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　 　 摘要:　 为了明确繁殖养殖一体模式和繁殖养殖分离模式下春季克氏原螯虾养殖系统细菌群落变化及其影响

因子ꎬ本研究利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序对成熟期克氏原螯虾养殖系统水体、底泥和虾肠道细菌群落组成和多样性进

行分析ꎬ阐明两种养殖模式下养殖系统细菌群落特征及其与水质因子关系的差异ꎮ 结果表明:繁殖养殖一体模式

水体为中度富营养化水平ꎬ繁殖养殖分离模式水体为中营养水平ꎮ 水体、底泥和虾肠道细菌群落多样性两种模式

间无显著差异ꎬ群落组成有显著差异ꎮ 与繁殖养殖一体模式相比ꎬ繁殖养殖分离模式显著提高了水体变形菌门细

菌和底泥放线菌门细菌的相对丰度ꎬ降低了水体蓝细菌门细菌和放线菌门细菌的相对丰度ꎬ减少了肠道中潜在致

病菌鲁氏不动杆菌的相对丰度ꎬ降低了克氏原螯虾肠道遭受致病菌感染的风险ꎮ 总氮(ＴＮ)含量、磷酸盐(ＰＯ３－
４ ￣Ｐ)

含量ꎬ叶绿素 ａ 含量和高锰酸盐指数(ＣＯＤＭｎ)是繁殖养殖一体模式水体、肠道菌群组成的主要影响因子ꎻ透明度ꎬ
水温和水体溶解氧(ＤＯ)含量是繁殖养殖分离模式水体、肠道菌群组成的主要影响因子ꎮ 本研究结果为克氏原螯

虾养殖水质调控、疾病预防和稻虾种养绿色可持续发展提供了理论支撑ꎮ
关键词:　 克氏原螯虾ꎻ 养殖模式ꎻ 细菌群落ꎻ 水质因子
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　 　 克氏原螯虾(Ｐｒｏｃａｍｂａｒｕｓ ｃｌａｒｋｉｉ)是一种淡水甲

