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摘要: 于 2017 年洄游汛期内采集刀鲚(Coilia nasus)样本, 解剖后选取 6 尾感染陈氏刺棘虫(Acanthosentis cheni)的
刀鲚样本作为感染组, 同时选取 6 尾未感染刀鲚作为对照组, 采用 16S rDNA 高通量测序技术研究陈氏刺棘虫感染

对刀鲚肠道微生物群落结构的影响。结果共鉴定出 23 个细菌门, 其中对照组包含 22 个门, 感染组鉴定出 18 个门, 
其中疣微菌门 (Verrucomicrobia)只在感染组刀鲚中检测到 ; 两组刀鲚肠道中主要的微生物类群均为变形菌门

(Proteobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)和软壁菌门(Tenericutes), 且相对丰度总量均高于 85%; 感染组中厚壁菌门、

梭杆菌门(Fusobacteria)和纤维杆菌门(Fibrobacteres)平均含量高于对照组, 其余菌门相对丰度含量与对照组相比均

呈下降趋势, 但两组间微生物组成比例没有显著差异(P>0.05)。此外, 在已明确的 130 个科中, 厚壁菌门中的梭菌

科 (Clostridiaceae)、消化链球菌科 (Peptostreptococcaceae)、乳杆菌科 (Lactobacillaceae)和变形菌门中的肠杆菌科

(Enterobacteriaceae)含量高于对照组(P<0.05), 紫单胞菌科(Porphyromonadaceae)和毛螺菌科(Lachnospiraceae)中的

Eisenbergiella 丰富度在感染组刀鲚肠道中显著更高(P<0.05); 在群落多样性水平上, 对照组和感染组间 Shannon 指

数、Chao1 指数和 Simpson 指数差异不显著(P>0.05)。虽然陈氏刺棘虫感染对肠道微生物的群落结构和物种多样性

影响不显著, 但是在特定微生物物种的组成上存在显著差异。 
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洄游型刀鲚(Coilia nasus)又称长颌鲚, 是一

种具有重要经济价值的小型洄游性鱼类, 多分布

在沿海和附近海域的底层。每年春季, 成熟个体

集群由海入江进行生殖洄游[1-2]。李文祥等[3]调查

了 3 种生态型刀鲚鳃部、胃、肠和幽门盲囊中寄

生蠕虫的种类和感染情况, 其中肠和幽门盲囊包

括 3 种棘头虫: 陈氏刺棘虫、鲇异吻钩棘头虫

(Arhythmacanthus parasiluri)和长江傲刺棘头虫

(Brentisentis yangtzensis), 陈氏刺棘虫在 3 种生态

型的刀鲚中都有较高的感染率和平均丰度。同时

陈氏刺棘虫在长江及其相通湖泊的淡水鱼体内被

发现 , 如短吻间银鱼 (Hemisalanx brachyrostra-

lis) 、鱤 (Elopichthys bambusa) 、翘嘴鲌 (Eryth-
roculter ilishaeformis)等[4]。 

复杂的肠道微生物群是免疫和代谢系统所必

需的 [5], 而肠道是寄生虫的理想栖息地, 它们与

肠道微生物群存在相互作用[6]。寄生虫对宿主的

损伤主要包括机械刺激及损伤、掠夺营养和毒素

作用; 宿主对寄生虫的影响则主要通过免疫应答

产生不同程度的抵抗[7]。迄今为止, 在水产动物方

面针对寄生虫感染影响宿主肠道微生物群的研究

相对较少, 以往的研究主要针对于寄生虫对宿主

的致病作用; 而在哺乳动物方面, 相关的研究结

果大部分都表明寄生虫感染会破坏宿主胃肠道微
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生物群。例如山羊捻转血矛线虫 (Haemonchus 
contortus)感染不影响皱胃的微生物多样性, 但会

