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斑点叉尾鮰养殖池塘底泥微生物群落结构特征及其影响因素 
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摘要: 微生物群落在水产养殖环境中起着重要作用, 深入了解微生物群落组成及其构建机制对了解池塘生态功能

具有重要意义。本研究通过高通量测序技术研究斑点叉尾鮰(Ictalurus punctatus)养殖池塘底泥中细菌群落机构特征, 
并分析了细菌群落的主要影响因素。结果显示, 斑点叉尾鮰养殖池塘底泥细菌群落结构呈现出季节性变化, 冬春季

样品相似性较高。斑点叉尾鮰养殖池塘底泥优势菌群主要为变形菌门(Proteobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)、拟

杆菌门(Bacteroidetes)、厚壁菌门(Firmicutes)和酸杆菌门(Acidobacteria), 与池塘水体细菌群落间有明显的差别。线

性判别分析显示, 冬、春和秋季的特异性优势菌群较为丰富, 冬季和春季分布较为集中, 分别集中于浮霉菌、拟杆

菌门、绿弯菌门和厚壁菌门、拟杆菌门, 秋季特异性优势菌群分布特别分散, 而夏季优势细菌类群最少, 只有绿弯

菌门厌氧绳菌属 1 个属具有显著优势。环境因子中, 透明度和总溶解性悬浮物与斑点叉尾鮰养殖池塘底泥细菌群

落结构有显著相关(P<0.05), 对细菌群落结构的影响也最大。本研究旨为斑点叉尾鮰池塘微生物群落的变化和调控

提供借鉴。 
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传统池塘养殖强调“养鱼先养水 , 养水先养

泥”。池塘养殖过程中伴随着饵料连续投入, 产生

大量的残饵和排泄代谢产物, 导致营养盐和有机

质在养殖水体和底泥中不断富集, 形成富营养化

的养殖环境[1]。在池塘养殖这种人为生态系统中, 
底泥是最活跃、最具影响力的成分之一, 它与养

殖对象及养殖水体间存在密切的关联[2]。养殖池

塘底泥沉积有大量的水体营养物质, 能够缓冲养

殖环境的剧烈变化, 并为养殖生态系统中的微生

物、浮游动物和底栖动物等提供了生活栖息场所[3]。 
微生物群落是养殖池塘生态系统的重要组成

部分 , 并在养殖池塘生态系统中发挥重要作用 , 
如, 营养盐循环、有机质降解和病害控制等[4]。微

生物群落的丰度、多样性以及组成与养殖环境息

息相关 [4-5], 尤其是养殖池塘底泥富含营养盐和

有机质, 细菌的丰度和多样性更高[6]。而水产养殖

池塘微生物群落具有系统特异性, 近年来, 针对

不同养殖种类池塘水体和底泥的微生物监测和调

控相继开展[7-9]。但目前对不同养殖系统中微生物

群落生态学知识依然缺乏, 水产养殖微生物群落

调控与管理更是难以实现。因此, 对微生物群落

与复杂的水产养殖生态系统之间的相互作用开展

研究十分必要。本文对斑点叉尾鮰 (Ictalurus 
punctatus)养殖池塘底泥细菌群落的周年变化开

展了研究, 目的是了解斑点叉尾鮰养殖池塘底泥

细菌群落组成与多样性的年度变化特征, 同时明
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确斑点叉尾鮰养殖池塘底泥细菌群落结构的主要

影响因子, 这些研究结果将对斑点叉尾鮰养殖的

精细化管理和健康养殖提供帮助。 

1  材料与方法 

1.1  试验系统及样品采集 
试验在江苏省淡水水产研究所国家斑点叉尾

鮰 遗 传 育 种 中 心 养 殖 基 地 开 展 。 养 殖 池 塘

0.21 hm2 (50 m×42 m), 位于南京市江宁区禄口镇

(31°77′03″N, 118°88′29″E)。养殖开始前 1 个月抽

干池水, 漂白粉清塘杀除野杂鱼, 加水至 1.5 m。

池塘中央设置一台增氧机, 以保证池塘溶氧。池

塘内放入 2747 尾斑点叉尾鮰鱼种 (平均体重

18.91 g), 养殖从 11 月底至次年 12 月初。每日早

晚两次投喂漂浮性颗粒配合饲料(蛋白含量 35%), 
饲料投喂量为鱼体重 3%左右。 

养殖周期内, 每月的月末开展池塘底泥样品

的采集。每次上午 10: 00, 利用彼得森采泥器(5 L)
采集池塘中央、池边及饲料投喂台 3 处的表层

(15 cm)底泥样品, 放入灭菌塑料封袋。池塘中央

和池边两处底泥呈黑色, 饲料投喂台处底泥表层

含有一层土黄色有机质, 底部为黑色。水样 4 ℃
保存带回实验室, 分析时将 3 个点底泥样均匀混

合后取样(D1~D12)。 
1.2  环境因子测定 

利用多功能水质参数仪(YSI6920v2, USA)对
底泥上覆水物理性质进行原位测定 , 主要包括 : 
温度(temperature, Temp)、pH、总溶解性悬浮物

