; 反之, 相对丰度越低. a. 门水平; b. 

纲水平; c. 目水平; d. 科水平; e. 属水平; f. 种水平. 6 个分类水平图中, 各图中标有*的行中, *数量不同代表具有显著性差异. 
Fig. 4  Heat map of the top30 species intestinal microbiota of the juvenile Micropterus salmoides at different taxonomic ranks 

On the left or upper side is the Bray-Curtis distance clustering tree. The closer the sample cluster, the shorter the branch, indicating a more 
similar species composition in the sample/group. On the right side is the relative abundance distribution heat map of each sample/group at 

different taxonomic levels. According to the legend, the closer the sample/group is to orange, the higher relative abundance, and vice versa, 
the lower relative abundance. a. Phylum level; b. Class level; c. Order level; d. Family level; e. Genus level; f. Species level. In the 6 

classification level graphs, the rows marked with * in each graph represent significant differences with different numbers of *. 
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高, 多种菌群间存在竞争, 以保持相对动态平衡

状态, 稳定性更高。CP1、CP2 期以高相对丰度微

生物为主导, 结构组成单一化。 

2.3  加州鲈仔稚鱼转饵前后肠道微生物变化 

加州鲈仔稚鱼在转食过程中, 门、纲、目、

科、属、种各水平均存在显著升高或降低的肠道

微生物 , 梭杆菌门(Fusobacteriota)、芽单胞菌门

(Gemmatimonadota)在转饵前的 LP 期最高。放线

菌门(Actinobacteriota)、蓝细菌门(Cyanobacteria)

在转饵后的 FP 期中占绝对优势 , 而变形菌门

Proteobacteria 相对丰度显著下降。在纲水平上, 

所有时期优势菌纲均为 γ- 变形菌纲 (Gamm- 

aproteobacteria), 平均占 83%, 其中转饵后的 FP

期相对丰度最高。随着加州鲈的生长, 人工配合

饲料的摄入, FP 时期微生物物种多样性和相对丰

度呈升高的趋势 , 如 α 变形菌纲 (Alphaprot- 

eobacteria)、放线菌纲(Actinobacteria)、蓝细菌纲

(Cyanobacteriia)纲相对丰度显著升高。目水平, 除

了转饵阶段(CP1、CP2)之外, 微生物各物种均匀

度高, Pseudomonadales 目随日龄增长先升高, 于

第二个转饵期 CP2 期相对丰度升至最高,后逐渐

下降, 在 FP 期相对丰度降到极低水平(P<0.05)。

转饵后伯克氏菌目 (Burkholderiales)、肠杆菌目

(Enterobacterales)、根瘤菌目(Rhizobiales)、微球

菌目(Micrococcales)、立克次体目(Rickettsiales)、

Chloroplast、棒状杆菌目(Corynebacteriales)平均相

对丰度显著升高。在科、属、种水平, 相对丰度

较高的微生物在转饵前后时期多样性明显有所变

化, FP 期肠道微生物物种多样性最高。科水平, 不

同于其他时期以 Pseudomonadaceae 科相对丰度较

高, 转饵后的 FP 期 Oxalobacteraceae 科、分枝杆菌

科(Mycobacteriaceae)、红环菌科(Rhodocyclaceae)、

微杆菌科 Microbacteriaceae 显著升高。在属水平, 

转饵阶段假单胞菌属(Pseudomonas)、阿克曼氏菌

属 (Akkermansia)相对丰度显著升高 (P<0.05), 而

转饵后赫山单胞菌属 Herminiimonas、青枯菌属

(Ralstonia)、微杆菌属(Aurantimicrobium)、包西氏

菌属(Bosea)、草螺菌属(Herbaspirillum)相对丰度

高于转饵前和转饵阶段(P<0.05, 图 4e)。在属、种

水平上, FP、LP 期微生物物种多样性均较高, 与

CP1、CP2 组成差异明显, 较多微生物相对丰度显

著高于转饵期 , 而假单胞菌属 (Pseudomonas)及

Pseudomonas_koreensis 在转饵后的 FP 期急剧减

少至相对丰度极低水平(P<0.05)。 

3  讨论 

3.1  加州鲈仔稚鱼肠道微生物组成分析 

动物肠道微生物作为机体的“第二套基因组”, 

因此其组成在一定时期相对稳定[31-33]。本研究发

现加州鲈仔稚鱼转饵前期(LP)、转饵期(CP1、CP2)

