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　　摘要：近年，由于凡纳滨对虾（Ｌｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉ）养殖业疾病频发，且病原种类复杂多样，对对虾养殖业造成巨
大的影响，其中又以细菌病最为普遍及严重。以浙江某养殖场的６口养殖塘作为试验塘，在养殖至２０ｄ后开始分别
采用水质监测试剂盒及高通量测序等方法连续监测水质指标、水体及对虾肠道微生物群变化情况，从而了解在对虾疾

病高发期水体和虾体中微生物群的动态规律。研究发现随着养殖时间延长，水体中的氨氮、硫化氢、钙离子、总氮和总

磷等指标会出现显著上升。另外，养殖塘中的主要微生物群为蓝藻细菌纲和变形菌纲类细菌，且蓝藻细菌纲和γ－变
形菌纲－弧菌微生物群到养殖后期数量显著上升；对虾肠道中的主要微生物群为γ－变形菌纲－弧菌，在养殖中期有
明显上升。本研究首次研究了在对虾疾病高发期水体和虾体中的主要微生物群种类，为后续病害防控技术研发提供

一定的理论依据。
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　　凡纳滨对虾（Ｌｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉ），属于节肢
动物门、甲壳纲、十足目、旅游亚目、对虾科、对虾

属，是广温广盐性热带虾类。该虾具有个体大、生

长快、营养需求低、抗病力强、产量高等优点，是集

约化高产养殖的优良品种，也是目前世界上养殖产

量最高的三大虾类之一［１－２］。近年来，由于高密度

养殖盛行、药物滥用、养殖水体恶化和种质退化等

原因，凡纳滨对虾养殖业疾病频发，且病原种类复

杂多样，包括病毒类、细菌类、寄生虫类、真菌类和

原生动物类等，其中又以细菌病最为严重，如副溶

血弧菌、霍乱弧菌、河流弧菌和其他细菌等条件致

病性细菌均能导致对虾大量死亡［３－５］。

　　自然条件下，对虾养殖水体中的微生物群存在
一定的动态平衡，病毒、细菌、寄生虫、真菌和原生

动物相互制约并保持水体的稳定，但由于外来物

质，如过量饲料投喂、抗生素和化学药物的滥

用［６－７］：一方面扰乱对虾的免疫系统，极大降低对虾

本身的免疫力；另一方面又导致水体营养成分失

衡，水体和对虾肠道内的微生物群动态平衡紊乱，

病原微生物大量增殖，有益微生物大量减少。因

此，研究现有养殖环境下，水体和对虾肠道中微生

物菌群的变化，对了解目前对虾细菌性疾病暴发的

原因和后续防控技术的研发具有深远的意义。据

已有的文献报道，目前关于凡纳滨对虾水体及肠道

微生物群动态变化的研究较少，只有少量文章涉及

这方面的研究。孙振丽对凡纳滨对虾肠道和水体

中的微生物群进行检测，发现水和虾肠道中检测到

的共有细菌属为１１９株，证明水体和肠道中细菌存
在密切的相互作用［８］。宛立等通过分离纯化培养

法，从健康凡纳滨对虾肠道中检测到１１１株细菌，但
一些难以培养的优势菌种或低丰度菌种则检测不

出，因此研究结果不能全面地反映凡纳滨对虾肠道

微生物的种群数量及多样性［９］。李可和刘淮德分

别用 １６ＳｒＤＮＡ克隆文库法和变性梯度凝胶电泳
（ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇｇｒａｄｉｅｎｔｇｅｌｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，ＤＧＧＥ）技术
对凡纳滨对虾肠道菌群进行检测，均发现了１２种细
菌，其中李可发现厚壁细菌和变形细菌为对虾肠道

的优势菌，各占７５．４％和２４６％［１０－１１］。

　　本研究拟用高通量测序技术对浙江某凡纳滨
对虾养殖场进行连续监测，通过在凡纳滨对虾疾病

高发期（养殖从２０ｄ到５０ｄ左右）连续监测水体和
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对虾肠道中的微生物菌群，了解养殖期间微生物的

