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摘要: 为分析水解单宁对凡纳滨对虾生长及其肠道微生物菌群结构的影响, 以基础饲料为空白组, 在基础饲料中

分别添加 0.1%、0.2%和 0.3%的水解单宁作为实验组, 进行为期 60 d 的养殖实验后, 统计生长性能, 并取其肠道内

容物提取 DNA, 用 Illumina MiSeq 测序平台进行 16S rDNA 基因 V3~V4 区高通量测序, 检测对虾肠道内菌群结构

及变化情况。结果表明: (1) 3 个水解单宁添加组的增重率、特定生长率和肥满度与对照组相比均显著升高(P<0.05), 
肝体比均显著降低(P<0.05)。(2) 4 组样品中共获得 206192 条优化序列, 操作分类单元(OUT)总数达 542 个。对照

组凡纳滨对虾肠道微生物以变形菌门和蓝细菌门为主, 其次是放线菌门和拟杆菌门; 试验组肠道主要菌群为变形

菌门、软壁菌门。试验组与对照组相比, 蓝细菌门、放线菌门和拟杆菌门的比例降低, 变形菌门、软壁菌门和厚壁

菌门比例增加。(3) Rank-Abundance 曲线和多样性指数结果可见, 实验组的物种丰度和均匀度大体上均高于对照

组。PCoA 分析发现, 0.1%和 0.3%添加组的微生物群落较为接近, 而与 0.2%添加组差别较大, 结合生长性能指标可

知, 饲料中水解单宁的最适添加量为 0.1%。以上研究表明, 饲料添加水解单宁可显著改变对虾肠道的微生物组成, 
提高对虾生长速度, 影响凡纳滨对虾的生长性能。 
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凡纳滨对虾(Litopenaeus vannamei)具有较高

的经济价值和营养价值, 是世界三大养殖虾类中

单产量最高的对虾品种, 也是中国农民增产、国

家出口创汇的重要农产品, 其养殖产量占中国虾

类养殖产量的 80%左右[1]。对虾养殖业在市场的

推动下迅速增长, 但同时世界范围内对虾养殖业

面临着疾病暴发和高死亡率的威胁。由于水产养殖

业的疾病暴发, 中国每年损失 1000 亿~2000 亿元, 
其中一半以上的疾病是由细菌感染引起的[2]。为

了预防和控制疾病, 水产养殖中广泛使用抗生素, 
因此水产品中抗生素的残留引发的食品安全问题

也越来越受到关注[3], 抗生素在水产养殖中的应

用以及养殖产品中抗生素的残留都有严格的规 
定[4]。最新研究发现, 天然的植物化合物在替代抗

生素方面潜力巨大[5]。其中, 植物单宁是天然产物

中研究得较早和较多的一类化合物, 大量研究表

明, 单宁中的酚羟基能够与病菌中的酶相互作用, 
从而对动物胃肠道微生物产生毒性。利用单宁替

代抗生素具有一定的可行性。在单宁的研究领域

中, 欧洲长期处于引领地位。欧盟已于 2006 年全

面禁止抗生素在动物饲料中的使用, 用单宁取代

之作为动物饲料的添加剂[6]。 
单宁通常可分为 2 种类型, 即缩合单宁和水

解单宁。水解单宁是没食子酸与葡萄糖氧化反应

的产物[7], 其分子量在 500~3000 Da 之间[8], 生物

活性较强, 具有抗菌、抗寄生虫、抗氧化、抗炎

等特性[9], 在医药、化工、食品等领域应用广泛[10]。

研究表明, 猪和兔的饲料中添加水解单宁的浓度
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低于 0.5%、鸡饲料中的添加浓度低于 0.2%时, 会
对生长性能和肠道健康有促进作用。当水解单宁

