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凡纳滨对虾不同养殖模式下微生物群落结构分析

张　芹，吴小军，杨兴丽
（河南省水产科学研究院，河南郑州４５００４４）

　　摘要：为了解不同养殖模式对凡纳滨对虾养殖环境微生物多样性和群落结构的影响，利用高通量测序技术，结合
生物信息学分析，比较凡纳滨对虾主养模式和鱼－虾混养模式中水体、底泥以及虾肠道微生物的多样性和群落结构。
结果显示，无论是物种的多样性水平还是丰富性水平，均是底泥＞水＞虾肠道，主养池塘底泥和虾肠道样品的物种多
样性和丰富性均高于混养池塘。不同样品微生物群落的菌群分布于５９个门，其中１０个门的丰度 ＞１％，变形菌门
（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）属于绝对优势菌群，在混养池塘和主养池塘中均＞１０％。主养池塘的微生
物标志物共有 ８个类群，分别为双歧杆菌目（Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）、双歧杆菌科（Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）、双歧杆菌属
（Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）等，混养池塘的微生物标志物共有１８个类群，分别为蓝色芽殖杆菌属（Ｇｅｍｍｏｂａｃｔｅｒ）、外硫红螺菌科
（Ｅｃｔｏｔｈｉｏｒｈｏｄｏｓｐｉｒａｃｅａｅ）、外硫红螺菌属（Ｅｃｔｏｔｈｉｏｒｈｏｄｏｓｐｉｒａ）等。通过功能预测及其相对丰度比较，发现主养模式在这
些代谢通路中基因注释的相对丰度值均高于混养模式。以上研究表明，在凡纳滨对虾主养模式中添加的益生菌，有效

提高了水体、虾肠道和底泥的微生物多样性，塑造了更健康、多元化、功能更强大的微生物群落，提高了养殖系统的物

质循环能力和能量利用效率，更有利于虾体的健康成长。
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　　凡纳滨对虾（Ｌｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉ）别称南美白
对虾，俗称白对虾或白肢虾，原产于南美洲太平洋

沿岸，主要分布于秘鲁北部至墨西哥湾沿岸海域，

是世界上养殖产量最高的三大优良虾类之一。凡

纳滨对虾具有生长速度快、抗病力强、耐粗饲及便

于运输等优点，是集约化高产养殖的优良品种。近

年来，凡纳滨对虾的淡水养殖发展较快，而在淡水

养殖过程中，水质的调控显得尤为重要，如何保持

养殖水体中良好的微生态环境是对虾能否健康成

长的关键因素。养殖池塘由水体、鱼（虾）、底泥组

成，水体是鱼（虾）赖以生存的环境，水环境的稳定

性与水体的藻类和微生物组成密切相关，当水体微

生物多样性下降时，就会增加鱼虾病害发生的风

险［１］。底泥中有水体长期的沉积物，包含动植物残

骸、食物残渣、动物粪便等各种有机质，底泥复杂的

组成为各种细菌提供了生长环境［２］。

凡纳滨对虾的健康生长和养殖环境整体的微

生物组成有着密切的关系，调节好水体生态环境就

是保持良好稳定的微生物群落组成。利用高通量

测序技术，陈玲等探究了稻虾共作对稻田水体微生

物多样性和群落结构的影响［３］；杜世聪等研究了凡

纳滨对虾病害发生前后池塘浮游细菌群落多样性、

组成及关键类群的动态变化［４］；金若晨等研究了凡

纳滨对虾养殖过程中肠道和养殖环境微生物群落

的结构及变化［５］。１６ＳｒＤＮＡ高通量测序技术是开
展微生物菌落分析的有效手段，该技术在鳗鲡

（Ａｎｇｕｉｌｌａ ｊａｐｏｎｉｃａ）、斑 点 叉 尾 （Ｉｃｔａｌｕｒｕｓ
ｐｕｎｃｔａｔｕｓ）、草鱼（Ｃｔｅｎｏｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎｉｄｅｌｌａ）、暗纹东
方 （Ｔａｋｉｆｕｇｕｏｂｓｃｕｒｕｓ）、黄 颡 鱼 （Ｐｅｌｔｅｏｂａｇｒｕｓ
ｆｕｌｖｉｄｒａｃｏ）和红鳍东方（Ｔａｋｉｆｕｇｕｒｕｂｒｉｐｅｓ）等大量
水生生物微生态环境的研究中得到了广泛的

应用［６－１１］。

本研究采取高通量测序技术，对２种不同模式
凡纳滨对虾的养殖水体、底泥和虾肠道的微生物群

落进行研究，以期为淡水养殖凡纳滨对虾的水质调

控提供思路，为多元化的凡纳滨养殖模式提供技术

支持。
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１　材料与方法

１．１　试验池塘情况
试验地点在商丘梁园区文峰水产养殖发民专

业合作社基地，凡纳滨对虾主养模式（ｚｙ）：基地西
区１号池塘，面积０．２６７ｈｍ２，池塘消毒５ｄ后全池
泼洒乳酸菌和小球藻（乳酸菌２２．５Ｌ／ｈｍ２＋小球藻
７．４Ｌ／ｈｍ２），同时泼洒复合维生素制剂，消毒 １周
后于７月２日投放淡化后的凡纳滨对虾虾苗１２万
尾。定期改底，每５～７ｄ使用１０％～１５％多硫酸氢
钾复合盐全池泼洒，并在１２ｈ后泼洒乳酸菌或 ＥＭ
菌。经过３个月养殖，１０月初抽检凡纳滨对虾，平
均体重约２０ｇ，凡纳滨对虾体质健壮、颜色鲜亮。

鱼－虾混养模式（ｈｙ）：基地东区７号池塘，面
积１．３３ｈｍ２，主养草鱼（放养１５０ｇ以上大规格草鱼
种 １０００尾／６６７ｍ２），混养福瑞鲤 ２号夏花
（２０００尾／６６７ｍ２） 和 凡 纳 滨 对 虾 虾 苗

（４０００尾／６６７ｍ２），于２０２１年７月２日放养淡化好
的虾苗，经过３个月养殖，１０月１１日抽检凡纳滨对
虾，平均体重约 ２５ｇ，虾体质健壮，颜色鲜亮。
１．２　样品采集和检测

在２个池塘放入虾苗３个月后，虾基本养成，出
池前进行抽检时分别采集水样（ｓｙ）、底泥（ｄｎ）和虾
肠道样品（ｘｃｄ）。采集饲料台附近距水体表层
１０ｃｍ以下的水样，低温保存带回实验室，利用真空
泵富集水体微生物，所用滤膜为孔径０．２２μｍ的醋
酸纤维滤膜，抽滤体积为５００ｍＬ，抽滤完成后，滤膜
－２０℃保存。采用柱式采泥器采集池塘底泥，低温
运回实验室后，－２０℃保存，用于微生物分析。提
前１ｄ采用地笼捕虾，采样时选择大小规格相近、健
康无病伤、活动力强的个体进行样品采集，每个池

塘取５尾凡纳滨对虾，解剖取肠道样品，混合后作为
１个样本，－２０℃保存。
１．３　样品ＤＮＡ提取

底泥和肠道样品需要进行前处理：在研磨管中

加入０．２５ｇ样品，５００μＬ缓冲液ＳｏｌｕｔｉｏｎＡ，１００μＬ
缓冲液ＳｏｌｕｔｉｏｎＣ和０．２５ｇ研磨珠（肠道样品需要
添加 １０μＬＲＮＡ酶），组织研磨仪上 ２５Ｈｚ研磨
１０ｍｉｎ，水浴锅 ７０℃裂解 １５ｍｉｎ，其间混匀 １次，
１２０００ｒ／ｍｉｎ离心 ２ｍｉｎ，转移上清液５００μＬ至新
的离心管。