(total dissolved solids, TDS)以及溶解氧(dissolved 
oxygen, DO)。塞氏盘现场测定水体透明度(water 
transperancy, SD)。底泥先冷冻干燥研磨后, 采用

重铬酸钾-硫酸(油浴)氧化-硫酸亚铁滴定法测定

有机质(organic matter, OM)含量和总有机碳(total 
organic carbon, TOC)。底泥中总氮(total nitrogen, 
TN)先将风干研磨的泥样加入 50 mL 去离子水中

混合, 加碱性过硫酸钾氧化消解后, 紫外分光光

度法测定。总磷(total phosphorus, TP)也是将风干

研磨的泥样加入 50 mL 去离子水中混合, 加碱性

过硫酸钾氧化消解后 , 采用钼锑抗分光光度法  
测定。 

1.3  DNA 提取和 16S rRNA 基因扩增 
利用 QiagenDNeasy Blood & Tissue Kit 试剂

盒(Qiagen, CA, 美国)提取底泥微生物总 DNA, 
检测合格的 DNA 保存于‒20 ℃备用。使用引物

为 338F 和 806R[10], 扩增 16S rRNA 基因 V3~V4
高变区, 建库高通量测序在上海美吉生物医药科

技有限公司完成。 
1.4  数据优化与分析 

Trimmomatic 软件[11]去除测序原始序列的引

物和 barcode 标签后, 通过 FLASH 软件[12]进行序

列拼接, 使用 VSEARCH (1.9.6)将序列以 97%相

似性聚类成操作分类单元(operational taxonomic 
units, OTUs), 比对的参考数据库是 Silva_132 
16SrRNA database (http://www.arb-sliva.de)[13]。 

所有统计分析及可视化分析均利用 R 语言中

的 vegan 和 ggplot2 程序包(version 3.2.2, http:// 
www.r-project.org)以及上海美吉生物医药科技有

限公司 I-sanger 云平台完成。进行多样性分析前, 
根据每个样本中最少的序列数进行抽平, 以保证

每个样本中的高通量数据在相同的水平上。利用

mothur 软件计算 α 多样性[14]。计算 β 多样性前, 对
抽平后的物种数据进行 Hellinger 转化[15]。通过非

度量多维尺度分析 (nonmetric multi-dimensional 
scaling, NMDS), 反映不同样本间在多维空间上

的差异程度 [16]。利用冗余分析(redundancy ana-
lysis, RDA)对环境因子与微生物群落进行典范对

应分析, 其中首先对环境因子进行 999 次 Monte 
Carlo 置换检验的前向选择[17]。利用相似性分析

(analysis of similarities, ANOSIM)检验季节间是

否存在显著性差异。最后, 通过多物种线性差异

判别分析(linear discriminant analysis effect size, 
LEfSe), 根据分类学组成对样本按照不同分组条

件进行线性判别分析(LDA), 找出对季节显著性

差异影响的群落[18]。 

2  结果与分析 

2.1  底泥理化特征 
养殖试验过程中底泥与上覆水的年度理化特

征见表 1。底泥上覆水温(Temp)呈现出明显的季

节性变化, 从冬季 1 月末逐步升高, 夏季 7月末是 
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表 1  斑点叉尾鮰养殖池塘底泥和上覆水的理化性质 
Tab. 1  Summary of physicochemical parameters for sediment and overlying water samples of Ictalurus punctatu pond 

样品 
sample 

季节 
season 

水温/℃
Temp 

总溶解性悬

浮物/(g/L) 
TDS 

pH 溶解氧 
/(mg/L) DO

透明度/cm
SD 

总氮/(g/kg)
TN 

总磷/(g/kg) 
TP 

有机质
/(g/kg) 