动态变化，包括主要微生物种类的变化、各类微生

物数量的波动情况，为后续细菌性疾病研究和相应

防控产品研发提供一定的理论依据。

１　材料与方法

１．１　地点
本次研究以浙江某养殖场的６口凡纳滨对虾养

殖塘为监测点，从养殖２０ｄ（７月１１日）开始采集样
品并检测，每周采集１次样品，连续监测５周，至养
殖 ４８ｄ结束（８月８日）。
１．２　方法
１．２．１　样品采集　监测塘口采集水样和对虾样品：
采集每口养殖塘中心处底层水样５００ｍＬ并４℃保
存，用于水质检测和水体微生物菌群检测；随机采

集每口养殖塘对虾２０尾，－８０℃保存，用于对虾菌
群多样性检测。

１．２．２　水质检测　水质检测指标包括水温、溶解
氧、ｐＨ值、氨氮（ＮＨ＋４ －Ｎ）、亚硝酸盐（ＮＯ

－
２ －Ｎ）、

硫化氢（Ｈ２Ｓ）、总氮（ＴＮ）、总磷（ＴＰ）和钙离子
（Ｃａ２＋），其中，水温、溶解氧和 ｐＨ值采用美国哈希
水质分析仪检测，剩余指标分别使用试剂ＡｍＶｅｒＴＭ
ＨｉｇｈＲａｎｇｅＡｍｍｏｎｉａＲｅａｇｅｎｔＳｅｔ２６０６９４５（０～
５０ｍｇ／Ｌ）、ＮｉｔｒｉＶｅｒ３亚硝酸盐试剂、硫化物试剂盒、
ＴｏｔａｌＮｉｔｒｏｇｅｎＨｙｄｒｏｘｉｄｅＲｅａｇｅｎｔＳｅｔ２６７１７４５（０～
２５ｍｇ／Ｌ）、ＣａｌｃｉｕｍＩｎｄｉｃａａｔｏｒＳｏｌｕｔｉｏｎｆｏｒＬｏｗＲａｎｇｅ

ＣｏｌｏｒｉｍｅｔｒｉｃＨａｒｄｎｅｓｓＴｅｓｔ等进行检测。
１．２．３　水体和对虾肠道微生物菌群分析　取各塘
口底层水样５０ｍＬ，０．２２μｍ滤膜过滤，收集滤膜于
－８０℃保存；另将收集的对虾解剖后，取肠道于
－８０℃ 保存。将样品送至上海生工生物科技有限
公司进行核酸抽提、１６ＳｒＤＮＡ建库和高通量测序。
１．２．４　数据统计及分析　对全部样品的 Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ
ｔａｇｓ进行聚类，以 ９７％的一致性将序列聚类成
ＯＴＵｓ。根据ＯＴＵｓ聚类结果，对每个 ＯＴＵ的代表序
列做物种注释，得到对应的物种信息，根据物种注释

结果，选取每个样品在门、纲、目、科、属５个分类级别
上最大丰度排名前１５的物种，生成物种相对丰度柱
形累加图。分别统计各养殖水体的所有样品中均存

在的ＯＴＵ，并进行统计学分析。另水质数据采用“平
均值±标准差”表示，采用 ＳＰＳＳ１１．０对试验数据进
行统计分析，Ｐ＜０．０５时被认为具有显著性差异。

２　结果

２．１　水质指标变化
从养殖２０ｄ开始，至养殖４８ｄ为止，监测塘水

温、ｐＨ值、溶解氧、氨氮、亚硝酸盐、硫化氢、总氮、总
磷、化学需氧量和钙离子等指标变化情况。由表１
可知，水温变化区间为 ２５．８～２９．７℃，平均水温
２７．７℃；ｐＨ值变化区间为８．１１～９．０６，平均 ｐＨ值
８．５２；溶 解 氧 浓 度 的 变 化 区 间 为 ４．３０～
１０．８９ｍｇ／Ｌ，平均浓度为８．９３ｍｇ／Ｌ。

