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　 　 摘要:　 采用高通量测序技术ꎬ利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列信息ꎬ研究了不同养殖温度条件下克氏原螯虾肠道菌群的多

样性ꎮ 测序结果显示:１５ ℃、１９ ℃、２３ ℃、２７ ℃、３１ ℃养殖水温下ꎬ变形菌门、拟杆菌门和厚壁菌门为肠道主要菌门ꎬ
丛毛单菌属和鞘脂单胞菌属为主要菌属ꎮ 养殖水温不同ꎬ肠道优势菌群所占比例不同ꎬ丛毛单菌属在水温 １５ ℃处理

组占比最高ꎬ鞘脂单胞菌属 １９ ℃处理组占比最高ꎮ Ａｌｐｈａ 多样性分析结果显示ꎬ ２３ ℃处理组克氏原螯虾肠道菌群

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著高于 １５ ℃、１９ ℃、２７ ℃处理组(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ２３ ℃处理组柠檬酸杆菌和气单胞菌丰度

较高ꎬ是其特有菌属ꎬ也是虾类主要致病菌ꎮ 试验结果初步显示ꎬ温度是影响克氏原螯虾肠道菌群结构进而导致病害

发生的重要因素之一ꎮ
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　 　 克氏原螯虾 (Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ) ꎬ属于节肢动

物门(Ａｒｔｈｒｏｐｏｄａ)甲壳纲(Ｃｒｕｓｔａｃｅａ)ꎬ俗称小龙虾ꎬ
近年来已成为中国重要的养殖水产品ꎮ ２０１８ 年中

国克氏原螯虾养殖面积超过１.１０×１０６ ｈｍ２ꎬ出口超

过１.００×１０６ ｔ[１]ꎮ 养殖规模不断提高的同时ꎬ病害问
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题也日益突出ꎬ导致养殖效益大幅下降ꎬ环境污染时

有发生ꎬ克氏原螯虾的质量安全也受到较大的影响ꎬ
产业的可持续发展受到挑战ꎮ 研究结果表明细菌感

染是导致克氏原螯虾死亡的重要原因ꎬ肠道菌群与

克氏原螯虾健康息息相关ꎬ保持肠道菌群的动态平

衡有助于抵抗病原体侵入ꎬ有效预防病害发生[２]ꎮ
水产品肠道菌群动态平衡与温度有着密切的联

系ꎮ 全紫娇等[３] 研究发现ꎬ随着水温的改变ꎬ刺参

肠道菌群结构变化显著ꎮ Ｌｉｕ 等[４] 研究发现秋季克

氏原螯虾肠道菌群多样性和丰度高于夏季ꎮ 有研究

者认为克氏原螯虾病害集中爆发的“五月瘟”是由

于水温的变化引起克氏原螯虾肠道菌群失衡而导致

的[５]ꎮ 养殖水温与克氏原螯虾肠道菌群多样性之

间有何联系ꎬ水温变化与克氏原螯虾疾病爆发有何

关联ꎬ目前尚未见到相关报道ꎬ克氏原螯虾肠道菌群

结构与温度关系缺乏系统性的研究ꎮ
本研究对不同温度下克氏原螯虾肠道细菌微生

物 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列进行测定ꎬ以期找出养殖水

温与克氏原螯虾肠道细菌菌群结构及多样性之间的

内在联系ꎬ明确易致病细菌菌群随温度变化规律ꎬ为
克氏原螯虾疾病预防提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 材料