样品经过处理后，采用天根磁珠法土壤粪便

ＤＮＡ提取试剂盒和磁珠法天根通用型基因组 ＤＮＡ

提取试剂盒分别从底泥、肠道和水样中提取基因

组ＤＮＡ。
１．４　ＰＣＲ扩增和高通量测序

取３０ｎｇ基因组ＤＮＡ样品，使用特异性引物进
行ＰＣＲ扩增，１６ＳｒＤＮＡ的 Ｖ３＋Ｖ４区引物序列为
３４１Ｆ：５′－ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ－３′，８０６Ｒ：
５′－ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ－３′。扩增体系
（２５．０μＬ）：２×ＴａｑＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ１２．５μＬ，Ｍｉｘ
ｐｒｉｍｅｒ２．０μＬ，基因组 ＤＮＡ模板 １．０μＬ，ｄｄＨ２Ｏ
９５μＬ。扩增条件：９８℃ 预变性 ３ｍｉｎ；９８℃ 变性
１０ｓ，５５～７０℃ 退火 ２０ｓ，７２℃ 延伸３０ｓ，１５个循
环；９８℃ 预变性１０ｓ，５５℃ 退火２０ｓ，７２℃ 延伸
３０ｓ，２０个循环；７２℃ 终延伸５ｍｉｎ，１６℃ 保存。

对ＰＣＲ产物进行２％琼脂糖电泳，使用磁珠对
扩增产物进行纯化分选，采用Ｑｕｂｉｔ４．０荧光计进行
定量，按固定组合将纯化的扩增产物进行等量混

合，完成建库。采用生物分析仪对文库的片段范围

及浓度进行检测，检测合格的文库在 Ｍｉｓｅｑ平台上
采用ＰＥ２５０模式测序。
１．５　数据处理

测序获得 ｒａｗｒｅａｄｓ后，进行组装过滤后得到
ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｔａｇｓ，采用 Ｕｐａｒｓｅ软件对所有样品的全部
ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｔａｇｓ序 列 聚 类，按 照 ９７％ 的 一 致 性
（ｉｄｅｎｔｉｔｙ）将 序 列 聚 类 成 为 ＯＴＵｓ（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
ｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔｓ），计算出每个 ＯＴＵ在各个样品中的
Ｔａｇｓ绝对丰度和相对信息，进行物种注释。

使用ＱＩＩＭＥ软件对样品进行α多样性分析，使
用 Ｒ语言工具绘制稀释型曲线、Ｖｅｎｎ图。运用
ＷｅｉｇｈｔｅｄＵｎｉｆｒａｃ指数进行后续 β多样性分析，利用
Ｒ语言的Ｐｈｅａｔｍａｐ包绘制物种分类热图，以热图形
式展示组间 ｗｅｉｇｈｔｅｄ指数，利用Ｍｏｔｈｕｒ软件将样本
进行ＵＰＧＭＡ分类树分类。根据ＯＴＵ的物种注释和
丰度信息，使用ＰＩＣＲＵＳＴ软件进行ＫＥＧＧＰａｔｈｗａｙ的
功能注释，并统计每个Ｐａｔｈｗａｙ的丰度信息。

２　结果与分析

２．１　基因测序结果和α多样性指数
２种模式微生物测序结果显示，有效 ｔａｇｓ数量

为１２２３４１１条，最终得到的ＯＴＵ数量为２３５０１条，
不同样本的ＯＴＵ数量从１１４６～８８８９不等，２个池
塘样品ＯＴＵ数量均是底泥 ＞水样 ＞虾肠道。由图
１－Ａ可知，选取平均丰度＞１的所有ＯＴＵ进行韦恩
图分析，其中，主养模式微生物包含 ５２１１个独有
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ＯＴＵ，混养模式微生物包含４６６２个独有 ＯＴＵ，在２
种模式间共享的微生物共有３０３０个ＯＴＵ。通过抽
样ｎ个ｔａｇｓ来计算 Ｓｈａｎｎｏｎ指数的期望值，然后根
据一组ｎ值与其相对应的Ｓｈａｎｎｏｎ期望值做出各个

样品对应的 Ｓｈａｎｎｏｎ稀释曲线，由图１－Ｂ可知，曲
线趋于平缓，表明测序深度增加已不影响物种多样

性，测序量趋于饱和，足够反映水体中的微生物

信息。

　　微生物的丰富度和均匀度可由 α多样性指数
反应，各指数的数值越大，代表物种的丰富度和均

匀度越高。由表１可知，不同样品的Ｓｉｍｐｓｏｎ指数在
０．８６６９～０．９９８２之间，Ｓｈａｎｎｏｎ指数在４．８１７２～
１０９６８９之间，Ｃｈａｏ１指数在 １２５８．８３５２～
９５８６．９７０５之间，ＡＣＥ指数在 １２１８．２９８６～
９４０８．４８３９之间。无论是 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数还 是
Ｓｈａｎｎｏｎ指数均显示，物种的多样性水平顺序为底
泥＞水＞虾肠道，其中，底泥样品的 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数和
Ｓｈａｎｎｏｎ指数均是主养塘＞混养塘，水样的 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数为主养塘＞混养塘，而Ｓｈａｎｎｏｎ指数为混养塘＞
主养塘，虾肠道样品的Ｓｉｍｐｓｏｎ指数和Ｓｈａｎｎｏｎ指数
均是主养塘 ＞混养塘，样品之间无显著性差异。
Ｃｈａｏ１指数和ＡＣＥ指数均显示，混养池塘的物种丰富
性为底泥＞水＞虾肠道，而主养池塘的物种丰富性为
底泥＞虾肠道＞水；底泥的 Ｃｈａｏ１指数和 ＡＣＥ指数
是主养塘＞混养塘，水样的 Ｃｈａｏ１指数和 ＡＣＥ指数
都是混养塘 ＞主养塘，虾肠道的 Ｃｈａｏ１指数和 ＡＣＥ
指数均是主养塘＞混养塘，样品间无显著性差异。
２．２　基于门水平的细菌群落结构

不同样品微生物群落菌群分布于５９个门，其中，
７个门的丰度 ＞１０％，１０个门的丰度 ＞１％。由图２
可知，对丰度高于１０％的门进行统计分析，其中，变形
菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）属于
绝对优势菌群，在混养池塘和主养池塘中均＞１０％。
　　 混养池塘底泥中优势菌群为变形菌门
（４４７％）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）（１２．１％）、拟杆菌

表１　α多样性指数

样品
Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数

Ｓｈａｎｎｏｎ
指数

Ｃｈａｏ１指数 ＡＣＥ指数

ｄｎ－ｈｙ ０．９９６８ １０．６０７７ ９４６１．３１７７ ９３１０．７８１２

ｄｎ－ｚｙ ０．９９８２ １０．９６８９ ９５８６．９７０５ ９４０８．４８３９

ｓ－ｈｙ ０．９８８３ ７．９１５５ １８９９．６７３４ １８７７．５７１５

ｓ－ｚｙ ０．９８９５ ７．７３５５ １８０８．５５７２ １７６２．３２９７

ｘｃｄ－ｈｙ ０．８６６９ ４．８１７４ １２５８．８３５２ １２１８．２９８６

ｘｃｄ－ｚｙ ０．９８５４ ７．２１８３ １９８８．０５４２ １８９３．２１１１

门（１０．２％）和酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）（６．３％），主
养池塘底泥中优势菌群为变形菌门（４３．０％）、酸杆
菌门（１３．０％）、绿弯菌门（１２．１％）、芽单胞菌门
（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）（６．３％）、硝 化 螺 旋 菌 门
（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）（６．１％）和拟杆菌门（４．２％）；混养池
塘水体中的优势菌群为变形菌门（３３．３％）、拟杆菌
门（２１．３％）、蓝菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）（１３．４％）和厚
壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）（１１．４％），主养池塘水体中的优
势菌群为变形菌门（２４．９％）、厚壁菌门（１７．６％）、
拟杆菌门（１６．２％）、蓝菌门（１３．０％）和放线菌门
（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）（１２．６％）；混养池塘虾肠道的优势
菌群为变形菌门（４３．３％）、蓝菌门（３５．３％）、软壁
菌门（Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ）（８．４％）和拟杆菌门（５．０％），主
养池塘虾肠道的优势菌群为厚壁菌门（４３．４％）、拟
杆菌门（４２．２％）和变形菌门（１２．１％）。
２．３　基于属水平的群落结构