表１　凡纳滨对虾养殖水体水质变化情况

水质指标
养殖时间

２０ｄ ２７ｄ ３４ｄ ４１ｄ ４８ｄ

水温（℃） ２７．７０±０．４１ａ ２７．２８±０．９７ａ ２７．６８±０．７９ａ ２８．７８±１．０５ａ ２７．１６±０．８ａ

ｐＨ值 ８．７１±０．２４ａ ８．５７±０．１４ａ ８．３１±０．０８ａ ８．３２±０．１７ａ ８．５７±０．１０ａ

溶解氧含量（ｍｇ／Ｌ） ９．５６±０．８８ａ ９．２１±０．８４ａ ８．７０±０．４２ａ ７．１７±２．０６ｂ １０．０１±０．５５ｃ

ＮＨ＋４ －Ｎ含量（ｍｇ／Ｌ） ０．２６±０．１１ａ ０．３１±０．１３ａ ０．７２±０．１６ｂ １．１８±０．２０ｃ ０．７５±０．１４ｂ

ＮＯ－２ －Ｎ含量（ｍｇ／Ｌ） ０．２４±０．０７ａ ０．３４±０．０７ｂ ０．３０±０．１０ａｂ ０．３０±０．１０ａｂ ０．２８±０．０９ａｂ

Ｈ２Ｓ含量（ｍｇ／Ｌ） ０．０７±０．０３ａ ０．０６±０．０３ａ ０．１２±０．０４ｂ ０．１２±０．０４ｂ ０．０６±０．０３ａ

ＴＰ含量（ｍｇ／Ｌ） ０．３９±０．１７ａｂ ０．３６±０．１１ａ ０．４２±０．０３ｂ ０．４３±０．１７ｂ ０．５２±０．１７ｃ

ＴＮ含量（ｍｇ／Ｌ） ３．２０±０．５０ａ ２．２８±０．７９ｂ ４．６４±１．７９ｃ ４．９０±１．６０ｃ ３．４０±１．３６ａ

Ｃａ２＋浓度（ｍｇ／Ｌ） ６．１０±４．３５ａ ６．２２±５．５２ａ １７．５８±１３．８３ｂ ３１．４４±６．０３ｃ ３０．２０±１５．５４ｃ

　　注：同行数据后不同小写字母表示具有显著性差异（Ｐ＜０．０５）。

　　另由表１可知，氨氮、硫化氢、钙离子和水体中
的总氮和总磷随养殖时间增加出现明显上升：氨氮

从养殖 ２０ｄ时的 ０．２６ｍｇ／Ｌ升高至 ４１ｄ时的
１．１８ｍｇ／Ｌ（Ｐ＜０．０５），随后下降至 ０．７５ｍｇ／Ｌ；硫

化氢从养殖２０ｄ时的０．０７ｍｇ／Ｌ升高至４１ｄ时的
０．１２ｍｇ／Ｌ（Ｐ＜０．０５），随后下降至０．０６ｍｇ／Ｌ；钙离
子持续上升，从养殖 ２０ｄ时的 ６．１０ｍｇ／Ｌ升高至
４１ｄ时的３１．４４ｍｇ／Ｌ（Ｐ＜０．０５）；总氮和总磷持续
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上升，总磷从养殖 ２０ｄ时的 ０．３９ｍｇ／Ｌ升高至
０．５２ｍｇ／Ｌ（Ｐ＜０．０５）；总氮也从３．２０ｍｇ／Ｌ升高至
４．９０ｍｇ／Ｌ（Ｐ＜０．０５）。
２．２　水体微生物菌群变化

由图１可知，菌群分析结果显示，该监测点水体
中的微生物分属于５３纲，主要微生物菌群包括蓝藻

细菌纲、α－变形菌纲、β－变形菌纲、γ－变形菌
纲－弧菌、放线菌纲、酸微菌纲、绿藻纲、Δ－变形菌
纲、鞘脂杆菌纲、暖绳菌纲、黄杆菌纲和绿菌纲１２个
纲，整个监测周期内合计占总微生物群体的比例达