试验开始于 ２０２０ 年 ３ 月 ２０ 日ꎬ克氏原螯虾来

自宿豫玲珑水产公司养殖基地ꎬ捕捞后置于充氧水

箱中ꎬ３０ ｍｉｎ 内运至实验室ꎬ暂养 ７ ｄꎬ水温设置在

１５ ℃左右ꎮ 然后从中选择活力强、大小均匀的克氏

原螯虾用于试验ꎮ 试验设 ５ 个温度梯度ꎬ依次为 １５
℃、１９ ℃、２３ ℃、２７ ℃、３１ ℃ꎬ每组 ３ 次重复ꎬ试验水

箱容量 ２０ Ｌꎬ均装有控温电热棒ꎬ箱内放置 １０ ｃｍ 长

的 ＰＶＣ 管作为克氏原螯虾躲避物ꎬ每个水箱放幼虾

１５ 尾ꎬ规格为每尾 １ ｇ 左右ꎬ共计 ２２５ 尾ꎮ 水温初始

均为 １５ ℃ꎬ然后以 ０􀆰 ５ ℃ / ｈ逐渐升温至试验温度ꎮ
试验期间ꎬ每天吸污、换水各 １ 次ꎬ换水量约为原水

量的 ２０％ꎬ换水温度与试验温度一致ꎮ 养殖时间为

２１ ｄꎬ其间ꎬ每天上午、下午各喂料 １ 次ꎬ投喂量为虾

总质量的３％~４％ꎮ
１.２　 样品制备

试验达到养殖天数后ꎬ停止喂料 ２４ ｈꎬ从每个水

箱随机取 ５ 只克氏原螯虾ꎬ在无菌环境下ꎬ取出肠道

内容物并充分混合后ꎬ置于无菌离心管ꎬ作为一个样

品处理ꎮ 共获得样品 １５ 个ꎬ每个样品在处理完成

后ꎬ立即放入准备好的干冰盒中ꎬ送至鑫普华生物公

司进行处理及测序ꎬ处理方法参照文献[６]中的方

法进行ꎬ１６Ｓ ｒＲＮＡ 测序在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ ＰＥ３００ 平

台完成ꎮ
１.３　 数据处理

测序后ꎬ用 Ｐａｎｄａｓｅｑ 软件、ＰＲＩＮＳＥＱ 软件、Ｕｓｅ￣
ａｒｃｈ 软件分别进行序列拼接、质控处理及去除嵌合

体ꎬ选择 Ｓｉｌｖａ 数据库进行比对ꎮ
１.４　 统计分析方法

使用 Ｅｘｃｅｌ 对数据进行处理ꎬ数值采用平均值±
标准差ꎮ 利用 ＳＰＳＳ １８.０ 软件分析数据ꎬ利用 Ｒ 语

言制作相关图形ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同温度下克氏原螯虾肠道菌群测序结果

测序结果(表 １)显示ꎬ不同温度处理组 １５ 个样

品共计获得有效序列１ ９２０ ８８０条ꎬ平均１２８ ０５８.６
条ꎬ有效序列占比均超过 ８０％ꎬ符合分析要求ꎮ 为

了保证分析结果合理ꎬ各样品统一按照最低样本数

量(６２ ６０７)进行分析ꎬ一致性 ９７％以上的序列作为

同一个分类操作单位 ＯＴＵ(Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕ￣
ｎｉｔｓ)处理ꎬ１５ 个样品共计聚类８ ２１６个 ＯＴＵꎮ 测序

深度９９.０５％~ ９９􀆰 ４６％ꎬ测序效果良好ꎮ Ａｌｐｈａ 多样

性分析结果(表 ２)显示ꎬ３１ ℃组中ꎬＣｈａｏ１ 指数显著

高于其他 ４ 组(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＯｂｓｅｒｖｅｄ￣ｓｏｐｅｃｉｅｓ 指数显

著高于 １５ ℃、１９ ℃、２７ ℃处理组ꎬ表明温度在 ３１ ℃
时克氏原螯虾肠道菌群的丰富度比其他养殖温度肠

道菌群高ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数在 ２３ ℃处

理组显著高于 １５ ℃、１９ ℃、２７ ℃处理组ꎬ表明该温

度下肠道菌群的多样性比其他养殖温度高ꎮ
２.２ 　 不同养殖温度下克氏原螯虾肠道菌群组成

分析

　 　 在门分类水平上ꎬ选取丰度靠前的 ２０ 个物种进

行分析(图 １)ꎬ发现变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、拟杆

菌门( Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ) 和厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)是各