导致真胃中微生物菌群组成的显著改变, 例如增

加了普雷沃氏菌属以及巴斯德氏菌属的丰度, 而
丁酸弧菌属在相对丰度上也存在显著差异[8]。还

有研究证明寄生虫感染可以调节宿主免疫系统从

而治疗宿主炎症, 例如 Ramanan 等[9]的最新研究

证明, 消化道蠕虫感染可以通过启动免疫应答调

节共生菌和致病细菌在肠道内的平衡从而治疗炎

症性肠病; Broadhurst 等[10]发现用寄生虫感染发

生慢性腹泻的猕猴, 可以通过减少对肠道细菌的

免疫应答来改善肠道炎症的症状。 
本实验于刀鲚洄游汛期内在南通江段选取 6

尾对照组和 6 尾实验组, 对 V3~V4 区进行 16S 
rDNA 扩增子测序, 首次研究陈氏刺棘虫对洄游

型刀鲚肠道微生物群的影响。本实验的研究结果

为洄游型刀鲚感染寄生虫后的微生物群变化提供

理论依据, 有助于了解洄游型刀鲚、陈氏刺棘虫

和肠道微生物群落三者之间的关系, 研究洄游型

刀鲚肠道微环境稳态。 

1  材料和方法 

1.1  样品采集 
刀鲚样本在 2017 年 7 月长江南通江段

(120°5420.88E, 31°5420.52N)采集 , 共解剖刀

鲚 297 尾, 从中选取 6 尾感染陈氏刺棘虫刀鲚作

为实验组(平均感染刺棘虫数量为 20.5±3.5), 6 尾

未感染寄生虫刀鲚作为对照组(表 1)。在无菌条件

下进行处理, 在低温环境下用无菌剪刀和镊子剪

取刀鲚肠道 , 挤出内容物 , 用无菌水冲洗肠道 , 
一并放入 2 mL 无菌冻存管, 置于液氮中保存。 
1.2  细菌总 DNA 提取 

刀鲚肠道细菌总 DNA 使用 OMEGA 公司

E.Z.N.A. Stool DNA Kit 试剂盒提取, 提取 DNA
之后分类保存。 

实验采用 16S rDNA V3~V4 区通用引物进行

扩增 ,  所用引物序列为 3 4 3 F 前段引物 ( 5  - 
TACGGRAGGCAGCAG-3ʹ)和 798R 后段引物

(5-AGGGTATCTAATCCT-3ʹ)。PCR 的反应体系为

含 15 mmol/L MgCl2 的 10×Buffer 10.0 μL, 
2.5 mmol/L dNTP 2.0 μL, 10 μmol/L 引物各 5 μL, 
5 U/μL Taq 酶 1.0 μL, DNA 模板 4.0 μL, 灭菌去离

子水 73 μL, 总体积 100 μL。PCR 反应条件: 94℃
预变性 5 min; 94℃变性 30 s, 56℃退火 30 s, 72℃
延伸 50 s,  连续 20 个循环 ;  最后 72℃延伸

10 min。PCR 产物通过 1%琼脂糖凝胶电泳检测。

PCR 扩增产物经纯化和定量后, 在每个样品接头

加上不同的 Barcode 序列, 用 Illumina MiSeq 高通 
 

表 1  对照组和感染陈氏刺棘虫组刀鲚的生物学测量数据 
Tab. 1  Biologic measurement data of the uninfected and infected Coilia nasus groups 