到７９．６２％，其他微生物占比２０．３８％。

　　由表２和图２可知，蓝藻细菌纲微生物占比最
多，平均占比１７．７２％，高峰时占比达２３．８１％，其次
为 α－变形菌纲、β－变形菌纲和 γ－变形菌纲（弧
菌科），占比分别达１２．２３％、９．３３％和７．９８％。水
体中蓝藻细菌纲、γ－变形菌纲 －弧菌、暖绳菌纲、
Δ－变形菌纲和鞘脂杆菌纲微生物随着养殖时间推
移，占比均有不同程度增加，其中，蓝藻细菌纲微生

物群占比从养殖２０ｄ时的１０．４０％上升至４１ｄ时
的２３．８１％；γ－变形菌纲－弧菌微生物群占比则从
７４３％上升至１０．０５％；暖绳菌纲微生物群占比从
１．２５％上升至７．６９％；Δ－变形菌纲微生物群占比
从２．７９％上升至５．１５％；鞘脂杆菌纲微生物群占比
从２．３７％上升至６．８４％。暖绳菌纲微生物群波动
最大，其占比变化区间为０．１２％ ～１．７５％，最高值
为最低值的１４．８２倍，其次分别为暖绳菌纲、鞘脂杆
菌纲、黄杆菌纲、放线菌纲、绿藻纲、蓝藻纲、β变形

菌纲、酸微菌纲、Δ－变形菌纲和 α变形菌纲，而
γ－变形菌纲－弧菌占比变化最小，其变化区间为
６８４％～１００５％，最高值为最低值的１．４７倍。
２．３　对虾肠道微生物菌群变化

由图３可知，该监测点对虾肠道中的微生物分
属于４２纲，主要微生物菌群包括γ－变形菌纲 －弧
菌、杆菌纲、β－变形菌纲、黄杆菌纲、α－变形菌纲、
梭菌纲和蓝藻细菌纲７个纲的微生物群，合计占总
微生物群体的比例达 ８０．６２％，其他微生物占
比１９３８％。
　　由表３和图４可知，γ－变形菌纲－弧菌占比最
多，平均占比２６．３５％，高峰时占比达４６．２４％，其次
为杆菌纲和 β－变形菌纲，占比分别达１５．２８％和
１４．４８％。对虾肠道中 γ－变形菌纲 －弧菌、α－变
形菌纲和蓝藻细菌纲微生物随养殖时间推移，占比

均有不同程度的增加，其中，γ－变形菌纲－弧菌微
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表２　凡纳滨对虾养殖水体中微生物菌群变化

微生物群种类

（纲）

微生物菌群占比（％）

２０ｄ ２７ｄ ３４ｄ ４１ｄ ４８ｄ 平均值

其他 ２０．０５ ２１．８３ １９．１７ １８．４６ ２２．３９ ２０．３８

蓝藻细菌纲 １０．４０ １６．４４ １９．４２ ２３．８１ １８．５５ １７．７２

α变形菌纲 １５．２１ １１．７８ １１．７２ １２．２０ １０．２２ １２．２３

β变形菌纲 １２．４３ １０．６２ ９．２５ ６．５０ ７．８３ ９．３３

γ－变形菌纲－弧菌 ７．４３ ７．２１ ６．８４ １０．０５ ８．３６ ７．９８

放线菌纲 １１．２３ ８．７５ ９．６８ ３．２４ ３．８６ ７．３５

酸微菌纲 ６．２４ ７．１３ ８．４８ ５．２５ ４．５７ ６．３３

绿藻纲 ７．２７ ７．０７ ４．０２ ３．００ ３．５２ ４．９８

暖绳菌纲 １．２５ １．３６ ４．９６ ７．６９ ５．６９ ４．１９

Δ－变形菌纲 ２．７９ ４．５５ ３．３４ ４．１３ ５．１５ ３．９９

鞘脂杆菌纲 ２．３７ １．１７ ２．５４ ３．６１ ６．８４ ３．３１

黄杆菌纲 ２．４５ ０．６０ ０．４６ １．５８ １．２７ １．２７

绿菌纲 ０．８８ １．４９ ０．１２ ０．４８ １．７５ ０．９４
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表３　凡纳滨对虾肠道微生物菌群变化