壳类动物ꎬ原产于北美洲ꎬ１９３０ 年左右引入中国[１]ꎮ
由于其环境适应性强ꎬ营养美味ꎬ商业价值高ꎬ在中

国被广泛养殖[２]ꎬ养殖模式大致包括稻虾种养、池
塘养殖和藕田套养等ꎬ其中以稻虾种养为主[３]ꎮ 与

传统的池塘养殖相比ꎬ稻虾种养系统利用低洼稻田

冬季浅水环境和生产闲置期ꎬ提高了稻田的利用率

和生产力ꎬ实现了生产效益最大化[４]ꎮ ２０２２ 年ꎬ中
国克氏原螯虾产业综合产值约 ４.５×１０１１元ꎬ养殖面

积和产量再创新高ꎬ其中稻虾综合种养面积突破

１.５３×１０６ ｈｍ２ꎬ克氏原螯虾年产量达２.４×１０６ ｔꎬ年产

量同比增长 ９􀆰 ０９％ꎬ占克氏原螯虾养殖总产量的

８３􀆰 ００％[３]ꎮ 随着稻虾种养规模的扩大ꎬ克氏原螯虾

疾病频繁发生ꎬ特别是由病毒和细菌引起的疾病死

亡率呈上升趋势[５￣７]ꎬ严重威胁克氏原螯虾产业的可

持续发展ꎮ
不能准确评估存塘虾量是目前克氏原螯虾养殖

存在的一个主要难题ꎮ 通常每只成熟雌虾抱卵２００~
３００ 粒ꎮ 不同于其他甲壳动物ꎬ克氏原螯虾为了避寒

和保证繁殖产卵过程顺利完成ꎬ喜欢在洞穴中完成繁

殖孵化过程ꎬ这是来年存塘虾量无法估计的主要原

因ꎮ 目前ꎬ克氏原螯虾养殖主要以传统的繁殖养殖一

体(繁殖养殖同塘)为主ꎬ少部分养殖户尝试了繁殖养

殖分离ꎮ 繁殖养殖一体容易导致养殖密度不确定ꎬ进
而引起高密度养殖、环境恶化等问题ꎮ 而繁殖养殖分

离是在单独水塘育苗ꎬ专养区域养虾ꎬ实现了养殖密

度可控ꎬ有效提高了成虾的规格和质量ꎬ大幅度降低

了饲料等投入品的使用[８]ꎮ
近年来ꎬ越来越多的研究发现ꎬ微生物在水产养

殖池塘中发挥至关重要的作用ꎬ包括改善水质、维持

虾体健康、促进生态平衡等ꎬ尤其是水生生物肠道微

生物群落与宿主的发育、营养状况、免疫反应和抗病

能力密切相关[９￣１０]ꎮ 由于微生物对环境条件的变化

特别敏感ꎬ不同养殖密度、水草种植和饲料投喂量等

均会引发池塘生态系统微生物群落结构发生强烈变

化[１１￣１３]ꎮ 研究结果表明ꎬ虾从饲料中吸收２４％~３７％
的氮和１１％~２０％的磷[１４￣１５]ꎮ 此外ꎬ１５％的氮损失发

生在饲料颗粒浸入池塘水后的前 ２ ｈ[１６]ꎮ 这些未使

用的营养物质将导致水体和池塘沉积物 ｐＨ 值和溶

解氧的变化、富营养化、细菌增殖以及颗粒有机物的

增加[１７￣１８]ꎮ 而水体水质指标变化会显著改变水体菌

群结构ꎬ进而影响水生动物肠道菌群健康[１９]ꎬ还可能

导致水生动物发病ꎮ
本研究利用 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因高通量测序技术ꎬ对

繁殖养殖分离和繁殖养殖一体两种养殖模式下克氏

原螯虾肠道和环境细菌群落结构特征和多样性及其

与养殖水质环境因子之间的关系进行研究ꎬ旨在为

更加全面认识两种模式下克氏原螯虾养殖系统细菌

群落分布特征及关键环境影响因子ꎬ以期为稻虾综

合种养健康发展提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验地点

采样点位于扬州市邗江区公道镇河东村和扬州

市广陵区李典镇伏固村的稻虾种养基地ꎬ靠近邵伯

湖和夹江ꎬ均为长江水系ꎬ土壤类型均为水稻土ꎬ周
边均为农田ꎬ无工业污染和大型遮挡物ꎬ不会对试验

结果造成影响ꎮ 每个基地各选取面积相近的 ３ 块稻

９８３１覃宝利等:繁殖养殖分离模式和繁殖养殖一体模式下春季稻虾种养系统细菌群落特征



田进行采样ꎮ 于 ２０２２ 年 ６ 月 ８ 日(克氏原螯虾养殖

成熟期)分别采集稻虾种养稻田养殖水体、底泥及

虾肠道样品进行微生物组成、多样性及水质指标检

测分析ꎮ 供试克氏原螯虾饲料由江苏富裕达粮食制

品股份有限公司生产ꎬ饲料中蛋白质含量为 ３２％ꎮ
繁殖养殖分离模式(ＳＭ)下养殖区伊乐藻种植面积