的添加量超过上述浓度时, 很可能会通过影响营

养成分的消化和吸收而使生长性能降低[11-14]。目

前, 水解单宁在鸡[15]、猪[16]、牛[17]等家禽家畜中

的应用较为广泛, 在虾类中的应用尚未见报道。 
本实验首次研究水解单宁对凡纳滨对虾生长

性能及对其肠道菌群的影响, 综合探讨水产饲料

中添加水解单宁的可行性及适宜的添加水平, 旨
在为凡纳滨对虾免疫优化型饲料的研发以及水解

单宁在水产饲料中的应用提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  饲料制备 
根据凡纳滨对虾的营养需求, 设计了等氮等

能的基础饲料, 水解单宁的添加量分别为 0% (对
照组, control)、0.1% (F1)、0.2% (F2)和 0.3% (F3, 
表 1)。本实验中所有的水解单宁由斯洛文尼亚

Tanin 公司提供, 其产品成分分析保证值为水解

单宁含量≥65%。饲料制备好后放于通风处晾干, 
置于 4℃冰箱保存备用。 
1.2  饲养管理 

试验在广东海洋大学东海岛实验基地湛江高

新科技园进行。实验虾运输至基地, 放至已消毒

的暂养池中暂养 2 周后, 选取出规格大小统一均

匀、身体没有明显损伤、活力较好、平均体重为

(7.31±0.44) g 的个体作为实验用虾, 平均分为 4
组, 每组设 3 个重复, 实验虾于室外水泥池(池长

4.9 m, 宽 4.5 m, 高 1.8 m, 平均水深 1.0 m)中用

基础饲料驯化 7 d 后, 采用定量投喂, 初期、后期

投喂量分别是体质量的 8%和 6%[18]。每天投喂 4
次, 分别在 6:00、10:00、18:00 和 22:00 进行。每

周根据对虾生长状况相应调节投饲量。养殖周期

为 60 d, 养殖期间水温为 27~29℃, pH 为 8.0±0.2, 
24 h 持续充氧, 保持溶氧在 6 mg/L 以上。 
1.3  样品采集 

养殖实验结束前 24 h 停止投喂, 每组养殖池

中随机取出 10 尾凡纳滨对虾测量体重、体长等数

据。另去壳取其肝胰腺并称重, 用于形体指数计算。

肠道微生物的收集参考尚碧娇等[19]的方法进行。 

表 1  实验饲料组成与营养水平(干物质基础) 
Tab. 1  Composition and nutrient levels of  

experimental diets (DM basis)         % 

组别 group 
项目 item 对照  

control 
F1 F2 F3 

红鱼粉 brown fish meal 22 22 22 22 

豆粕 soybean meal 25 25 25 25 

花生粕 peanut meal 8 8 8 8 

小麦面粉 wheat meal 20 20 20 20 

玉米蛋白粉 corn gluten meal 10 10 10 10 

虾壳粉 shrimp shell meal 5 5 5 5 

鱼油 fish oil 2 2 2 2 

大豆卵磷脂 soy lecithin 2 2 2 2 

维生素预混料 vitamin premix 1 1 1 1 

矿物质预混料 mineral premix 1 1 1 1 

磷酸二氢钙 Ca(H2PO4)2 1.5 1.5 1.5 1.5

维生素 C vitamin C (35%) 0.05 0.05 0.05 0.05

微晶纤维素 
microcrystalline cellulose 

2.45 2.35 2.25 2.15

水解单宁 hydrolyzable tannins 0 0.1 0.2 0.3

合计 total 100 100 100 100 

营养水平 nutrient level     

粗蛋白 crude protein 40.35 40.46 40.35 40.21

粗脂肪 crude lipid 7.88 7.95 7.63 8.04

粗灰分 crude ash 6.84 6.96 6.77 7.08

注: 维生素预混料和矿物质预混料均参照刘韬等[18]的实验配制. 
Note: Mineral premix and vitamin premix were prepared according 
to Liu et al[18]. 

