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摘要: 利用 Illumina MiSeq 高通量测序技术分析了网箱养殖花鲈(Lateolabrax japonicus)和日本黄姑鱼(Nibea japonica)

肠道细菌组成, 同时分析了配合饲料和网箱中海水的细菌组成, 以确定鱼类肠道细菌与环境之间的关系。花鲈投喂

冰鲜鱼, 日本黄姑鱼投喂配合饲料。从花鲈和日本黄姑鱼前肠、中肠、后肠、配合饲料和网箱内海水中共鉴定出

886 个细菌 OTU (operational taxonomic unit), 分别隶属 8 个门、40 个属, 其中从花鲈和日本黄姑鱼肠道中鉴定出的

550 个细菌 OTUs 分别隶属 5 个门、15 个属。在门的水平上, 厚壁菌门(Firmicutes)在两种鱼类肠道中均占优势; 在

属的水平上, 梭菌属(Clostridium_sensu_stricto_1)在花鲈肠道中占优势, 芽孢杆菌属(Bacillus)在日本黄姑鱼肠道中

占优势。花鲈与日本黄姑鱼之间肠道细菌的相似性高于日本黄姑鱼肠道细菌与配合饲料中细菌的相似性, 也高于

花鲈或日本黄姑鱼肠道细菌与其养殖网箱内海水中细菌的相似性。日本黄姑鱼肠道与配合饲料中共有的细菌 OTU

数多于日本黄姑鱼肠道与网箱内海水中共有的细菌 OTU 数。综上所述得出结论: (1)花鲈和日本黄姑鱼肠道细菌群

落分别独立于其养殖网箱内海水细菌群落, 日本黄姑鱼肠道细菌群落独立于其配合饲料中的细菌群落; (2)日本黄

姑鱼肠道细菌受配合饲料中细菌的影响大于受网箱内海水中细菌的影响。 
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肠道微生物对宿主食物消化、代谢和病害防

御产生重要的影响[1]。鱼类肠道细菌与其消化、

营养、生长和繁殖密切相关[2], 查明肠道细菌组

成有助于深入了解鱼类生长和健康的机理。迄今

已报道了多种鱼类的肠道细菌组成 [3-24], 如大西

洋鲑(Salmo salar)[3, 17-19]、大西洋鳕(Gadus mor-
hus)[4]、橙点石斑鱼(Epinephelus bleekeri)[5-6]、草

鱼(Ctenopharyngodon idellus)[7, 11, 13, 16, 20]、银鲫

(Carassius auratus gibelio)[8]、虹鳟(Oncorhynchus 
mykiss)[9, 21]、斑点叉尾鮰(Ictalurus punctatus)[10]、

大口黑鲈(Micropterus salmoides)[10], 蓝鳃太阳鱼

(Lepomis macrochirus)[10]、团头鲂 (Megalobrama 
amblycephala)[11]、鲫 (Carassius auratus)[11]、鲤

(Cyprinus carpio)[11]、鲢(Hypophthalmichthys mo-
litrix)[11]、黄颡鱼(Pelteobagrus fulvidraco)[11]、鳙

(Aristichthys nobilis)[11-12] 、 匙 吻 鲟 (Polyodon 
spathula)[12]、尖吻鲈(Lates calcarifer)[14]、三刺鱼

(Gasterosteus aculeatus)[15]、黄尾鰤(Seriola lala-
ndei)[22]、紫红笛鲷(Lutjanus argentimaculatus)[23]

和齿鲷(Dentex dentex)[24]等。由于鱼类种类繁多, 

同一种类不同个体之间甚至同一个体不同肠道

部位之间细菌组成或多样性往往存在较大的差

异 [25-27], 已有的资料尚不足以反映鱼类肠道细菌

的多样性以及分析决定肠道细菌多样性的因素。

有研究表明, 宿主的遗传背景、免疫状况以及食物

和环境条件等多种因素决定其肠道细菌的组成[28], 
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而宿主免疫系统与肠道微生物之间存在相互影

响[29]。鱼类肠道细菌除了受宿主因素(如遗传、性

别、体重、年龄、免疫力和肠动力)、环境因素(如

水、食物、药物或抗生素)、微生物因素(黏附力、

酶和代谢能力)、宿主个体差异与日常波动等影

响[30]外, 还与宿主的发育有关[31-32]。此外, 在鱼类

肠道的不同部位, 细菌多样性也存在变化[26-27]。

研究发现, 草鱼中肠的细菌多样性高于前肠和后

肠[33], 真鰶(Dorosoma cepedianum)后肠细菌多样

性高于前肠[34], 鲢前肠细菌多样性高于后肠[11]。 

花鲈 (Lateolabrax japonicus)和日本黄姑鱼

(Nibea japonica)分别隶属于鲈形目的鮨科和石首

鱼科, 是亚洲, 特别是中国和韩国沿海地区重要

的海水养殖鱼类种类[35-36]。有关花鲈[37]、加利福

尼亚湾石首鱼(Totoaba macdonaldi)[38]、眼斑拟石

首鱼(Sciaenops ocellatus)[39]、大黄鱼(Larimichthys 
crocea)[40-41]和舌齿鲈(Dicentrarchus labrax)[42]等