微生物群种类

（纲）

微生物菌群占比（％）

２０ｄ ２７ｄ ３４ｄ ４１ｄ ４８ｄ 平均值

γ－变形菌纲－弧菌 ２６．７９ ２８．４３ ４６．２４ １０．６３ １９．６７ ２６．３５

杆菌纲 １５．４２ ２４．１６ ６．２８ １０．６０ １９．９５ １５．２８

β－变形菌纲 ３．１４ ２７．０２ １９．５９ １５．６９ ６．９７ １４．４８

无法鉴定 １２．７４ １．２０ １．３０ ２９．３０ ６．３３ １０．１７

其他 １０．７１ ５．５８ ８．９３ １０．１２ １０．７２ ９．２１

黄杆菌纲 １５．７９ ６．１７ ３．１５ ４．０３ １６．７２ ９．１７

α－变形菌纲 ２．１１ ５．６０ ６．８７ １２．３１ ５．３９ ６．４６

梭菌纲 １２．９２ １．２４ ７．０４ １．４１ ６．８３ ５．８９

蓝藻细菌纲 ０．３８ ０．６０ ０．６０ ５．９１ ７．４２ ２．９８

生物群从养殖２０ｄ时的２６．７９％上升至３４ｄ时的
４６２４％；α－变形菌纲微生物群从养殖 ２０ｄ时的
２１１％上升至 ４１ｄ时的 １２．３１％，随后下降至
５３９％；蓝藻细菌纲微生物群从养殖 ２０ｄ时的
０３８％上升至４８ｄ时的７．４２％。蓝藻细菌纲微生
物群波动最大，其占比变化区间为 ０．３８％ ～
７４２％，最高值为最低值的１９．５３倍，其次分别为梭
菌纲、β－变形菌纲、α－变形菌纲、黄杆菌纲和 γ－
变形菌纲 －弧菌，而杆菌纲微生物群占比变化最
小，其变化区间为５５８％ ～１０．７２％，最高值为最低
值的１．９２倍。

３　讨论

凡纳滨对虾由于生活于水体环境中，与水体中

的微生物群及水体物理环境直接接触，因此两者变

化极易影响凡纳滨对虾的健康状态。由于近年来

抗生素、水质调节剂及微生态制剂滥用，导致水体

微生态环境紊乱、水生动物疾病频发。

　　本研究对浙江某凡纳滨对虾养殖场对虾养殖

至２０ｄ后虾塘的水质、水体及虾体微生态菌群进行
检测，了解疾病高发期水体及虾体中微生态菌群的

变化规律。王兴强等研究发现，凡纳滨对虾在 ｐＨ
值为７．５～８．５、溶解氧含量为６．８ｍｇ／Ｌ的水体中
生长较好，溶解氧含量低于４ｍｇ／Ｌ则会限制对虾的
生长［１２］。本研究中，养殖２０～４８ｄ内，水体中的水
温和 ｐＨ值均较为稳定，平均水温和 ｐＨ值分别为
２７．７℃和８．５２，而溶解氧最低浓度为４．３０ｍｇ／Ｌ，
平均浓度为 ８．９３ｍｇ／Ｌ，虽然没有一直维持在最适
范围内，但基本能保证对虾正常生长［１３］。而氨氮、

硫化氢、钙离子和水体中的总氮和总磷含量随着养

殖时间增加出现显著上升，最高时分别上升至

１１８、０．１２、３１．４４、０５２、４．９０ｍｇ／Ｌ，较最低的时候
分别上升４．５４、１．７１、５．１５、１．５０、１．３０倍，这与养殖
户投喂情况相关，随养殖期的发展，水体中残余饲

料、排泄物、浮游动物尸体等有机物逐渐增多不断

分解使得ＣＯＤ不断增高，相应的水体中的有机物分
解产物，如氨氮、亚硝酸盐等有害物质含量均会明

显上升，并会对幼虾及成体虾造成毒害［１４－１５］。
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　　菌群分析结果显示，对虾养殖塘水体中的微生
物菌群分属于５３纲，主要种类有１２纲，合计占总微
生物群体的比例达７９．６２％，其中蓝藻细菌纲微生
物占比最多，平均占比 １７．７２％，高峰时占比达
２３８１％，其次为α－变形菌纲、β－变形菌纲和 γ－
变形菌纲（弧菌科），占比分别达到１２．２３％、９．３３％
和７９８％。该结果与之前同类研究类似，罗鹏等研
究发现凡纳滨对虾养殖水体细菌群落结构复杂，以