温度组克氏原螯虾肠道的主要菌群ꎮ 其中变形菌门

占比均超过 ５０％ꎬ在 １５ ℃、１９ ℃处理组所占比例超

过 ９０％ꎬ在 ２３ ℃ 处理组占比最低(５２􀆰 ６％)ꎮ 拟杆

菌门在 ２７ ℃处理组占比例最大(５􀆰 ６％)ꎬ１５ ℃处理

组占比最低(０􀆰 ９％)ꎮ 厚壁菌门在 ２３ ℃处理组占比

例较大(８􀆰 ７％)ꎬ１５ ℃处理组占比最小(１􀆰 １％)ꎮ
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表 １　 不同温度下克氏原螯虾肠道菌群测序结果

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ

样品 样本序列数 低质量序列数
低质量序列含量

(％) 嵌合体数
嵌合体序列含量

(％) 有效序列数

１５ ℃ ￣１ １５５ ５６３ ９ ６４８ ６.２０ ８８０ ０.５７ １４５ ０３５

１５℃ ￣２ １３２ ０９１ ８ ８５３ ６.７０ ５９４ ０.４５ １２２ ６４４

１５℃ ￣３ １６０ ２８８ ９ ７７２ ６.１０ ４７５ ０.３０ １５０ ０４１

１９℃ ￣１ １０９ ２３８ ８ ８２１ ８.０８ ５９３ ０.５４ ９９ ８２４

１９℃ ￣２ １５６ ９６９ １１ ０６９ ７.０５ ９３３ ０.５９ １４４ ９６７

１９℃ ￣３ １８６ ６２６ １２ ３４１ ６.６１ １０２１ ０.５５ １７３ ２６４

２３℃ ￣１ １２０ ０１８ １０ ９１０ ９.０９ １ ０１３ ０.８４ １０８ ０９５

２３℃ ￣２ １３４ １６３ １６ ４４９ １２.２６ １ ９１６ １.４３ １１５ ７９８

２３℃ ￣３ ７４ ３０４ １０ ９１２ １４.６９ ７８５ １.０６ ６２ ６０７

２７℃ ￣１ １１４ ２８４ ８ ６５８ ７.５８ ４６９ ０.４１ １０５ １５７

２７℃ ￣２ １７７ ６７４ １０ ９２５ ６.１５ ８４１ ０.４７ １６５ ９０８

２７℃ ￣３ １４３ ２５５ １０ ２０５ ７.１２ １ １５９ ０.８１ １３１ ８９１

３１℃ ￣１ １６０ ７７５ １２ ３８１ ７.７０ １ ２７８ ０.７９ １４７ １１６

３１℃ ￣２ １２４ ４３２ １５ ０７３ １２.１１ １ ０２８ ０.８３ １０８ ３３１

３１℃ ￣３ １５７ ６６８ １６ ０６５ １０.１９ １ ４０１ ０.８９ １４０ ２０２
１５ ℃ ￣１、１５ ℃ ￣２ 和 １５ ℃ ￣３ 为 １５ ℃试验组的 ３ 组重复样品ꎬ其余以此类推ꎮ

表 ２　 不同温度下克氏原螯虾肠道细菌多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ

处理温度
(℃)

分类操作单元
(ＯＵＴ)数 Ｃｈａｏ１ 指数 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ￣ｓｏｐｅｃｉｅｓ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

测序深度
(％)

１５ １ １０８.００±３１２.３５ｃ １ ５５８.１８ ±３３１.６９ｃ １ １０４.３３±３１２.４５ｃ ２.１２±０.３２ｂ ０.５０±０.１３ｃ ９９.２９±０.１３