OM 

总有机碳
/(g/kg) 
TOC 

D12 冬季 winter 8.32C 0.173A 8.79A 12.24 A 55A 3.12A 2.123A 2.49 1.44 

D1 冬季 winter 4.51C 0.175A 9.36A 16.30 A 55A 2.52A 0.97A 1.39 0.80 

D2 冬季 winter 9.55C 0.173A 9.50A 15.05 A 50A 2.94A 1.25A 2.57 1.49 

D3 春季 spring 14.84B 0.168A 9.31AB 11.06 B 40AB 2.64B 1.00B 2.45 1.42 

D4 春季 spring 18.01B 0.170A 8.02AB 5.52 B 60AB 1.76B 0.75B 2.09 1.21 

D5 春季 spring 20.53B 0.171A 7.98AB 4.12 B 50AB 1.87B 0.66B 2.91 1.69 

D6 夏季 summer 26.31A 0.159B 7.62B 6.03 B 35BC 1.91B 0.84B 5.88 3.41 

D7 夏季 summer 33.18A 0.149B 7.49B 2.32 B 40BC 2.02B 0.82B 2.60 1.51 

D8 夏季 summer 30.64A 0.134B 7.67B 6.10 B 45BC 1.81B 0.87B 2.14 1.24 

D9 秋季 autumn 24.36B 0.132C 7.92B 7.88 B 35C 1.82B 0.73B 3.09 1.79 

D10 秋季 autumn 19.81B 0.135C 7.74B 6.35 B 30C 2.08B 0.82B 2.63 1.53 

D11 秋季 autumn 9.70B 0.135C 8.64B 12.61 B 35C 1.69B 0.75B 2.25 1.30 

注: D1~D12 为每月底泥样品, 同一因子不同字母表明不同季节间存在显著性差异(P<0.05). 
Note: D1-D12 was sediment sample for each month. Different letters in the same column indicate significant difference between seasons 
(P<0.05). 

 
达到峰值 33.18 ℃, 之后缓慢下降, 除春季和秋

季外 , 其他季节间上覆水温都存在显著性差异

(P<0.05)。总溶解性悬浮物 (TDS)和水体透明度

(SD)都呈现出持续下降的趋势, 冬春季节都显著

高于夏秋季(P<0.05)。上覆水 pH 介于 7.49~9.50, 
始终保持偏碱性, 冬季上覆水的碱性显著高于夏

秋季 (P<0.05)。上覆水溶氧 (DO)含量为 3.32~ 
16.30 mg/L, 冬季水体的溶氧含量显著高于其他 3
个季节(P<0.05)。水体总氮(TN)和总磷(TP)浓度始

终维持较高水平, 冬季的 TN 和 TP 浓度显著高于

其他季节(P<0.05), 其他 3 个季节间则变化不大。

底泥的有机质 (OM)含量和总有机碳 (TOC)养殖  
周期内相对保持稳定 , 季节间没有表现出显著 
差异。 
2.2  微生物群落多样性特征   

经优化处理后, 共获得 357602 条序列, 平均

每个样品拥有 29800 条高质量序列, 序列平均长

度为 441.28 bp, 这些序列被分配至 3043 个

OTUs。稀释曲线中所有样本的都接近平缓, 表明

试验抽样充分, 测序深度足以反映每个底泥样本

细菌群落的生物信息。 
为了了解养殖池塘底泥细菌群落的物种丰富

度和多样性, 选取 Ace 指数、Chao1 指数、Shannon

指数和 Simpson 指数。养殖年度内, Ace 指数和

Chao1 指数变化趋势较为一致, 呈 W 形变化, 最
小值出现在秋季 9 月, 最大值为冬季的 1 月和春

季的 5 月(图 1)。养殖池塘底泥细菌群落 Shannon
指数和 Simpson 指数变化趋势相反, 表明细菌群

落多样性变化相对稳定, 预测结果较为一致。两

个指数冬季和夏季相对稳定, 但是春秋季出现剧

烈波动, 4 月出现了年度极值, Shannon 指数在秋

季的 3 个月连续剧烈下降, 而对应的 Simpson 指

数在秋季 3 个月中只是小幅波动。利用单因素方

差分析(ANOVA)对 4 个季度的 α 多样性指数进行

多重比较, 结果表明, 4 个 α 多样性指数间均不存

在显著性差异(P>0.05)。 
利用非度量多维尺度分析(NMDS)反映养殖

池塘底泥细菌群落的 β 多样性。从 NMDS 分布图

(图 2A)可以看出, 夏季和秋季样本呈现出较好的

季节性排列趋势, 季度内的样品间距离更近, 微
生物群落也更加相似; 而冬季和春季的样本重叠

在一起, 整体排在左上侧。NMDS 分析的 stress
值为 0.115, 表明排序结果相对可靠。细菌群落层

次聚类分析结果与 NMDS 类似, 夏季(8 月样品除

外)和秋季样品聚为一簇, 而冬季和春季样品相互

交叉总体聚为另一簇(图 2B)。 
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图 1  养殖池塘底泥微生物群落 α 多样性(n=3; x±SD) 
Fig. 1  The alpha diversity of bacterial community in sediment samples (n=3; x±SD) 