及后期(FP)肠道微生物组成生物学重复好, 即各

生长时期肠道微生物相对稳定。已有研究发现不

同食性鱼类肠道存在核心菌群, 这些微生物在益

生菌或自身变异性功能的作用下, 能在宿主肠道

中稳定存在[33-34]。从成功转饵的加州鲈仔稚幼鱼

肠道微生物六大分类水平分布结果发现, 核心菌

群与 Sheng 等[35]研究结果类似。假单胞菌群以动

态变化形式存在不同饵料时期的加州鲈仔稚鱼肠

道内, 而以极高的平均相对丰度水平出现在两转

饵期(CP1、CP2)阶段, 意味着假单胞菌可能参与

了加州鲈适应转饵的过程。有研究发现, 动物肠

道微生物相对丰度处于动态变化, 能够调节宿主

生长发育和健康维持[36-37]。基于这种动态变化的

规律, 在肠道微生物研究中常关注门和属水平的

微生物结构组成。如 FP 期假单胞菌属显著降低到

极低相对丰度, 代表了这种变化趋势, 再关注种

水平变化就无代表意义且种分类水平精确度不高, 

因此在扩增子测序中不重点关注种水平微生物。

基于 Bray-Curtis 距离聚类分析表明, 从门水平发

现, LP 与 CP1、CP2 与 FP 因组成更相似而首先聚

类, 而加州鲈随 LP、CP1、CP2 至 FP 体重逐渐增

加, 这表明肠道微生物组成可能与加州鲈的生长

阶段有关; 属水平 CP1 与 CP2、LP 与 FP 首先聚

类, 各分支靠近, 然后所有时期再聚类, CP1 与

CP2 同为转饵阶段, 意味着从属水平角度, 两转

饵阶段肠道微生物的组成更加相似。绝大多数鱼

类开口饵料为轮虫、无节幼虫和小型枝角类等 , 

食性类似, 随着生长发育, 食性逐渐过渡到与成鱼

食性一致, 即大多数鱼类需经历转饵阶段。有研究

通过饵料驯化调节人工放流前的长江鲟肠道微生
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物组成, 改善了放流后的存活率[38]。郝耀彤等[39]研