１９ １ ５５３.６７±１７.９３ｂｃ ２ ０７３.５３±１２２.１７ｂ １ ５４６.３３±１７.２１ｂｃ ３.７０±０.３７ｂ ０.７７±０.０４ｂ ９９.０５±０.１１

２３ １ ８５２.３３±３７９.６８ａｂ ２ ２３９.８２±２４９.８１ｂ １ ８４６.６７±３８２.５５ａｂ ６.３１±１.９３ａ ０.９２±０.０６ａ ９９.３９±０.２４

２７ １ ０９６.６７±３０１.０２ｃ １ ５１０.９３±２９８.５１ｃ １ ０９１.６７±２９８.０２ｃ ３.９３±０.２８ｂ ０.７７±０.０９ｂ ９９.４６±０.１８

３１ ２ ２３３.３３±１６６.７２ａ ２ ６９８.７２±２５２.８８ａ ２ ２２７.３３±１６７.１３ａ ５.８５±０.５８ａ ０.９０±０.０１ａ ９９.０９±０.３５
同列不同小写字母表示不同温度处理间在 Ｐ<０.０５ 水平差异显著ꎮ

　 　 在属分类水平上(图 ２)ꎬ丛毛单菌属(Ｃｕｒｖｉｂａｃｔ￣
ｅｒ)是 １５ ℃、２７ ℃和 ３１ ℃处理组的优势菌属ꎬ不同

温度下各处理组所占比重差别较大ꎬ１５ ℃处理组所

占比例最大(６８􀆰 ２％)ꎬ２３ ℃ 处理组所占比例最少

(３􀆰 １％)ꎮ 鞘脂单胞菌属( Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)受温度影

响也较大ꎬ在 １５ ℃、１９ ℃、３１ ℃处理组占比较大ꎬ其
中 １９ ℃处理组占比最大(３６􀆰 ８％)ꎻ在 ２３ ℃、２７ ℃
处理组占比较小ꎬ 其中 ２３ ℃ 处理组占比最少

(１􀆰 ３％)ꎮ 气单胞菌属(Ａｅｒｏｍｏｎａｓ)、柠檬酸杆菌属

(Ｃｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ) 在 ２３ ℃ 处理组占比分别为 １１􀆰 ２％、
７􀆰 ７％ꎬ在其他处理组别中占比较少ꎮ
　 　 物种热图更加直观显示不同样品优势菌群之间

的差异ꎮ 由图 ３ 可知ꎬ变形菌门是各组的优势菌群ꎬ

２３ ℃、２７ ℃、３１ ℃处理组主要菌群丰度较高ꎮ 由图

４ 可知ꎬ在属水平上ꎬ２３ ℃处理组菌群结构与其他组

有较大差异ꎬ优势菌群不同于其他处理组ꎮ 丛毛单

菌属、鞘脂单胞菌属是 １５ ℃、１９ ℃、２７ ℃、３１ ℃处

理组优势菌群ꎮ
２.３　 不同温度下克氏原螯虾肠道菌群相似性分析

根据 ＯＴＵ 聚类分析结果ꎬ构建韦恩图(图 ５)ꎮ 图

５ 直观展示了各组 ＯＴＵ 数目组成的特有性与相似性ꎬ５
个样品共有 ８７５ 个 ＯＴＵꎬ占总数 ８.５％ꎮ 说明克氏原螯

虾肠道菌群受温度影响较大ꎬ１５~３１ ℃独有的 ＯＵＴ 数

量分别为 ２１２、３７４、６１７、２２５、９１５ꎮ ３１ ℃处理组独有的

ＯＵＴ 最多ꎬ说明 ３１ ℃处理组克氏原螯虾肠道菌群最复

杂ꎮ
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１５ ℃ ￣１ 等样品见表 １ 注ꎮ
图 １　 不同温度下克氏原螯虾肠道细菌在门分类水平群落组成