 

 
 

图 2  养殖池塘底泥微生物群落 NMDS 排序图(A)和层级聚类分析(B) 
Fig. 2  NMDS plot (A) and hierarchical clustering analysis (B) of the compositional dissimilarities of the bacterial communities 

 

2.3  微生物群落结构 
3043 个 OTU 被注释为 57 个门(phyla), 128 个

纲(classes)和 585 个属(genera)。为了减少群落的

复杂性和冗余性, 相对丰度低于 1%的群落都归

为稀有种, 并为“others”[19]。 
韦恩图表明, 养殖池塘水体样本中 OTU 数量

从高到低呈现为冬季 (2751)>春季 (2665)>秋季

(2615)>夏季(2599)。4 个季节样本共享的 OTU 有

2058 个, 占全部 OTU 的 67.63%, 3 个季节和 2 个

季节样品间共享 OTU 分别为 548 和 317 个, 占比

18.01%和 10.41%。而单季样品独有的 OTU 数量

最少, 只有 120 个, 占比 3.94%。其中, 冬季和秋

季样品独有 OTU 最多, 分别为 38 和 36 个, 占比

1.24%和 1.18%, 夏季样品独有 OTU 最少, 仅 16
个, 占比 0.52% (图 3)。 

ANOSIM 检验表明 4 个季度养殖池塘底泥样

品间细菌群落组成存在显著性差异(P<0.01)。4 个

季度养殖池塘水体样品细菌群落结构组成, 在门

级水平上组成较为相似(图 4)。相对丰度从高到低

依次为, 变形菌门 Proteobacteria (34%), 绿弯菌 
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图 3  养殖池塘底泥 4 个季度间微生物群落组成韦恩图 
Fig. 3  Venn diagram representing shared OTUs among four seasons 

 

 
 

图 4  养殖池塘底泥 4 个季度间微生物群落组成 
Fig. 4  The most abundant phyla of bacterial community in sediment samples among the four seasons 

 
门 Chloroflexi (19%), 拟杆菌门 Bacteroidetes (11%), 
厚壁菌门 Firmicutes (5.7%), 酸杆菌门 Acidobac-
teria (4.9%), 这 5 个门占总群落的 74.6% (图 4)。
其后, 螺旋体门 Spirochaetae (2.4%), Aminicen-

antes (2.3%), 放线菌门 Actinobacteria (2.2%), 蓝
藻门 Cyanobacteria (2.2%), Nitrospinae (2.0%), 硝
化螺旋菌门  Nitrospirae (1.9%), 疣微菌门 Verru-
comicrobia (1.8%)和 Ignavibacteriae (1.7%)相对丰
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度都低于 3%。 
门级水平上, 冬夏两季样品主要菌门相对丰

度排序为变形菌门>绿弯菌门>拟杆菌门>厚壁菌

门>酸杆菌门, 春季样品中拟杆菌门取代绿弯菌

门成为丰度第二的类群, 秋季样品中则是酸杆菌

门>厚壁菌门。从时间角度上看, 养殖池塘底泥中

5 个主要菌门的相对丰度呈现出不同的变化趋势

(图 5A)。变形菌门在养殖年度内始终保持较高数

量, 绿弯菌门和酸杆菌门冬春季低于夏秋季, 而
拟杆菌门和厚壁菌门刚好相反, 夏秋季的相对含

量低于冬春季。蓝藻门、Nitrospinae 菌门和硝化

螺旋菌门都呈明显的单峰形变化。蓝藻门相对丰

度一直较低(2%左右), 秋季的 10 月、11 月以及冬

季的 12 月含量明显上升, 最高峰出现在十一月

(10.1%)。Nitrospinae 菌门明显的单峰形变化主要

出现在秋季(3.1%)和相邻的冬季 12 月份, 最高峰

也出现在 11 月(3.6%)。硝化螺旋菌门相对丰度则

是冬季较高, 最高峰出现在 2 月(2.9%)。 
对四个季度底泥样品间的细菌群落组成进行

单因素方差分析(one-way ANOVA)检验, 结果表

明, 酸杆菌门和螺旋体门在季度间存在显著性差

异(P<0.05)。其中, 秋季的酸杆菌门相对数量显著

高于其他季节, 而螺旋体门刚好相反, 秋季的相

对数量显著低于其他 3 个季节(图 5B)。 
属级水平上, 养殖池塘底泥优势菌属主要为

norank_f__Anaerolineaceae、norank_c__Acidobacteria、
脱 氯 单 胞 菌 属 (Dechloromonas) 和 土 杆 菌 属

