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　 　 摘要:　 为探究红螯螯虾(Ｃｈｅｒａｘ ｑｕａｄｒｉｃａｒｉｎａｔｕｓ)室内养殖不同生长阶段适宜水环境下的细菌群落特征ꎬ本研

究以广东省揭阳市南区红螯螯虾室内养殖基地的虾苗(ＸＭＰ)池、半成品虾(ＢＣＰＣ)池、成品虾(ＣＰＰ)池 １ 和成品虾

(ＣＰＰ)池 ２ 适宜水质的水体为研究对象ꎬ通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序法分析了水体中细菌群落结构、多样性及

其与水体理化因子的关联性ꎮ 结果表明ꎬ水体中 ｐＨ 与水温(ＷＴ)之间显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ总硬度(ＴＨ)与水温、
ｐＨ 之间为显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 水体中细菌群落优势菌门为变形菌门、拟杆菌门和髌骨细菌门等ꎬ优势菌属为多

核杆菌属、ｎｏｒａｎｋ＿Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿Ｓｅｄｉｓ、ｎｏｒａｎｋ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 和 ｈｇｃｌ＿ｃｌａｄｅ 等ꎮ 通过皮尔逊(Ｐｅａｒｓｏｎ)相关性分析

发现ꎬ细菌群落多样性与丰富度均受亚硝酸盐氮(ＮＯ－
２ ￣Ｎ)含量显著影响ꎮ 在属水平上ꎬ相对丰度前 ２０ 的属细菌与

水体理化因子的斯皮尔曼(Ｓｐｅａｒｍａｎ)相关性分析发现ꎬ水体 ｐＨ、总硬度、氨态氮(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ)含量、亚硝酸盐氮含量、

总氮(ＴＮ)含量和化学需氧量对细菌群落结构具有显著影响ꎮ 利用 Ｔａｘ４Ｆｕｎ２ 进行基因功能预测ꎬ结果表明主要优

势功能基因为全球与概览图、碳水化合物代谢和氨基酸代谢等ꎮ 聚类分析发现相邻生长阶段的细菌群落功能基因

更为相似ꎬ成品虾池水体中细菌群落功能基因也更加稳定ꎮ 采用 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 注释得出ꎬ氮代谢循环功能类群的相

对丰度在成品虾生长阶段明显增加ꎮ 本研究结果显示ꎬ红螯螯虾室内养殖水体中的菌群结构随生长时期的推进分

布更均匀ꎬ相关细菌在维持养殖水体健康中发挥了重要作用ꎮ
关键词:　 红螯螯虾ꎻ 水质ꎻ 环境微生物ꎻ 细菌群落
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　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ: 　 Ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｆｏｒ ｉｎｄｏｏｒ Ｃｈｅｒａｘ
ｑｕａｄｒｉｃａｒｉｎａｔｕｓ ｃｕｌｔｕｒｅ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓꎬ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｆｏｃｕｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｓｈｒｉｍｐ ｓｅｅｄｌｉｎｇ (ＸＭＰ) ｐｏｏｌꎬ
ｓｅｍｉ￣ｆｉｎｉｓｈｅｄ ｓｈｒｉｍｐ (ＢＣＰＣ) ｐｏｏｌꎬ ｆｉｎｉｓｈｅｄ ｓｈｒｉｍｐ (ＣＰＰ) ｐｏｏｌ １ꎬ ａｎｄ ｆｉｎｉｓｈｅｄ ｓｈｒｉｍｐ (ＣＰＰ) ｐｏｏｌ ２ ａｔ ａ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｂａｓｅ ｉｎ

Ｊｉｅｙａｎｇꎬ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ. Ｕｓｉｎｇ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬ ｗｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ
ｉｎ ｗａｔｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｐＨ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉ￣
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ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ＷＴ ａｎｄ ｐＨ (Ｐ<０􀆰 ０５). Ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌａ ｉｎ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｅｒｅ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａꎬ ａｎｄ Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａꎬ ｗｈｉｌｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｅｒａ ｉｎｃｌｕｄｅｄ Ｐｏｌｙｎｕｃｌｅｏｂａｃｔｅｒꎬ ｎｏｒａｎｋ＿Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ ＿ Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿Ｓｅｄｉｓꎬ
ｎｏｒａｎｋ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔꎬ ａｎｄ ｈｇｃＩ＿ｃｌａｄｅ. Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｒｉｃｈｎｅｓｓ
ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｂｙ ｎｉｔｒｉｔｅ￣ｎｉｔｒｏｇｅｎ (ＮＯ－

２ ￣Ｎ) ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ. Ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌꎬ Ｓｐｅａｒｍａｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｔｈｅ ｔｏｐ ２０ ｇｅｎｅｒａ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｐＨꎬ ＴＨꎬ ａｍｍｏｎｉａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ (ＮＨ＋

４ ￣Ｎ) ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎꎬ ＮＯ－
２ ￣Ｎ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎꎬ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

(ＴＮ) ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｏｘｙｇｅｎ ｄｅｍａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｍｐａｃｔｅｄ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ. Ｇｅｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ
ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ Ｔａｘ４Ｆｕｎ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐａｔｈｗａｙｓ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｇｌｏｂａｌ ａｎｄ ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｍａｐｓꎬ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅ￣
ｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ａｎｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ. Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ
ａｄｊａｃｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ｓｉｍｉｌａｒꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｆｉｎｉｓｈｅｄ ｓｈｒｉｍｐ ｐｏｏｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ｍｏｒｅ ｓｔａｂｌｅ. ＦＡ￣
ＰＲＯＴＡＸ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ￣ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｃｙｃｌｅ ｓｉｇｎｉｆ￣
ｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｆｉｎｉｓｈｅｄ ｓｈｒｉｍｐ. Ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔꎬ ｉｎ ｉｎｄｏｏｒ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ Ｃｈ￣
ｅｒａｘ ｑｕａｄｒｉｃａｒｉｎａｔｕｓꎬ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｂｅｃｏｍｅｓ ｍｏｒｅ ｅｖｅｎｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅ ｐｒｏｇｒｅｓ￣
ｓｅｓ. Ｔｈｅ ｒｅｌｅｖａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｐｌａｙ ａ ｃｒｕｃｉａｌ ｒｏｌｅ ｉｎ ｍａｉｎｔａｉｎｉｎｇ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 Ｃｈｅｒａｘ ｑｕａｄｒｉｃａｒｉｎａｔｕｓꎻ ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙꎻ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａꎻ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