不同样品微生物群落的菌群分布于６８３个属，
其中，８个属的丰度 ＞１％。由图３可知，混养池塘
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底泥中的优势菌群为硫杆菌属 （Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ）
（７８％），水中的优势菌群为 １２ｕｐ（５．４％）、
Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＮＫ４Ａ２１４＿ｇｒｏｕｐ（１．９％）、志贺氏
埃希 菌 属 （Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ－Ｓｈｉｇｅｌｌａ）（１．４％）和
Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ＿ＮＫ４Ａ１３６＿ｇｒｏｕｐ（０．９％），虾肠道中
的优势菌群为气单胞菌属（Ａｅｒｏｍｏｎａｓ）（９．６％）、盐单
胞菌属（Ｃｏｂｅｔｉａ）（７．５％）、弧菌属（Ｖｉｂｒｉｏ）（６２％）和
志贺氏埃希菌属（２．１％）；主养池塘底泥中的优势菌
群为硫杆菌属（３．２％），水中的优势菌群为ｈｇｃＩ＿ｃｌａｄｅ
（４．９％）、Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＮＫ４Ａ２１４＿ｇｒｏｕｐ（２．８％）
和志贺氏埃希菌属（２０％），虾肠道中的优势菌群
为盐单胞菌属（３１％）、弧菌属（１．１％）和志贺氏埃
希菌属（１．１％）。
２．４　微生物的群落相似性

对２种模式的不同样本微生物进行聚类分析，
由图４可知，发现同一样本的微生物群落先聚集在
一起，不同模式中水样和底泥样本的微生物群落结

构具有相似性，而混养的虾肠道微生物群落先和其

他样本聚集在一起，说明虾肠道中的微生物群落结

构在２个模式中存在一定差异。
２．５　２种养殖模式下的水体微生物标志物

通过ＬＥｆＳｅ分析组间菌群差异，可以找出各组

间特异的主要菌群，由图５可知，主养池塘的微生物
标志物共有 ８个类群，分别 为 双 歧 杆 菌 目
（Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）、双歧杆菌科（Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）、
双歧杆菌属（Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、Ｒｕｍｉｎｉｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿５、
Ｆｕｓｉｃａｔｅｎｉｂａｃｔｅｒ、Ｓｕｂｄｏｌｌｇｒａｎｕｌｕｍ、ＥＦ１００＿９４Ｈ０３和
Ｐｅｄｏｂａｃｔｅｒ。混养池塘的微生物标志物共有１８个类
群，分别为 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ＿ｐｌｅｂｅｉｕｓ＿ＤＳＭ＿１７１３５、蓝色芽
殖杆菌属（Ｇｅｍｍｏｂａｃｔｅｒ）及其中的ＣＣ＿ＰＷ＿７５种、外
硫红螺菌科（Ｅｃｔｏｔｈｉｏｒｈｏｄｏｓｐｉｒａｃｅａｅ）、外硫红螺菌属
（Ｅｃｔｏｔｈｉｏｒｈｏｄｏｓｐｉｒａ）及其中的 ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ＿ｃｕｌｔｕｒｅ种、
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｐｌａｎｋｔｏｌｕｎａ、ａｌｐｈａｌ＿ｃｌｕｓｔｅｒ、柯克斯体属
（Ｃｏｘｉｅｌｌａ）、Ｏｌｉｇｏｆｌｅｘｕｓ、真杆菌科（Ｅｕｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）、
博斯氏菌属（Ｂｏｓｅａ）、甲基孢囊菌属（Ｍｅｔｈｙｌｏｃｙｓｔｉｓ）、
Ａｌｐｉｎｉｍｏｎａｓ、拉恩氏菌属（Ｒｕｎｅｌｌａ）、Ｏｌｉｇｏｆｌｅｘａｃｅａｅ、
束缚杆菌属（Ｈａｌｉｓｃｏｍｅｎｏｂａｃｔｅｒ）和１２ｕｐ。
２．６　不同分类水平上的群落结构

在纲、目、科不同分类水平上，统计丰度＞１％的
菌群，不同样品种类的优势细菌组成及丰度存在明

显不同。由表２可知，在纲分类水平上，放线菌纲
（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）是水样中的优势菌群，而且在主养
池塘水体（９．３％）中的丰度明显大于其他样品。厌
氧绳菌纲是池塘底泥中的优势菌群。梭菌纲是水
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样和虾肠道的优势菌群，主养池塘的水体（１４．１％）
和虾肠道（３９．６％）丰度明显高于其他样本。拟杆
菌纲在水和虾肠道中属于优势菌群，在主养池塘的

虾肠道中（４０８％）丰度明显高于其他样本。鞘脂
杆菌纲在底泥和水中都是优势菌群，而在虾肠道

（＜０．１％）中明显低于其他样本。δ－变形菌纲在
底泥、水和虾肠道中均属于优势菌群。

在目分类水平上，厌氧绳菌目是池塘底泥中的

优势菌群。梭菌目是水样和虾肠道中的优势菌群，

主养池塘的水体（１４１％）和虾肠道（３９．６％）丰度明
显高于其他样本。拟杆菌目在水和虾肠道中属于优

势菌群，主养池塘的虾肠道（４０．８％）中丰度明显高于
其他样本。鞘脂杆菌目在底泥和水中均是优势菌群，

而在虾肠道（＜０１％）中明显低于其他样本。气单胞
菌目在混养池塘的虾肠道中属于优势菌群。

在科分类水平上，厌氧绳菌科无论是在主养池

塘还是套养池塘的底泥中，均是优势菌群。毛螺菌

科在水中是优势菌群，其在主养池塘的虾肠道

（２４６％）中明显高于混养池塘的虾肠道 （＜
０１％）。瘤胃球菌科在主养池塘虾肠道中是优势
菌群（１２．９％）。未分类拟杆菌科 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿
Ｓ２４－７＿ｇｒｏｕｐ在主养池塘的虾肠道中（２５．５％）丰
度明显高于其他样本。气单胞菌科（９６％）和弧菌
科（１．６％）在混养池塘的虾肠道中属于优势菌群，
而弧菌科在主养池塘的虾肠道中（１．１％）属于优势
菌群。

２．７　主要代谢通路分析
通过 ＫＥＧＧ对样品基因序列进行微生物代谢

功能分析，由表３可知，在一级水平上，新陈代谢功
能模块中相应功能的基因无论是在多样性还是数

量上均较多，其次是环境信息加工过程和遗传信息

加工过程，细胞过程和未分类模块相应功能的基因

数量较少。在二级水平上，基因组中最大的类群是

膜运输，其次是复制和修复、翻译、能量代谢、核苷

酸代谢和缺乏特征的功能预测，其他如信号传导、

转录、氨基酸代谢、酶家族、碳水化合物代谢、细胞

运动性也有一定丰度。主养模式在这些代谢通路

中基因注释的相对丰度值均高于混养模式。

３　讨论与结论

研究结果显示，在水、底泥和凡纳滨对虾肠道

样品中共检测出５９个门、１３９个纲、１９１个目、３４８
个科和６８３个属。池塘样品的整体多样性水平顺序
为底泥＞水＞虾肠道，与文献中底泥微生物的多样
性和丰富度高于水体的结果［６，１２］一致。杜世聪等在