编号 
number 

全长/mm 
overall length 

体长/mm 
trunk length 

体重/g 
weight 

左颌骨/头长
left jaw bone/ 
head length

右颌骨/头长
right jaw bone/ 

head length

性别 
sex 

发育期 
growth period 

刺棘虫数量
the number of 
Acanthosentis 

cheni 

NI.A.cheni1 297.26 270.12 50.85 1.17 1.25 ♂ Ⅴ 0 
NI.A.cheni2 265.81 238.69 37.86 1.16 1.23 ♂ Ⅴ 0 
NI.A.cheni3 253.86 230.15 38.66 1.37 1.04 ♂ Ⅴ 0 
NI.A.cheni4 251.02 228.57 38.23 1.20 1.32 ♂ Ⅴ 0 
NI.A.cheni5 296.78 269.82 49.45 1.15 1.20 ♂ Ⅴ 0 
NI.A.cheni6 252.94 228.30 31.18 1.12 1.26 ♂ Ⅴ 0 
I.A.cheni1 265.98 242.71 54.60 1.10 1.15 ♂ Ⅴ 17 
I.A.cheni2 304.68 273.09 54.12 1.16 1.25 ♂ Ⅴ 18 
I.A.cheni3 263.02 238.92 39.20 1.01 1.13 ♂ Ⅴ 21 
I.A.cheni4 276.79 248.18 40.75 1.34 1.35 ♂ Ⅴ 18 
I.A.cheni5 275.24 252.33 46.88 1.15 1.15 ♂ Ⅴ 24 
I.A.cheni6 252.04 226.29 39.59 1.04 1.10 ♂ Ⅴ 17 

注: NI.A.cheni1‒NI.A.cheni6 为未感染对照组 Group_1, I.A.cheni1I.A.cheni6 为感染组 Group_2. 
Note: NI.A.cheni1‒NI.A.cheni6 represent uninfected control Group_1, and I.A.cheni1I.A.cheni6 represents infected groups Group_2. 
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量测序技术序列测定和分析。 
1.3  数据分析 

首先对原始双端测序数据进行去杂并拼接 , 
随后进行质控, 去除低质量的碱基序列、模糊碱

基 序 列 以 及 Barcode, 获 得 Clean reads, 用

UCHIME[11]去除嵌合体, 进行下游分析, 并对所

有的优质序列以 97%相似度进行操作分类单元

(Operational Taxonomic Unit, OTU)划分 , 基于

OTU 结果计算样品的 Alpha 多样性。随后从各

OTU 中挑选丰度最大的序列作为代表序列 , 与
Silva 数据库(V123)进行比对，在不同分类学水平

上进行物种注释和物种丰度统计; 通过 Excel 分

析并绘制门和科分类水平的相对丰度图表; 使用

R 语言制作绘制 Venn 图 , 并对 Weighted 的

UniFrac 距离矩阵进行 NMDS 分析, 描述群落样

本的结构分布; 使用线性判别分析(LDA)效应大

小(LEfSe)算法比较对照组和感染组中刀鲚肠道

微生物组的组成(相对丰度)差异。 

2  结果与分析 

2.1  共有 OTU 分析 
根据两组 12 个样品 Venn 图显示, 共有 OTU

数为 32 个(图 1), 其所对应的微生物群为邻单胞

菌 属 (Plesiomonas) 、 消 化 链 球 菌 属 (Peptostre-
ptococcus)、弧菌属(Vibrio)、发光杆菌属(Photo-
bacterium)、Epulopiscium(未分类的梭菌)、梭状芽

孢杆菌(Clostridium prazmowski)、厌氧芽孢杆菌属

(Clostridium sensu stricto) 、 Defluviitaleaceae 、

Lachnoclostridium 、理研菌科 RC9 肠道菌群

(Rikenellaceae_RC9_gut_group)、弓形菌属(Arco-
bacter)、拟普雷沃菌属 (Alloprevotella)、Psychr-
ilyobacter、Candidatus hepatoplasma、拟杆菌属

(Bacteroides)、螺旋菌属(Spirochaeta)、支原体细

菌(Mycoplasmataceae bacterium)、幽门螺杆菌属

(Helicobacter)、Sunxiuqinia。 
2.2  感染与未感染组的肠道微生物多样性分析 

使用 Qiime 软件对各样品均一化处理后的数

据进行多样性分析, 计算 Observed Species 和 3 种

Alpha 多样性指数, 包括 Chao1 指数(Chao1 rich-

ness estimator)(图 2A)、香农指数(Shannon Wiener 

index)和辛普森多样性指数(Simpson index)(图
2B), 结果表明对照组和感染组之间的肠道微生

物 Alpha 多样性差异并不显著。如 Shannon 指数

(对照组 3.0±1.72, 感染组 3.05±0.61) 没有显著 
  

 
 

图 1  对照组和感染组共有 OTU 分布图 
Group_1 表示对照组, Group_2 表示感染组. 