(Geobacter)。属级水平的聚类热图表明, 所有样

品仍然聚为冬春和夏秋两簇 (图 6)。其中 , no-
rank_f__ML635J-40_aquatic_grou 、丹毒丝菌属

(Erysipelothrix)和 norank_f__SRB2 的相对丰度在

秋冬季明显低于春夏季。致病性的黄杆菌属

(Flavobacterium)相对丰度在秋季明显低于其他 3
个季节。水产养殖中重要的益生菌芽孢杆菌属

Bacillus 相对丰度则是夏秋季明显低于冬春季。 
2.4  季节差异性菌群分析 

4 个季度样品间的细菌群落单因素方差分析

(one-way ANOVA)在 2 个菌门发现了显著性差异, 
在时间维度上进一步采用 LefSe 软件养殖水体细

菌群落样本进行线性判别分析(LDA), 以找到对

各个季节显著性对应的群落或物种 (P<0.01)。
LDA 判别阈值大于 3.0 时, 共获得 52 个不同分类

水平的细菌类群在 4 个季节间具有显著差异(图
7)。冬季底泥样品中共 17 个不同分类水平的细菌 

 

 
 

图 5  养殖池塘底泥微生物群落组成 
(A)门级水平细菌群落结构的年度变动; (B)四季间 10 个主要菌门间相对丰度比较. 

Fig. 5  Bacterial community composition (BCC) in sediment samples 
(A) Annual dynamic of BCC at the phylum level; (B) comparisons of 10 abundant phyla based on one-way ANOVA. 
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图 6  养殖池塘底泥微生物属级水平的分层聚类热图 
Fig. 6  Bacterial community heatmap analysis in genus level 

 
类群具有显著丰度, 主要在浮霉菌、拟杆菌门和

绿弯菌门。优势性菌群在浮霉菌门中从门到

Phycisphaeraceae科, 拟杆菌门中从 VadinHA17 纲

到 g__norank_c__Bacteroidetes_VadinHA17 属以

及绿弯菌门 Chloroflexi 从 GIF9 目到 g__norank_ 
o__GIF9 属。春季底泥样品的 18 个优势细菌类群, 

集中于厚壁菌门和拟杆菌门。其中, 厚壁菌门中

从杆菌纲(Bacilli)到芽孢杆菌属(Bacillus)和肠球

菌属(Enterococcus)具有显著优势; 拟杆菌门中从

黄杆菌纲 Flavobacteriia 到黄杆菌属(Flavobacterium)
具 有 显 著 优 势 ;  变 形 菌 门 中 从 黄 单 胞 菌 科

(Xanthomonadaceae)到气单胞菌属(Aeromonas)具 
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图 7  斑点叉尾鮰养殖池塘底泥四季间差异性菌群多物种线性差异判别分析 
Fig. 7  LEfSe identified the most differentially abundant taxa in sediment samples among four season 

 
有显著优势。秋季底泥共有 16 个优势细菌类群, 
但分布得极其分散。变形菌门中从肠杆菌目(En-
terobacteriales)到肠杆菌属 (Escherichia_Shigella)
以及 SC_I_84 目到 norank_o__SC_I_84 属具有显

著优势 , 其他优势细菌类群点状散布于拟杆菌

门、蓝藻门和厚壁菌门中。夏季优势细菌类群最

少 , 只有绿弯菌门中的厌氧绳菌属 norank_f__ 
Anaerolineaceae 这 1 个属具有显著优势。 

2.5  细菌群落变化影响因素 
微生物群落结构与环境因子的影响紧密相关, 

利用方差膨胀因子(variance inflation factor, VIF)
分析对环境因子进行筛选, 过滤掉 VIF 大于 10 的

存在共线性的环境因子 pH、DO 和 OM。Monte 
Carlo 排序检验表明剩下的因子中只有 TDS 和 SD
与细菌群落之间存在显著的相关性(P<0.05)。6 个

因子对细菌群落格局的影响大小(r2)依次顺序是: 
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SD>TDS>TN>Temp>TP >TOC (表 2)。 
 