凡纳滨对虾发病前后的微生物菌群研究中发现，随

着疾病的暴发，养殖水体浮游细菌群落 α多样性降
低［４］。黄雪敏等也发现，养殖水体中更高的 α多样
性有利于水体环境稳定和虾幼体的健康［１３］。本研

究中主养塘虾肠道和底泥的多样性水平均高于混

养塘，说明主养塘整体的微生态环境要好于混养塘。
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表２　池塘水样中主要菌群汇总

菌群中文名　　 菌群拉丁名

丰度（％）

底泥 水 虾肠道

ｚｙ ｈｙ ｚｙ ｈｙ ｚｙ ｈｙ

硝化螺旋菌门 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ ６．１ １．９ ＜０．１ ＜０．１ ＜０．１ ＜０．１

芽单胞菌门 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ ６．３ ２．５ ＜０．１ ＜０．１ ＜０．１ ＜０．１

软壁菌门 Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ ＜０．１ ＜０．１ ＜０．１ ０．６ ０．４ ８．４

放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ １．８ ２．３ １２．６ ２．８ ０．７ ２．９

放线菌纲 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．５ ０．８ ９．３ １．９ ０．３ ０．２

ｈｇｃＩ＿ｃｌａｄｅ ＜０．１ ＜０．１ ４．９ ０．２ ＜０．１ ＜０．１

酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ １３．０ ６．３ ０．９ ０．７ ＜０．１ ０．２

绿弯菌门 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ １２．１ １２．１ ２．３ ３．４ ＜０．１ ０．７

厌氧绳菌纲 Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｅ ５．５ ６．０ ＜０．１ ０．１ ＜０．１ ＜０．１

厌氧绳菌目 Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｌｅｓ ５．５ ６．０ ＜０．１ ０．１ ＜０．１ ＜０．１

厌氧绳菌科 Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｃｅａｅ ５．５ ６．０ ＜０．１ ０．１ ＜０．１ ＜０．１

蓝菌门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．５ ０．５ １３．０ １３．４ ０．４ ３５．３

厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ０．５ ２．３ １７．６ １１．４ ４３．４ ２．３

梭菌纲 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ ０．４ ０．２ １４．１ ９．０ ３９．６ １．３

梭菌目 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ ０．４ １．９ １４．１ ９．０ ３９．６ １．３

毛螺菌科 Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ ＜０．１ ＜０．１ ７．４ ２．９ ２４．６ ＜０．１
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表２（续）

菌群中文名　　 菌群拉丁名

丰度（％）

底泥 水 虾肠道

ｚｙ ｈｙ ｚｙ ｈｙ ｚｙ ｈｙ

瘤胃球菌科 Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ ＜０．１ ０．４ ４．０ ５．０ １２．９ １．１

Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ＿ＮＫ４Ａ２１４＿ｇｒｏｕｐ ＜０．１ ＜０．１ ２．８ １．９ ＜０．１ ＜０．１

拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ４．２ １０．３ １６．２ ２１．３ ４２．２ ５．０

拟杆菌纲 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｉａ ０．８ ２．１ ７．６ ７．６ ４０．８ ３．２

拟杆菌目 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ ０．２ ０．７ ７．４ ７．５ ４０．８ ３．２

未分类拟杆菌科 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ＿Ｓ２４－７＿ｇｒｏｕｐ ＜０．１ ＜０．１ ０．９ ２．４ ２５．５ ２．０

普雷沃氏菌科 Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ ＜０．１ ＜０．１ ４．０ １．８ ８．９ ０．６

鞘脂杆菌纲 Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｉａ １．４ ３．５ ４．３ ６．６ ＜０．１ ＜０．１

鞘脂杆菌目 Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ １．４ ３．５ ４．３ ６．６ ＜０．１ ＜０．１

变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ４３．０ ４４．８ ２５．０ ３３．４ １２．２ ４３．３

α－变形菌纲 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ５．９ ２．８ ３．５ ７．０ ０．４ ３．６

β－变形菌纲 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ １３．５ １７．５ ９．９ １９．９ １．６ １．３

伯克氏菌目 Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ １．５ ４．６ ７．１ ９．７ １．５ １．０

丛毛单胞菌科 Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ ０．７ ２．５ １．５ ５．３ ０．１ ０．２

嗜氢菌目 Ｈｙｄｒｏｇｅｎｏｐｈｉｌａｌｅｓ ３．６ ８．０ ０．１ ＜０．１ ＜０．１ ＜０．１

嗜氢菌科 Ｈｙｄｒｏｇｅｎｏｐｈｉｌａｃｅａｅ ３．６ ８．０ ０．１ ＜０．１ ＜０．１ ＜０．１

亚硝化单胞菌目 Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ ５．３ ２．２ ０．６ ３．２ ＜０．１ ＜０．１

γ!变形菌纲 Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ９．１ １０．５ ８．０ ４．０ ７．７ ３２．６

海洋螺菌目 Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ ＜０．１ ＜０．１ ０．８ ０．４ ４．３ ７．８

黄色单胞菌目 Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｌｅｓ ４．２ ５．１ １．０ ０．５ ＜０．１ １．５

气单胞菌目 Ａｅｒｏｍｏｎａｄａｌｅｓ ０．１ ＜０．１ １．４ ０．３ ＜０．１ ９．６

气单胞菌科 Ａｅｒｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ ０．１ ＜０．１ ＜０．１ ０．１ ＜０．１ ９．６

气单胞菌属 Ａｅｒｏｍｏｎａｓ ＜０．１ ＜０．１ ＜０．１ ０．１ ＜０．１ ９．６

弧菌科 Ｖｉｂｒｉｏｎａｃｅａｅ ＜０．１ ＜０．１ ０．６ ＜０．１ １．１ １．６

弧菌属 Ｖｉｂｒｉｏ ＜０．１ ＜０．１ ０．６ ＜０．１ １．１ ６．２

硫杆菌属 Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ ３．２ ７．８ ＜０．１ ＜０．１ ＜０．１ ＜０．１

盐单胞菌科 Ｈａｌｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ ＜０．１ ＜０．１ ０．２ ＜０．１ ３．１ ７．６

埃希氏－志贺氏菌属 Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ－Ｓｈｉｇｅｌｌａ ＜０．１ ＜０．１ ２．０ １．４ １．１ ２．１

Ｃｏｂｅｔｉａ ＜０．１ ＜０．１ ＜０．１ ＜０．１ ３．１ ７．５

δ－变形菌纲 Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ １３．４ １２．８ ２．０ ２．２ ２．０ ５．７

表３　微生物菌群的ＫＥＧＧ数据库代谢通路丰度

生态系统 代谢通路
相对丰度

ｚｙ ｈｙ

环境信息加工 膜运输 ３３４５４ ２８８６５
信号传导 ６３６８ ６２４３

新陈代谢 能量代谢 １２７０９ １１０１７
核苷酸代谢 １１９１７ ９９８１
氨基酸代谢 ８６４２ ７３３５
酶家族 ５６６７ ４６８５
碳水化合物代谢 ３９６９ ３１０９

遗传信息加工 复制和修复 １３０７３ １１１４７
翻译 １０９８０ ９２７０
转录 ４２３５ ３５５３

细胞过程 细胞运动性 ５２０７ ５０７１
未分类 缺乏特征的功能预测 １１８０５ １０３５３

王一亭等认为，黄颡鱼、草鱼、鲢、鳙混养模式下的

水体微生物群落多样性高于单养模式，鲢鳙的引入

还可增加水体微生物群落多样性［１０］。田相利等发

现，草鱼、鲢、鲤混养使养殖环境中微生物的结构组

成与代谢功能更加多样化［１４］。而本研究中，主养池

塘（单养模式）的整体多样性水平要高于混养池塘

（混养模式），说明添加的有益菌对池塘微生物群体

的多样性起到了非常良好的作用，有效促进了凡纳

滨对虾主养池塘的菌群多样性水平，保持了系统良

好的物质和能量流动。

在内陆湖泊、水库等淡水自然生态系统中，底

泥细菌群落结构都相对稳定，变形菌门、拟杆菌门

和绿弯菌门往往是主要的优势菌群［１５－１６］，凡纳滨对
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虾主养和混养２种模式中底泥的优势菌群都是变形
菌门、拟杆菌门、绿弯菌门和酸杆菌门，其中混养池