鮨科鱼类和石首鱼科鱼类的肠道细菌已有一些报

道。潘艳艳等[37]比较了投喂冰鲜鱼的花鲈在饥饿

和恢复喂食期间肠道细菌多样性的变化, 但其研

究中没有分析花鲈肠道细菌的空间异质性, 也没

有比较花鲈肠道细菌组成与食物(冰鲜鱼)和养殖

环境(海水)中细菌组成的差异。有关日本黄姑鱼

的肠道细菌组成尚未见报道。本研究初步分析了

舟山近岸海水网箱养殖花鲈和日本黄姑鱼的前

肠、中肠和后肠的细菌多样性及其与食物(配合饲

料)和养殖环境的关系, 目的是揭示近岸网箱养殖

条件下海水鱼类肠道细菌多样性及其空间异质性

的特征, 为开发新型饲料添加剂提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  鱼类肠道、饲料和海水的采样 

2017 年 4 月 28 日 9:00~12:00 采集舟山登步

岛(29°52′N, 122°18′E)近岸网箱中养殖的日本黄

姑鱼肠道细菌样品。日本黄姑鱼投喂配合饲料(粗

蛋白含量为 48.5%, 粗脂肪含量为 11.0%, 德清县

鸿利饲料有限公司生产)。鱼类肠道采样步骤如下: 

将鱼从网箱中捕出 , 放入预先加入丁香油(浓度

120 mg/L)的海水水槽中麻醉, 待鱼完全失去平衡

后捞出。用 75%酒精消毒鱼体表, 再用经酒精消

毒的剪刀将鱼腹部剪开, 用灭菌镊子取出鱼内脏

团放置在用酒精消毒的冰板上, 分离出肠道并去

除肠道内容物。按预先确定的位置分别采集前肠

(胃末端至第一个肠回转处)、中肠(前肠和后肠之

间)和后肠(肠道后部具有明显环节处至泄殖腔)样

品 , 将每个肠道样品放入灭菌离心管(2 mL)中 , 

迅速投入液氮罐内冷冻。所采集的日本黄姑鱼体

重为(275±44) g, 体长为(25.5±0.5) cm (n=3)。采集

肠道样品后随机从饲料袋中取约 100 g 配合饲料, 

保存在灭菌的样品袋中。用 5 L 采水器在养殖网

箱中间水面下 50 cm 处采水样, 保存在 1000 mL

灭菌玻璃瓶中。饲料样品和水样保存在盛有碎冰

的便携式保温箱中。现场用表面温度计测定网箱

中水温(15.2 ℃), 用 Mettler-Toledo pH 计(Mettler- 

Toledo International Inc., Leicester, UK)测定 pH 

(7.42), 用 IS/Mill-E 盐度计(AS ONE Corporation, 

Osaka, Japan)测定盐度(27)。将采集的日本黄姑鱼

肠道、配合饲料和海水样品在采样后 5 h 内运回

位于浙江大学舟山校区的实验室。 

2017 年 11 月 3 日 12:00~13:30 采集舟山朱家

尖(N29°53′, E122°21′)近岸网箱中养殖的花鲈肠

道细菌样品。花鲈投喂冰鲜鱼。按照日本黄姑鱼

的采样方法和步骤采集花鲈肠道(前肠、中肠和后

肠)和养殖网箱内海水样品。考虑到花鲈养殖过程

中每天投喂的冰鲜鱼来源不同, 一次取样缺乏代

表性, 故未对冰鲜鱼取样。所采集的花鲈体重为

(133±37) g, 体长为(19.7±1.8) cm (n=3)。采样当天

花鲈网箱中水温、pH 和盐度分别为 21 ℃、7.71

和 26。采样后在 5 h 内将花鲈肠道和海水样品运

回浙江大学舟山校区实验室。 

1.2  细菌基因组 DNA 的提取 

将鱼类肠道样品置于超净工作台(苏州安泰

空气技术有限公司, 苏州, 中国)上的灭菌冰板上, 

用灭菌手术刀将其切碎并转入灭菌离心管(10 mL)

中, 用 E.Z.N.A.® Soil DNA 试剂盒(Omega Bio- 

Tek, Norcross, USA)提取肠道细菌 DNA。配合饲料

中细菌 DNA 的提取方法同肠道细菌。取 100 mL

海水水样, 用灭菌的玻璃滤器(Whatman 111106 滤

膜, 孔径 0.22 μm, Whatman, Maidstone, UK)过滤, 再

用 E.Z.N.A.® Water DNA 试剂盒(Omega Bio-Tek, 
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Norcross, USA)提取滤膜上细菌的 DNA。鱼类肠