　 　 随着生活水平的提高ꎬ人们对饮食的丰富性越

来越重视ꎮ 其中ꎬ水产品的供应量较以往有了大幅

度提高ꎬ而天然水产品资源有限ꎬ发展绿色生态、规
模化、集约化、工厂化的水产养殖已成为大趋势[１]ꎮ
然而ꎬ水产养殖过程中会产生大量的废水ꎬ如果废水

不经过处理就直接外排ꎬ不仅会破坏周边区域水体

生态平衡ꎬ还会影响水产品的品质和产量ꎬ危害人们

身体健康[２]ꎮ 世界著名经济虾种红螯螯虾(Ｃｈｅｒａｘ
ｑｕａｄｒｉｃａｒｉｎａｔｕｓ)肉质鲜美可口ꎬ营养价值高ꎬ深受国

内外消费者青睐[３]ꎮ 红螯螯虾养殖业的迅速发展

虽然带来了显著的经济效益ꎬ但是也产生了养殖方

面的一些技术难题ꎮ 如红螯螯虾规模化、集约化养

殖水体氮素污染的处理问题[４]ꎮ 为了解决红螯螯

虾养殖水体的污染问题ꎬ人们尝试采用循环水养殖

系统、内循环流水槽养鱼系统、智能化温控系统、水
净化系统、供氧系统以及生物调控手段等在室内或

者大棚内养殖[５￣１０]ꎬ实现了省料、省药、节水、减污及

反季节养殖ꎬ摸索出了不同生长阶段红螯螯虾适宜

养殖水环境条件[１１]ꎮ 然而ꎬ如何确保养殖全过程水

质安全仍是难点ꎮ 室内养殖红螯螯虾ꎬ微生物在水

质管理方面起关键作用[１２]ꎬ管控好养殖水体中微生

物的正常代谢ꎬ可优化微生物群落结构ꎬ提高微生物

多样性[１３]ꎮ 细菌群落特征是红螯螯虾养殖水体生

物多样性的具体体现ꎬ细菌在残饵、排泄物及生物残

体等分解和氮循环等过程中发挥核心作用ꎬ可降低

水体中氨态氮、亚硝态氮和硝态氮等的浓度[１４]ꎬ稳
定红螯螯虾养殖水质ꎬ形成健康的水体生态系统ꎮ
此外ꎬ用益生菌可以控制水体氮素污染ꎬ抑制病原菌

的繁殖ꎬ降低疾病暴发风险ꎬ从而提高水生生物的存

活率ꎬ保证良好的健康状况[１５]ꎮ 然而ꎬ目前未见红

螯螯虾不同生长阶段适宜水环境下细菌群落结构及

多样性的研究ꎮ 为此ꎬ本研究以广东省揭阳市南区

红螯螯虾养殖基地室内养殖虾苗(ＸＭＰ)池、半成品

虾(ＢＣＰＣ)池、成品虾(ＣＰＰ)池 １ 及成品虾(ＣＰＰ)
池 ２ 适宜水质的水体为研究对象ꎬ利用高通量测序

技术[１６]开展红螯螯虾不同生长阶段适宜水环境中

细菌多样性研究ꎬ考察红螯螯虾养殖水体细菌群落

结构与水体理化因子的关联性ꎬ以期为红螯螯虾室

内养殖水体的微生物调控提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 室内养殖基地概况

采集的水样来源于广东省揭阳市南区红螯螯虾

室内养殖基地(１１６􀆰 ４９３ ０８０ ０°Ｅꎬ２３􀆰 １３７ ６３４ ０°Ｎ)ꎮ
虾池为地埋式ꎬ水深 １􀆰 ０ ｍꎮ 每个水池单独建立ꎬ一个

池一个大棚ꎬ每池面积 ０􀆰 ０６７ ｈｍ２ꎬ池底使用高强度防

渗膜覆盖ꎬ与土壤隔绝ꎬ顶部为钢架结构ꎬ上面覆盖微

蓝无滴膜ꎮ 无滴膜不仅有助于控制冬季塑料棚内养

殖水体的温度ꎬ而且可降低大棚内雾气和空气湿度ꎬ
从而降低气温变化对红螯螯虾生长的影响ꎮ 根据红

螯螯虾的生活习性ꎬ在养殖池中放有一定数量的虾

屋ꎬ虾屋由 ８~１０ 层蓝色 ＰＰ 材质的长方形“井”字格

隔板搭建而成ꎬ高 ０􀆰 ８ ｍꎬ宽 ０􀆰 ２ ｍꎬ按行排列ꎬ每排之

间的间距为 ０􀆰 ５ ｍꎮ 每排虾屋的底部和两侧用空心

砖固定ꎮ 放养密度为 １ ｈｍ２ ７􀆰 ５×１０４ ~ ９.０×１０４ 尾ꎮ
同时ꎬ虾池内安装增氧曝气系统ꎬ每隔两排虾屋安装
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１ 个微孔增氧曝气圆盘ꎬ曝气圆盘按“Ｚ”字形布局ꎬ溶
解氧含量维持在 ５ ｍｇ / Ｌ左右ꎮ 每天分早晚 ２ 次投

喂ꎬ投饵量占体重的 ５％ ~８％ꎬ其中晚上的投喂量占

全天的７０％~８０％ꎮ 在虾苗阶段投喂粉末状饵料ꎬ半
成品虾阶段前期投喂粉末状饵料ꎬ后期转为颗粒状饵

料ꎬ成品虾阶段投喂颗粒状饵料ꎮ
１.２　 水样采集与理化指标测定

２０２３ 年 １０ 月 １４ 日上午 １１:００ 采集水样ꎬ分别

采自虾苗(ＸＭＰ)池(虾长２~ ３ ｃｍꎬ强化虾苗)、半成

品虾(ＢＣＰＣ)池(虾长４~ ５ ｃｍ)、成品虾(ＣＰＰ)池 １
(虾长７~８ ｃｍ)、成品虾(ＣＰＰ)池 ２(虾长１０~１２ ｃｍꎬ
亚成体)ꎮ 采用五点取样法ꎬ使用 ５ Ｌ 有机玻璃采水

器采集每个养殖池水下 ５０ ｃｍ 处的水体ꎬ每个点各

采集 １５０ ｍＬ 水ꎬ充分混匀后保留 ５００ ｍＬꎬ装入无菌

塑料瓶中ꎬ重复 ３ 次ꎬ放入冰盒保存ꎮ 养殖池水体温

度(ＷＴ)、ｐＨ 和溶解氧(ＤＯ)含量采用雷磁 ＤＺＢ７１２
便携台式多参数水质分析仪(上海仪电科学仪器股

份有限公司产品)现场测定ꎻ氨态氮(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ)含量

使用纳氏试剂分光光度法(ＨＪ ５３５－２００９)测定ꎻ亚
硝酸盐氮(ＮＯ－

２ ￣Ｎ)含量使用分子吸收分光光度法

(ＧＢ ７４９３－１９８７)测定ꎻ总硬度(ＴＨ)采用 ＥＤＴＡ 滴

定法(ＧＢ ７４７７－１９８７)测定ꎻ总氮(ＴＮ)含量使用碱

性过硫酸钾消解紫外分光光度法(ＧＢ １１８９４－１９８９)
测定ꎻ总磷( ＴＰ)含量使用钼酸铵分光光度法(ＧＢ
１１８９３－１９８９)测定ꎻ化学需氧量(ＣＯＤＣｒ)使用重铬酸

盐法(ＨＪ ８２８－２０１７)测定ꎮ
１.３　 水样 ＤＮＡ 提取及高通量测序

水样采集完成后带回实验室ꎬ使用 ＢｉｏＶａｃ６３０Ｂ
型真空抽滤泵(德国 Ｗｉｇｇｅｎｓ 公司产品)进行抽滤ꎬ使
用的 Ｓ￣Ｐａｋ 滤膜(美国 Ｍｉｌｌｉｐｏｒｅ 公司产品)的孔径为