占３０％~ ４０％ꎬ克氏原螯虾放养密度为 １ ｈｍ２ ６.０×
１０４尾ꎬ饲料投喂量为１５.０~３７􀆰 ５ ｋｇ / (ｈｍ２􀅰ｄ)ꎬ成熟

期克氏原螯虾体重在４４.３９ ｇ±１０􀆰 １１ ｇꎮ 繁殖养殖一

体模式(ＣＭ)区伊乐藻种植面积占３０％~ ４０％ꎬ养殖

密度为 １ ｈｍ２ １.２×１０５ ~ １.５×１０５尾ꎬ饲料投喂量为

３７.５~７５􀆰 ０ ｋｇ / (ｈｍ２􀅰ｄ)ꎬ成熟期克氏原螯虾体重

在２７.６１ ｇ±６􀆰 ６２ ｇꎮ
１.２　 采样方法

２０２２ 年 ６ 月 ８ 日上午８:００－１０:００ꎬ现场用哈

希水质分析仪(美国哈希公司产品)测定水体溶解

氧(ＤＯ)含量、水温(Ｔｅｍ)、透明度(ＳＤ)和 ｐＨꎮ 使

用有机玻璃采水器在稻田环沟和田间采用五点法

各采集 ５ Ｌ 水样(水深 ０ ~ ５０ ｃｍ)ꎬ混合均匀后取

５００ ｍＬ 水样ꎬ按照 Ｔａｎｇ 等[２０] 方法检测水体总氮

(ＴＮ)含量、总磷(ＴＰ)含量、氨态氮(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ)含量、

亚硝酸盐氮(ＮＯ－
２ ￣Ｎ)含量、硝酸盐氮( ＮＯ－

３ ￣Ｎ)含

量、磷酸盐(ＰＯ３－
４ ￣Ｐ)含量、叶绿素 ａ 含量以及高锰

酸盐指数(ＣＯＤＭｎ)等水质指标ꎮ 利用循环水式真

空泵抽滤收集水体细菌ꎬ滤膜材质为混合纤维素

(孔径为 ０􀆰 ２ μｍꎬ直径 ５０ ｍｍ)ꎬ抽滤的体积为

２５０ ｍＬꎬ滤膜放入 １５ ｍＬ 无菌离心管后ꎬ－８０ ℃保

存ꎮ 用彼得森采泥器(武汉轩明宇环保科技发展

有限公司产品)在池塘环沟和田间按照五点法采

集０ ~ １０ ｃｍ 深处的沉积物样品ꎬ等量混合均匀后

取约 ５００ ｇ 置于无菌密封样品袋中ꎬ－８０ ℃ 保存ꎮ
在塘口及环沟中用地笼捕捉克氏原螯虾ꎬ随机选

取 ３０ 尾作为样品带回实验室进行肠道菌群分析ꎮ
无菌环境下每个塘口随机选取 １０ 尾健康克氏原

螯虾ꎬ用 ７５％乙醇消毒体表ꎬ提取全肠混合后置于

２ ｍＬ 无菌离心管中ꎬ－８０ ℃保存ꎮ
１.３　 样品细菌 ＤＮＡ 提取及测序方法

样品处理完成后ꎬ用装有干冰的保温盒寄送至

上海派森诺生物科技股份有限公司进行 １６Ｓ ｒＲＮＡ
基因测序ꎮ 水体细菌样本采用 ＣＴＡＢ 方法提取

ＤＮＡꎮ 土壤细菌样本(０.２~ ０􀆰 ５ ｇ)和肠道细菌样本

采用 ＯＭＥＧＡ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒 (美国欧米茄生

物技术公司产品)提取 ＤＮＡꎮ 用 ２％琼脂糖凝胶电

泳(北京六一生物科技有限公司产品)检测 ＤＮＡ 的

纯度ꎮ 采用 Ｑｕａｎｔ￣ｉＴ ＴＭＰｉｃｏＧｒｅｅｎ 􀅺 ｄｓＤＮＡ 定量检

测试剂盒(美国英杰生命技术公司产品)对 ＰＣＲ 产

物在 Ｍｉｃｒｏｐｌａｔｅ ｒｅａｄｅｒ 酶标仪(美国伯腾仪器有限公

司产品)上进行定量ꎬ再利用 ＴｒｕＳｅｑ 􀅺 Ｎａｎｏ ＤＮＡ
ＬＴ 文库制备试剂盒(美国因美纳公司产品)进行建

库ꎮ 然后采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 平台进行双端测序ꎬ测序区:
１６Ｓ＿Ｖ３Ｖ４ꎬ测序上游引物名称:３３８Ｆꎬ上游引物序

列:５′￣ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ￣３′ꎻ下游引物名

称: ８０６Ｒꎬ 下游引物序列: ５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴ￣
ＷＴＣＴＡＡＴ￣３′ꎮ 本研究获得的序列已上传到 ＮＣＢＩ
ＳＲＡ 数 据 库ꎬ 登 录 号 为 ＰＲＪＮＡ１０３５６２５ 和 ＰＲＪ￣
ＮＡ１１１９６９４ꎮ
１.４　 数据分析