 

1.4  对虾生长性能分析 
生长结果计算:  
增重率(weight gain rate, WGR, %)=(Wt –W0)/ 

W0×100%;  
特定生长率(specific growth rate, SGR, %/d)= 

(In Wt –In W0)/t ×100%;  
肝体比 (hepatosomatic indices, HSI, %)=Wh/ 

Wt×100;  
肥满度(condition factor, CF, g/cm³)=Wt/L³×100;  
成活率(survival rate, SR, %)=(实验结束时尾

数/初始尾数)×100。 
式中, W0 表示实验鱼体的初始体重(g), Wt 表示实

验鱼的终末体重(g); t 为实验天数(d); Wh为肝脏湿

重(g); L 表示体长(cm)。 
1.5  肠道微生物基因组 DNA 提取及测序 

肠道微生物基因组 DNA 的提取采用天根生

化科技 (北京 )有限公司的海洋动物组织基因组
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DNA 提取试剂盒进行。提取完成后, 将每组中 3
个重复的提取产物混为一个样品, 按指定测序区

域, 合成特异引物进行 PCR 扩增, 正向引物 338F: 
5′−ACTCCTACGGGAGGCAGCAG−3′, 反向引物

806F: 5′−GGACTACHVGGGTWTCTAAT−3′。PCR
产物经回收后, 委托上海美吉生物医药科技有限

公司利用 Illumina MiSeq 平台进行 16S rDNA 基

因 V3~V4 区高通量测序。 
肠道菌群生物信息学分析: 测序得到的原始

数据经质控和过滤后, 得到高质量的优化数据。

然后对优化数据进行 OTUs (operational taxo-
nomic units)聚类, 用 Usearch 软件平台(vsesion 
7.0, http://drive5.com/uparse/)对所有样品的优化

序列聚类, 默认以 97%的相似水平将序列聚类成

为 OTUs, 利 用 RDPClassifier 贝 叶 斯 算 法

(http://sourceforge.net/projects/rdp-classifier/)[20] 与

GreenGene 数据库(http://greengenes.lbl.gov/cgi-bin/ 
nph-index.cgi)[21]进行物种注释分析, 再对 OTUs
进行丰度、多样性指数等分析, 同时对物种注释

在各个分类水平上进行群落结构的统计分析。 

2  结果与分析 

2.1  生长性能 
饲料中添加水解单宁对凡纳滨对虾生长性能

的影响见表 2。3 个水解单宁添加组的增重率、特

定生长率、肥满度和存活率与对照组相比均显著

升高(P<0.05), 肝体比均显著降低(P<0.05)。 
2.2  肠道微生物菌群多样性 

对 MiSeq 测序原始数据处理后, 4 组样品共产

生 206192 条优化序列, 分别为 54750 (control)、
42315 (F1)、53141 (F2)和 55986 (F3), 对数据进行

均一化处理后, 4 组样品总序列均值为 40280。各

样品中产生的 OTU 数目范围在 284~351 之间, 一
共有 543 个(表 3)。OUT 序列分析结果表明, 这些

分类单元主要属于 24 个细菌门, 47 个纲, 97 个目, 
190 个科和 334 个属, 另外, 还有一些 OUT 在分

类上属于未鉴定(unclassified)序列。除了 F2 以外, 
F1 和 F3 的 OUT 数目均高于对照组。通常用 Ace
和 Chao 指数来度量样品菌群丰度(community 
richness), Shannon 和 Simpson 指数来度量菌群多 

 
表 2  复合单宁对凡纳滨对虾生长性能的影响 

Tab. 2  Effects of hydrolyzable tannins on growth performance of Litopenaeus vannamei 
n=10; x̄±SD 

组别 group 增重率/% WGR 特定生长率/(%/d) SGR 肝体比/% HSI 肥满度/(g/cm³) CF 存活率/% SR 

对照 control 87.64 ± 22.24a 1.15 ± 0.22a 10.49 ± 1.53b 0.86 ± 0.03a 56.67 ± 2.89a 

F1 155.05 ± 15.48b 1.84 ± 0.12b 8.01 ± 0.54a 1.21 ± 0.11b 78.0 ± 8.19b 

F2 149.25 ± 17.66b 1.77 ± 0.16b 8.62 ± 0.87a 1.17 ± 0.13b 72.67 ± 9.29ab 

F3 155.30 ± 21.94b 1.82 ± 0.16b 7.89 ± 0.86a 1.25 ± 0.09b 68.33 ± 8.02ab 

注: 同列不同字母上标表示各组间差异显著(P<0.05). 
Note: Different superscript letters in the same column indicate significant difference (P<0.05). 