０􀆰 ２２ μｍꎬ直径 ４７ ｍｍꎬ抽滤装置事先用无水酒精擦拭

后再用无菌水冲洗ꎬ水样抽滤完成后立即将滤膜装入

２ ｍＬ 无菌冻存管ꎬ放入液氮保存用于 ＤＮＡ 提取ꎬ提
取的 ＤＮＡ 送至生工生物工程(上海)有限公司进行测

序ꎮ 使用 Ｅ.Ｚ.Ｎ.ＡＴＭ Ｍａｇ￣Ｂｉｎｄ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒提

取细菌群落基因组ＤＮＡꎬ使用Ｑｕｂｉｔ 􀅺 ４􀆰 ０ ＤＮＡ 检测

试剂盒对基因组 ＤＮＡ 精确定量后ꎬ确定 ＰＣＲ 反应应

加入的 ＤＮＡ 量ꎬ以样品 ＤＮＡ 为模板ꎬ采用引物 Ｎｏ￣
ｂａｒ￣３４１Ｆ / Ｎｏｂａｒ￣５０５Ｒ 对细菌的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因Ｖ３~
Ｖ４ 高变区片段进行扩增ꎬ引物序列为 Ｎｏｂａｒ￣３４１Ｆ(５′￣
ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ￣３′) 与 Ｎｏｂａｒ￣５０５Ｒ ( ５′￣
ＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ￣３′)ꎮ ＰＣＲ 反应扩增

步骤:预变性(９５ ℃ꎬ３ ｍｉｎ)ꎬ变性(９４ ℃ꎬ２０ ｓ)ꎬ退火

(５２ ℃ꎬ２０ ｓ)ꎬ延伸(７２ ℃ꎬ３０ ｓ)ꎬ最后延伸(７２ ℃ꎬ５
ｍｉｎ)ꎬ共 ５ 个循环ꎮ ＰＣＲ 扩增产物用 ２％琼脂糖凝胶

电泳进行检测ꎬ使用通用的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 适配器和索引构

建文库ꎬ其中 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 适配器用于连接目标 ＤＮＡ 片

段的两端ꎬ确保文库片段能够在测序平台上进行扩增

和测序ꎻ索引则用于对不同样本的文库进行标记ꎬ从
而实现多样本混合测序ꎮ 样品高通量测序工作在 Ｉｌ￣
ｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序平台上完成ꎮ
１.４　 数据处理及分析

利用 ＳＰＳＳ ２６􀆰 ０ 软件对水样理化因子进行皮尔

逊(Ｐｅａｒｓｏｎ)相关性分析ꎮ 使用 ＱＩＩＭＥ 软件对操作

分类单元(ＯＴＵｓ)列表进行差异性分析ꎬ生成不同分

类水平(门、属)上的物种丰度表和物种分布图ꎮ 以

ＯＴＵ 为单位ꎬ用软件 Ｍｏｔｈｕｒ 计算各水样的细菌群落

多样性指数ꎮ 水样理化因子与细菌群落多样性进行

皮尔逊相关性分析ꎬ对水样理化因子与属水平细菌

群落进行斯皮尔曼(Ｓｐｅａｒｍａｎ)相关性分析ꎮ 使用

Ｔａｘ４Ｆｕｎ 和 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 对细菌进行功能预测分析ꎬ
通过将测定的 １６ Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列数据与已知代谢

功能的微生物参考基因组数据进行比较ꎬ预测分析

水样细菌的代谢功能ꎮ 采用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２２ 软件制图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 红螯螯虾室内养殖不同生长阶段适宜水质水

体理化特征

　 　 从表 １ 可知ꎬ不同生长阶段红螯螯虾养殖水体的

水温变化范围为１９􀆰 ０~２２􀆰 ０ ℃ꎬ均处于红螯螯虾养殖

适宜水温(１５~３０ ℃)范围内[１７]ꎻｐＨ 值的变化范围为

７􀆰 １３~７􀆰 ５０ꎬ处于«渔业水质标准» (ＧＢ１１６０７－１９８９)
ｐＨ 值最适宜的范围(６􀆰 ５<ｐＨ<８􀆰 ５)ꎮ 水体溶解氧含

量波动范围较小ꎬ为４􀆰 ７３~４􀆰 ９５ ｍｇ / Ｌꎬ处于正常养殖

水体溶解氧含量范围内ꎮ 总硬度(以 ＣａＣＯ３ 计)为

１１２~ １３４ ｍｇ / Ｌꎮ ＮＨ＋
４ ￣Ｎ 质 量 浓 度 差 异 较 小ꎬ 为

０􀆰 ３２２~０􀆰 ４９３ ｍｇ / Ｌꎮ ＮＯ－
２ ￣Ｎ质量浓度为０􀆰 ００４~０􀆰 １７４

ｍｇ / ＬꎬＢＣＰＣ 池水中的ＮＯ－
２ ￣Ｎ质量浓度明显高于其他

养殖池ꎮ 总氮含量为２􀆰 ５３５~６􀆰 ９８６ ｍｇ / ＬꎬＣＰＰ 池 １ 和

ＣＰＰ 池 ２ 水体中总氮含量明显高于 ＢＣＰＣ 池和 ＸＭＰ
池ꎮ 化学需氧量为２２~５８ ｍｇ / ＬꎬＣＰＰ 池 １ 和 ＣＰＰ 池

２ 水体中化学需氧量明显高于 ＢＣＰＣ 池和 ＸＭＰ 池ꎮ
　 　 不同生长阶段水样理化指标的皮尔逊相关性分

析结果(表 ２)显示ꎬ水体理化指标中 ｐＨ 与 ＷＴ 为显
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著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＴＨ 与 ＷＴ、ｐＨ 为显著负相关 (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

表 １　 不同生长阶段红螯螯虾室内养殖适宜水质的水体理化特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｆｏｒ ｉｎｄｏｏｒ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ Ｃｈｅｒａｘ ｑｕａｄｒｉｃａｒｉｎａｔｕｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ

水体理化指标　 　 　
生长阶段

虾苗(ＸＭＰ) 半成品虾(ＢＣＰＣ) 成品虾 １(ＣＰＰ１) 成品虾 ２(ＣＰＰ２)

水温(℃) ２２.０ ２０.０ １９.０ １９.０
ｐＨ ７.５０±０.０９ ７.２２±０.２２ ７.１３±０.１８ ７.２０±０.０５
溶解氧含量(ｍｇ / Ｌ) ４.８８±０.１５ ４.９５±０.０２ ４.７３±０.１１ ４.９５±０.０８
总硬度(ｍｇ / Ｌ) １１２±４.２３ １３０±７.５１ １３３±３.８４ １３４±６.１２
ＮＨ＋

４ ￣Ｎ质量浓度(ｍｇ / Ｌ) ０.３２２±０.０２０ ０.３４５±０.０７０ ０.４９３±０.０１０ ０.３６７±０.０６０
ＮＯ－

２ ￣Ｎ质量浓度(ｍｇ / Ｌ) ０.０７５±０.０３０ ０.１７４±０.０１２ ０.００５±０.００１ ０.００４±０.００２
总氮含量(ｍｇ / Ｌ) ２.９５８±０.８００ ２.５３５±０.４００ ６.９８６±１.５００ ５.３５８±０.６００
化学需氧量(ｍｇ / Ｌ) ２２±１.５ ３０±３.３ ５６±２.４ ５８±３.２

表中数据为平均值±标准差ꎮ

表 ２　 不同生长阶段红螯螯虾室内养殖适宜水质理化指标 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｆｏｒ ｉｎｄｏｏｒ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ Ｃｈｅｒａｘ ｑｕａｄｒｉｃａｒｉｎａｔｕｓ ａｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ

水体理化指标 ＷＴ ｐＨ ＤＯ 含量 ＴＨ ＮＨ＋
４ ￣Ｎ含量 ＮＯ－

２ ￣Ｎ含量 ＴＮ 含量 ＣＯＤＣｒ

ＷＴ １.０００
ｐＨ ０.９６９∗ １.０００
ＤＯ 含量 ０.１８２ ０.２４７ １.０００
ＴＨ －０.９８３∗ －０.９７７∗ －０.０６２ １.０００
ＮＨ＋

４ ￣Ｎ含量 －０.６６６ －０.７０８ －０.８５３ ０.５７１ １.０００
ＮＯ－

２ ￣Ｎ含量 ０.４１６ ０.２４４ ０.４９５ －０.２４７ －０.５６５ １.０００
ＴＮ 含量 －０.７２４ －０.６５０ －０.６９２ ０.５９０ ０.８９２ －０.８５６ １.０００
ＣＯＤＣｒ －０.９０６ －０.７９７ －０.３２２ ０.８１８ ０.７０８ －０.７６０ ０.８９９ １.０００
ＷＴ:水温ꎻＤＯ 含量:溶解氧含量ꎻＴＨ:总硬度ꎻＴＮ 含量:总氮含量ꎻＣＯＤＣｒ:化学需氧量ꎮ∗表示指标间显著相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.２　 红螯螯虾室内养殖适宜水质水体中细菌多样性

通过高通量测序得到的有效序列与 ＮＣＢＩ 中的

ＢＬＡＳＴ 数据库进行比对ꎬ采用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 贝叶斯

算法对同源性大于 ９７％的 ＯＴＵ 代表序列进行分类学

分析ꎬ４ 个水样共获得有效序列５３８ ０４８条ꎬ共得到

６ １６７个 ＯＴＵꎬ平均每个水样获得有效序列１３４ ５１２条
和１ ６５７个 ＯＴＵꎮ 由图 １ 可知ꎬ４ 个水样共有 １５４ 个

ＯＴＵꎬ其中 ＸＭＰ 池、ＢＣＰＣ 池、ＣＰＰ 池 １、ＣＰＰ 池 ２ 水

体中分别具有特有微生物 ＯＴＵ ４６３ 个、１６７ 个、５５３
个、７９２ 个ꎮ 各养殖池水样的覆盖度(Ｃｏｖｅｒａｇｅ)均超

过了９９􀆰 ７０％(表 ３)ꎬ表明测序结果反映了样本的真实

情况ꎮ Ｓｏｂｓ 指数用来表征实际 ＯＴＵꎬ从表 ３ 可知ꎬ
Ｓｏｂｓ 指数范围为５３５~２ ５６１ꎮ Ｃｈａｏ１ 指数和 Ａｃｅ 指数

表示群落丰富度ꎬ指数越大越表明样本丰富度越高ꎬ
从表 ３ 可知ꎬ红螯螯虾不同生长阶段水样丰富度指数

由大到小顺序为ＣＰＰ 池 ２>ＣＰＰ 池 １>ＸＭＰ 池>ＢＣＰＣ
池ꎮ Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数为群落多样性指

数ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数越大、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数越小ꎬ说明群落多

样性越高ꎬ从表 ３ 可知ꎬ水样 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数由大到小

顺序为ＣＰＰ 池 ２>ＣＰＰ 池 １>ＸＭＰ 池>ＢＣＰＣ 池ꎬＳｉｍｐ￣
ｓｏｎ 指 数 由 小 到 大 顺 序 为 ＣＰＰ 池 ２< ＣＰＰ 池 １<
ＸＭＰ 池<ＢＣＰＣ 池ꎮ ＣＰＰ 池 ２ 的物种丰富度和多样性

均最高ꎬ说明随着红螯螯虾养殖生长期的推进ꎬ需要

适宜的水质满足其生长ꎬ这样其生长的水体细菌群落

的结构更稳定ꎬ多样性也更高ꎮ ＢＣＰＣ 池的物种丰富

度和多样性均最低ꎬ说明在 ＢＣＰＣ 池水体中环境微生

物的多样化最低ꎮ
２.３　 红螯螯虾室内养殖适宜水质的水体中细菌群

落结构及组成

　 　 基于门水平研究不同生长阶段红螯螯虾养殖水

体中细菌群落结构及组成(图 ２)ꎮ 从图 ２ 可知ꎬ４ 个

生长阶段水样中共鉴定到 １０ 个细菌门(水样中丰度

占比小于 １％的物种归为“其他”)ꎬ分别是变形菌门

(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ)、髌骨细菌

门(Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ)、蓝细菌门(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、放线

菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、浮霉菌门(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ)、
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疣微菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅ￣
ｒｉｏｔａ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、ＳＡＲ３２４＿ｃｌａｄｅ(Ｍａｒｉｎｅ＿
ｇｒｏｕｐ＿Ｂ)构成ꎬ其中共有的优势菌门为变形菌门ꎮ
ＸＭＰ 池水体中优势菌门为变形菌门和蓝细菌门ꎬ
ＢＣＰＣ 池水体中变形菌门占据绝对优势地位ꎬＣＰＰ 池

１ 水体中与 ＣＰＰ 池 ２ 水体中细菌群落结构较为相似ꎬ
优势菌门为变形菌门、放线菌门、拟杆菌门和髌骨细

菌门ꎮ 红螯螯虾养殖水体中细菌群落的优势菌门由

ＸＭＰ 池水体中最初的变形菌门、蓝菌门转变为 ＢＣＰＣ
池水体中的变形菌门ꎬ再转变为 ＣＰＰ 池 １ 水体中的

与 ＣＰＰ 池 ２ 水体中的变形菌门、放线菌门、拟杆菌门

和髌骨细菌门ꎬ说明随着红螯螯虾养殖生长时期的推

进ꎬ水体中细菌群落多样性也会上升ꎬ细菌分布逐渐

均匀ꎬ细菌群落趋于稳定ꎮ

图 １　 不同生长阶段红螯螯虾室内养殖适宜水质的水体中细菌

群落组成

Ｆｉｇ.１ 　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｆｏｒ
ｉｎｄｏｏｒ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ Ｃｈｅｒａｘ ｑｕａｄｒｉｃａｒｉｎａｔｕｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒ￣
ｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ

表 ３　 不同生长阶段红螯螯虾室内养殖适宜水质水体中细菌多样性与丰富度

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｆｏｒ ｉｎｄｏｏｒ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ Ｃｈｅｒａｘ ｑｕａｄｒｉｃａｒｉｎａｔｕｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ

样本　 　
丰富度指数

Ｓｏｂｓ 指数 Ｃｈａｏ１ 指数 Ａｃｅ 指数

多样性指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

覆盖度
(％)

ＸＭＰ 池水样 １ ３３９ １ ４２０.０９３ ４２６ １ ４７３.９０４ ４７４ ０.０７７ ８５７ ３.８６８ ６９５ ９９.７３
ＢＣＰＣ 池水样 ５３５ ５３６.４７３ ６８４ ５３６.３７０ １１２ ０.１８８ ９７３ ２.９４８ ２５３ ９９.９９
ＣＰＰ 池 １ 水样 ２ １９４ ２ ２３６.６５２ １７４ ２ ２２９.８６３ ５６０ ０.００９ ２４９ ５.７８７ ７８３ ９９.９４
ＣＰＰ 池 ２ 水样 ２ ５６１ ２ ６２３.３１３ ５５９ ２ ６３２.１１７ ５９２ ０.００９ ０４８ ５.９４１ ４９７ ９９.９０