道、配合饲料和海水中细菌 DNA 保存在–20 ℃下。 

1.3  PCR 扩增和 16S rDNA 测序 

利用 16S rDNA 基因的可变区 V3~V4 通用引

物 338F (5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3′)和

806R (5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)[43]进

行 PCR (ABI GeneAmp® 9700, ABI, USA)扩增。所

用 20 μL 反应体系中包含 4 μL 5×FastPfu 缓冲液、

2 μL 2.5 mmol/L dNTP、0.8 μL 5 μmol/L 引物(正

向和反向)、0.4 μL FastPfu 聚合酶、0.2 μL BSA(牛

血清白蛋白)和 10 ng DNA 模板。日本黄姑鱼肠道

细菌、配合饲料和海水中细菌 DNA 扩增步骤如

下: 初始变性循环(95 ℃ 3 min)、29 个变性循环

(每个循环 95 ℃, 30 s)、退火(55 ℃, 30 s)、延伸

(72 ℃, 45 s)和最后延伸(72 ℃,10 min)。花鲈肠道

细菌和海水细菌 DNA 扩增步骤如下: 初始变性循

环(95 ℃ 3min)、28 个变性循环(每个循环 95 ℃, 

30 s)、退火(53 ℃, 30 s)、延伸(72 ℃, 45 s)和最

后延伸(72 ℃, 10 min)。对每个样品的细菌 DNA

扩增 3 份, 将 PCR 产物合并。用 AxyPrepDNA 凝

胶提取试剂盒(Axygen, CA, USA)纯化 PCR 产物, 

用 Tris HCl 洗脱后再用 2%琼脂糖凝胶检测纯化

后的 PCR 产物。利用 Illumina MiSeq 平台(上海美

吉生物医药科技有限公司, 上海, 中国)进行细菌

16S rDNA 测序。 

1.4  数据分析 

用 FLASH 和 Trimmomatic 对数据进行质控。

用 Usearch (版本 7.0 http://drive5.com/uparse/)从

优化序列中提取非重复序列。用 RDP 分类器贝叶

斯算法将代表性序列分类为 97%相似性水平的

OTU, 置信度阈值为 0.7 (Qiime 平台, RDP 分类

器)。用 Mothur 计算基于随机样本的多样性指数, 

包括 Chao1 指数、ACE 指数、Shannon 指数和

Simpson 指数。用单因素方差分析(one-way ANOVA)

和邓肯检验(Duncan’s test)比较鱼类前肠、中肠和

后肠细菌多样性指数的差异, 用配对数据 t 检验

比较花鲈和日本黄姑鱼相同肠段位置(前肠、中肠

或后肠)细菌多样性的差异。用主成分分析(PCoA)

检验花鲈肠道细菌与养殖网箱内海水中细菌的关

系, 以及日本黄姑鱼肠道细菌与配合饲料、海水

中细菌间的关系。鱼类肠道细菌多样性指数表示

为平均值±标准差 ( SD)x  。利用 SPSS 软件(版本

21.0)进行邓肯检验和 t 检验, 设 0.05 为差异显著

性水平。 

2  结果与分析 

2.1  鱼类肠道、配合饲料和海水中的细菌组成 

从花鲈和日本黄姑鱼肠道中共鉴定出 732451

条序列, 其中从花鲈肠道中鉴定出 390494 条序列, 

从日本黄姑鱼肠道中鉴定出 341957 条序列。从配

合饲料中鉴定出 37529 条序列。从养殖网箱海水

中共鉴定出 86523 条序列, 其中从花鲈养殖网箱

中鉴定出 45418 条序列, 从日本黄姑鱼养殖网箱

中鉴定出 41105 序列。所有测序直至序列数不再

随测序深度增加而明显增加为止, 故测序深度足

以反映在 97%相似度水平下的细菌多度。从鱼类

肠道、配合饲料和养殖网箱内海水中测出的序列

聚为 886 个 OTU, 其中花鲈肠道测出 374 个 OTU, 

日本黄姑鱼肠道测出 360 个 OTU, 日本黄姑鱼配

合饲料测出 155 个 OTU, 养殖网箱海水中测出

463 个 OTU(花鲈网箱中测出 429 个 OTU, 日本黄

姑鱼网箱中测出 191 个 OTU)。相对丰度较高的

50 个 OTU 见图 1。  

从花鲈和日本黄姑鱼肠道、配合饲料以及养

殖网箱内的海水中鉴定出的优势菌分别隶属 8 个

门、40 个属。从图 2a 可见, 厚壁菌门(Firmicutes, 

71.6%)、变形菌门(Proteobacteria, 25.5%)、放线菌

门(Actinobacteria, 1.7%)和拟杆菌门(Bacteroidetes, 

0.7%)在花鲈肠道中占优势。厚壁菌门(91.3%)、

变形菌门(4.2%)、软壁菌门(Tenericutes, 3.0%)和

放线菌门(1.0%)在日本黄姑鱼的肠道中占优势。蓝

细菌门(Cyanobacteria, 70.1%)、变形菌门(14.9%)、

厚壁菌门 (11.2%)、拟杆菌门 (2.0%)和放线菌门

(1.6%)在配合饲料中占优势。变形菌门(77.1%)、

厚壁菌门(20.4%)和拟杆菌门(1.2%)在日本黄姑鱼

养殖网箱海水中占优势。变形菌门(55.1%)、厚壁

菌门(24.3%)、放线菌门(6.2%)、蓝细菌门(4.2%)、

拟杆菌门(2.6%)、Marinimicrobia_SAR406_clade_ 

(2.2%)和绿弯菌门(Chloroflexi, 1.8%)在花鲈养殖

网箱海水中占优势。 
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图 1  花鲈和日本黄姑鱼肠道、配合饲料和养殖海水中主要细菌 OTU 的相对丰度 

OTU: 可操作分类单元; JF: 花鲈前肠; JM: 花鲈中肠; JH: 花鲈后肠; NF: 日本黄姑鱼前肠; NM: 日本黄姑鱼中肠;  

NH: 日本黄姑鱼后肠; D: 配合饲料; WD: 日本黄姑鱼网箱中的海水; WZ: 花鲈网箱中的海水. 