 
表 3  各组样品的菌群多样性 

Tab. 3  The bacterial diversity of samples from different groups 

操作分类单元 OTUs 
组别 
group 

优化序列 
optimal sequence 数目 

number 
覆盖度 

coverage 
香农多样性指数 

Shannon diversity index 
Chao 指数 
Chao index 

对照 control 54750 296 0.999 1.59 17 

F1 42315 324 0.999 1.06 23 

F2 53141 284 0.999 0.90 22 

F3 55986 351 0.998 1.23 21 

总数 total 206192 543 — — — 
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样性(community diversity)[22]。3 个实验组的 Shannon
多样性指数均低于对照组, 而 Chao 指数实验组

均高于对照组, 说明水解单宁的添加可能降低了

菌群的多样性, 但是使群落的丰度增加。等级丰

度曲线结果显示, F3 组的物种丰度最高, F2 的物

种丰度最低(图 1)。对照组的物种均匀度最低, 但
丰度高于 F2 组, 总体而言, 除 F2 组外, 实验组的

物种丰度和均匀度均高于对照组。 
 

 
 

图 1  各组样品的等级丰度曲线 
Fig. 1  The Rank-Abundance curves of 4 samples 

 

2.3  菌群结构组成的变化 
将每个 OTU 中丰度最高的序列作为代表序

列, 进行物种注释分析。各组样品在门水平上的

分类学分析显示(将相对丰度小于 1%的部分合并

为 others), 水解单宁的添加使菌群优势门丰度发

生了明显改变, 对照组肠道主要菌群为变形菌门

(Proteobacteria)、蓝细菌门(Cyanobacteria)、放线

菌门 (Actinobacteria)和拟杆菌门 (Bacteroidetes), 
试验组中肠道主要菌群为变形菌门、软壁菌门

(Tenericutes)、放线菌门、厚壁菌门(Firmicutes)和
拟杆菌门(图 2)。试验组与对照组相比, 蓝细菌门、

放线菌门和拟杆菌门的比例降低, 变形菌门、软

壁菌门和厚壁菌门比例增加, 其中 F2 组变形菌门

比例由对照组的 38.76%增加到 78.39%, F1组软壁

菌门比重由 0.61%增加到 29.29%, 其中蓝细菌门

比例在试验组中含量皆低于 1% (表 4)。 
2.4  肠道优势菌群的聚类分析 

从样本聚类和物种聚类两个层面对属水平上

丰度排名前 20 的物种进行分析。聚类分析热图结

果显示, 从样本聚类来说, F1 组和 F3 组聚为一支, 
再和 F2 组聚为一支, 对照组单独聚为一支。对照

组中微生物比例较大的是蓝细菌属(Cyanobacteria)
和鲁杰氏细菌属 (Ruegeria), 而实验组中比例较

大的是发光杆菌属(Photobacterium)、Candidatus 
bacilloplasma、假单胞菌属(Pseudomonas) (图 3)。 

 

 
 