使用 ＱＩＩＭＥ２ (２０１９.４)软件分析细菌群落生物

学组成信息ꎬＲ 软件和 ＱＩＩＭＥ ２ 软件计算分析细菌

群落多样性指数ꎮ 采用单因素方差分析法检验池塘

水体理化性质参数及不同样品细菌群落组成和多样

性指数的差异ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同养殖模式下克氏原螯虾养殖池塘水质指标

　 　 水质调查结果显示ꎬ本研究两种养殖模式下溶

解氧含量(８.３６~１３􀆰 ９０ ｍｇ / Ｌ)、ｐＨ (８.８２~９􀆰 ０４)、亚
硝酸盐氮含量(０.００２ １~ ０.００２ ８ ｍｇ / Ｌ)和氨态氮含

量(０.４７~０􀆰 ６２ ｍｇ / Ｌ)均在克氏原螯虾可以生存的

范围内ꎮ ＳＭ 模式水温和水体透明度显著高于 ＣＭ
模式(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ总氮含量、总磷含量、磷酸盐含量、
叶绿素 ａ 含量和高锰酸盐指数显著低于 ＣＭ 模式

(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ其他指标两种模式间无显著差异(Ｐ>
０􀆰 ０５)(表 １)ꎮ 采用综合营养状态指数法(ＴＬＩ) [２１]ꎬ
以 ＴＮ 含量、ＴＰ 含量、叶绿素 ａ 含量、透明度和高锰

酸盐指数 ５ 个指标综合评价养殖水体富营养化程

度ꎮ 计算得出ꎬ ＣＭ 模式水体综合营养指数为

６１􀆰 ７０ꎬ属于中度富营养化ꎬＳＭ 模式水体综合营养指

数为 ３５􀆰 ６０ꎬ属于中营养水平ꎮ
２.２　 不同养殖模式下克氏原螯虾养殖系统细菌群

落多样性和组成

　 　 从表 ２ 可见ꎬ克氏原螯虾养殖池塘底泥、水体、
虾肠道细菌群落 α￣多样性指数两种养殖模式间均

无显著性差异(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎮ
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表 １　 不同养殖模式下养殖池塘水质指标

Ｔａｂｌｅ １ 　 Ｐｏｎｄ ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ
ｍｏｄｅｓ

水质指标　 　 　 繁殖养殖分离模式
(ＳＭ)

繁殖养殖一体模式
(ＣＭ)

温度(℃) ２６.９３±１.１１ａ ２４.３０±０.０１ｂ

溶解氧含量(ｍｇ / Ｌ) １３.９０±０.３７ａ ８.３６±３.８７ａ

ｐＨ ９.０４±０.３６ａ ８.８２±０.４０ａ

总氮含量(ｍｇ / Ｌ) ２.６５±０.５３ｂ ４.９５±０.４８ａ

总磷含量(ｍｇ / Ｌ) ０.０４±０.０１ｂ ０.２９±０.０６ａ

硝酸盐氮含量(ｍｇ / Ｌ) ０.１７±０.０７ａ ０.１８±０.０７ａ

亚硝酸盐氮含量(ｍｇ / Ｌ) ０.００２ ８±０.０００ ５ａ ０.００２ １±０.００２ ２ａ

氨态氮含量(ｍｇ / Ｌ) ０.４７±０.２１ａ ０.６２±０.１４ａ

磷酸盐含量(ｍｇ / Ｌ) ０.０２±０ｂ　 ０.１３±０.０４ａ

高锰酸盐指数(ｍｇ / Ｌ) １０.９６±３.３８ｂ ３２.７９±９.０４ａ

叶绿素 ａ 含量(μｇ / Ｌ) ６.６６±１.９４ｂ １８９.８４±４３.３０ａ

透明度(ｃｍ) ６５.００±５.００ａ ２７.３３±２.５２ｂ
同一行不同小写字母表示两种养殖模式间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ表中
数据为平均值±标准差ꎮ

　 　 在门水平上ꎬ对不同养殖模式(ＳＭ 模式和 ＣＭ 模

式)样品中相对丰度前 １０ 的优势菌群分析作图(图
１)ꎮ 结果显示ꎬＳＭ 模式和 ＣＭ 模式池塘底泥细菌群

落中均以变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)细菌、厚壁菌门

(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)细菌、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)细菌、拟
杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)细菌、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)
细菌和绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)细菌为主ꎻ肠道细菌群