Fig. 1  OTU distribution in uninfected and infected group 
Group_1: uninfected groups, Group_2: infected groups. 

                                               
 

 
 

图 2  对照组和感染陈氏刺棘虫组刀鲚肠道 
的微生物多样性指数 

A. Chao1 指数和观察数量;  
B. 香农指数和辛普森指数. 

Group_1 表示对照组, Group_2 表示感染组. 
Fig. 2  Diversity index of intestinal microbiome between un-

infected and infected Coilia nasus 
A. Chao1 index and observed species;  

B. Shannon Wiener index and Simpson index. 
Group_1: uninfected group, Group_2: infected group. 
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差异(P>0.05); 另外 , 对照组和感染组系统发育

多样性 (PD)( 对照组为 13.34±7.95, 感染组为

17.03±3.57)也没有显著差异(P>0.05)。 
Beta 多样性分析基于 weight UniFrac 的

NMDS (图 3), 图中可以看出 12 个样品距离相近, 
两组样本间的距离也相近, 此结果表明对照组和

感染组刀鲚肠道微生物群落结构组成较为相似。 
2.3  刀鲚肠道微生物群落结构和组成 

对照组刀鲚肠道微生物群共鉴定出 22 个门

类, 感染组鉴定出 18 个门类, 其中 Latescibacteria, 
Parcubacter ia ,  浮霉菌门 (Planctomycetes)和
WCHB1_60 只在对照组中被发现, 而疣微菌门

(Verrucomicrobia)只在感染组中检测到。数据结果

(图 4)显示, 对照组和感染组的刀鲚肠道微生物群

结构较为相似, 两组鱼肠道微生物中丰度较高(相
对丰度≥0.5%)的 4 类菌门分别为变形杆菌门

(Proteobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)、软壁菌门

(Tenericutes)和拟杆菌门(Bacteroidetes), 相对丰

度总量均高于 92%。其中, 变形菌门和厚壁菌门

含量远高于其他菌门, 为两组刀鲚肠道中的优势 

 
 

图 3  单个肠道样本基于 Weight UniFrac 的 NMDS 图 
Group_1 表示对照组, Group_2 表示感染组. 

Fig. 3  NMDS plots of the microbiomes of individual intesti-
nal samples base on Weight UniFrac 

Group_1: uninfected group; Group_2: infected group. 
 
菌, 变形菌门、软壁菌门和拟杆菌门在对照组中

的含量高于感染组, 而感染组厚壁菌门的含量高

于对照组 , 另外梭杆菌门在感染组中的比例

(6.26%)远高于对照组 (0.85%), 但两组间没有显

著性差异(P>0.05)。 
 

 
 

图 4  刀鲚肠道门分类水平的微生物组成 
NI.A.cheni1NI.A.cheni6 为 Group_1 对照组, I.A.cheni1I.A.cheni6 为 Group_2 感染组. 

Fig. 4  Phylum-level gut microbiota composition of Coilia nasus 
NI.A.cheni: uninfected controls Group_1; I.A.cheni: infected group Group_2. 
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筛选出每个样品中相对丰度较高的细菌, 统
计各样品在科水平上的菌群结构(图 5), 在已鉴定

出的 130 个科中 , 相对丰度较高的共有 7 个

(≥0.5%), 其中弧菌科(Vibrionaceae)、支原体科

(Mycoplasmataceae)、Entomoplasmatales_Incertae_ 
Sedis 和毛螺菌科(Lachnospiraceae)在对照组中含