图 2  各组样品在门水平上的物种丰度 
Fig. 2  Community abundance of samples from  

different groups on phylum level 
 

表 4  各组样品前 10 个优势细菌门的相对丰度 
Tab. 4  Community abundance of  

top 10 bacteria on phylum level 

菌群分类 
bacterial kind 

对照  
control 

F1 F2 F3 

变形菌门 Proteobacteria 38.76 60.94 78.39 58.62

软壁菌门 Tenericutes 0.61 29.29 7.90 25.23

蓝细菌门 Cyanobacteria 26.14 0.18 0.57 0.28

放线菌门 Actinobacteria 17.18 3.38 0.88 4.33

拟杆菌门 Bacteroidetes 10.71 2.54 3.75 3.65

厚壁菌门 Firmicutes 0.88 2.02 5.17 4.97

衣原体门 Chlamydiae 1.10 0.09 1.84 0.08

疣微菌门 Verrucomicrobia 1.74 0.01 0.03 1.15

螺旋体门 Saccharibacteria 1.38 0.03 0.01 0.95

绿弯菌门 Chloroflexi 1.13 0.52 0.02 0.03
 

2.5  多样品比较分析 
PCoA 主成分分析可以用于比较试验样本菌

落结构的相似性和差异性, 样本的物种组成越相

似, 在 PCoA 图中的距离越近。对 4 个样本进行

属水平上的 PCoA 分析发现, F1 组与 F3 组距离较

近, 微生物群落组成相似度较高, 与 F2 组距离较

远, 说明 F1 和 F3 组的微生物群落组成与 F2 组相

差较大, 而对照组与 F1 组、F2 和 F3 组的距离均 
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图 3  属水平上各样本的物种丰度聚类热图 
颜色强度指示了 OTU 的相对丰富程度. 

Fig. 3  Cluster analysis of community abundance of samples from different groups on the genus level 
Color intensity indicates the relative enrichment of OTUs. 

 

 
 

图 4  各组亚基于属水平的 PCoA 分析 
Fig. 4  PCoA analysis based on genus level 

 
较远, 且 F1、F3 组与对照组的距离比 F2 与对照组

的距离要近(图 4)。以 Weighted Unifrac 距离算法

对样本距离矩阵进行 UPGMA 聚类分析, 构建样本

层次聚类树, 发现 F1 与 F3 组聚为一支, 再与 F2
聚为一支(图 5), 与 PCoA 主成分分析的结果一致。 

3  讨论 

3.1  水解单宁对凡纳滨对虾生长性能的影响 
单宁广泛存在于大多数植物中, 这类多酚化 

 
 

图 5  各组样品基于 Unweighted Unifrac 
算法的 UPGMA 聚类树 

Fig. 5  UPGMA clustering tree of samples from different 
groups based on Unweighted Unifrac algorithm 

 
合物可以与动物机体肠道微生物以及微生物分泌

的酶、肠道内源蛋白等结合, 具有抗氧化和抗菌

的积极作用, 同时, 也会由于摄入量和生物利用

度不同而具有抗营养或毒性作用。最新的研究结

果表明, 低浓度的单宁可以改善鸡、兔和猪的健

康状况、营养消化和生长性能[23-27]。当水解单宁

的添加浓度为 0.5%时, 可显著提高肉鸡的生长性

能 [27]; 当添加浓度为 1%时, 可降低肉鸡的体重

和摄食量[15], 说明水解单宁具有一定的浓度依赖
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效应。本研究首次将水解单宁添加到对虾的饲料