Ｆｉｇ.１　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ

１５ ℃ ￣１ 等样品见表 １ 注ꎮ
图 ２　 不同温度下克氏原螯虾肠道细菌在属分类水平群落组成

Ｆｉｇ.２　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ

　 　 主坐标分析结果(图 ６)显示ꎬ同一处理均落在

相同区域ꎬ说明样品具有较好的重复性ꎻ１５ ℃、２７
℃处理组呈现区域性聚集ꎬ１９ ℃、２３ ℃、３１ ℃处理

组呈现区域性聚集ꎬ说明肠道菌群受温度影响较大ꎮ
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ａ:２３ ℃ ￣１ꎻｂ:２３ ℃ ￣２ꎻｃ:２３ ℃ ￣３ꎻｄ:１５ ℃ ￣３ꎻｅ:１５ ℃ ￣１ꎻｆ:１５ ℃ ￣２ꎻｇ:１９ ℃ ￣１ꎻｈ:１９ ℃ ￣２ꎻｉ:１９ ℃ ￣３ꎻｊ:２７ ℃ ￣２ꎻｋ:２７ ℃ ￣３ꎻｌ:３１ ℃ ￣１ꎻｍ:３１ ℃ ￣３ꎻ
ｎ:２７ ℃ ￣１ꎻｏ:３１ ℃ ￣２ꎮ １５ ℃ ￣１ 等样品见表 １ 注ꎮ

图 ３　 不同温度下克氏原螯虾肠道细菌在门分类水平丰度聚类热度

Ｆｉｇ.３　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｈｅａｔ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ

ａ:２３ ℃ ￣３ꎻｂ:２３ ℃ ￣１ꎻｃ:２３ ℃ ￣２ꎻｄ:１５ ℃ ￣３ꎻｅ:１５ ℃ ￣１ꎻｆ:１５ ℃ ￣２ꎻｇ:１９ ℃ ￣３ꎻｈ:１９ ℃ ￣１ꎻｉ:１９ ℃ ￣２ꎻｊ:２７ ℃ ￣１ꎻｋ:２７ ℃ ￣３ꎻｌ:２７ ℃ ￣２ꎻｍ:３１ ℃ ￣２ꎻ
ｎ:３１ ℃ ￣１ꎻｏ:３１ ℃ ￣３ꎮ １５ ℃ ￣１ 等样品见表 １ 注ꎮ

图 ４　 不同温度下克氏原螯虾肠道细菌在属分类水平丰度聚类热度

Ｆｉｇ.４　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｈｅａｔ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ
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图 ５　 不同温度下克氏原螯虾肠道细菌 ＯＴＵ 数量 Ｖｅｎｎ 分析

Ｆｉｇ.５　 Ｖｅｎｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ
Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ

图 ６　 不同温度下克氏原螯虾肠道细菌菌群 ＰＣｏＡ 分析图

Ｆｉｇ.６　 ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｃｈａｒｔ ｏｆ ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｐｒｏｃａｍｂａ￣
ｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ

３　 讨 论

３.１　 温度对克氏原螯虾肠道菌群多样性的影响

采用高通量测序技术对不同温度条件下克氏原

螯虾肠道样品进行测序ꎬ５ 个样品共获得克氏原螯

虾肠道细菌菌群 ３３ 门、６０ 纲、１４０ 目、２６５ 科、９５５
属ꎬ测序深度达到 ９９％以上ꎬ其结果可以有效反映

出克氏原螯虾肠道细菌菌群组成ꎮ 水产品肠道微生

物菌群多样性受温度影响较大ꎬ如吉富罗非鱼(Ｏｒｅ￣
ｏｃｈｒｏｍｉｓ ｎｉｌｏｔｉｃｕｓ)肠道菌群在水温 ２２ ℃和 ２８ ℃时

丰度显著高于其他温度[７]ꎮ Ｓｈａ 等[８]研究发现水温

为 １４ ℃时不同规格的养殖海参(Ａｐｏｓｔｉｃｈｏｐｕｓ ｊａｐｏｎｉ￣
ｃｕｓ)肠道组织中均检测不到弧菌属(Ｖｉｂｒｉｏ)ꎬ而其他

温度下存在弧菌属ꎬ说明养殖海参肠道内弧菌菌群

与养殖温度息息相关ꎮ 温度也是影响水产品养殖水

体生物菌群多样性重要因素ꎬ如拟穴青蟹( Ｓｃｙｌｌａ
ｐａｒａｍａｍｏｓａｉｎ)养殖水温过高或过低均会导致水体

菌群丰度和多样性显著减小[９]ꎮ 本研究结果显示ꎬ
虾肠道菌群多样性在 ２３ ℃时最高ꎬ３１ ℃时肠道菌

群的丰富度最高ꎮ
３.２　 基于门水平的不同温度克氏原螯虾菌群组成

分析

　 　 由聚类分析结果可知ꎬ变形菌门、拟杆菌门和厚

壁菌门是克氏原螯虾肠道主要菌群ꎮ 这与陈一鸣

等[１０]、Ｌｉｕ 等[４]研究结果一致ꎬ但本研究中变形菌门

占比较大ꎬ优势明显ꎬ其余门类占比较小ꎬ推测可能

与养殖环境有关ꎮ 变形菌门是水产动物如大黄鱼

(Ｌａｒｉｍｉｃｈｔｈｙｓ ｃｒｏｃｅａ)、中华绒螯蟹(Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒ ｓｉｎｅｎ￣
ｓｉｓ)、凡纳滨对虾( Ｌｉｔｏｐｅｎａｅｕｓ ｖａｎｎａｍｅｉ )等[１１￣１３] 肠

道中的优势菌群ꎮ 本研究结果显示克氏原螯虾肠道

中变形菌门丰度随着温度升高表现为先下降后上升

的趋势ꎬ在 ２３ ℃时菌群丰度最低ꎮ 研究者认为甲壳

动物肠道变形菌门比例升高会增加爆发疾病的风

险ꎬ中华绒螯蟹、凡纳滨对虾等[１４￣１５] 感染白斑综合

征(ＷＳＳＶ)后变形菌门相对丰度会明显上升ꎬ但陈

一鸣等[１０]研究发现克氏原螯虾患病前后变形菌门

相对丰度未见显著变化ꎮ 本试验养殖期间未发现克

氏原螯虾患病ꎬ因此不能推断变形菌门丰度变化与

克氏原螯虾患病之间的联系ꎮ 研究结果表明拟杆菌

门丰度与碳水化合物代谢呈正相关关系ꎬ厚壁菌门

丰度与营养转运相关呈正相关关系[１６]ꎬ拟杆菌促进

能量代谢ꎬ厚壁菌促进营养吸收ꎮ 本研究中拟杆菌

门和厚壁菌门丰度随着温度的升高先上升后下降ꎮ
拟杆菌门和厚壁菌门丰度在 ２３ ℃和 ２７ ℃时较高ꎬ
说明在 ２３ ℃和 ２７ ℃克氏原螯虾吸收和代谢水平较

其他温度高ꎮ
３.３　 基于属水平的不同温度克氏原螯虾肠道菌群

组成分析

　 　 根据聚类分析结果ꎬ不同温度处理组样品中均

发现丛毛单菌属和鞘脂单胞菌属ꎬ但其丰度受温度

影响较大ꎮ 研究发现丛毛单胞菌属细菌丰度常与水

体有机物浓度呈正相关ꎬ丛毛单菌属大部分细菌可

分解酚类物质、 硝基苯类化合物、 铵态氮等物

质[１７￣１８]ꎬ鞘脂单胞菌属细菌常被用来降解有机污染

物[１９]ꎮ 彭辉辉等[２０]研究发现常规稻田水体丛毛单

菌属细菌高于养鲤鱼稻田水体ꎬ主要是因为常规稻

田水体中有机物浓度较高ꎮ 罗金飞[９] 研究发现拟
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穴青蟹水体中的鞘脂单胞菌属细菌丰度在 ２２ ℃时