表 2  各环境因子对排序结果的相关性系数 

及显著性检验值 
Tab. 2  Coefficient correlation and P values between 

physicochemical parameters and RDA axis 

环境因子 
environmental 

factor 

与 RDA1 
相关系数 
correlation 
coefficient  
for RDA1 

与 RDA2 
相关系数 
correlation 
coefficient  
for RDA2 

决定系

数 r2 
P 

温度 Temp 0.7489 0.6627 0.3353 0.144

总溶解性悬

浮物 TDS 
‒0.9195 ‒0.393 0.548 0.036

透明度 SD ‒0.9826 ‒0.1857 0.836 0.002

总氮 TN ‒0.3936 ‒0.9193 0.3509 0.137

总磷 TP ‒0.2831 ‒0.9591 0.3262 0.142

总有机碳 
TOC 

0.9934 0.1149 0.219 0.303

 

利用 VIF 分析挑选出来的 6 个与细菌群落显

著相关的环境因子进行 RDA 排序分析, 结果表明, 
RDA1 轴和 RDA2 轴分别解释了细菌群落变异的

41.72%和 10.78%, 主要菌群被聚为 2 簇(图 8)。第
1 簇由冬季和春季样品组成, 第 2 簇由夏季和秋

季样品组成, 两簇被 RDA2 轴分隔。其中, 第 1
簇冬春季样本分布比较分散, 主要受 SD、TDS、
TN 和 TP 的影响; 第 2 簇夏秋季样本分布较为紧

密, 夏、秋季节的样品又独自聚类, 其中, 夏季样

品主要受 Temp 的影响, 而秋季样品则更多受到

TOC 的影响。RDA 结果显示, 斑点叉尾鮰养殖池

塘底泥微生物具有比较明显的季节性。 
 

 
 

图 8  细菌群落与环境因子之间的 RDA 分析 
Fig. 8  RDA bioplot of the distribution of bacterial  

community and environmental variables 

3  讨论 

3.1  多样性特征 
本文旨在通过分析斑点叉尾鮰养殖池塘底泥

细菌群落的年度变化过程及其影响因素, 阐明斑

点叉尾鮰养殖池塘底泥细菌群落的变化规律和影

响机制。底泥在养殖系统中起着重要的作用, 养
殖过程中投入的有机物和营养盐仅有很少的一部

分被养殖对象利用, 而绝大部分(75%的 N, 80%的

P 和 75%的有机 C)都以矿化、动物粪便、饵料残

渣等形式富集于池塘的底泥中[20]。斑点叉尾鮰养

殖池塘底泥在养殖年度内营养盐和有机质也持续

保持较高浓度, 且季节间差异较小, 因此, 底泥

细菌群落的多样性也基本保持稳定, 四季间没有

显著差异, 仅在个别月份出现一定的波动。然而, 
与养殖池塘水体相比, 斑点叉尾鮰养殖池塘底泥

细菌群落丰富度是养殖池塘水体的 4~5 倍(Ace 指

数和 Chao1 指数), 底泥细菌群落的多样性也明显

高于水体(Shannon 指数和 Simpson 指数)。这主要

是因为底泥中营养盐和有机碳的浓度比养殖水体

浓度高数倍甚至几个数量级, 适合微生物大量繁

殖栖息, 因此细菌的生物量能比上覆水高 2~4 个

数量级[21]。 
3.2  季节间菌群组成 

在内陆湖泊、水库以及海边等自然生态系统

中, 底泥细菌群落结构都相对稳定, 只受到季节

变化的微弱影响, 变形菌门、拟杆菌门和绿弯菌

门往往是主要的优势菌群[22-24]。而对养殖池塘的

研究表明, 只有变形菌门在不同养殖池塘是广泛

分布的, 且通常为最优菌群, 其他优势菌群则随

养殖品种不同存在较大差异[7-9]。斑点叉尾鮰养殖

池塘底泥除变形菌门为最优菌群外, 其他优势菌

群为绿弯菌门、拟杆菌门、厚壁菌门和酸杆菌门

(图 4), 与底栖杂食性的罗非鱼(Oreochroms mos-
sambcus)相近 [9], 而与植食性草鱼(Ctenopharyng-
odon idellus)主养池塘底泥菌群差别较大[7]。养殖

品种食性的不同会导致饲料投入的差别, 进而造

成底泥有机物和营养盐浓度的差异。除食性和饲

料的因素外, 鱼类生活习性也对养殖池塘底泥微

生物群落起到重要影响。斑点叉尾鮰幼鱼喜爱集
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群, 成年雄鱼则有筑巢习性, 喜欢用尾巴在池塘