中, 结果发现 3 个添加浓度都可以显著提高凡纳

滨对虾的生长性能 , 添加浓度为 0.2%时 , 增重

率、特定增长率和肥满度与 0.1%添加组相比均有 
下降趋势 , 但无显著性差异 ; 添加浓度增加到

0.3%时, 增重率、特定增长率和肥满度又上升至

接近 0.1%添加组的水平。说明水产动物可能和

鸡、兔、猪等单胃动物一样, 生长性能并不会随

着水解单宁添加量的增加而上升, 低浓度的水解

单宁可能对凡纳滨对虾的生长更有利。然而, 由
于水解单宁在水产动物上的应用较少, 其促生长

的作用机理仍有待深入的研究和探讨。 
3.2  水解单宁对凡纳滨对虾肠道菌群结构的影响 

微生物具有调控养殖环境和控制潜在病原体

的能力, 对水产养殖系统的健康至关重要[28]。肠

道微生物菌群的结构和功能与对虾的营养代谢、

免疫防御、胃肠道发育等生理过程密切相关, 是
维持机体肠道内环境稳定的重要因素[29], 在对虾

健康养殖和可持续发展中发挥着关键作用 [30]。

90%以上的肠道微生物区系为专性厌氧菌, 绝大

多数肠道细菌无法分离培养, 使得应用传统分类

鉴定方法得到的对虾肠道菌群不能准确、全面地

反映其菌群多样性[31], 因此, 水产养殖中微生物

的多样性尚未得到充分探讨[32]。 
近几年兴起的高通量测序技术是揭示菌群结

构多样性和复杂性的有效工具, 解决了肠道大多

数微生物难以分离培养的难题, 能够更加精确地

研究对虾肠道微生物区系组成, 采用该技术获得

的结果能更加全面、真实地反映凡纳滨对虾肠道

菌群, 在对虾肠道菌群结构的研究方面得到了广

泛的应用[2, 33-36], 而添加水解单宁对凡纳滨对虾

肠道菌群结构的影响还未见报道。本研究利用

Illumina 高通量测序平台进行 16S rDNA 基因

V3~V4区高通量测序, 共检测出 24个细菌门, 334
个细菌属。在门水平上, 对照组和实验组凡纳滨

对虾肠道中含量最高的均是变形菌门, 其次是蓝

细菌门、放线菌门和拟杆菌门。前期的研究发现, 
在墨吉对虾(Penaeus merguiensis)、斑节对虾(Penaeus 
monodon)、拟穴青蟹(Scylla paramamosain)和草鱼

(Ctenopharyngodon idellus)的肠道中丰度最高的

也是变形菌门[37-40], 说明变形菌门可能是水产动

物肠道中常见的菌门[41]。应用 DGGE 技术和高通

量测序技术研究正常凡纳滨对虾苗池优势菌群特

征时也发现, 菌群主要以变形菌纲、拟杆菌门和

放线菌门为主 [42-43], 这与本研究的结果是一致

的。蓝细菌又称为蓝绿藻, 是广泛存在于淡水环

境中的微生物种类[44]。低丰度的蓝细菌对生长有

利[45], 而蓝细菌丰度较高时, 会产生对水生动物

不利的肝毒性微囊藻毒素[46]。在对虾肠道中检测

到高丰度的蓝细菌可能是由于对虾摄食了水体中

的蓝藻[47]。本研究中, 3 个试验组蓝细菌门、放线

菌门和拟杆菌门的丰度均显著降低, 变形菌门、

软壁菌门和厚壁菌门比例增加。说明水解单宁对

蓝细菌门、放线菌门、拟杆菌门有抑制作用, 且
对蓝细菌门的抑制作用尤为明显。 

在属水平上, 对照组中蓝细菌属和鲁杰氏菌

属的含量较高, 小海员菌属(Nautella)的含量也高

于实验组, 有研究表明, 鲁杰氏菌属和小海员菌

属的出现表明轮虫生长处于良好状态[48], 说明与

实验组相比, 对照组中的轮虫数量可能较多。实

验组中含量较高的为发光杆菌属、Candidatus 
Bacilloplasma、假单胞菌属和假交替单胞菌属

(Pseudoalteromonas), 且弧菌属 (Vibrio)的含量也

高于对照组。Candidatus Bacilloplasma 是尚未鉴

定出来的一个属[49], 在斑节对虾[50-51]、凡纳滨对 
虾[52]、黄颡鱼(Pelteobagrus fulvidraco)[51]和挪威

龙虾(Nephrops norvegicus)[53]中都鉴定出了这个

暂定种, 说明它是高度多样化, 且在海洋生物的

肠道中发挥了重要作用[54]。Oxley 等[37]比较了野

生和养殖对虾的肠道菌群, 发现它们都具有发光

杆菌属、假交替单胞菌属、假单胞菌属和弧菌属, 
Wang 等[55]也发现发光杆菌属和弧菌属是野生中

国明对虾(Fenneropenaeus chinensis)肠道内的优势

种。说明发光杆菌属和弧菌属是对虾肠道中的常

见菌属。有研究表明, 对虾肠道中的菌群结构受

外界因素影响较大, 以弧菌属较为常见[56], 水产

养殖实践中也有将弧菌属和假单胞菌属作为益生

菌的报道[57-60]。假交替单胞菌属和弧菌为凡纳滨

对虾肠道中的主要菌群, 能够产生多种消化酶类

如几丁质酶、淀粉酶和脂肪酶/酯酶等[60]。且有报
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道指出, 单宁可提高兔和鸡中 α-淀粉酶、胰蛋白