最高ꎬ且与铵态氮含量呈显著正相关ꎮ 本试验中克

氏原螯虾幼虾肠道丛毛单菌属细菌丰度随温度的升

高表现为先下降后上升的趋势ꎬ在 ２３ ℃ 时占比最

小ꎬ且远低于其他温度ꎮ 有研究者认为虾类自身微

生物生态与养殖环境关系密切[２１￣２３]ꎬ推测本试验中

２３ ℃时有机物浓度较低ꎬ导致水体丛毛单菌属、鞘
脂单胞菌属细菌丰度较低ꎬ进而影响克氏原螯虾肠

道中丛毛单菌属、鞘脂单胞菌属细菌含量ꎮ
本研究发现 ２３ ℃组气单胞菌属和柠檬酸杆菌

属占比较大ꎬ在其他处理组中占比较小ꎮ 气单胞菌

和柠檬酸杆菌是淡水养殖主要致病菌ꎬ气单胞菌感

染鱼类后容易引发败血症、肠炎及皮肤溃烂坏死等

症状[２４￣２８]ꎮ 气单胞菌也是引起虾类发病的主要病

原菌[２９]ꎮ 陈一鸣等[１０]研究发现患病克氏原螯虾肠

道气单胞菌属细菌丰度显著高于健康虾ꎮ 郁维娜

等[３０]研究发现感染白斑综合征病毒的凡纳滨对虾

肠道中气单胞菌属等菌群数量显著升高ꎮ 有研究者

认为克氏原螯虾五月份集中发病的主要原因是由于

气单胞菌等病菌感染所致[３１]ꎮ 本研究中 ２３ ℃处理

温度接近五月份克氏原螯虾池塘养殖水温ꎬ２３ ℃处

理组克氏原螯虾肠道气单胞菌丰度高于其他温度处

理组ꎬ说明温度可能是影响气单胞菌丰度的重要因

素ꎮ 目前已有柠檬酸杆菌感染中华鳖 ( Ｔｒｉｏｎｙｘ
ｓｉｎｅｎｓｉｓ)、棘胸蛙 (Ｑｕａｓｉｐａａ ｓｐｉｎｏｓａ) 和青鱼 (Ｍｙｌｏ￣
ｐｈａｒｙｎｇｏｄｏｎ ｐｉｃｅｕｓ)等引发疾病的报道[３２￣３４]ꎮ 柠檬

酸杆菌属细菌是从爆发疾病的克氏原螯虾、红螯螯

虾(Ｃｈｅｒａｘ ｑｕａｄｒｉｃａｒｉｎａｔｕｓ)、凡纳滨对虾等虾蟹品种

中分离出来的主要致病菌之一[３５￣３７]ꎮ Ｌｉｕ 等[４] 研究

不同季节克氏原螯虾肠道菌群发现秋季精养池塘中

克氏原螯虾肠道柠檬酸杆菌属细菌丰度比夏季显著

升高ꎮ 本研究中 ２３ ℃处理组克氏原螯虾肠道柠檬

酸杆菌丰度远高于 ３１ ℃处理组ꎬ说明温度可能是影

响柠檬酸杆菌属细菌丰度的重要因素ꎮ 综上所述ꎬ
本试验结果表明温度可能是造成克氏原螯虾肠道气

单胞菌属和柠檬酸杆菌属等致病菌增加的主要原

因ꎮ
本研究初步阐明了水温对克氏原螯虾肠道菌群

特别是一些致病菌群的影响ꎬ下一步将继续研究不

同温度对克氏原螯虾机体生理生化指标的影响ꎬ进
一步探讨温度与克氏原螯虾疾病爆发之间的理论机
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