究 发 现 食 物 的 改 变 对 草 鱼 (Ctenopharyngodon 
idellus)肠道菌群产生快速而显著的变化。野生茎

柔鱼(Dosidicus gigas)的肠道微生物在食物来源不

稳定的季节 , 肠道微生物菌群种类变化不显著 , 

但相对丰度差异显著[40]。鱼类食物因季节性的变

化, 其肠道微生物也出现季节性变化[41]。本研究

发现加州鲈在摄食生物饵料或完全人工配合饲料

时期, 肠道微生物多样性均较高, 结构更加稳定, 

而转饵期肠道微生物多样性较低, 假单胞菌、阿

克曼氏菌科或属分类水平中占绝对优势, 具有组

成单一化现象, 说明转饵过程会影响加州鲈肠道

菌群组成。生物机体肠道栖息大量微生物, 最终

能够维持动态平衡, 与微生物之间相互制约密切

相关[42-43]。动物健康状态下致病性微生物在多数

益生菌微生物的竞争之中不会占据绝对优势, 在

宿主免疫系统的保护下只能维持较低的相对丰

度。当单一的肠道微生物大量繁殖时, 可能菌群

失调, 影响机体健康[44-45], 这可能是加州鲈仔稚

鱼从摄食生物饵料到人工配合饲料转饵过程中高

死亡率的原因之一。 

本研究中转饵前后与转饵期间肠道微生物组

成存在显著性差异。LP 时期仔鱼肠道正处于发育

期, 口裂小, 只能以刚孵化的活饵为食, 饵料成

分相对稳定, 肠道微生物物种多样性和均匀度相

对较高。随着加州鲈生长, 肠道微生物也会变化。

已有研究表明加州鲈逐渐生长发育, 肠道结构进

一步完善, 其肠道微生物存在显著变化[29,46]。从

LP 期到 FP 期, 加州鲈肠道微生物物种多样性显

著升高, 可能是随着个体生长, 肠道黏膜增加、肠

黏膜褶增高, 各项器官发育逐渐完善。黏膜作为

共生细菌的主要栖息地, 会使更多的肠道微生物

得以黏附[47]。随着鱼类生长, 食量提升, 肠道长

度增加, 食物滞留时间随之延长, 可能需要更多

微生物参与营养物质的吸收利用[33,48]。 

3.2  转饵阶段肠道微生物差异分析 

转饵期间(CP1、CP2) α 多样性指数中 Chao1、

Observed_OTUs、Shannon、Simpson 和 Pielou-e

指数均低于 LP 期和 FP 期, 这是加州鲈肠道微生

物对转饵过渡的适应。本研究比较了转饵的两阶

段 CP1 (生物饵料质量占比近 70%)、CP2 (人工配

合饲料质量占比超 70%), 结果发现 α 多样性各指

数 CP1 均高于 CP2, 这意味着人工配合饲料至少

是引起仔稚鱼的肠道微生物多样性和相对丰度变

化的因素之一。大量研究表明食物营养成分的变

化影响鱼类肠道微生态环境[49-51]。患病个体相对

于健康个体 , 肠道微生物多样性降低 [52]。因此 , 

转饵后期(CP2)微生物多样性降到最低 , 可能是

由于摄入人工饲料后 , 肠道组织受到应激损伤 , 

导致加州鲈转饵阶段肠道微生态环境的失调, 这

可能是很多鱼类饲料驯化研究面临的难题[53]。鱼

类在生活史早期阶段, 因鱼苗口小, 咽喉齿、鳃耙

未发育, 肠管短而缺乏相关消化酶, 鱼苗只能以

适口的小型浮游动物或浮游藻类等开口, 逐步过

渡到摄食人工配合饲料。刘增新等[21]研究发现摄

食轮虫或卤虫与摄食饲料的牙鲆, 其肠道微生物

具有显著性差异, 这一方面与活饵自身携带微生

物有关; 另一方面与牙鲆吸收、消化活饵的消化

系统发育特征有关。因此, 在育苗生产中, 活饵通

常需要用适当浓度聚维酮碘消毒, 降低对肠道的

副作用, 从而提高存活率。Chen 等[3]研究了 3 种

益生菌均能提高驯饵鳜的存活率和对颗粒饲料的

采食率以及改善鳜消化系统。因此, 在加州鲈转

饵阶段辅以适宜的益生菌或益生元, 对提高肠道

微生物物种多样性、平稳度过转饵期具有重要意

义, 从肠道微生态调控角度改善或优化加州鲈转

饵技术将会是很具潜力的研究方向。本研究中 , 

加州鲈摄食活饵时期(LP)或人工粉料混合的转饵

阶段(CP1、CP2)微生物物种多样性、平均相对丰

度均不同于其他时期, 这可能是仔稚鱼随消化器

官逐渐发育完善, 通过对益生菌的筛选作用, 从

而重塑肠道微生态系统[54]。宿主自主筛选作用决

定肠道微生物的组成, 而这些微生物促进宿主肠

道上皮细胞发育, 使得肠道系统得以完善, 又对

益生菌的进一步筛选[55]。随着 FP 期加州鲈进一

步生长发育 , 对配合饲料逐步适应和成功转食 , 

促进消化吸收配合饲料的微生物的富集, 肠道微

生态环境趋于稳定, FP 时期肠道微生物物种多样
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性增加可能是这种良性循化的结果。  