Fig. 1  Relative abundance of bacterial OUT in Lateolabrax japonicus gut, Nibea japonica gut, formulated feed and seawater 
OTU: operational taxonomic units; JF: foregut of L. japonicus; JM: midgut of L. japonicus; JH: hindgut of L. japonicus;  

NF: foregut of N. japonica; NM: midgut of N. japonica; NH: hindgut of N. japonica; D: formulated feed;  
WD: seawater in the net pen for N. japonica farming; WZ: seawater in the net pen for L. japonicus farming. 

 

从图 2 b 可见, 梭菌属(Clostridium_sensu_ 
stricto_1, 41.6%)、乳球菌属(Lactococcus, 13.1%)、

发光杆菌属(Photobacterium, 12.9%)、芽孢杆菌属

(Bacillus, 11.9%)和假单胞菌属(Pseudomonas, 

7.7%)在花鲈肠道中占优势。芽孢杆菌属(42.5%)、

乳球菌属(23.2%)、大洋芽孢杆菌属(Oceanobac-
illus, 19.0%)、支原体属(Mycoplasma, 3.0%)和肉食

杆菌属(Carnobacterium, 2.5%)在日本黄姑鱼肠道

中占优势。蓝细菌属(Norank_c_Cyanobacteria, 

70.1%)、不动杆菌属(Acinetobacter, 6.2%)、芽孢

杆菌属(4.2%)、希瓦氏菌属(Shewanella, 2.7%)、

气单胞菌属(Aeromonas, 1.9%)、大洋芽孢杆菌属

(1.9%)、乳球菌属(1.9%)、香味菌属(Myroides, 

1.6%)和拟诺卡氏菌属(Nocardiopsis, 1.3%)在配合
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饲料中占优势。克雷白氏杆菌属(Klebsiella, 19.5%)、

乳球菌属(15.8%)、Norank_f_SAR86_clade (5.1%)、

芽孢杆菌属(4.9%)、Candidatus_Actinomarina 
(4.0%)、蓝细菌属(3.8%)、Ascidiaceihabitans (2.8%)、 

 

 
 

图 2  花鲈和日本黄姑鱼肠道、配合饲料和海水中的优势菌门(a)和属(b) 

JF: 花鲈前肠; JM: 花鲈中肠; JH: 花鲈后肠; NF: 日本黄姑鱼前肠; NM: 日本黄姑鱼中肠;  

NH 日本黄姑鱼后肠; D: 配合饲料; WD: 日本黄姑鱼养殖网箱内的海水; WZ: 花鲈养殖网箱内的海水. 

Fig. 2  Dominant bacteria in the Lateolabrax japonicus gut, Nibea japonica gut,  
formulated feed and seawater at the phylum (a) and genus (b) levels 

JF: foregut of L. japonicus; JM: midgut of L. japonicus; JH: hindgut of L. japonicus;  
NF: foregut of N. japonica; NM: midgut of N. japonica; NH: hindgut of N. japonica; D: formulated feed;  

WD: seawater in the net pen for N. japonica farming; WZ: seawater in the net pen for L. japonicus farming. 



1118 中国水产科学 第 27 卷 

 

norank_p_Marinimicrobia_SAR406_clade_(2.2%)、

AEGEAN-169_marine_group (2.1%)、OM43_clade 
(1.9%)、norank_o_E01-9C-26_marine_group (1.8%)、

norank_o_SAR324_clade_Marine_group_B_(1.6%)、

unclassified_f_Surface_1(1.5%)、NS5_marine_group 
(1.5%)、norank_c_SAR202_clade (1.4%)、norank_ 
f_Rhodobacteraceae (1.3%)、ZD0417_marine_ group 
(1.1%)和链球菌属(Streptococcus, 1.1%)在花鲈养

殖网箱海水中占优势。Amphritea (58.5%)、芽孢

杆菌属(10.6%)、大洋芽孢杆菌属(6.5%)、弓形杆

菌属(Arcobacter, 5.3%)、乳球菌属(2.8%)、巴氏发

菌属 (Balneatrix, 2.2%)、 Norank_f_SAR86_clade 
(1.3%)、Glaciecola (1.1%)和科尔韦尔氏菌属(Colw-
ellia, 1.1%)在日本黄姑鱼养殖网箱海水中占优势。 