底部扫出洞穴。生物扰动也增加底泥微生物的数

量, 从而增加细菌群落多样性, 还能明显改变细

菌群落结构[25-26]。因此, 斑点叉尾鮰贪食、底栖

和筑巢的习性, 导致其养殖池塘底泥的细菌群落

结构具有自己的特异性。 
ANOSIM 检验表明斑点叉尾鮰养殖池塘 4 个

季度底泥样品间细菌群落组成存在显著性差异

(P<0.01), NMDS 分析和聚类分析(图 2)也显示了

所有样本呈冬春和夏秋两组的排列趋势。斑点叉

尾鮰养殖池塘底泥优势菌中, 酸杆菌门秋季的相

对数量显著高于其他季节, 而螺旋体门则是秋季

相对数量显著低于其他 3 个季节(P<0.05, 图 7)。
LefSe 分析进一步表明, 冬春季的差异菌群数量

最多。冬季浮霉菌门和拟杆菌门的相对丰度显著

高于其他及季节。浮霉菌门被发现广泛分布于各

类水体和底泥中[27-28], 室内培养表明, 浮霉菌门

更青睐良好的光照条件[29]。斑点叉尾鮰养殖池塘

冬季水体透明度达到最大, 因此冬季池塘底部的

光照较强, 为浮霉菌门的生长提供了最适当的条

件。同时秋季开始, 底泥中蓝藻显著增加, 蓝藻的

降解产生了大量的 H2S 并提高了锰、铁等离子的

浓度, 也促进了冬季浮霉菌门的增殖[30]。 
与养殖水体一样, 夏季斑点叉尾鮰养殖池塘

底泥优势菌群种类也是年度最低, 只有绿弯菌门

的厌氧蝇菌属 1 个菌属具有显著优势(图 7)。夏季

养殖池塘水体蓝藻门相对含量大幅增加, 降低了

水体的透明度, 并消耗了大量溶氧, 释因此, 养
殖塘底泥上覆水的溶氧和 pH 均值达到年度最低, 
为厌氧的绿弯菌门提供了最适的繁殖条件[31]。因

此 , 斑点叉尾鮰养殖过程中需要加强夏季换水 , 
保证水体和底泥溶氧, 减少蓝藻暴发, 从而提高

池塘底泥微生物群落结构的多样性, 为底栖的斑

点叉尾鮰提供舒适的夏季生活微生态环境。 
秋季斑点叉尾鮰养殖池塘底泥优势菌群种类

主要为蓝藻门、变形菌门和绿弯菌门(图 7)。其中, 
蓝藻门优势菌群为 g__unclassified_f__FamilyI_ 
o__SubsectionI 属, 与养殖池塘水体秋季蓝藻的优