3.3  转饵对肠道相关功能微生物影响分析 

肠道微生物对宿主发育具有调控作用。肠道

微生物激活宿主相关通路, 调节肠干细胞、肠黏

膜、肠道毛细血管网等的发育, 从而影响其对能

量和营养物质的摄取与利用[56]。本研究中变形菌

门平均相对丰度各时期均最高, 占比均在 80%以

上, 这一结果与李鸣霄等[30]研究结论一致, 该菌

门具有多种代谢种类, 适应能力强, 是很多鱼类

的核心菌群, 如鲟(Acipenser sturio)[57]、大西洋鲑

(Salmo salar)[58]等。研究发现, 假单胞菌介导鱼类

摄食能力增强和蛋白质吸收利用率的提高, 有维

持细胞稳态的作用, 可能是鱼类能够饲料驯化的

潜在机制[59]。本研究中 CP1、CP2 转饵时期假单

胞菌群相对丰度组显著高于 FP、LP 期, 表明假单

胞菌群参与了加州鲈转饵转食的过程。Korkea 等[60]

发现假单胞菌群具有预防虹鳟 (Oncorhynchus 
mykiss)鱼苗综合征(RTFS)感染的作用。加州鲈 LP

时期拟杆菌门相对丰度最高。拟杆菌门与高脂肪

和蛋白质的摄入量有关[61], 其有助于对活饵的消

化吸收。而摄食配合饲料 FP 时期放线菌门相对丰

度显著高于其他组。放线菌具有降解几丁质、木

质素和纤维素等复杂聚合物的作用, 在有机物质

的周转和碳循环等分解中发挥重要作用[62], 这可

能有利于加州鲈肠道对成分复杂的人工配合饲料

吸收利用。厚壁菌门的许多成员都是有益菌, 可

上调宿主肠上皮细胞葡萄糖转运蛋白的表达, 促

进机体对葡萄糖的摄取 , 同时还具有抑制病原

菌、增强机体免疫的作用[63]。LP 期乳杆菌相对丰

度高于 FP 期, 这可能与加州鲈仔鱼摄食富含碳

水化合物的生物饵料红虫有关。在育苗生产中 , 

红虫常作为仔稚鱼转食阶段的饵料生物, 可易被

仔稚鱼吸收利用。在鱼类仔稚鱼早期使用益生菌

干扰, 能明显提高存活率, 如大菱鲆(Scophthalmus 
maximus)[64]、罗非鱼(Oreochromis niloticus)[65]。

罗姆布茨菌属(Romboutsia)具有促进罗非鱼生长

的作用, LP、CP1 期显著高于其他两时期, 说明在

加州鲈仔稚鱼发育早期阶段各项机能不完善时 , 

肠道存在一定功能的微生物辅助消化, 使肠道微

维持生态平衡[11]。Akkermansia 属与宿主代谢紊乱

呈负相关, 这种细菌的富集与代谢参数的改善是

一致的[66], 这可能也是另外一种利于加州鲈转饵

的微生物。乳酸杆菌、双歧杆菌等益生菌可抑制

致病菌预防肠道炎症、提高有益细菌的活性和消

化酶的分泌, 促进鱼类发育早期阶段肠道消化吸

收[67]。鱼类肠道中拟杆菌门与厚壁菌门的比值影

响宿主的脂肪代谢[68]。摄食混合饵料组中拟杆菌

门与厚壁菌门的比值低于 LP、FP 时期, 这意味着

加州鲈适应转饵过程中, 脂肪的积累受到一定影

响。本研究与 Fan 等[69]研究结果一致。因此, 在

鱼类快速生长阶段, 保障饲料质量稳定及肠道微

生态健康显得很有必要。在疾病与肠道微生物相

关性研究中, 发现有许多菌株被证实与疾病有关

联 , 分 枝 杆 菌 属 (Mycobacterium) 、 支 原 体 属

(Mycoplasma)是鱼类等水生生物常见致病菌 [70], 

两者在 FP 期相对丰度最高, 且具有显著性差异, 

这说明在加州鲈养殖生产中, 随着个体增大患病

风险也相应升高。鱼类肠道微生物组特有组成或

变化, 可无损伤性表征一些疾病[71], 如脱氯单胞

菌属(Dechloromonas)、甲基暖菌属(Methylocaldum)、

浮霉菌属(Planctomyces)、红杆菌属(Rhodobacter)、

柄杆菌属(Caulobacter)和黄杆菌属(Flavobacterium)