塘中主养品种为草鱼，这与章海鑫等主养草鱼池塘

底泥中的优势菌门结果［８］一致，与文献中凡纳滨对

虾、斑点叉尾 和暗纹东方养殖池塘的底泥群落

结构［５，７，９］类似。

Ｚｗａｒｔ等发现，蓝细菌门和拟杆菌门也是不同淡
水环境（湖泊和河流）常见的优势菌门［１７］。本研究

中，水体的优势菌群为变形菌门、拟杆菌门、厚壁菌

门和蓝菌门，与文献中的结果［３－４，９］类似，蓝菌门菌

群在不同模式的水体中丰度均较高。蓝细菌门是

生态系统中碳循环的主要参与者和初级生产力的

主要贡献者，参与氮的固定与修复，提升稻田肥力，

在氮、磷丰富且氮磷比例失调的水体中生长旺盛，

可作为水体富营养化的指示生物，大量繁殖易造成

水资源污染［１８－２０］，凡纳滨对虾２种模式水体中蓝细
菌门丰度较高，说明水体有一定程度的富营养化。

当对虾养殖到一定程度，虾肠道细菌区系会相对稳

定，优势群落相对固定［２１］，变形菌门在不同模式虾

肠道的样品中都是优势菌群，这个结果与克氏原螯

虾（Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓｃｌａｒｋｉｉ）、凡纳滨对虾、罗氏沼虾
（Ｍａｃｒｏｂｒａｃｈｉｕｍｒｏｓｅｎｂｅｒｇｉｉ）等甲壳类动物的研究结
果［１９，２２－２４］一致。变形菌门是甲壳类水生无脊椎动

物肠道微生物的优势种，是肠道菌群失调的微生物

标志［２５］。本研究中，虾肠道的优势菌群除了变形菌

门外，主养池塘中还有拟杆菌门和厚壁菌门，混养

池塘中还有蓝菌门和软壁菌门。主养池塘的结果

与文献结果［５，２６－２８］类似，而混养池塘中，由于受到

鱼类的影响，混养池塘优势菌群的结构组成和单养

凡纳滨对虾的池塘有一定的差别，这也说明了虾肠

道的微生物菌群组成受到环境的影响。

拟杆菌门为化能异养细菌，可以有效利用水体

中的溶解性有机物［２９］，与 ＤＮＡ、蛋白质及脂类等有
机物的转换有密切联系，没有被虾完全消化的饲料

会不断随粪便排入水体，造成水体中拟杆菌门的堆

积［３０］。王一亭等认为，水体及底泥中拟杆菌门细菌

增加，是因为草鱼饵料残渣和粪便沉积在水体和底

泥中，导致拟杆菌门细菌大量繁殖［１０］。本研究水体

和底泥中拟杆菌门含量均较高，与文献中的推测一

致，可能是由于在养殖过程中虾粪便的堆积，造成

水体和底泥中拟杆菌门成为了优势菌群。

金若晨等认为在发病塘的虾肠道中检测到酸

杆菌门和硝化螺旋菌门，暗示了水体和底泥环境的

变化影响了凡纳滨对虾的健康［５］。本研究中酸杆

菌门和硝化螺旋菌门都是底泥中的优势菌群，而在

水中和虾肠道中仅检测到很少的含量（硝化螺旋菌

门＜０．１，酸杆菌门＜０．９），与文献结果［３１］一致。酸

杆菌门是一种嗜酸菌，是苯酚的主要降解菌［３２］，有

研究认为，酸杆菌门对纤维素有一定的分解能

力［３３］，草鱼粪便中大量的纤维素是造成底泥样本中

酸杆菌门占比较高的原因［１０］。混养池塘中主养品

种为草鱼，而主养池塘上一季养殖的品种也是草

鱼，这也许是２个池塘底泥中酸杆菌门含量高的原
因。硝化螺旋菌门是一类革兰氏阴性菌，能减少污

水中铵离子的含量，维持氨氮、硝酸盐和亚硝酸盐

等氮循环体系［３４］，在亚硝酸盐转化至硝酸盐的过程

中发挥着重要作用［３５］。

变形菌门包括一些病原菌，如大肠杆菌、假单

胞菌和弧菌等，变形菌门在肠道所占丰度的提高可

能反映了肠道菌群的失衡［３６］。气单胞菌目、气单胞

菌科、气单胞菌属、弧菌科、弧菌属的微生物菌群在

混养池塘的虾肠道中属于优势菌群，弧菌科、弧菌

属在主养池塘的虾肠道中属于优势菌群。弧菌是

水产养殖中常见的条件致病菌，发病对虾肠道中弧

菌含量显著高于健康对虾［３７］，是引起对虾白便综合

征［３８］的主要致病菌，是虾幼苗时期的主要致病菌，

能导致虾死亡［３９］。杜世聪等在凡纳滨对虾发病前

后的微生物菌群研究中发现，随着疾病的暴发，细

菌群落结构更加分散，标志着类群种间互作关系变

得更加复杂和无规律［４］。本研究中，主养池塘的微

生物标志物共有８个类群，而混养池塘的微生物标
志物有１８个类群，混养池塘微生物菌群较主养池塘
更为无序，而池塘中对虾肠道弧菌含量也较多，但

虾本身没有发病，应该属于疾病早期。２个池塘均
是带病而未发病，主养池塘中可能是由于添加的益

生菌改善了整体的生态环境，而混养池塘则是一种

混合、立体式的养殖模式，微生物菌群非常多样化。

邱楚雯等认为凶猛的肉食性鱼类会捕食凡纳滨对

虾，仅有体质健壮的对虾个体才能够生存［９］。本研

究中也有可能是发病的虾被鲤鱼吃掉了，因而没有

被发现，同时也从侧面印证了混养的虾没有出现大

规模的发病现象。

鞘脂杆菌纲（Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｉａ）、鞘脂杆菌目
（Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）在底泥和水中都是优势菌群，而
在虾肠道中（＜０．１％）的丰度明显低于其他样本，
与文献结果［５］一致。鞘脂杆菌纲与水体中的蛋白质、
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氨基酸和脂类等分解相关，养殖过程中产生残饵、粪

便，这些有机质的分解可能使拟杆菌门含量增多［４０］。

本研究底泥样本中属水平上的优势菌群为硫

杆菌属（３．２％），水样中属水平上的优势菌群为
ｈｇｃＩ＿ｃｌａｄｅ（４．９％）。王瑞宁等发现，鳗鲡养殖池塘
水体中检测到属水平上的主要优势菌群为 ｈｇｃＩ＿
ｃｌａｄｅ［６］。金若晨等发现，ｈｇｃＩ＿ｃｌａｄｅ在水中平均相
对丰度为 ９．１３％，显著高于底泥（０．０７％）和虾肠道
（１．７５％）［５］，ｈｇｃＩ＿ｃｌａｄｅ是一种可有效利用多种碳
水化合物的有益菌属［４１］。硫杆菌属细菌可用来去

除污水污泥及河流沉积物中的重金属［４２］，底泥中的

硫杆菌属丰度高，可有效促进系统硫元素循环，减

少重金属的富集。

斑点叉尾 夏季养殖池塘底泥优势菌群为厌

氧蝇菌属［７］，厌氧绳菌纲、厌氧绳菌目和厌氧绳菌

科无论是在主养池塘还是套养池塘的底泥中，均是

优势菌群。底泥中厌氧菌群丰度较大，说明水体的

溶氧较低，因此在养殖过程中需要加强换水，保持

水体和底泥中的溶氧量，调整底泥的微生物菌群组

成，进一步改善底泥的微生物生态环境。

本研究中，α－变形菌纲（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、
β－变形菌纲（Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、γ－变形菌纲
（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） 和 δ － 变 形 菌 纲

（Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）在底泥、水和虾肠道中都属于
优势菌群，与文献结果［６，４０］类似。研究发现，变形菌

门中的微生物对氮的去除起作用，α－变形菌纲具
有较强的固氮能力，β－变形菌纲经常发现于废水
脱氮处理过程，γ－变形菌纲能吸收同化小分子溶
解性有机物，对物质循环有促进作用，δ－变形菌纲
对氮、磷和有机质的循环有重要作用［４３－４６］。

微生态制剂能够调节对虾养殖系统微生态平

衡、改善对虾免疫系统、控制病原菌和病毒，在水产

养殖中的应用越来越广泛［４０］，主养池塘的微生物标

志物有双歧杆菌目、双歧杆菌科、双歧杆菌属。双

歧杆菌属对宿主有益，具有抗炎作用［４７］。对虾的肠

道微生物是维持肠道内环境稳定的重要因素［４８］，其

组成与养殖水体的微生物成分密切相关［４９］，因而在

水体中补充有益菌群，一方面可调节水体的微生物

组成，促进水体环境更加健康和稳定，同时有利于

凡纳滨对虾肠道微生物的结构和组成，形成更加良

好的肠道内环境，有利于对虾的健康成长。

微生物群落的新陈代谢功能对其环境中的养

分循环和水体净化起着十分重要的作用［５０］，本研究

通过功能预测，发现新陈代谢、环境信息加工和遗

传信息加工等功能中，主养模式的多样性水平均高

于混养模式，其中，能量、核苷酸和氨基酸代谢等多

种代谢能力，也是主养模式优于混养模式，说明主

养模式中添加的有益菌群加速了系统整体的物质

循环和能量流动，从而使得主养模式的系统稳定性

和能量利用率高于混养模式。

凡纳滨对虾淡水养殖过程中水质的调控尤为

重要，养殖户多通过添加益生菌和藻类来对水体的

微生态环境进行调控，这也是淡水养殖凡纳滨对虾

成功的关键因素。通过对池塘水质的调控，有效提

高水体、虾肠道和底泥的微生物多样性，塑造更健

康、多元化和功能更强大的微生物群落，提高养殖

系统的物质循环能力和能量利用效率，更有利于虾

体的健康成长。

参考文献：

［１］裘琼芬，张德民，叶仙森，等．象山港网箱养殖对近海沉积物细菌

群落的影响［Ｊ］．生态学报，２０１３，３３（２）：４８３－４９１．

［２］ＯｒｃｕｔｔＢＮ，ＳｙｌｖａｎＪＢ，ＫｎａｂＮＪ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｃｏｌｏｇｙｏｆｔｈｅｄａｒｋ

ｏｃｅａｎａｂｏｖｅ，ａｔ，ａｎｄｂｅｌｏｗｔｈｅｓｅａｆｌｏｏｒ［Ｊ］．Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙａｎｄ

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙＲｅｖｉｅｗｓ，２０１１，７５（２）：３６１－４２２．

［３］陈　玲，万韦韬，刘　兵，等．稻虾共作对稻田水体微生物多样性

和群落结构的影响［Ｊ］．华中农业大学学报，２０２２，４１（１）：１４１－

１５１．　

［４］杜世聪，黄　雷，杨坤杰，等．凡纳滨对虾健康状态分化前后养殖

水体浮游细菌群落的比较［Ｊ］．生态学杂志，２０１９，３８（８）：

２４５６－２４６５．　

［５］金若晨，江　敏，孙世玉，等．凡纳滨对虾养殖环境及肠道微生物

群落特征分析［Ｊ］．水产学报，２０２０，４４（１２）：２０３７－２０５４．

［６］王瑞宁，王　淼，黄秋标，等．基于高通量测序的晒塘前后鳗鲡养

殖池塘微生物群落结构差异分析［Ｊ］．农业生物技术学报，

２０２０，２８（７）：１２５０－１２５９．

［７］钟立强，李　冰，王明华，等．斑点叉尾 养殖池塘底泥微生物

群落结构特征及其影响因素［Ｊ］．中国水产科学，２０２０，２７（８）：

８９３－９０５．　

［８］章海鑫，付辉云，张燕萍，等．精养草鱼池塘底泥微生物群落结构

分析［Ｊ］．水产科学，２０２０，３９（４）：５５３－５５９．

［９］邱楚雯，施永海，王韩信．暗纹东方不同养殖模式下的微生物

群落结构［Ｊ］．水产学报，２０２１，４５（２）：２０９－２２０．

［１０］王一亭，李　波，王厚红，等．基于 Ｍｉｓｅｑ测序技术分析黄颡鱼

不同养殖模式下池塘微生物群落结构多样性［Ｊ］．水生生物学

报，２０２０，４４（４）：７８１－７８９．

［１１］赵晓伟，丁　君，窦　妍，等．基于 ＭｉＳｅｑ测序技术分析红鳍东

方养殖环境菌群多样性［Ｊ］．生态学杂志，２０１５，３４（１０）：

２９６５－２９７０．　

［１２］ＺｅｎｇＹＨ，ＭａＹ，ＷｅｉＣＬ，ｅｔａｌ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｖａｒｉｏｕｓ

ｃｏａｓｔａｌｍａｒｉｃｕｌｔｕｒｅｐｏｎｄｓｉｎＳｏｕｔｈｅａｓｔＣｈｉｎａａｎｄｉｎｄｉｓｅａｓｅｄｅｅｌｓａｓ

—３３２—江苏农业科学　２０２４年第５２卷第６期



ｒｅｖｅａｌｅｄｂｙｃｕｌｔｕｒｅａｎｄｃｕｌｔｕｒｅ－ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔｍｏｌｅｃｕｌａｒｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ

［Ｊ］．ＡｑｕａｃｕｌｔｕｒｅＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１０，４１（９）：ｅ１７２－ｅ１８６．

［１３］黄雪敏，温崇庆，梁华芳，等．健康和发病凡纳滨对虾糠虾期育

苗池水体的菌群结构比较［Ｊ］．广东海洋大学学报，２０１８，３８

（４）：２７－３４．

［１４］田相利，郑瑶瑶，柳炳俊，等．草鱼混养系统细菌数量变动和群

落功能多样性研究［Ｊ］．中国海洋大学学报（自然科学版），

２０１２，４２（１１）：１９－２７．

［１５］ＢａｉＹＨ，ＳｈｉＱ，ＷｅｎＤＨ，ｅｔａｌ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｔｈｅ

ｓｅｄｉｍｅｎｔｓｏｆＤｉａｎｃｈｉＬａｋｅ，ａｐａｒｔｉｔｉｏｎｅｄｅｕｔｒｏｐｈｉｃｗａｔｅｒｂｏｄｙｉｎ

Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１２，７（５）：ｅ３７７９６．

［１６］ＺｈａｎｇＪＸ，ＹａｎｇＹＹ，ＺｈａｏＬ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｓｅｄｉｍｅｎｔ

ｂａｃｔｅｒｉａｌａｎｄａｒｃｈａｅａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｐｌａｔｅａｕｆｒｅｓｈｗａｔｅｒｌａｋｅｓ［Ｊ］．

ＡｐｐｌｉｅｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１５，９９（７）：３２９１－

３３０２．　

［１７］ＺｗａｒｔＧ，ＣｒｕｍｐＢＣ，Ｋａｍｓｔ－ｖａｎＡｇｔｅｒｖｅｌｄＭＰ，ｅｔａｌ．Ｔｙｐｉｃａｌ

ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒｂａｃｔｅｒｉａ：ａｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｖａｉｌａｂｌｅ１６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｓｆｒｏｍｐｌａｎｋｔｏｎｏｆｌａｋｅｓａｎｄｒｉｖｅｒｓ［Ｊ］．ＡｑｕａｔｉｃＭｉｃｒｏｂｉａｌ