落中以变形菌门细菌、软壁菌门(Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ)细菌和

厚壁菌门细菌为主ꎮ 以上主要细菌门相对丰度在 ＳＭ
模式和 ＣＭ 模式之间均无显著差异(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎬ但 ＳＭ
模式底泥细菌群落中放线菌门细菌相对丰度比 ＣＭ
模式底泥细菌群落中放线菌门细菌相对丰度高

８１􀆰 ０６％ꎮ ＳＭ 模式和 ＣＭ 模式水体细菌群落中以变

形菌门细菌、放线菌门细菌、拟杆菌门细菌、蓝藻菌门

(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)细菌和厚壁菌门细菌为主ꎬ其中 ＳＭ
模式水体细菌群落中变形菌门细菌、厚壁菌门细菌相

对丰度显著高于 ＣＭ 模式ꎬ放线菌门细菌和蓝藻菌门

细菌相对丰度显著低于 ＣＭ 模式(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

表 ２　 不同养殖模式下池塘底泥、水体和肠道细菌群落 α￣多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ α￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｐｏｎｄ ｓｅｄｉｍｅｎｔꎬ ｗａｔｅｒ ａｎｄ ｃｒａｙｆｉｓｈ ｇｕｔ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ

多样性指数　 　 　 样品 繁殖养殖一体模式(ＣＭ) 繁殖养殖分离模式(ＳＭ)

Ｃｈａｏ１ 指数 底泥细菌群落 ４ ４２０.４００ ０±４０４.６６０ ０ａ ３ ５６３.４４０ ０±１ ６７９.５１０ ０ａ

水体细菌群落 ２ １９５.９７０ ０±１ ０６４.０８０ ０ａ １ ００８.３４０ ０±２１３.８６０ ０ａ

肠道细菌群落 ４３８.３３０ ０±２６６.７９０ ０ａ ２９６.７３０ ０±１０６.４００ ０ａ

Ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ 指数 底泥细菌群落 ４ １３１.２００ ０±２９３.０４０ ０ａ ３ ３４７.９３０ ０±１ ５１４.７１０ ０ａ

水体细菌群落 ２ １１０.５７０ ０±１ ０２３.６２０ ０ａ ９６９.０３０ ０±１９３.０５０ ０ａ

肠道细菌群落 ３９９.３３０ ０±２４４.７５０ ０ａ ２６９.１７０ ０±９１.８４０ ０ａ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 底泥细菌群落 １０.５１０ ０±０.２４０ ０ａ １０.２４０ ０±０.４３０ ０ａ

水体细菌群落 ８.５２０ ０±８.５２０ ０ａ ６.５４０ ０±０.６００ ０ａ

肠道细菌群落 ３.９２０ ０±０.２９０ ０ａ ３.６５０ ０±０.４３０ ０ａ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 底泥细菌群落 ０.９９６ ０±０.００１ ８ａ ０.９９６ ５±０.００１ ０ａ

水体细菌群落 ０.８４３ ６±０.００８ １ａ ０.８４０ ０±０.０３９ ５ａ

肠道细菌群落 ０.９８９ ９±０.００３ ０ａ ０.９５０ ４±０.０３５ ２ａ
同一行不同小写字母表示两种养殖模式间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ表中数据为平均值±标准差ꎮ

　 　 在属水平上ꎬ对不同养殖模式(ＳＭ 模式和 ＣＭ
模式)样品中相对丰度前 １０ 的优势菌群分析作图

(图 ２)ꎮ 结果显示ꎬＳＭ 模式和 ＣＭ 模式池塘底泥细

菌群落中以 Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６ 细菌为主ꎻ肠道细菌群落中

以气单胞菌属(Ａｅｒｏｍｏｎａｓ)细菌、不动杆菌属(Ａｃｉｎｅ￣
ｔｏｂａｃｔｅｒ) 细 菌、 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿ Ｂａｃｉｌｌｏｐｌａｓｍａ 细 菌 和

ＲｓａＨＦ２３１ 细菌为主ꎻ水体细菌群落中以不动杆菌属

细菌、微小杆菌属(Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)细菌、ｈｇｃＩ＿ｃｌａｄｅ

细菌、Ｐｌａｎｋｔｏｔｈｒｉｘ＿ＮＩＶＡ￣ＣＹＡ＿１５ 细菌、多核杆菌属

(Ｐｏｌｙｎｕｃｌｅｏｂａｃｔｅｒ) 细菌和 Ｌｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓ 细菌为主ꎮ
其中ꎬＳＭ 模式肠道细菌群落中气单胞菌属细菌相对