ＸＭＰ 为虾苗ꎬＢＣＰＣ 为半成品虾ꎬＣＰＰ 为成品虾ꎮ

ＸＭＰ、ＢＣＰＣ、ＣＰＰ 见表 ３ 注ꎮ
图 ２　 不同生长阶段红螯螯虾室内养殖适宜水质的水体中细菌

门水平的组成

Ｆｉｇ.２　 Ｐｈｙｌｕｍ￣ｌｅｖｅｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｗａｔｅｒ
ｓｕｉｔａｂｌｅ ｆｏｒ ｉｎｄｏｏｒ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ Ｃｈｅｒａｘ ｑｕａｄｒｉｃａｒｉｎａ￣
ｔｕｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ

　 　 从图 ３ 可知ꎬ在属水平上 ４ 个生长阶段水体中共

鉴定到 ５５ 个属ꎬ对细菌群落结构相似性进行聚类分析

发现ꎬ不同生长阶段水体中细菌群落结构存在多样性

和差异性ꎮ 其中多核杆菌属(Ｐｏｌｙｎｕｃｌｅｏｂａｃｔｅｒ)细菌、
ｎｏｒａｎｋ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 细菌、ｎｏｒａｎｋ＿Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿Ｓｅ￣
ｄｉｓ 细菌、ｈｇｃｌ＿ｃｌａｄｅ 细菌、未分类的Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ 细
菌、湖栖菌属(Ｌｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓ)细菌和 Ｃ３９ 细菌为红螯

螯虾室内养殖池水体中的优势类群ꎮ ＸＭＰ 池水体中优

势类群为 ｎｏｒａｎｋ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 细菌、ｎｏｒａｎｋ＿Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ＿
Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿Ｓｅｄｉｓ 细菌和 Ｒａｌｓｔｏｎｉａ 细菌等ꎬＢＣＰＣ 池水体中

优势类群为多核杆菌属细菌和 Ｃ３９ 细菌等ꎬＣＰＰ 池 １
水体中优势类群为 ｈｇｃｌ＿ｃｌａｄｅ 细菌和未分类的 Ｃｏ￣
ｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ 细菌等ꎬＣＰＰ 池 ２ 水体中优势类群为湖

栖菌属细菌、ｎｏｒａｎｋ＿Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｄａｌｅｓ 细菌和 ｈｇｃｌ ＿
ｃｌａｄｅ 细菌等ꎮ
２.４　 理化因子对红螯螯虾室内养殖适宜水质水体

中细菌群落结构的影响

　 　 不同生长阶段水体中细菌群落的丰富度、多样性

与理化因子的皮尔逊相关性分析结果如表 ４ 所示ꎬ水

９７３１龙　 宇等:红螯螯虾室内养殖不同生长阶段适宜水质的水体细菌群落结构及多样性分析



ＸＭＰ、ＢＣＰＣ、ＣＰＰ 见表 ３ 注ꎮ
图 ３　 不同生长阶段红螯螯虾室内养殖适宜水质水体中属水平细菌群落的聚类热图

Ｆｉｇ.３　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｇｅｎｕｓ￣ｌｅｖｅｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｆｏｒ ｉｎｄｏｏｒ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ Ｃｈｅｒａｘ ｑｕａｄｒｉｃａｒｉｎａｔｕｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ
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样中ＮＯ－
２ ￣Ｎ含量与 ＯＴＵ、Ｃｈａｏ１ 指数、Ａｃｅ 指数、Ｓｈａｎ￣

ｎｏｎ 指数呈显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ与 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数呈

极显著性正相关(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ 这说明ＮＯ－
２ ￣Ｎ含量的增

加会导致水体中微生物群落的丰富度和多样性 Ｓｈａｎ￣
ｎｏｎ 指数下降ꎬ而多样性 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数上升ꎮ

在属水平上对相对丰度前 ２０ 的属与理化因子进

行斯皮尔曼相关分析ꎬ结果如图 ４ 所示ꎮ 其中ꎬ
ＮＯ－

２ ￣Ｎ含量与优势属多核杆菌属呈极显著性正相关

(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ与 ｎｏｒａｎｋ＿Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｄａｌｅｓ 呈极显著性

负相关(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎻｐＨ 与优势属 ｎｏｒａｎｋ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 呈
极显著性正相关(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎻＮＨ＋

４ ￣Ｎ含量与 ｎｏｒａｎｋ＿
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 呈极显著性负相关(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎻＴＨ、ＣＯＤＣｒ

与 ｎｏｒａｎｋ＿Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿Ｓｅｄｉｓ 呈显著性负相关

(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎻＴＮ 含量与 ｎｏｒａｎｋ ＿Ｓａｐｒｏｓｐｉｒａｃｅａｅ、ｈｇｃｌ ＿
ｃｌａｄｅ 呈极显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬＴＮ 含量与 ｈｇｃｌ＿
ｃｌａｄｅ 之间的关系与 Ｒｕｐｒｅｃｈｔ 等[１８]的研究结果一致ꎮ

表 ４　 红螯螯虾室内养殖适宜水质水体理化因子与微生物多样性的

皮尔逊相关性分析

Ｔａｂｌｅ ４ 　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ
ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｆｏｒ ｉｎｄｏｏｒ ａｑｕａ￣
ｃｕｌｔｕｒｅ ｏｆ Ｃｈｅｒａｘ ｑｕａｄｒｉｃａｒｉｎａｔｕｓ

水体理化
指标 ＯＴＵ Ｃｈａｏ１

指数
Ａｃｅ
指数

Ｓｈａｎｎｏｎ
指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数

ＷＴ －０.５４０ －０.５１４ －０.４８９ －０.６４１ ０.３８２

ｐＨ －０.３５１ －０.３２２ －０.２９４ －０.４８０ ０.２０９

ＤＯ 含量 －０.３４０ －０.３３８ －０.３３３ －０.４３７ ０.４９９

ＴＨ ０.３９１ ０.３６３ ０.３３６ ０.４９５ －０.２１１

ＮＨ＋
４ ￣Ｎ含量 ０.５１３ ０.４９７ ０.４８０ ０.６４４ －０.５５０

ＮＯ－
２ ￣Ｎ含量 －０.９７６∗ －０.９７９∗ －０.９８１∗ －０.９６４∗ ０.９９９∗∗

ＴＮ 含量 ０.８４４ ０.８３３ ０.８２１ ０.９２０ －０.８４２

ＣＯＤＣｒ ０.８４４ ０.８２７ ０.８１１ ０.９０５ －０.７３５

ＯＴＵ:操作分类单元ꎻＷＴ、ＤＯ 含量、ＴＨ、ＴＮ 含量、ＣＯＤＣｒ见表 ２ 注ꎮ∗

表示二者之间显著相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ∗∗表示二者之间极显著相关(Ｐ<
０􀆰 ０１)ꎮ

ＷＴ、ＤＯ 含量、ＴＨ、ＴＮ 含量、ＣＯＤＣｒ见表 ２ 注ꎮ ∗表示二者之间显著相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ∗∗表示二者之间极显著相关(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ

图 ４　 水样中优势菌属与理化因子的相关性

Ｆｉｇ.４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｅｒａ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ

２.５　 红螯螯虾室内养殖适宜水质水体中细菌群落

功能预测

　 　 细菌群落的功能对保持红螯螯虾适宜水体环境

的稳定性起至关重要的作用ꎮ 本研究基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ
基因ꎬ通过 Ｔａｘ４Ｆｕｎ２ 研究了红螯螯虾不同生长阶段

养殖池水体中细菌的相关功能ꎬ得到 ＫＥＧＧ 途径中 ３
个级别的功能基因的相对丰度:一级通路得到水体中

菌群的优势功能基因ꎬ按相对丰度由高到低顺序依次

为新 陈 代 谢 (７５.７２％~ ７８􀆰 ７４％)、 环 境 信 息 处 理

(７.４９％~９􀆰 ３３％)、细胞过程(４.０１％~６􀆰 ２８％)、遗传信

息处理(３.９１％~４􀆰 ９９％)、人类疾病(３.１２％~ ３􀆰 ４０％)
和有机系统(１.４３％~１􀆰 ５３％)ꎮ 二级通路共得到水体

中细菌相关功能基因 ４４ 个(图 ５)ꎬ相对丰度排名前

１０ 的分别为全球与概览图(３７.０８％~４０􀆰 ８３％)、碳水
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化合物代谢(８.６４％~ ９􀆰 １１％)、氨基酸代谢(７.７２％~
８􀆰 ００％)、膜转运机制(４.４２％~４􀆰 ７７％)、信号转导途径

(３.０５％~４􀆰 ５９％)、能量代谢(３.５５％~４.５６％)、细胞群

落￣原核生物(２.６４％~４􀆰 ４１％)、辅助因子与维生素代

谢(３.２５％~４􀆰 １８％)、脂质代谢(２.５６％~３􀆰 ９９％)和外

源性化合物的生物降解与代谢(２.８５％~４􀆰 ００％)ꎮ 聚

类分析发现 ＣＰＰ 池 １ 水体和 ＣＰＰ 池 ２ 水体中细菌群

落首先聚为一类ꎬ然后 ＸＭＰ 池水体中细菌群落与

ＣＰＰ 池 １ 水体中细菌群落和 ＣＰＰ 池 ２ 水体中细菌群

落形成一个更大的分支ꎬ最后 ＢＣＰＣ 池水体中细菌群

落与其他所有水体中细菌群落聚类在一起ꎮ
采用 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 对水体中细菌代谢及生态功能

进行注释ꎬ共得到４９ 种细菌群落功能ꎬ表５ 为相对丰度

排名前２０ 的 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 细菌预测功能ꎬ结果显示化学

异养与好氧化学异养在各生长阶段相对丰度均较高ꎬ
ＸＭＰ 池水体中细菌群落中叶绿体的相对丰度最高ꎬ表
明养殖水体受光合作用的影响较大ꎮ 此外ꎬ本研究发

现随着红螯螯虾养殖生长时期的推进ꎬＣＰＰ 池 １ 水体

与 ＣＰＰ 池 ２ 水体中硝酸盐还原、氮呼吸和硝酸盐呼吸

的相对丰度明显增加ꎮ

ＸＭＰ:虾苗ꎻＢＣＰＣ:半成品虾ꎻＣＰＰ:成品虾ꎮ
图 ５　 二级通路 Ｔａｘ４Ｆｕｎ２ 基因功能预测热图

Ｆｉｇ.５　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｇｅｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙｓ ｕｓｉｎｇ Ｔａｘ４Ｆｕｎ２
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表 ５　 基于 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 细菌功能预测

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＦＡＰＲＯＴＡＸ

ＦＡＰＲＯＴＡＸ　 　
功能预测　 　

ＸＭＰ 池中
细菌功能
相对丰度

(％)

ＢＣＰＣ 池中
细菌功能
相对丰度

(％)

ＣＰＰ 池 １中
细菌功能
相对丰度

(％)

ＣＰＰ 池 ２中
细菌功能
相对丰度

(％)

化学异养 １２.７７ ７.２６ １０.２２ １２.３６

好氧化学异养 ７.３１ ６.４５ ８.８８ １１.４８

叶绿体 １２.９３ ０.８２ ０.０４ ０.１９

硝酸盐还原 ０.６１ １.２１ ２.９６ ３.９０

氮呼吸 ０.５０ ０.７５ ２.３４ ３.２７

硝酸盐呼吸 ０.５０ ０.７５ ２.３４ ３.２７

细胞内寄生 ０.８８ １.０８ ０.６１ ０.５６

芳香族化合物降解 ５.２５ ０.６７ ０.３３ ０.２６

尿素分解 ５.４５ ０.０６ ０.１１ ０.１１

烃类降解 ５.１９ ０.０５ ０.２２ ０.２１

氯酸盐还原 ０.２１ ０.６７ １.３７ ２.２５

芳香烃类降解 ５.１８ ０ ０ ０.０５

光合作用 ０.９６ ０.２６ １.３６ ０.５７

暗氢氧化 ０.０５ ０.１７ ０.１８ １.８４

光异养 ０.９１ ０.０５ １.２０ ０.５１

发酵 ０.１８ ０.５０ １.１４ ０.７３

锰氧化 ０.０５ ０.３０ ０.１３ ０.０２

动物寄生或共生 ０.１６ ０.７０ ０.３５ ０.２３

人类病原体 ０.１５ ０.６９ ０.３２ ０.２１

甲基营养 ０.２２ ０.３１ ０.３１ ０.１６
ＸＭＰ:虾苗ꎬＢＣＰＣ:半成品虾ꎬＣＰＰ:成品虾ꎮ

３　 讨 论

３.１　 不同生长阶段养殖池水体理化因子

水体理化因子是影响水产养殖的关键因素[１９]ꎬ
可通过研究理化因子之间的相关性优化水体环境管

理策略ꎮ 本研究红螯螯虾为室内养殖ꎬ有利于控制

水温、溶解氧、ｐＨ 值等理化因子ꎬ从而降低水产养殖

疾病的暴发ꎬ提高虾苗的成活率和生长速度[５ꎬ２０]ꎮ
前人研究结果表明ꎬ红螯螯虾养殖水体适宜 ｐＨ 值

应保持在７~８ꎬ水温在２０~３０ ℃ꎬ溶氧量含量维持在

５􀆰 ０ ｍｇ / Ｌ以上ꎬ盐度在０.２~１４􀆰 ０ ｇ / Ｌꎬ总氨态氮含量

低于 ０􀆰 ５ ｍｇ / ＬꎬＮＯ－
２ ￣Ｎ含量低于 ０􀆰 ３ ｍｇ / Ｌꎬ总硬度

大于 ５０ ｍｇ / Ｌ[５ꎬ１７ꎬ２１]ꎬ本研究中 ＸＭＰ 池水体 ｐＨ 值

为 ７􀆰 ５ꎬ明显高于 ＢＣＰＣ 池、ＣＰＰ 池 １ 和 ＣＰＰ 池 ２ 养

殖水体ꎬ这是因为人工投加的大量小球藻进行光合

作用消耗了 ＸＭＰ 池水体中 ＣＯ２导致 ｐＨ 值升高所

致[２２]ꎮ ４ 个生长阶段水体总硬度由大到小排序为

ＣＰＰ 池 ２>ＣＰＰ 池 １>ＢＣＰＣ 池>ＸＭＰ 池ꎬ这是由于红

螯螯虾在生长过程中要经历１０~ １３ 次蜕壳ꎬ在生长

后期ꎬ水体中需要补充更多的钙来满足虾蜕壳需要ꎬ
所以在红螯螯虾生长后期水体总硬度偏高[２３]ꎮ 本

研究对不同生长阶段红螯螯虾适宜养殖水体理化因

子之间进行皮尔逊相关性分析发现ꎬ水样 ｐＨ 与水

温(ＷＴ)为显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ这是因为 ＷＴ 上

升使水体中藻类和光合细菌的光合作用效率提高ꎬ
并在光合作用过程中消耗水体中的 ＣＯ２ꎬ从而导致

ｐＨ 值上升ꎮ ＴＨ 与 ＷＴ、 ｐＨ 为显著负相关 (Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎬ这是由于水体 ｐＨ 偏碱性和 ＷＴ 升高会导致