变形菌纲类微生物群为主，其中又以 α－变形菌纲、
β－变形菌纲和 γ－变形菌纲（弧菌科）为主［１６］；

Ｚｅｎｇ等学者也发现变形菌纲为水体中最主要的细
菌类群［１７－１８］。本研究还发现，水体中的蓝藻细菌纲

微生物群占比较高，其占比甚至高于变形菌纲微生

物群，这与水体富营养化严重导致的蓝藻泛滥有

关［１７－１８］。随养殖时间推移，水体中的微生物菌群也

有一定变化，其中蓝藻细菌纲和 γ－变形菌纲 －弧
菌微生物群变化最为明显，分别从 １０．４０％和
７４３％上升至２３．８１％和１０．０５％，这可能与水体中
水质指标变化有关，后期养殖水体中的总氮、总磷

等营养盐均有明显上升。此外，暖绳菌纲微生物群

波动最大，其占比变化区间为０．１２％ ～１．７５％，最
高值为最低值的１４．８２倍，而 γ－变形菌纲 －弧菌
波动最小，最高值为最低值的１．４７倍，说明弧菌在
水体中较为稳定，数量变化不如其他微生物群容易

受环境变化的影响。

　　而虾体肠道中的微生物分属于４２纲，主要种类
有７纲，合计占总微生物群体的比例达到８０．６２％，
其中，γ－变形菌纲 －弧菌占比最多，平均占比
２６３５％，说明γ－变形菌纲－弧菌是凡纳滨对虾肠
道中的主要微生物菌群，其次为杆菌纲和 β－变形
菌纲。这与之前的研究结果类似，如 Ｂｅａｒｄｓｌｅｙ、Ｌｉｕ
和Ｒｕｎｇｒａｓｓａｍｅｅ等研究均表明，γ－变形菌纲在对
虾肠道内占绝对优势，且弧菌属、气单胞菌属为绝

对优势属，且随着养殖时间增加，肠道中的变形菌

纲和蓝藻细菌纲微生物菌群占比均有显著增

加［１９－２１］。不过也有部分研究发现，γ－变形菌纲并
非对虾肠道优势菌群，如Ｔａｎｇ等分析发现了凡纳滨
对虾肠道细菌种群，放线菌门、未分类细菌门、变形

菌门和拟杆菌门是优势菌门，分别占比为５３．５％、
２２．４％、１８８％和４．３２％。所以不同品种的虾，由
于生活环境的差异，可能导致肠道定殖的细菌种类

存在差异［２２］。

　　总结本研究发现，随着养殖时间增加，饲料投

喂量增加，水体中的氨氮、硫化氢、钙离子、总氮和

总磷等指标会出现显著上升。养殖塘中的主要微

生物群为蓝藻细菌纲和变形菌纲类细菌，且蓝藻细

菌纲和γ－变形菌纲－弧菌微生物群到养殖后期数
量显著上升；对虾肠道中的主要微生物群为 γ－变
形菌纲－弧菌，在养殖中期有显著上升。
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ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｉｎｉｎｔｅｓｔｉｎｅｏｆＰｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉ－ｃｕｌｔｕｒｅｄｂｙ