2.2  鱼类肠道、配合饲料和海水中的细菌多样性 

从表 1可见, 花鲈和日本黄姑鱼肠道细菌之间

ACE、Chao1 指数、Shannon 多样性指数和 Simpson

多样性指数无显著差异 (配对数据 t 检验 , P> 

0.05)。在相同肠道部位(前肠、中肠或后肠), 花鲈

和日本黄姑鱼之间的 ACE、Chao1 指数、Shannon

多样性指数和 Simpson 多样性指数无显著差异(配

对数据 t 检验, P>0.05)。 

 
表 1  花鲈和日本黄姑鱼肠道、配合饲料和海水中的细菌多样性 

Tab. 1  Bacterial diversity in Lateolabrax japonicus gut, Nibea japonica gut, formulated feed and seawater 
n=3; SEx   

项目 
item 

OTU ACE 
Chao1 指数 
Chao1 index 

香农多样性指数 
Shannon diversity index 

辛普森多样性指数 
Simpson diversity index

花鲈肠道 Japanese seabass gut 233±95 205±38 176±46 2.01±0.72 0.30±0.21 

日本黄姑鱼肠道 Giant croaker gut 239±54 185±46 180±41 1.83±0.27 0.26±0.05 

配合饲料 Formulated feed 155 194 229 1.76 0.46 

WD 191 227 244 2.00 0.35 

WZ 429 450 457 3.98 0.07 

注: OUT 表示可操作分类单元; ACE 表示基于丰度的覆盖范围估计量; Chao1 表示丰富度估计量; WD 表示日本黄姑鱼养殖网箱中的海

水; WZ 表示花鲈养殖网箱中的海水. 

Notes: OUT means operational taxonomic units; ACE means abundance-based coverage estimator; Chao1 means richness estimates; WD 
means seawater in the net pen for Nibea japonica farming; WZ means seawater in the net pen for Lateolabrax japonicus farming. 

 

2.3  鱼类肠道细菌的空间异质性 

从图 2a 可见, 在门的水平上, 花鲈前肠的优

势菌包括厚壁菌门(83.1%)、变形菌门(14.1%)和

放线菌门 (2.0%); 中肠的优势菌包括厚壁菌门

(73.4%)、变形菌门(23.3%)和放线菌门(2.0%); 后

肠的优势菌包括厚壁菌门 (58.5%)、变形菌门

(39.3%)和放线菌门(1.1%)。日本黄姑鱼前肠的优

势菌包括厚壁菌门(85.3%)、变形菌门(7.5%)、软

壁菌门(5.0%)和放线菌门(1.5%); 中肠的优势菌

包括厚壁菌门(92.4%)、软壁菌门(4.0%)、变形菌

门(2.7%)和放线菌门(0.5%); 后肠的优势菌包括

厚壁菌门 (96.2%)、变形菌门 (2.5%)和放线菌门 

(0.8%)。 

从图 2b 可见, 在属的水平上, 花鲈前肠的优

势菌包括 Clostridium_sensu_stricto_1 (48.7%)、芽

孢杆菌属(15.5%)、乳球菌属(12.7%)、假单胞菌属

(7.2%)、Romboutsia(2.7%)、嗜冷杆菌属(Psychrob-
acter, 2.6%)、发光杆菌属(2.0%)、环丝菌属(Bro-
chothrix, 1.4%)、劳尔氏菌属(Ralstonia, 1.2%)和节

杆菌属(Arthrobacter, 1.1%); 中肠的优势菌包括

Clostridium_sensu_stricto_1 (46.3%)、乳球菌属

(12.3%)、发光杆菌属(11.1%)、芽孢杆菌属(10.2%)、

假单胞菌属(6.8%)、嗜冷杆菌属(2.4%)、Rombo-
utsia (2.0%)、劳尔氏菌属(1.7%)、节杆菌属(1.0%)

和环丝菌属(1.0%); 后肠的优势菌包括Clostridium_ 
sensu_ stricto_1 (29.8%)、发光杆菌属(25.5%)、乳

球菌属(14.2%)、芽孢杆菌属(9.8%)、假单胞菌属

(9.1%)、嗜冷杆菌属(3.4%)、Romboutsia (1.8%)、

环丝菌属(1.3%)和节杆菌属(1.0%)。日本黄姑鱼

前肠的优势菌包括芽孢杆菌属(39.0%)、乳球菌属

(21.0%)、大洋芽孢杆菌属 (18.3%)、支原体属

(4.9%)、克雷白氏杆菌属 (4.8%)、肉食杆菌属
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(2.5%)、链球菌属(1.4%)和劳尔氏菌属(1.3%); 中