Ｅｃｏｌｏｇｙ，２００２，２８：１４１－１５５．

［１８］ＢｅｋｋｅｒＡ，ＨｏｌｌａｎｄＨＤ，ＷａｎｇＰＬ，ｅｔａｌ．Ｄａｔｉｎｇｔｈｅｒｉｓｅｏｆ

ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃｏｘｙｇｅｎ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００４，４２７（６９７０）：１１７－１２０．

［１９］贾丽娟，王广军，夏　 耘，等．不同地区稻虾综合种养系统的微

生物群落结构分析［Ｊ］．水产学报，２０２３，４７（６）：０６９１０７．

［２０］史丽娜，可小丽，刘志刚，等．罗非鱼 －鱼腥草共生养殖池塘沉

积物菌群结构与功能特征［Ｊ］．中国农学通报，２０１５，３１（１４）：

６４－７３．

［２１］罗　鹏，胡超群，谢珍玉，等．凡纳滨对虾咸淡水养殖系统内细

菌群落组成的ＰＣＲ－ＤＧＧＥ分析［Ｊ］．热带海洋学报，２００６，２５

（２）：４９－５３．

［２２］ＳｈｕｉＹ，ＧｕａｎＺＢ，ＬｉｕＧＦ，ｅｔａｌ．Ｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｏｆｒｅｄｓｗａｍｐ

ｃｒａｙｆｉｓｈＰｒｏｃａｍｂａｒｕｓｃｌａｒｋｉｉｉｎｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｃｒａｙｆｉｓｈ－ｒｉｃｅｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

ｍｏｄｅｌ［Ｊ］．ＡＭＢＥｘｐｒｅｓｓ，２０２０，１０（１）：５．

［２３］ＦａｎＪＱ，ＣｈｅｎＬＭ，ＭａｉＧＱ，ｅｔａｌ．Ｄｙｎａｍｉｃｓｏｆｔｈｅｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ

ｉｎ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌｓｔａｇｅｓｏｆＬｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉｒｅｖｅａｌｉｔｓ

ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｗｉｔｈｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＲｅｐｏｒｔｓ，２０１９，９（１）：

７３４．　

［２４］ＭａＲＲ，ＷａｎｇＹＡ，ＺｈａｏＳ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｔｈｅｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈＭａｃｒｏｂｒａｃｈｉｕｍｒｏｓｅｎｂｅｒｇｉｉｚｏｅａｅｖａｒｉｅｓ

ｔｈｒｏｕｇｈｏｕｔｌａｒｖａｌｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｉｓｈＤｉｓｅａｓｅｓ，２０２０，

４３（４）：４１３－４２１．

［２５］ＨｏｌｔＣＣ，ＢａｓｓＤ，ＳｔｅｎｔｉｆｏｒｄＧＤ，ｅｔａｌ．Ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇｔｈｅｒｏｌｅｏｆ

ｔｈｅｓｈｒｉｍｐｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｉｎｈｅａｌｔｈａｎｄｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌｏｆ

ＩｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅＰａｔｈｏｌｏｇｙ，２０２１，１８６：１０７３８７．

［２６］郁维娜，戴文芳，陶　震，等．健康与患病凡纳滨对虾肠道菌群

结构及功能差异研究［Ｊ］．水产学报，２０１８，４２（３）：３９９－４０９．

［２７］董学兴，吕林兰，赵卫红，等．不同养殖模式下罗氏沼虾肠道菌

群结构特征及其与环境因子的关系［Ｊ］．上海海洋大学学报，

２０１９，２８（４）：５０１－５１０．

［２８］ＴｚｅｎｇＴＤ，ＰａｏＹＹ，ＣｈｅｎＰＣ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｈｏｓｔｐｈｙｌｏｇｅｎｙａｎｄ

ｈａｂｉｔａｔｓｏｎｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓｏｆｏｒｉｅｎｔａｌｒｉｖｅｒｐｒａｗｎ（Ｍａｃｒｏｂｒａｃｈｉｕｍ

ｎｉｐｐｏｎｅｎｓｅ）［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１５，１０（７）：ｅ０１３２８６０．

［２９］ＣｏｔｔｒｅｌｌＭ Ｔ，ＫｉｒｃｈｍａｎＤ Ｌ．Ｎａｔｕｒａｌａｓｓｅｍｂｌａｇｅｓｏｆｍａｒｉｎｅ

ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａａｎｄｍｅｍｂｅｒｓｏｆｔｈｅＣｙｔｏｐｈａｇａ－Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｃｌｕｓｔｅｒ

ｃｏｎｓｕｍｉｎｇｌｏｗ－ａｎｄｈｉｇｈ－ｍｏｌｅｃｕｌａｒ－ｗｅｉｇｈｔｄｉｓｓｏｌｖｅｄｏｒｇａｎｉｃ

ｍａｔｔｅｒ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０００，６６（４）：

１６９２－１６９７．

［３０］ＭｉｃｈａｕｄＬ，ＬｏＧｉｕｄｉｃｅＡ，ＴｒｏｕｓｓｅｌｌｉｅｒＭ，ｅｔａｌ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｉｃｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｈａｂｉｔｉｎｇ

ａｍａｒｉｎｅｒｅｃｉｒｃｕｌａｔｉｎｇａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅｓｙｓｔｅｍ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｐｐｌｉｅｄ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００９，１０７（６）：１９３５－１９４６．

［３１］裴鹏兵，吴洁琼，梁宏豪，等．生物净水栅对凡纳滨对虾肠道菌

群组成的影响［Ｊ］．水产科学，２０１８，３７（３）：３０１－３０８．

［３２］石　焱，马徐发，吴志新，等．水蕹菜浮床养殖模式下黄颡鱼肠道

菌群结构分析［Ｊ］．华中农业大学学报，２０１６，３５（２）：６９－７６．

［３３］傅丽君，安新丽，郑天凌．环境中放线菌及其抑藻活性物质研究

的若干进展［Ｊ］．地球科学进展，２０１０，２５（９）：９６０－９６５．

［３４］房昀昊，彭剑峰，宋永会，等．高通量测序法表征潜流人工湿地

中不同植物根际细菌群落特征［Ｊ］．环境科学学报，２０１８，３８

（３）：９１１－９１８．

［３５］王　皓，钱琪卉，丁瑞睿，等．复合潜流人工湿地对农村生活污

水的净化效果及其微生物群落结构特征［Ｊ］．安徽农业大学学

报，２０２０，４７（６）：９６２－９７０．

［３６］ＳｈｉｎＮＲ，ＷｈｏｎＴＷ，ＢａｅＪＷ．Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：ｍｉｃｒｏｂｉａｌｓｉｇｎａｔｕｒｅ

ｏｆｄｙｓｂｉｏｓｉｓｉｎｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ［Ｊ］．ＴｒｅｎｄｓｉｎＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１５，

３３（９）：４９６－５０３．

［３７］杨坤杰，王　欣，熊金波，等．健康和患病凡纳滨对虾幼虾消化

道菌群结构的比较［Ｊ］．水产学报，２０１６，４０（１１）：１７６５－１７７３．

［３８］曹海鹏，温乐夫，周桂娴，等．南美白对虾白便综合征病原霍乱

弧菌的分离与药敏试验［Ｊ］．动物医学进展，２０１６，３７（２）：

１２８－１３２．　

［３９］ＺｈｏｕＪＦ，ＦａｎｇＷＨ，ＹａｎｇＸＬ，ｅｔａｌ．Ａｎｏｎｌｕｍｉｎｅｓｃｅｎｔａｎｄｈｉｇｈｌｙ

ｖｉｒｕｌｅｎｔＶｉｂｒｉｏｈａｒｖｅｙｉｓｔｒａｉｎｉｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｂａｃｔｅｒｉａｌｗｈｉｔｅｔａｉｌ