量低于感染组, 而梭菌科(Clostridiaceae)、肠杆菌

科 (Enterobacteriaceae)和消化球菌科 (Peptostrep-
tococcaceae)在感染组中含量高于对照组, 但差异

性分析结果显示这 7 个科没有显著性差异 (P> 

0.05)。在丰度较低的科中 , 链球菌科(Streptoco-
ccaceae)和乳杆菌科(Lactobacillaceae)在感染组中

的丰富度高于对照组。 
2.4  差异菌群 

基于多重假设检验校正的 Wilcoxon 非参数 t
检验, 有且仅有 2 种 OTU 的相对丰度存在显著差

异(P<0.05)。LDA Score 显示对照组和感染组之间

的丰度具有显著差异(LDA Score≥2.0)。紫单胞菌

科(Porphyromonadaceae)和 Eisenbergiella 在感染

组中的相对丰度显著高于对照组(图 6)。 
 

 
 

图 5  刀鲚肠道科分类水平对照组和感染组微生物群的差异 
NI.A.cheni1NI.A.cheni6 为 Group_1 对照组, I.A.cheni1I.A.cheni6 为 Group_2 感染组. 

Fig. 5  Differences in bacterial communities at family level of the Coilia nasus gut in the two groups 
NI.A.cheni: uninfected controls Group_1; I.A.cheni: infected group Group_2. 

 

3  讨论 

3.1  洄游型刀鲚肠道微生物群落结构 
以往研究鱼类肠道微生物的分子生物学方法

主要有变性梯度凝胶电泳(PCR-DGGE)[12]、末端

片段长度多态性等指纹图谱技术(T-RFLP)[13]等 , 
但这些传统方法具有一定的局限性。高通量测序

技术可以对肠道微生物进行高灵敏度的精确定量, 

获得覆盖整个微生物群落的信息 , 根据 16S 
rDNA 的 V3~V4 可变区测序结果, 能够对微生物

群落有更加全面的认识。本研究首次使用 16S 
rDNA 高通量测序研究长江洄游刀鲚肠道微生物

群, 共检测出 22 个门、37 个纲、85 个目和 130
个科的细菌种类。其中绝对优势菌门为变形菌门, 
次级优势菌为厚壁菌门 , 与草鱼 (Ctenopharyng-
odon idellus)、鲫(Carassius auratus)[14]和大西洋鲑 
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图 6  两组刀鲚之间 LDA 得分≥2.0 的 2 个具有显著不同

丰度的分类群 
Group_2 表示感染组. 

Fig. 6  Two significantly discriminative taxa between the unin-
fected control and infected Coilia nasus with an absolute Linear 

Discriminant Analysis LDA score  ≥ 2.0 
Group_2: infected group. 