势菌一致。该属归属于蓝藻纲 Subsection I, 皆为

单细胞蓝藻, 有空泡, 并合成藻胆蛋白[32]。秋季

开始, 底泥中蓝藻数量逐月升高, 并在 11 月末达

到顶峰, 冬季 12 月含量也相对较高(图 5A)。这

是因为蓝藻水华形成后, 尤其当生长环境条件不

利时, 色球藻目的蓝藻(如微囊藻 Microcystis)会
聚集, 通过浮力调节沉降至相对黑暗、厌氧的表

层沉积物中, 进入休眠状态, 帮助其越过环境条

件恶劣的冬季[33]。 
3.3  水产养殖益生菌和致病菌 

本研究发现, 斑点叉尾鮰养殖池塘底泥微生

物中, 春季厚壁菌门和拟杆菌门的相对丰度显著

高于其他及季节。其中, 厚壁菌门优势菌群集中

于芽孢杆菌目和乳酸杆菌目, 这些菌群都是益生

菌, 并被广泛应用于水产养殖中。芽孢杆菌和乳

酸菌能够刺激机体的免疫系统或直接产生相关免

疫物质进行免疫调节, 对多种病原菌都具有拮抗

作用, 分泌或促进产生多种有益物质, 清除自由

基, 抑制脂质过氧化, 从而提高养殖对象的免疫

力, 促进其生长[34]。 
拟杆菌门优势菌群集中于黄杆菌 Flavobacte-

ria 类群, 该菌群能够利用和降解各类有机物[35], 
但该菌还是条件致病菌, 当养殖环境较差(如高氨

氮、低溶氧)是会造成养殖鱼类的鳍条、鱼鳃溃烂, 
黄杆菌引起的柱状病(columnaris disease)已经成

为美国斑点叉尾鮰产业面临的主要疾病之一 [36], 
也为我国斑点叉尾鮰养殖中的常见病害。柱状病

主要爆发时间集中于春末。常规养殖管理认为 , 
鱼类经历了冬季低温停食后, 营养状况和免疫能

力可能处于较差的状态, 容易在春季升温时被致

病菌和病毒感染 , 从而导致大面积的鱼类死亡 , 
因此伴随升温过程进行开春消毒工作。本文研究

结果表明, 春季斑点叉尾鮰养殖池塘底泥优势菌

群是益生菌和条件致病菌并存, 因此, 每年的开

春消毒在杀灭致病菌的同时, 也会杀灭春季的优

势益生菌群, 因此消毒工作完成后, 应该注意益

生菌的补充, 恢复养殖环境益生菌的优势地位。

同时, 黄杆菌与池塘有机质含量密切相关, 因此, 
春节升温后的肥水工作要注意肥料使用种类和浓

度 , 过量有机肥会引起黄杆菌相对含量的激增 , 



第 8 期 钟立强等: 斑点叉尾鮰养殖池塘底泥微生物群落结构特征及其影响因素 903 

 

还消耗水体溶氧, 增加了柱状病暴发概率。 
3.4  主要影响因素 

Monte Carlo 检验和 RDA 排序分析表明斑点

叉尾鮰养殖池塘底泥细菌群落与环境因子间具有

显著的相关性, 主要的环境因子包括 SD 和 TDS 
(表 2)。2 个环境因子都表现出明显的季节性差异, 
冬春季的 SD 和 TDS 显著高于夏秋季(表 1)。SD
对细菌群落的影响最大(r2>0.8), 水体透明度直接

决定了光照射入池塘水体的深度, 控制了水体光

合作用强度, 进而改变池塘底部的溶氧 DO 和 pH, 
并降低底泥细菌的活性 , 最终影响有机物的降

解。因此在进行方差膨胀因子(VIF)分析对环境因

子进行筛选, pH、DO 和 OM 与 SD 等环境因子多

重共线性关系严重, 从而被剔除。在显著影响养

殖池塘水体细菌群落结构的同时, TDS 也显著影

响这养殖池塘底泥的细菌群落结构, TDS 能干扰

水体的氧传递和降低细菌活性 , 从而影响硝酸

盐、有机物和 COD 的去除[37]。而营养盐和有机

质全年都保持较高的浓度 , 且季节间差异较小 , 
因此其对细菌群落结构的影响也最低。 

本研究运用 16S rDNA 扩增子技术研究斑点

叉尾鮰养殖池塘底泥微生物群落, 结果表明斑点

叉尾鮰养殖池塘底泥细菌群落结构呈现出季节性

变化, 冬春季样品相似性较高。优势菌群主要为

变形菌门、绿弯菌门、拟杆菌门、厚壁菌门和酸

杆菌门, 与水体细菌群落间有明显的差别。环境

因子中, 透明度和总溶解性悬浮物对底泥细菌群

落结构有显著的影响。 
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Analysis of microbial community structure and their environmental 
impact factors in the sediment of channel catfish ponds 
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Jian2, BIAN Wenji1 
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Abstract: As the foundation of material circulation and energy flow, microbes play an important role in an aqua-
culture environment. Consequently, to understand and predict the response of ecosystems to environmental 
changes, it is necessary to explore the structure and constructive mechanism of microbial communities in aqua-
culture ponds. Since their introduction from the US in 1984, both the cultivation areas and the production of 
channel catfish have increased dramatically in China. Along with the US, China has become a major producer and 
consumer of channel catfish. This study characterized the structure of microbial communities in sediment samples 
from a channel catfish pond. High-throughput sequencing (Illumina MiSeq) of the V3-V4 hypervariable region in 
the 16S rRNA gene was used to investigate microbiome structural characteristics. The results showed that the 
bacterial community structure presented a seasonal change. Samples in winter and spring were more similar than 
others. The dominant phyla in sediment samples were Proteobacteria, Chloroflexi, Bacteroidetes, Firmicutes and 
Acidobacteria, which were apparently different from that in the water body of the channel catfish pond. No sig-
nificant difference of α-diversity was detected between the four seasons. Among the measured environmental 
variables, water transparency (SD) and total dissolved solids (TDS) were observed as the primary drivers for bac-
terial communities, which had a significant correlation with the bacterial community structure (P<0.05). These 
results might provide basic references for understanding and managing the bacterial community composition in 
channel catfish ponds. 
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