酶和脂肪酶的活性[61-63]。3 个实验组中均检测到

高丰度的弧菌属和假单胞菌属, 推测水解单宁的

添加可能通过改变这两种菌属的丰度增加了胃肠

道中部分消化酶的分泌量, 促进营养物质的消化

吸收, 从而改善了对虾的生长性能, 而这一推论

尚需要进一步的实验验证。兰萍等[64]将健康凡纳

滨 对 虾 肠 道 内 分 离 出 来 的 美 人 鱼 发 光 杆 菌

(Photobacterium damselae)添加到对虾饲料中, 可
以提高凡纳滨对虾非特异性免疫水平, 增强抵抗

疾病的能力。试验组凡纳滨对虾肠道内发光杆菌

和弧菌属所占比例要高于对照组, 说明饲料中添

加水解单宁改变了凡纳滨对虾肠道的菌群结构 , 
试验组对虾肠道中的发光杆菌属和弧菌属可能大

多都是有益菌 , 一些致病菌的生长可能受到抑  
制[65]。表明水解单宁可能具有调节虾类肠道微生

态平衡、促进肠道有益菌、抑制肠道有害致病菌

的作用。 
PCoA 主成分分析和 UPGMA 聚类分析结果

均显示, 0.1%添加组和 0.3%添加组的微生物群落

组成相似度较高, 而与对照组和 0.2%添加组差别

较大。说明饲料中添加 0.1%和 0.3%的水解单宁

对凡纳滨对虾肠道菌群结构的影响差别不大。从

生长指标上来说, 0.3%添加组与 0.1%添加组也十

分接近。从经济成本的角度出发, 认为饲料中添

加 0.1%的水解单宁可能较为经济有效。 
综上所述, 饲料中添加水解单宁, 可以显著

提高凡纳滨对虾的生长性能 , 添加水解单宁后 , 
蓝细菌门、放线菌门和拟杆菌门的比例降低, 变
形菌门、软壁菌门和厚壁菌门的比例增加。在属

水平上 , 实验组中比例较大的是发光杆菌属、

Candidatus Bacilloplasma 和假单胞菌属。说明在

饲料中添加水解单宁增加了对虾肠道某些菌群的

丰度, 显著改变了肠道菌群的结构, 研究结果可

为单宁在水产饲料中的应用提供参考。 
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Effects of hydrolyzable tannins on growth performance and intestinal 
microflora in Litopenaeus vannamei 
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Abstract: To study the effect of hydrolyzable tannins (HT) on the growth performance and intestinal microflora of 
Litopenaeus vannamei, HT was added to basic feed at concentrations of 0.1%, 0.2%, and 0.3%. After a 60-day 
feeding test, the growth performance of L. vannamei was determined and high-throughput sequencing was used to 
analyze the composition and variation of gut microbiota. The results showed that: (1) the rate of weight gain, spe-
cific growth rate, and condition factor of three experimental groups were significantly higher than those of the 
control group (P<0.05), whereas the hepatosomatic indices were significantly lower (P<0.05). (2) In total, 206192 
optimized sequences were obtained from the four samples, with 542 operational taxonomic units. The intestinal 
microflora of L. vannamei in the control group contained a high proportion of Proteobacteria and Cyanobacteria, 
followed by Actinobacteria and Bacteroidetes. The dominant phyla in the experimental groups were Proteobacteria 
and Tenericutes. Compared to the control group, the proportion of Cyanobacteria, Actinobacteria, and Bacteroide-
tes decreased, whereas the proportion of Proteobacteria, Tenericutes, and Firmicutes increased in the experimental 
groups. (3) Rank-abundance curve and diversity analysis revealed that the species abundance and species evenness 
were higher in the experimental groups than in the control group. PCoA analysis showed that the microbial com-
munities in the 0.2% and 0.3% groups were similar, but significantly different from those of the 0.1% group. 
Combined with growth performance indicators, we concluded that adding 0.1% HT to the diet might be most 
economical. In conclusion, dietary HT could significantly affect the intestinal microflora of L. vannamei and en-
hance its growth performance. 
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