肠的优势菌包括芽孢杆菌属(43.7%)、乳球菌属

(23.8%)、大洋芽孢杆菌属(20.1%)、支原体属(4.0%)、

肉食杆菌属(2.5%)、劳尔氏菌属(1.3%)、链球菌属

(1.0%)和克雷白氏杆菌属(0.8%); 后肠的优势菌

包括芽孢杆菌属(44.7%)、乳球菌属(24.8%)、大洋

芽孢杆菌属(18.7%)、肉食杆菌属(2.3%)、链球菌

属(2.0%)、Romboutsia (1.5%)和劳尔氏菌属(1.3%)。

从表 2 可见, 同一种鱼类前肠、中肠和后肠的细

菌 多 样 性 指 数 之 间 无 显 著 差 异 ( 邓 肯 检 验 , 

P>0.05)。 

2.4  鱼类肠道、配合饲料和养殖网箱海水中细菌

之间的关系 

从图 3 可见, 花鲈前肠、中肠和后肠与其养殖

网箱海水中共有的细菌 OTU 数分别为 85、95 和

88。日本黄姑鱼前肠、中肠和后肠与配合饲料中

共有的细菌 OTU 数分别为 100、100 和 94, 与养殖

网箱海水中共有的细菌 OTU 数分别为 34、39 和

38。日本黄姑鱼肠道(前肠、中肠和后肠)、配合饲

料和养殖网箱海水中共有的细菌 OTU 数为 36 个, 

其中肠道与配合饲料中共有的细菌 OTU 数(72)多

于肠道与养殖网箱海水中共有的细菌 OTU数(32)。 
 

表 2  花鲈和日本黄姑鱼前肠、中肠和后肠的细菌多样性 
Tab. 2  Bacterial diversity in foregut, midgut and hindgut of Lateolabrax japonicus and Nibea japonica 

n=3; SEx   

组织 
tissue 

OTU ACE 
Chao1 指数 
Chao1 index 

香农多样性指数 
Shannon diversity index 

辛普森多样性指数 
Simpson diversity index 

NF 163±41 185±36 192±47 2.02±0.24 0.23±0.04 

NM 130±10 212±56 188±41 1.71±0.18 0.27±0.05 

NH 130±48 158±42 159±42 1.76±0.35 0.28±0.05 

JF 148±79 182±54 172±64 1.86±1.00 0.38±0.30 

JM 161±64 233±18 195±44 2.03±0.88 0.32±0.24 

JH 122±39 200±20 163±42 2.12±0.50 0.21±0.08 

注: OUT 表示可操作分类单元; ACE 表示基于丰度的覆盖范围估计量; Chao1 表示丰富度估计量; JF 表示花鲈前肠; JM 表示花鲈中肠; 

JH 表示花鲈后肠; NF 表示日本黄姑鱼前肠; NM 表示日本黄姑鱼中肠; NH 表示日本黄姑鱼后肠. 

Note: OUT means operational taxonomic units; ACE means abundance-based coverage estimator; Chao1 means richness estimates; JF means 
foregut of L. japonicus; JM means midgut of L. japonicus; JH means hindgut of L. japonicus; NF means foregut of N. japonica; NM means 
midgut of N. japonica; NH means hindgut of N. japonica. 

 

 
 

图 3  花鲈和日本黄姑鱼肠道、配合饲料和养殖网箱海水中共有和独有的细菌 OTU 

JF: 花鲈前肠; JM: 花鲈中肠; JH: 花鲈后肠; NF: 日本黄姑鱼前肠; NM: 日本黄姑鱼中肠; NH: 日本黄姑鱼后肠;  

D: 配合饲料; WD: 日本黄姑鱼养殖网箱内的海水; WZ: 花鲈养殖网箱内的海水. 

Fig. 3  The number of common and unique OTUs between the gut of Lateolabrax japonicus  
and Nibea japonica, formulated feed and seawater 

JF: foregut of L. japonicus; JM: midgut of L. japonicus; JH: hindgut of L. japonicus;  
NF: foregut of N. japonica; NM: midgut of N. japonica; NH: hindgut of N. japonica; D: formulated feed;  

WD: seawater in the net pen for N. japonica farming; WZ: seawater in the net pen for L. japonica farming. 
 

从图 4 可见, 花鲈肠道细菌 OTU 与日本黄姑

鱼肠道细菌 OTU 明显分离(PCoA)。花鲈和日本

黄姑鱼肠道细菌 OTU 与其各自养殖网箱内海水

中的细菌 OTU 明显分离。花鲈与日本黄姑鱼肠道
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细菌群落的相似性分别高于每一种鱼类肠道细菌

与其养殖网箱内海水中细菌之间的相似性。 

 

 
 

图 4  日本黄姑鱼和花鲈肠道、配合饲料和 

养殖网箱海水中细菌组成的差异 

JF: 花鲈前肠; JM: 花鲈中肠; JH: 花鲈后肠; NF: 日本 

黄姑鱼前肠; NM: 日本黄姑鱼中肠; NH: 日本黄姑鱼后肠; 

D: 配合饲料; WD: 日本黄姑鱼养殖网箱内的海水;  

WZ: 花鲈养殖网箱内的海水. 

Fig. 4  The dissimilarity in bacterial community  
between the gut of Lateolabrax japonicus and  
Nibea japonica, formulated feed and seawater 

JF: foregut of L. japonicus; JM: midgut of L. japonicus; JH: 
hindgut of L. japonicus; NF: foregut of N. japonicus; NM: 

midgut of N. japonicus; NH: hindgut of N. japonicus; D: for-
mulated feed; WD: seawater in the net pen for N. japonicus 

farming; WZ: seawater in the net pen for l. japonicus farming. 