ＰＣＲ－ＤＧＧＥ［Ｊ］．ＦｅｅｄＩｎｄｕｓｔｒｙ，２００８，２９（２０）：５５－５８．

［１２］王兴强，马　繰，董双林．凡纳滨对虾生物学及养殖生态学研究

进展［Ｊ］．海洋湖沼通报，２００４（４）：９４－１００．

［１３］杭小英，周志明，李　倩，等．不同养殖模式对南美白对虾生长、

病害发生与水质的影响［Ｊ］．江苏农业科学，２０１４，４２（５）：

１９１－１９２，１９３．　

［１４］彭自然，臧维玲，高　杨．氨、亚硝酸盐对凡纳滨对虾幼虾毒性

作用［Ｊ］．上海水产大学学报，２００４，１３（３）：２７４－２７８．

［１５］孙国铭，汤建华，仲霞铭．氨氮和亚硝酸氮对南美白对虾的毒性

研究［Ｊ］．水产养殖，２００２，２２（１）：２２－２４．

［１６］罗　鹏，胡超群，张吕平，等．凡纳滨对虾海水养殖系统内细菌
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　　群落的 ＰＣＲ－ＤＧＧＥ分析［Ｊ］．中国水产科学，２００９，１６（１）：

３１－３８．　

［１７］ＺｅｎｇＹ，ＭａＹ，ＷｅｉＣ，ｅｔａｌ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｖａｒｉｏｕｓｃｏａｓｔａｌ

ｍａｒｉｃｕｌｔｕｒｅｐｏｎｄｓｉｎｓｏｕｔｈｅａｓｔＣｈｉｎａａｎｄｉｎｄｉｓｅａｓｅｄｅｅｌｓａｓ

ｒｅｖｅａｌｅｄｂｙｃｕｌｔｕｒｅａｎｄｃｕｌｔｕｒｅ－ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｍｏｌｅｃｕｌａｒｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ

［Ｊ］．ＡｑｕａｃｕｌｔｕｒｅＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１０，４１（９）：１７２－１８６．

［１８］ＳａｋａｍｉＴ，ＦｕｊｉｏｋａＹ，ＳｈｉｍｏｄａＴ． Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓｉｎｉｎｔｅｎｓｉｖｅａｎｄｅｘｔｅｎｓｉｖｅｓｈｒｉｍｐｃｕｌｔｕｒｅｐｏｎｄｓ

ａｎｄａｍａｎｇｒｏｖｅａｒｅａｉｎＴｈａｉｌａｎｄ［Ｊ］．ＦｉｓｈｅｒｉｅｓＳｃｉｅｎｃｅ，２００８，７４

（４）：８８９－８９８．

［１９］ＢｅａｒｄｓｌｅｙＣ，ＭｏｓｓＳ，ＭａｌｆａｔｔｉＦ，ｅｔａｌ．Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｒｏｌｅｏｆｓｈｒｉｍｐ

ｆｅｃａｌｂａｃｔｅｒｉａｉｎｏｒｇａｎｉｃｍａｔｔｅｒｆｌｕｘｅｓｉｎａｒｅｃｉｒｃｕｌａｔｉｎｇｓｈｒｉｍｐ

ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅｓｙｓｔｅｍ［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＥｃｏｌｏｇｙ，２０１１，７７（１）：

１３４－１４５．

［２０］ＬｉｕＨＤ，ＬｉｕＭ，ＷａｎｇＢＪ，ｅｔａｌ．ＰＣＲ－ＤＧＧＥａｎａｌｙｓｉｓｏｆ

ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｂａｃｔｅｒｉａａｎｄｅｆｆｅｃｔｏｆＢａｃｉｌｌｕｓｓｐｐ．ｏｎｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｋｕｒｕｍａｓｈｒｉｍｐ（Ｍａｒｓｕｐｅｎａｅｕｓｊａｐｏｎｉｃｕｓ）［Ｊ］．Ｃｈｉｎｅｓｅ

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＯｃｅａｎｏｌｏｇｙａｎｄＬｉｍｎｏｌｏｇｙ，２０１０，２８（４）：８０８－８１４．

［２１］ＲｕｎｇｒａｓｓａｍｅｅＷ，ＫｌａｎｃｈｕｉＡ，ＭａｉｂｕｎｋａｅｗＳ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ

ｏｆｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｂａｃｔｅｒｉａｉｎｗｉｌｄａｎｄｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｅｄａｄｕｌｔｂｌａｃｋｔｉｇｅｒ

ｓｈｒｉｍｐ（Ｐｅｎａｅｕｓｍｏｎｏｄｏｎ）［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１４，９（３）：ｅ９１８５３．