 
(Salmo salar)[15]等肠道菌群分析结果一致。另外

刀鲚肠道内还检测到软壁菌门、拟杆菌门、放线

菌门和绿弯菌门, 与聂志娟等[16]利用 PCR-DGGE
指纹图谱技术测定的结果相似, 同时本实验还鉴

定出脱铁杆菌门、纤维杆菌门、螺旋菌门、酸杆

菌门、黏胶球形菌门、浮霉菌门、硝化螺旋菌门、

芽单胞菌门等丰度低于 0.1%的微生物群。 
3.2  刀鲚肠道微生物菌群组间差异 

关于胃肠道寄生虫感染对鱼类肠道中微生物

群影响的相关报道很少, 本研究首次研究了陈氏

刺棘虫对刀鲚肠道微生物群落结构组成的影响。

结果表明感染陈氏刺棘虫的刀鲚肠道微生物群落

多样性与未感染组比较没有显著差异 (P>0.05,  
图 1)。 

门分类水平下, 变形菌门和厚壁菌门均为对

照组和感染组的优势菌群, 陈氏刺棘虫的感染并

不影响其优势地位。疣微菌门只在感染组刀鲚肠

道中检测到, 而软壁菌门的比例有下降趋势, 这
与 Nagalingam 等[17]的研究结果相一致, 该研究用

含有 5%葡聚糖硫酸钠(DSS)的饮用水处理野生型

小鼠, 诱导结肠炎后检测胃肠组织微生物群, 发
现疣微菌门仅存在于 DSS 处理小鼠中, 并且软壁

菌门比例也有所减少, 说明疣微菌门可能与肠炎的

发生有关, 这也解释了感染组中疣微菌门的出现。 
在科水平对两组刀鲚肠道微生物丰富度进行

比较分析, 发现感染组肠杆菌科、消化球菌科和

乳杆菌科丰富度均有所上升。肠杆菌科是一类革

兰氏阴性杆菌, 部分为条件致病菌。Rausch 等[18]

在线虫感染后第 14 天的小鼠的结肠中也检测到

肠杆菌科丰富度具有升高趋势。Ahn[19]研究也发

现结直肠癌患者较正常人类肠道中消化球菌科含

量显著增加 , 而毛螺菌科含量显著较少。另外

Walk 等[20]用线虫(Heligmosomoides polygyrus)感
染小鼠后发现, 乳杆菌科含量均呈上升趋势, 这
与本实验中的结果很相似, 而 Reynolds[21]的研究

结果也显示乳杆菌科中一些菌属的丰度与小鼠肠

道寄生线虫(H. polygyrus)的感染呈正相关。这说

明肠杆菌科、消化球菌科和乳杆菌科丰富度上升

与刺棘虫有一定相关性。 
紫单胞菌科 (Porphyromonadaceae)和 Eisen-

bergiella 在刺棘虫感染组中的相对丰度显著提

高。紫单胞菌科(Porphyromonadaceae)属于拟杆菌

门拟杆菌目, 紫单胞菌科的许多种属是人类和动

物胃、肠道和口腔的原生微生物群的一部分, 但
该家族中的一些物种通常与各种人和动物的感染

有关[22]。Eisenbergiella 是厚壁菌门毛螺菌科一种

拟议的属, 其中一个种是 Eisenbergiella tayi, 它
是一种厌氧菌, 丁酸是其主要发酵终产物[23], 也
是结肠细胞的主要能量来源, 并且参与维持结肠

黏膜健康[24], 感染组刀鲚肠道中 Eisenbergiella 相

对丰度的显著升高可能是宿主自发产生的一种应

激反应, 即通过增加有益微生物群来消除寄生虫

感染的危害。 
3.3  刀鲚肠道内环境稳态 

本实验的研究结果表明, 陈氏刺棘虫感染组

和对照组刀鲚肠道微生物群落结构和多样性水平

未表现出显著差异。一些相关的研究也体现了相

似的结果, 其中Cooper等[25]的研究比较了居住在

厄瓜多尔的人类粪便样本中的微生物群落 , 16S 
rDNA 基因测序结果显示未感染的实验者或携带

鞭虫(Trichuris trichiura)的实验者的微生物群落

组成没有明显差异 ; 而对于鞭虫和蛔虫(Ascaris 
lumbricoides)共同感染的受试者 , 厚壁菌门中梭

菌属的丰度下降并且总体微生物多样性降低。同

样, Cantacessi 等[26]将钩虫人为感染至健康的人类

受试者体内, 8 周后取粪便检测, 结果并没有观察
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到寄生虫对微生物群落结构的明显影响, 但受感

染个体的微生物丰富度有增加的趋势。Wu 等[27]