 

3  讨论 

据不完全统计, 迄今已报道了超过 90 种鱼类

的肠道细菌组成[44]。有关鱼类肠道中的核心微生

物种类仍有待确定 [25]。在门水平上 , 变形菌门

(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、放线

菌门(Actinobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)和梭

杆菌门 (Fusobacterium)通常在鱼类肠道中占优 

势[4, 9, 11-12, 33, 36-37]。在属水平上, 弧菌属(Vibrio)、发

光杆菌属(Photobacterium)和梭菌属(Clostridium)

通常占优势[43]。石首鱼科中, 加利福尼亚湾石首

鱼肠道优势菌属包括发光杆菌属、弧菌属、气单

胞菌属(Aeromonas)和希瓦氏菌属(Shewanella)[38]; 

大黄鱼优势菌属包括芽孢杆菌属、乳球菌属、大

洋芽孢杆菌属(Oceanobacillus)和 Tyzzerella_3[41]。

鮨科中, 舌齿鲈肠道细菌包括乳杆菌属(Lactoba-
cillus)、假单胞菌属(Pseudomonas)、弧菌属(Vibrio)

和伯克氏菌属(Burkholderia)[42]。本研究发现, 在

门水平上, 花鲈肠道中厚壁菌门、变形菌门、放线

菌门和拟杆菌门占优势; 日本黄姑鱼肠道中厚壁

菌门、变形菌门、软壁菌门(Tenericutes)和放线菌

门占优势。在属水平上, 花鲈肠道中梭菌属(Clost-
ridium_sensu_stricto_1)、乳球菌属(Lactococcus)、

发光杆菌属、芽孢杆菌属(Bacillus)和假单胞菌属

占优势; 日本黄姑鱼肠道中芽孢杆菌属、乳球菌

属、大洋芽孢杆菌属(Oceanobacillus)、支原体属

(Mycoplasma)和肉食杆菌属(Carnobacterium)占优

势。相比之下, 花鲈和日本黄姑鱼肠道优势菌在

属水平上存在的差异大于其在门水平上表现出的

差异, 这一结果表明, 在属水平上比在门水平上

能够更确切地比较鱼类肠道细菌组成的差异, 同

时这一结果也支持宿主遗传背景决定其肠道细菌

组成的观点[28, 32]。本研究中, 在日本黄姑鱼肠道

中发现了部分在大黄鱼肠道中出现的优势菌属

(如芽孢杆菌属、乳球菌属和大洋芽孢杆菌属)[41], 

但未发现加利福尼亚湾石首鱼肠道中出现的优势

菌属[38]。在花鲈肠道中发现了部分齿鲈肠道中出

现的优势菌属(如乳球菌属和假单胞菌属)[42]。鉴

于不同研究之间在研究对象(鱼类种类)、研究方

法(包括样品采集到细菌鉴定方法)和环境背景往

往存在较大的差异 [25-27], 尚不能通过简单比较

不同的研究结果得出鱼类分类地位影响其肠道细

菌群落结构的结论 , 有关分类地位接近的鱼类

种类肠道细菌是否相似性较高, 尚需直接的实验

检验。 

本研究发现, 日本黄姑鱼肠道细菌的 ACE、

Chao1 指数和 Simpson 指数均低于配合饲料和养

殖网箱海水中的细菌; 花鲈肠道细菌的 ACE 和

Chao1 指数低于其养殖网箱海水中的细菌 , 但

Simpson 指数高于后者。Zhang 等[41]报道大黄鱼和

黑鲷肠道细菌的 ACE、Chao1 指数、Shannon 指

数和 Simpson 多样性均低于配合饲料和养殖网箱

海水中细菌的相应指标, 但 Wei 等[40]认为大黄鱼

肠道细菌的 Shannon 指数相对高于海水中细菌的

Shannon 指数。综合本研究和早期研究结果, 初步

认为海水养殖鱼类肠道细菌多样性通常低于其所

生活的海水中的细菌多样性。 

有关鱼类肠道细菌群落的空间异质性已有一
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些研究报道[26-27, 34, 41]。例如, 生活在密西西比河