［２２］ＴａｎｇＹ，ＴａｏＰ，ＴａｎＪ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｉｎｆｒｅｓｈｗａｔｅｒａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅｓｙｓｔｅｍｆａｒｍｉｎｇｏｆＬｉｔｏｐｅｎａｅｕｓ

ｖａｎｎａｍｅｉｒｅｖｅａｌｓｄｉｓｔｉｎｃｔｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ－ｄｒｉｖｅｎｐａｔｔｅｒｎｓ［Ｊ］．

ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｏｌｅｃｕｌａｒＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１４，１５（８）：１３６６３－

１３６８０．　

蒋阳阳，李海洋，崔　凯，等．池塘工程化循环水养殖系统水质调控技术研究［Ｊ］．江苏农业科学，２０２１，４９（２）：１３１－１３８．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２１．０２．０２４

池塘工程化循环水养殖系统水质调控技术研究

蒋阳阳１，李海洋１，崔　凯１，吴明林１，汪　翔１，魏泽能２，叶晓明３，王　林４

（１．安徽省农业科学院水产研究所／水产增养殖安徽省重点实验室，安徽合肥２３００３１；２．安徽省水产技术推广总站，安徽合肥 ２３０６０１；

３．合肥万康渔业科技有限公司，安徽合肥２３００８８；４．安徽省阜阳市水产管理局，安徽阜阳 ２３６００）

　　摘要：在池塘工程化循环水养殖系统内采用种草移螺、设置生态基及移动式太阳能水质调控机等水质调控技术，
在养殖季节５—９月份，每周检测试验池塘水体水温、溶氧量（ＤＯ）、ｐＨ值、透明度（ＳＤ）、总磷（ＴＰ）含量、总氮（ＴＮ）含

量、氨氮（ＮＨ＋４ －Ｎ）含量、亚硝酸盐氮（ＮＯ
－
２ －Ｎ）含量、重铬酸钾指数（ＣＯＤＣｒ）等理化指标，分析水质状况。结果显

示：ＤＯ达到地表水环境质量Ⅲ类标准；ｐＨ值符合地表水环境质量标准要求；ＴＰ质量浓度超过地表水环境质量Ⅴ类标
准，达到淡水池塘养殖水排放要求一级标准；ＴＮ质量浓度分别达到地表水环境质量Ⅴ类标准、淡水池塘养殖水排放要

求一级标准；ＮＨ＋４ －Ｎ质量浓度达到地表水环境质量Ⅱ类标准；ＮＯ
－
２ －Ｎ质量浓度达到地表水环境质量Ⅰ类标准；

ＣＯＤＣｒ质量浓度达到地表水环境质量Ⅴ类标准。研究表明：在池塘工程化循环水养殖系统中使用水质生物及物理调

控技术，可以使整个池塘养殖水体循环利用或者达标排放。

　　关键词：池塘工程化循环水养殖；水质理化指标；水质调控技术
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　　由奥本大学和美国大豆协会设计的池塘内循
环流水养殖系统（ｉｎ－ｐｏｎｄｒａｃｅｗａｙｓｙｓｔｅｍ，简称
ＩＰＲＳ）在我国得到了较大的推广应用［１－２］。该模式

将池塘 ２％ ～５％的面积作为推水养殖区，剩余
９５％～９８％的面积作为生态净化区。通过设施工程
化改造，在池塘中建设流水养殖槽，将鱼类养殖在

水槽中。利用气提式增氧推水设备为养殖槽提供高

溶氧水流，在养殖槽内集中养殖吃食性鱼类，在养殖

槽尾部安装吸污设备，收集鱼类的排泄物和残饵，通

过沉淀池集中处理利用，结合外围池塘水体净化，实

现养殖周期内养殖尾水循环利用或者达标排放［３－４］。

自２０１４年，在江苏省苏州市吴江区平望镇建立
第一套 ＩＰＲＳ以来，该养殖模式迅速发展。截至
２０１７年年底，安徽全省已建设７１个 ＩＰＲＳ示范点，
流水养殖槽 ２４６条，推广应用面积达 ５４７ｈｍ２［５］。
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