ｄｉｓｅａｓｅｏｆＬｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉｓｈｒｉｍｐ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１２，７

（２）：ｅ２９９６１．

［４０］刘　洋，宋志文，李凌志，等．微生态制剂－生物膜对虾养殖系统

水质净化效果研究［Ｊ］．水生态学杂志，２０２０，４１（１）：９２－９９．

［４１］ＧｈｙｌｉｎＴＷ，ＧａｒｃｉａＳＬ，ＭｏｙａＦ，ｅｔａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｓｉｎｇｌｅ－ｃｅｌｌ

ｇｅｎｏｍｉｃｓｒｅｖｅａｌｓｐｏｔｅｎｔｉａｌｅｃｏｌｏｇｉｃａｌｎｉｃｈｅｓｆｏｒｔｈｅｆｒｅｓｈｗａｔｅｒａｃＩ

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌｉｎｅａｇｅ［Ｊ］．ＴｈｅＩＳＭＥＪｏｕｒｎａｌ，２０１４，８（１２）：

２５０３－２５１６．　

［４２］高　杰．微生物在污泥无害化处理中的应用［Ｊ］．绿色科技，

２０１８（１０）：１１７－１１８．

［４３］ＬｉａｎｇＹＨ，ＬｉＤ，ＺｈａｎｇＸＪ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｎｄ

ｎｉｔｒｏｇｅｎｒｅｍｏｖａｌｏｆｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓｐａｒｔｉａｌｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ａｎａｍｍｏｘａｎｄ

ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ（ＳＮＡＤ）ｐｒｏｃｅｓｓｔｒｅａｔｉｎｇｌｏｗＣ／Ｎｒａｔｉｏｓｅｗａｇｅ［Ｊ］．

ＢｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１４，１６９：１０３－１０９．

［４４］王　鹏，陈　波，张　华．基于高通量测序的鄱阳湖典型湿地土

壤细菌群落特征分析［Ｊ］．生态学报，２０１７，３７（５）：１６５０－

１６５８．　

［４５］ＮａｇａｎｕｍａＴ，ＦｕｋａｉＩ，ＭｕｒａｋａｍｉＹ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆｕｌｔｒａｖｉｏｌｅｔ

ｒａｄｉａｔｉｏｎｏｎｔｈｅｂｉｏａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙｏｆｍａｒｉｎｅｄｉａｔｏｍ－ｄｅｒｉｖｅｄｌｏｗ－

ｍｏｌｅｃｕｌａｒ－ｗｅｉｇｈｔｄｉｓｓｏｌｖｅｄｏｒｇａｎｉｃｍａｔｔｅｒ［Ｊ］．ＡｑｕａｔｉｃＥｃｏｓｙｓｔｅｍ
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　　ＨｅａｌｔｈａｎｄＭａｎａｇｅｍｅｎｔ，２０００，３（１）：１６３－１６６．

［４６］ＬüＸＦ，ＹｕＪＢ，ＦｕＹＱ，ｅｔａｌ．Ａｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｂａｃｔｅｒｉａｌ

ａｎｄａｒｃｈａｅａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｂｓｅｒｖｅｄｉｎｗｅｔｌａｎｄｓｏｉｌｓ［Ｊ］．ＴｈｅＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ

ＷｏｒｌｄＪｏｕｒｎａｌ，２０１４，２０１４：４３７６８４．

［４７］蒋　曼，姚　萍，杨　涛，等．实时荧光定量ＰＣＲ法研究溃疡性

结肠炎患者肠道双歧杆菌属、柔嫩梭菌属及拟杆菌属量的变化

［Ｊ］．中国微生态学杂志，２０１３，２５（１１）：１２４５－１２４９，１２５４．

［４８］樊　英，王晓璐，李　乐，等．基于高通量测序的不同养殖系统

下凡纳滨对虾肠道和水体中微生物的多样性［Ｊ］．广西科学院

学报，２０１７，３３（４）：２６１－２６７，２７３．

［４９］沈　辉，万夕和，何培民，等．脊尾白虾肠道微生物菌群结构

［Ｊ］．微生物学通报，２０１５，４２（１０）：１９２２－１９２８．

［５０］ＴａｎｅｎｔｚａｐＡＪ，ＦｉｔｃｈＡ，ＯｒｌａｎｄＣ，ｅｔａｌ．Ｃｈｅｍｉｃａｌａｎｄｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｃｏｖａｒｙｉｎｆｒｅｓｈｗａｔｅｒｔｏｉｎｆｌｕｅｎｃｅｅｃｏｓｙｓｔｅｍｆｕｎｃｔｉｏｎｉｎｇ

［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄ

ＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２０１９，１１６（４９）：２４６８９－２４６９５．

刘　莹，孙文松，李　玲，等．不同农业改良措施对老参地土壤酶活性及微生物群落的影响［Ｊ］．江苏农业科学，２０２４，５２（６）：２３５－２４１．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２４．０６．０３０

不同农业改良措施对老参地土壤酶活性

及微生物群落的影响

刘　莹１，２，孙文松１，２，李　玲１，２，李　旭１，２，王新雅１，２，刘　兵３

（１．辽宁省经济作物研究所，辽宁辽阳１１１０００；２．辽宁省农业科学院药用植物研究所，辽宁辽阳 １１１０００；

３．辽宁省辽阳生态环境监测中心，辽宁辽阳１１１０００）

　　摘要：连作障碍是限制人参产业高质量发展的关键因素。通过不同改良措施对老参地土壤养分、土壤酶活性及土
壤微生物种类丰富度的影响研究，解析不同农业措施对连作人参地的改良作用机制。本研究以轮作水稻、杀菌剂＋高
温闷地、高温闷地、淹水等为处理，以老参地不处理土壤为对照，测定了土壤基础理化指标、酶活及土壤微生物，并分析

了其间的相关性。结果表明，与对照相比，不同处理均对土壤养分、土壤酶活性和微生物多样性产生不同程度影响，综

合多指标分析结果表明，轮作水稻改良效果突出，提高了老参地土壤过氧化酶活性、中性磷酸酶活性、脲酶活性，增加

了土壤真菌多样性，降低了多酚氧化酶活性。相关性分析结果表明，土壤多酚氧化酶与速效氮呈显著正相关，微生物

多样性真菌ＡＣＥ指数、Ｃｈａｏ１指数、香农指数均与脲酶活性呈正相关，其中ＡＣＥ指数、Ｃｈａｏ１指数呈显著水平，而香农
指数呈极显著水平，细菌Ｃｈａｏ１指数与多酚氧化酶活性呈显著正相关。老参地轮作水稻，这项改良措施通过提升多种
土壤酶活性及微生物丰富度能够起到改良土壤的作用，为老参地土壤改良提供有效措施和理论基础。
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＠１２６．ｃｏｍ。

　　人参（Ｐａｎａｘｇｉｎｓｅｎｇ）是多年生草本植物，连年
种植人参的土地俗称老参地，人参忌地性极强，一

般认为老参地需要经过３３年以上的休耕还林才能

再种参，老参地如未经改良处理直接栽参极易导致

病虫害多、出苗率低、须根褐变腐烂等问题［１］。目

前除野山参及林下抚育栽参外，生产上都是采用伐

林栽参模式，然而由于伐林栽参易破坏大量的森林

资源，造成严重的水土流失，生态环境失衡等问题，

因此伐林栽参并不能长久之计。同时，随着我国退

耕还林、平原绿化、天然林保护三大工程的实施，已

明令禁止开垦林地栽参，致使人参主产区辽宁、吉

林、黑龙江等东北三省适宜栽参的土地严重不足，

因此，老参地土壤改良是目前人参产业发展中迫切

需要解决的首要问题之一。此前，国内外学者研究

认为人参连作制约因素主要有：（１）土壤理化性质
劣变；（２）土壤微生物群落变化，人参根际土壤中细
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