流域的真鰶和鲢从前肠到后肠细菌多样性表现出

不同的变化特点, 真鰶后肠细菌多样性高于前肠, 

而鲢前肠细菌多样性高于后肠[34]。大黄鱼中肠细菌

OTU 数目和 Chao1 指数高于前肠, 而黑鲷前、中、

后肠细菌 OTU 数目、ACE、Chao1 指数、Shannon

指数和 Simpson 指数均无显著差异[41]。本研究中, 

同一种鱼类(花鲈或日本黄姑鱼)前肠、中肠和后

肠间细菌多样性未表现出显著差异, 反映出两种

鱼类肠道细菌空间异质性特点均不明显。这与对

黑鲷肠道细菌空间异质性的研究结果[41]一致。在

门的水平上, 从花鲈前肠到中肠和后肠, 变形菌

门和发光杆菌属的相对丰度呈逐渐增加的趋势 , 

而厚壁菌门的相对丰度逐渐降低。相反, 从日本

黄姑鱼前肠到中肠和后肠厚壁菌门的相对丰度呈

逐渐增加的趋势。这与 Ye 等[34]对真鰶和鲢肠道细

菌的研究结果类似。在属的水平上, Clostridium_ 
sensu_stricto_1 在花鲈前肠、中肠和后肠的相对丰

度均最高, 而在日本黄姑鱼肠道中的相对丰度较

低(>0.01%); 大洋芽孢杆菌属在花鲈肠道中的相

对丰度较低(1%), 但在日本黄姑鱼的前肠、中肠

和后肠中相对丰度均较高(约 20%)。这些结果表

明花鲈和日本黄姑鱼前、中、后肠细菌群落具有

不同的特点, 进一步证明遗传因素可能是决定鱼

类肠道细菌(在属的水平上)差异的重要原因[30]。 

研究表明饮食和环境条件可影响宿主肠道细

菌组成[28]。食物条件是影响鱼类肠道细菌组成的

重要因素[3-4, 14, 21, 34, 45]。花鲈饥饿前、后其肠道壁

细菌群落发生明显变化[38]。摄食配合饲料的草鱼

肠道细菌组成与饲料中细菌的相似性低于与养鱼

池塘水和底泥中细菌的相似性[8], 然而大黄鱼和

黑鲷肠道与其饲料中共有的细菌 OTU 数多于肠

道与其养殖网箱内海水中共有的细菌 OTU 数[41]。

本研究中, 日本黄姑鱼肠道细菌与配合饲料中共

有的 OTU 数多于鱼类肠道细菌与养殖网箱海水中

细菌共有的 OTU 数, 表明配合饲料中细菌对鱼类

肠道细菌的影响可能超过网箱海水中细菌的影响, 

这与研究大黄鱼和黑鲷肠道细菌的结论一致[41]。

此外, 乳球菌属和芽孢杆菌属在花鲈和日本黄姑

鱼肠道中均占优势, 肉食杆菌属同时出现在花鲈

和日本黄姑鱼肠道、日本黄姑鱼配合饲料以及两

种鱼类养殖网箱海水中, 支原体属出现在日本黄

姑鱼肠道中。肠道中的芽孢杆菌属通常被认为有

益于宿主的健康[46], 而肉食杆菌属[47]和支原体属
[48]具有致病作用。花鲈和日本黄姑鱼肠道、配合

饲料和养殖网箱海水中均发现肉食杆菌属, 表明

饲料和海水可能是肉食杆菌属感染网箱养殖花鲈

和日本黄姑鱼的途径[48]。支原体属出现在姬虾虎

鱼(Gillichthys mirabilis)肠道中[49], 有时可在野生

和养殖的鲑肠道微生物中占优势[50]。春季网箱养

殖的日本黄姑鱼肠道中出现支原体属, 其影响有

待进一步分析。 

4  结论 

在门的水平上, 花鲈肠道优势菌包括厚壁菌

门、变形菌门、放线菌门和拟杆菌门, 日本黄姑

鱼肠道优势菌包括厚壁菌门、变形菌门、软壁菌

门和放线菌门。在属的水平上, 花鲈肠道优势菌

包括 Clostridium_sensu_stricto_1、乳球菌属、发

光杆菌属、芽孢杆菌属和假单胞菌属, 日本黄姑

鱼肠道优势菌包括芽孢杆菌属、乳球菌属、大洋

芽孢杆菌属、支原体属和肉食杆菌属。花鲈和日

本黄姑鱼肠道细菌多样性低于养殖网箱内海水中

的细菌多样性。配合饲料对日本黄姑鱼肠道细菌

的影响可能大于海水对肠道细菌的影响。 
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Bacterial diversity in the gut of Japanese seabass (Lateolabrax japonicus) 
and giant croaker (Nibea japonica) reared in seawater net pens 

ZHANG Chen1, 3, WANG Yan1, ZHENG Xiafei2, LI Yunmeng1, REN Xing1 

1. Ocean College, Zhejiang University, Zhoushan 316021, China; 
2. College of Animal Sciences, Zhejiang University, Hangzhou 310058, China; 
3. Shanghai Laboratory Animal Research Center, Shanghai 201203, China 

Abstract: The gut bacterial diversity of Japanese seabass (Lateolabrax japonicus) and giant croaker (Nibea ja-
ponica) reared in nearshore net pens at Zhoushan were analyzed by high-throughput sequencing on an Illumina 
MiSeq platform. The Japanese seabass were fed raw fish, and the giant croaker were fed formulated feed. The 
bacterial composition of the formulated feed and the seawater in the net pens were also analyzed. A total of 886 
operational taxonomic units (OTUs), belonging to 8 phyla and 40 genera, were identified from the fish guts, for-
mulated feed, and seawater. A total of 550 OTUs, belonging to 5 phyla and 15 genera, were identified from the 
guts of the Japanese seabass and giant croaker. At the phylum level, Firmicutes dominated in the fish gut, while at 
the genus level, Clostridium_sensu_stricto_1 dominated in Japanese seabass and Bacillus dominated in giant 
croaker. Similarities in the bacterial communities were higher between guts of different fish species than between 
fish gut and the seawater in the net pen. This suggests that gut bacterial communities of Japanese seabass and giant 
croaker are independent of the seawater in the net pens. There were more common OTUs between the giant 
croaker gut and the formulated feed than between the giant croaker gut and the seawater, suggesting a greater im-
pact of the feed on the intestinal bacterial community. 
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