水体中碳酸钙的溶解度降低ꎬ从而使水体总硬度也

随之降低[２４]ꎮ 说明 ＷＴ 的变化会影响水体 ｐＨ 值和

总硬度ꎬ养殖过程中ꎬ特别是在虾蜕壳期间需要密切

监测和调控 ＷＴ、ｐＨ 和 ＴＨꎬ确保红螯螯虾生活在适

宜的水质条件下ꎮ
３.２　 不同生长阶段水体中细菌群落结构特征

本研究通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序方法对

不同生长阶段红螯螯虾养殖池水体进行细菌多样性

分析ꎬ结果发现 ＣＰＰ 池 １ 中和 ＣＰＰ 池 ２ 中细菌群落

的多样性和丰富度高于 ＸＭＰ 池和 ＢＣＰＣ 池ꎬ这可能

是由于红螯螯虾的体重决定了每天投喂的饵料

量[２３]ꎬ进而影响到降解水体中排泄物与残饵等的微

生物特征[２０]ꎮ 因此ꎬ随着红螯螯虾生长时期的推

进ꎬ水体中细菌群落物种丰富度和多样性也随之上

升ꎮ 这与 Ｆｅｎｇ 等[２５]对养殖环境微生物群与宿主微

生物群之间的关系以及袁若男等[２６] 对池塘养殖不

同个体大小红螯螯虾肠道微生物多样性研究的结果

一致ꎮ 但是 ＢＣＰＣ 池水体中微生物群落的多样性和

丰富度均最低ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数最大ꎬ在门、属水平上分

析发现 ＢＣＰＣ 池水体中变形菌门占 ８４.８５％ꎬ多核杆

菌属占 ５１􀆰 ５５％ꎬ可能是半成品虾处于养殖中期ꎬ投
喂的饵料从虾苗期的粉末更换为颗粒ꎬ其主要成分

的构成也相应发生了变化所致ꎮ 这与 Ｌｕ 等[２７]对拟

穴青蟹的研究发现饲养模式的变化会导致水体中细

菌群落结构也随着变化的结果一致ꎮ ＣＰＰ 池 １ 和

ＣＰＰ 池 ２ 水体中细菌群落多样性指数和丰富度指数

高ꎬ是因为投喂了大量的饵料ꎬ虾产生了大量的排泄

物ꎬ为水体中微生物提供了丰富的营养源ꎮ 此外ꎬ本
研究发现 ＣＰＰ１ 和 ＣＰＰ２ 经历了多个生长期ꎬ并长期

保持相对稳定的生长环境ꎬ因此ꎬ养殖水体生态系统
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趋于稳定ꎬ细菌群落结构也较为稳定ꎮ 这表明饵料

投喂量、换饵料期和不同生长期等因素都可能对红

螯螯虾养殖水体中细菌群落的多样性和丰富度产生

重要影响ꎮ 优化饵料投喂策略、管理红螯螯虾养殖

密度以及维持稳定的水环境有助于提高水体中细菌

群落的多样性和丰富度ꎮ
在不同生长阶段红螯螯虾养殖水体中发现优势

菌门均为变形菌门ꎬ其次为蓝菌门、放线菌门、拟杆

菌门、髌骨菌门ꎮ ＸＭＰ、ＢＣＰＣ、ＣＰＰ１ 和 ＣＰＰ２ ４ 个

养殖阶段水体中变形菌门丰度分别为 ５０􀆰 ２０％、
８４􀆰 ８５％、３８􀆰 １１％、３３􀆰 ４５％ꎬ变形菌门在养殖水体中

的优势地位与 Ｍｏｓｃｈｏｓ 等[２８] 和李卢国等[２９] 的研究

结果一致ꎬ它参与氮循环ꎬ包括氮的硝化和反硝化ꎬ
分解有机物质并转化为无机物ꎬ促进有机废物的降

解[３０]ꎮ 本研究发现 ＸＭＰ 池水体中的优势菌门除变

形菌门外还有蓝细菌门ꎮ 蓝细菌门细菌作为光合作

用生物ꎬ能够利用光能将无机物质转化为有机物质ꎬ
为水体生态系统提供了重要的能量来源[３１]ꎮ ＣＰＰ
池 １ 和 ＣＰＰ 池 ２ 水体中优势菌门除变形菌门外还

有放线菌门、拟杆菌门、髌骨细菌门ꎬ说明红螯螯虾

生长中后期水体细菌群落分布逐渐均匀ꎬ结构趋于

平稳ꎮ 在属水平上ꎬ通过聚类分析得到 ＸＭＰ 池水体

中细菌群落与 ＢＣＰＣ 池水体中细菌群落聚为一类ꎬ
可能是生长环境相对简单ꎬ饵料投喂量少ꎬ有机物含

量低ꎬ因此细菌群落的多样性和丰富度较低ꎮ ＣＰＰ
池 １ 水体中细菌群落与 ＣＰＰ 池 ２ 水体中细菌群落

聚为一类ꎬ可能是因为红螯螯虾经历了多个生长期ꎬ
水体中有较多的有机物质和营养源ꎬ形成了复杂多

样的细菌群落ꎬ提高了养殖水体系统的稳定性和韧

性ꎬ增强了养殖水体系统对环境变化的适应能力ꎮ
随着生长时期的推进ꎬｈｇｃｌ＿ｃｌａｄｅ 细菌、湖栖菌属细

菌、黄杆菌属(Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ) 细菌和脱氯单胞菌

(Ｄｅｃｈｌｏｒｏｍｏｎａｓ)属细菌相对丰度明显增加ꎮ ｈｇｃｌ＿
ｃｌａｄｅ 细菌参与水体氮循环ꎬ具有反硝化和固氮的能

力[１８]ꎮ 湖栖菌属细菌既是水产养殖重要的碳循环

菌ꎬ也是将碳从初级生产者输送到更高营养水平的

关键细菌[３２]ꎮ 黄杆菌属细菌和脱氯单胞菌为反硝

化细菌ꎬ可以增强养殖水体硝化和反硝化能力ꎬ从而

降低水体含氮化合物的浓度[３３￣３４]ꎬ但也有研究结果

表明ꎬ某些黄杆菌属细菌为鱼类病原体ꎬ能够引起鱼

鳃损伤、皮肤病变和深度坏死性溃疡等疾病[３５]ꎬ目
前未见黄杆菌属细菌对红螯螯虾造成病原性伤害的

报道ꎮ
３.３　 不同生长阶段水体理化因子对细菌群落的影响

细菌群落的变化不仅受到不同生长阶段养殖对

象的影响ꎬ水体理化因子也在调控微生物群落结构

和功能方面起关键作用ꎬ甚至影响养殖水体生态系

统的稳定性及健康状况ꎮ 水体中细菌在水生生态系

统的生物地球化学循环中起着至关重要的作用ꎬ对
水质变化有重要影响[３６]ꎮ 前人的研究主要集中在

对不同生长阶段红螯螯虾肠道微生物与水体理化因

子之间的关系[９ꎬ２６]ꎬ忽略了对养殖水体中微生物重

要性的探究ꎮ 本研究发现水体理化因子ＮＯ－
２ ￣Ｎ含量

与不同生长阶段红螯螯虾水体中细菌群落的 Ｃｈａｏ１
指数、Ａｃｅ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数呈显著负相关关系ꎮ
氮素对养殖动物和养殖水体中微生物具有重要影