观察到感染了猪鞭毛虫(Trichuris suis)21 d 的猪近

端结肠微生物群的组成表现出显著变化, 如琥珀

酸弧菌属(Succinivibrio)和瘤胃球菌属(Ruminoco-
ccus)等 13%属的相对丰度显著降低。但有研究表

明在接种感染猪鞭虫后 7~9 周之间宿主有一些自

身治愈反应, 例如改变了小肠中的脂肪酸吸收[28]。 
宿主、肠道微生物群和寄生虫之间的多维联

系组成了一个复杂的生态系统, 其中一种组分的

改变会引起其余组分的应答反应[29]。微生物群落

会因肠道受到寄生虫活动的刺激而发生变化, 因
此刀鲚在感染陈氏刺棘虫后, 刀鲚的肠道微生物

群落随之发生相应改变; 另一方面, 肠道寄生虫

与微生物群落相互作用, 改变宿主和肠道微生物

群之间的平衡, 刀鲚通过调节肠道微生物群结构

来抵御寄生虫带来的不良影响, 例如刀鲚肠道自

身可能通过改变产生丁酸的细菌丰度来调节肠道

丁酸的合成。鱼类肠道微生物群落的建立是一个

长期进化的过程, 很多研究也表明, 肠道微生物

群与宿主的免疫和代谢系统有着密切而复杂的关

系[30], 在病原体侵入时鱼类肠道共生菌通过调节

宿主的免疫系统维持内部的动态平衡[31], 而本研

究结果未体现出寄生虫感染后刀鲚肠道微生物的

显著变化也可能和肠道微生物的定植能力有关。

同时 , 肠道微生物群可影响寄生虫的感染与活  
力[30], 这需待后续实验进行探究。 

4  结论 

两组刀鲚肠道微生物群结构没有显著差异 , 
但在某些微生物的丰富度上有微小变化。例如感

染组中疣微菌门、肠杆菌科和乳杆菌科含量发生

了变化, 并且紫单胞菌科和 Eisenbergiella 相对丰

度显著增加。本研究结果表明, 洄游型刀鲚在陈

氏刺棘虫感染强度不高时也具有保持其肠道微生

物群稳定性的能力, 这体现洄游型刀鲚在其生长

过程中保持内环境稳态的能力和对生态环境的适

应性。洄游型刀鲚、陈氏刺棘虫和肠道微生物群

之间的相互作用机制, 需要进一步从功能互作上

进行验证, 为刀鲚洄游过程中的摄食、繁殖等行

为的研究提供参考。由于受到实验样本数量的限

制, 以及感染强度、感染周期、个体体质差异等

因素对实验结果产生的影响, 后续将进一步通过

实验对本研究结果进行验证。 
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Effects of Acanthosentis cheni infection on microbiota composition and 
diversity in the intestine of Coilia nasus 
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Abstract: Coilia nasus samples were collected during the migration flood season of 2017. After dissection, six 
samples of C. nasus infected with Acanthosentis cheni were selected as the infected group, and six samples that 
were uninfected were selected as the control group to determine the effect of A. cheni infection on the intestinal 
microbial community structure of C. nasus. A total of twenty-three bacterial phyla were identified. Twenty-two 
phyla were identified in the control group and eighteen phyla were identified in the infected group, among which 
Verrucomicrobia was only detected in the infected group. The main bacteria phyla in the intestinal tract of C. 
nasus were Proteobacteria, Firmicutes, and Tenericutes, with a total relative abundance of more than 85%. The 
average content of Firmicutes, Fusobacteria, and Fibrobacteres in the infected group was higher than that in the 
control group, and the relative abundance of other bacteria phyla was lower than that in the control group, but 
there was no significant difference between the two groups (P>0.05). Comparison of the relative abundance of 
bacteria at the family level showed that the proportions of Clostridiaceae, Peptostreptococcaceae, Lactobacillaceae 
from Firmicutes, and Enterobacteriaceae in the Proteobacteria were higher than those in the control group. Abun-
dance of Peptostreptococcaceae, Lactobacillaceae, and Enterobacteriaceae in the 130 families identified were 
higher than those in the control group. Porphyromonadaceae and Eisenbergiella were significantly more abundant 
in the intestinal tract of the infected group (P<0.05). At the community diversity level, there was no significant 
difference in Shannon index, Chao1 index, and Simpson index between the two groups (P>0.05). Although the 
effects of A. cheni infection on the community structure and species diversity of intestinal microorganisms were 
not significant, there were significant differences in the composition of specific species. 
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