相对丰度急剧升高, 意味着草鱼患有肠炎[72]。加

州鲈转饵阶段相对丰度极高的假单胞菌群具有两

面性, 既是一类使加州鲈仔稚鱼适应转饵的益生

菌, 又是一类机会性致病菌[73]。这就不难理解在

一些研究中发现假单胞菌为鱼苗的有害菌。随着

鱼类生长发育、个体逐渐成熟, 肠道微生物多样

性升高, 一些致病菌也增多, 如本研究中分枝杆

菌属、支原体属多为致病菌, 而肠道内的益生菌

会分泌抑制有害微生物增殖的代谢产物, 如短链

不饱和脂肪酸(SCFAs)[74]。随着加州鲈个体生长, 

在 FP 期较多相对丰度明显升高的益生菌 , 如

Bosea[75]能够降氨氮、Stenotrophomonas[76]能够分

解几丁质。Phylobacterium 与细胞增殖有关联[77]。

有研究发现 Phylobacterium 是一种控制南美白对

虾(Litopenaeus vannamei)肠道弧菌的益生菌[78]。

Herbaspirilum 是一种与生长速率相关联的微生



第 7 期 田璐等: 不同饵料时期加州鲈仔稚鱼肠道微生物物种多样性和相对丰度变化 805 

 

物[79]。随着虹鳟饲料中益生元 β-葡聚糖添加量增

加, 其肠道中 Aurantimicrobium 相对丰度也相应

增加[80], 这些研究证实完成转饵的 FP 期存在益

生菌促进加州鲈生长、代谢。这对维持健康的肠

道微生态环境具有重要作用。综上所述, 了解加

州鲈仔稚鱼肠道微生物物种多样性和相对丰度变

化, 为后续转饵阶段进行微生态调控、益生菌添

加剂介入的研究, 提高其人工驯食率、饲料转化

率和鱼苗存活率等具有重要意义, 也为从肠道微

生物视角揭示加州鲈仔稚鱼成功转饵的机制提供

重要了基础资料。 
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Changes in the intestinal microbiota diversity and relative abundance 
of juvenile largemouth bass (Micropterus salmoides) at different diet 
stages 
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Abstract: This study aimed to enhance our understanding of the changes in the intestinal microbiota of juvenile 
largemouth bass (Micropterus salmoides) resulting from changes in dietary habits. The intestinal contents of 13-, 
19-, 24-, and 46-day-old largemouth bass were continuously collected, representing the feeding live-bait period 
(LP), the first conversion diet period (CP1), the second conversion diet period (CP2), and the combination feed 
period (FP). 16S rRNA amplicon sequencing was used to investigate species diversity and differences in relative 
species abundance in the intestinal microbiota of juvenile largemouth bass. A Goods coverage value of 1 was 
obtained for the intestinal microbiota across all periods, suggesting that the sequencing results reflected the 
microorganisms present in the intestinal tract. The conversion of bait significantly affected the gut microbial 
diversity of the larvae and juveniles. Significant changes in species type were observed in the intestinal microbiota 
during CP1 and CP2, with the species composition being simpler. During LP and FP, the intestinal microbiota 
exhibited high evenness in species composition. The highest biodiversity and structural complexity in the 
intestinal microbiota were observed during FP, with 16 microbial communities having average relative abundances 
greater than 1% at the genus level. This number was only eight species for LP, and two or fewer species for both 
CP1 and CP2. Significantly higher average relative abundance values for Pseudomonas were observed in CP1 and 
CP2 (93.27% and 97.33%, respectively). Furthermore, significant differences in the relative abundance of 
dominant bacterial species were identified at different periods, indicating that diet conversion had a notable impact 
on gut-related functional microorganisms. This may be the intestinal response of largemouth bass to the absorption 
and utilization of feed, which has complex ingredients. This study provides preliminary data for the study of fish 
domestication and diet conversion and offers new insights into improving or optimizing largemouth bass feeding 
technology from the perspective of gut microbiota regulation. 
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