响[２７ꎬ３７]ꎮ 在红螯螯虾养殖水体中氮素主要来源于

残饵和排泄物ꎬ养殖过程中通过曝气增氧有利于养

殖水体中硝化细菌和亚硝化细菌的生长ꎬ进而通过

硝化作用和反硝化作用促进养殖水体脱氮[３８]ꎮ 本

研究发现ꎬＮＯ－
２ ￣Ｎ含量与多核杆菌属细菌呈极显著

正相关ꎬ与 ｎｏｒａｎｋ＿Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｄａｌｅｓ 细菌呈极显著

负相关ꎻｐＨ 与优势属 ｎｏｒａｎｋ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 细菌呈极显

著正相关ꎻＮＨ＋
４ ￣Ｎ含量与 ｎｏｒａｎｋ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 细菌呈

极显著负相关ꎻＴＨ、ＣＯＤＣｒ与 ｎｏｒａｎｋ＿Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ＿Ｉｎ￣
ｃｅｒｔａｅ＿Ｓｅｄｉｓ 细菌呈显著负相关ꎻＴＮ 含量与 ｈｇｃｌ ＿
ｃｌａｄｅ 细菌呈极显著正相关ꎬ说明这些理化因子对水

体中微生物群落结构具有显著影响ꎮ 许郑超等[３９]

对中华绒螯蟹养殖水体的研究发现ꎬＷＴ、ｐＨ、ＤＯ 和

ＴＨ 对水体中细菌群结构有显著影响ꎮ
３.４　 不同生长阶段水体中细菌群落功能预测

功能基因在微生物群落中的作用至关重要ꎬ决
定了微生物的代谢能力、生态功能及其与环境的相

互作用ꎮ 通过 Ｔａｘ４Ｆｕｎ２ 功能基因预测发现ꎬ一级通

路得到不同生长阶段养殖水体中细菌群落的优势功

能基因丰度变化不大ꎬ以新陈代谢为主ꎮ 微生物的

新陈代谢是各类菌属与环境之间物质和能量交换的

主要过程[４０]ꎮ 在养殖水体中微生物新陈代谢主要

参与营养物质的摄取、有机物的分解、能量的产生以

及废物的排泄ꎬ微生物可以通过新陈代谢活动分解

养殖水体的有机物ꎬ并转化为无机物[４１]ꎮ 二级通路

得到不同生长阶段养殖水体中主要的优势功能基因

均为全球与概览图、碳水化合物代谢、氨基酸代谢、
膜转运机制、信号转导途径、能量代谢等ꎬ这些功能
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涵盖了微生物群落的基本生命活动ꎬ包括能量获取、
物质转运、信息传递以及物质代谢[４２]ꎮ 聚类分析发

现ꎬＣＰＰ 池 １ 水体中细菌群落和 ＣＰＰ 池 ２ 水体中细

菌群落首先聚为一类ꎬ随后与 ＸＭＰ 池水体中细菌群

落形成一个更大的分支ꎬ最后 ＢＣＰＣ 池水体中细菌

群落与所有水体中细菌群落聚类在一起ꎬ说明相邻

生长阶段水体中细菌群落功能基因更为相似ꎬ功能

基因从 ＸＭＰ 阶段过渡到 ＢＣＰＣ 阶段时通过适应和

调整ꎬ最终在 ＣＰＰ１ 和 ＣＰＰ２ 阶段趋于稳定ꎮ ＦＡ￣
ＰＲＯＴＡＸ 注释结果显示ꎬ主要功能预测包括化学异

养、好氧化学异养、叶绿体、硝酸盐还原、氮呼吸和硝

酸盐呼吸ꎬ说明在不同生长阶段养殖水体以碳代谢

和氮代谢为主ꎮ 碳代谢是微生物获得能量的主要途

径ꎬ微生物通过碳代谢分解有机物ꎬ减少水体中的有

机污染物ꎬ从而提高水质[４３]ꎮ 氮代谢是生物地球化

学循环的关键过程[４４]ꎮ 氮代谢过程如硝化作用、反
硝化作用和固氮作用是氮循环的重要组成部分ꎬ维
持水体中氮平衡ꎬ防止过量氮污染ꎬ通过反硝化作用

和硝酸盐还原作用ꎬ微生物可以将有害的氮化合物

转化为氮气或其他无害形式ꎬ从而达到改善水质的

目的[４５]ꎮ 因此ꎬ本研究养殖水体中碳代谢和氮代谢

发挥着关键作用ꎮ 在红螯螯虾不同生长阶段养殖水

体化学异养和好氧化学异养相对丰度均较高ꎬ这与

Ｘｉｅ 等[４６]对克氏原螯虾不同生长阶段肠道菌群的主

要功能预测结果一致ꎮ 化学异养菌和好氧化学异养

菌通过氧化无机物质(如硫、氮等)来获取能量ꎬ在
水产养殖中ꎬ可以帮助分解有机废物ꎬ从而改善水

质[４７]ꎮ 本研究发现随着红螯螯虾生长时期的推进ꎬ
养殖水体中硝酸盐还原、氮呼吸和硝酸盐呼吸微生

物的相对丰度也逐渐增加ꎬ反映了与氮循环相关的

代谢活动随着养殖生长时期的推进而增强ꎬ有助于

减少含氮化合物积累ꎬ维持养殖水体健康ꎮ

４　 结 论

本研究利用高通量测序技术研究了不同生长阶

段红螯螯虾养殖水体细菌群落的结构、组成、功能以

及与水体理化因子之间的关系ꎮ 不同生长阶段红螯

螯虾养殖适宜水体中 ｐＨ 与 ＷＴ 呈显著正相关(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎬＴＨ 与 ＷＴ、ｐＨ 呈显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 红

螯螯虾不同生长阶段适宜水质水体均具有丰富的细

菌群落组成ꎬ主要细菌门有变形菌门、蓝菌门、放线

菌门、拟杆菌门、髌骨菌门等ꎬ优势细菌属有多核杆

菌属、ｎｏｒａｎｋ＿Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿Ｓｅｄｉｓ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿
Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ 和湖栖菌属等ꎮ 养殖水体细菌群

落物种多样性主要受水体理化因子ＮＯ－
２ ￣Ｎ含量的影

响ꎮ 不同生长阶段适宜水质水体细菌群落功能基因

组成较为相似ꎬ主要优势功能为全球与概览图、碳水

化合物代谢、氨基酸代谢和膜转运机制等ꎮ 氮代谢

循环功能类群的相对丰度在成品虾生长阶段明显增

加ꎮ 本研究结果为红螯螯虾室内养殖水体中微生物

调控提供科学依据ꎮ
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