丰度显著低于 ＣＭ 模式(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＳＭ 模式水体细菌

群落中 ｈｇｃＩ＿ｃｌａｄｅ 细菌和 Ｐｌａｎｋｔｏｔｈｒｉｘ＿ＮＩＶＡ￣ＣＹＡ＿１５
细菌相对丰度显著低于 ＣＭ 模式(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ不动杆

菌属细菌和微小杆菌属细菌相对丰度在 ＳＭ 模式和

ＣＭ 模式水体之间无显著差异(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎮ

１９３１覃宝利等:繁殖养殖分离模式和繁殖养殖一体模式下春季稻虾种养系统细菌群落特征



ＳＭＤＮ:繁殖养殖分离模式底泥细菌群落ꎻＣＭＤＮ:繁殖养殖一体

模式底泥细菌群落ꎻＣＭＣＤ:繁殖养殖一体模式肠道细菌群落ꎻ
ＳＭＣＤ:繁殖养殖分离模式肠道细菌群落ꎻＣＭＷ:繁殖养殖一体

模式水体细菌群落ꎻＳＭＷ:繁殖养殖分离模式水体细菌群落ꎮ
图 １　 不同养殖模式在门水平上的细菌群落组成

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒ￣
ｅｎｔ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

ＳＭＤＮ、ＣＭＤＮ、ＣＭＣＤ、ＳＭＣＤ、ＣＭＷ、ＳＭＷ 见图 １ 注ꎮ
图 ２　 不同养殖模式在属水平上的细菌群落组成

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒ￣
ｅｎｔ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

　 　 在种水平上ꎬ对不同养殖模式(ＳＭ 模式和 ＣＭ 模

式)样品中相对丰度前 １０ 的优势菌种分析作图(图

３)ꎮ 结果显示ꎬＳＭ 模式和 ＣＭ 模式池塘底泥细菌群

落中以 Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿１０＿Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ 为主ꎻ肠
道细菌群落中以鲁氏不动杆菌(Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ＿ｌｗｏｆｆｉｉ)
为主ꎻ水体细菌群落中以鲁氏不动杆菌、Ｐｌａｎｋｔｏｔｈｒｉｘ＿
ｐｓｅｕｄａｇａｒｄｈｉｉ、 Ｐｏｌｙｎｕｃｌｅｏｂａｃｔｅｒ ＿ ｃｏｓｍｏｐｏｌｉｔａｎｕｓ、 Ｒｏ￣
ｓｅｏｍｏｎａｓ＿ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ、Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｓｉｂｉｒ￣
ｉｃｕｍ 和 Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ＿ｓｐ.为主ꎮ ＳＭ 模式克氏原螯

虾肠道细菌群落中鲁氏不动杆菌的相对丰度明显低

于 ＣＭ 模式ꎻ水体细菌群落中除 Ｐｌａｎｋｔｏｔｈｒｉｘ＿ｐｓｅｕｄａ￣
ｇａｒｄｈｉｉ 相对丰度显著降低于 ＣＭ 模式(Ｐ<０􀆰 ０５)之

外ꎬ其他主要菌种相对丰度两种模式间均差异不显著

(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎮ 值得注意的是ꎬ与 ＣＭ 模式相比ꎬＳＭ 模

式水体细菌群落中鲁氏不动杆菌相对丰度明显更高ꎮ

ＳＭＤＮ、ＣＭＤＮ、ＣＭＣＤ、ＳＭＣＤ、ＣＭＷ、ＳＭＷ 见图 １ 注ꎮ
图 ３　 不同养殖模式在种水平上细菌群落的组成

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒ￣
ｅｎｔ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ ａｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌ

　 　 在 ＯＴＵ 水平上ꎬ采用主坐标(ＰＣｏＡ)分析对加

权 ＵｎｉＦｒａｃ 距离度量矩阵进行加权ꎬ检验不同样品

中细菌群落距离关系(图 ４)ꎮ 结果显示ꎬ第一主坐

标和第二主坐标对样品差异的贡献率分别为

５６􀆰 ０％和 ２０􀆰 ７％ꎮ 说明底泥细菌群落和水体细菌群

落距离更近ꎬ这两类样品细菌群落组成结构相似度

更高ꎬ而克氏原螯虾肠道细菌群落与水体和底泥细

菌群落组成差异较大ꎮ 不同模式下水体细菌群落相

对分散ꎬ底泥和肠道细菌群落更聚集ꎮ
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ＳＭＤＮ、ＣＭＤＮ、ＣＭＣＤ、ＳＭＣＤ、ＣＭＷ、ＳＭＷ见图 １注ꎮ
图 ４　 不同养殖模式细菌群落的 ＰＣｏＡ 分析结果

Ｆｉｇ.４　 ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ

２.３　 不同养殖方式下克氏原螯虾养殖系统细菌群

落的驱动因子

　 　 将两种养殖模式下克氏原螯虾肠道细菌群落和

养殖水体细菌群落与环境因子进行冗余分析(图
５)ꎮ 从图 ５ａ 可知ꎬ影响克氏原螯虾肠道细菌群落的

主 要环境因子为ＤＯ含量、ＮＯ－
２ ￣Ｎ含量、ＰＯ３－

４ ￣Ｐ含

量、ＣＯＤＭｎ和 ＳＤꎬ它们对群落物种分布的影响均具

有显著性 (Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎬ其中 ＤＯ 含量影响最显著

(Ｒ２ ＝ ０.９６３ ０ꎬＰ＝ ０.００５ ６)ꎬ这 ５ 个环境因子对肠道

优势菌群分布的累计解释率为 ８９􀆰 ８５％ꎮ 繁殖养殖

一体模式下肠道细菌群落主要落在第一、第四象限ꎬ
表明繁殖养殖一体模式下肠道细菌群落组成主要与

ＣＯＤＭｎ和ＰＯ３－
４ ￣Ｐ含量显著正相关ꎻ繁殖养殖分离模

式下肠道细菌群落主要落在第二、第三象限ꎬ表明繁

殖养殖分离模式肠道细菌群落组成主要与 ＳＤ、ＮＯ－
２ ￣

Ｎ 含量和 ＤＯ 含量显著正相关ꎮ
影响养殖水体细菌群落的环境因子主要有 Ｔｅｍ、

ＳＤ、ＴＮ 含量、叶绿素 ａ 含量(图 ５ｂ)ꎬ其中 Ｔｅｍ、ＳＤ、ＴＮ
含量和叶绿素 ａ 含量的影响具有显著性(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ
Ｔｅｍ 的影响最显著(Ｒ２ ＝ ０.９５４ ９ꎬＰ＝ ０.０１８ １)ꎮ 这 ４
个主要环境因子对优势菌群分布的累计解释率为

９３􀆰 ９３％ꎮ 繁殖养殖一体模式下水体细菌群落主要落

在第一、第四象限ꎬ表明繁殖养殖一体模式下水体细

菌群落组成主要与 ＴＮ 含量和叶绿素 ａ 含量显著正相

关ꎻ繁殖养殖分离模式下水体细菌群落主要落在第

二、第三象限ꎬ表明繁殖养殖分离模式下水体细菌群

落组成主要与 ＳＤ 和 Ｔｅｍ 显著正相关ꎮ

ａ:肠道细菌群落与水质因子的冗余分析ꎻｂ:水体细菌群落与水质因子的冗余分析ꎮ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ:变形菌门ꎻ Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ:不动杆菌属ꎻ
Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ＿ｌｗｏｆｆｉｉ:鲁氏不动杆菌ꎻＦｉｒｍｉｃｕｔｅｓ:厚壁菌门ꎻＲｓａＨＦ２３１:一种特定菌属ꎻＣａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｂａｃｉｌｌｏｐｌａｓｍａ:暂定为芽孢杆菌质菌属ꎻＡｅｒｏ￣

ｍｏｎａｓ:气单胞菌属ꎻＴｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ:柔膜菌门ꎻＣＯＤＭｎ:高锰酸盐指数ꎻＰＯ３－
４ ￣Ｐ:磷酸盐ꎻＬｉｍｎｏｈａｂｉｔａｎｓ:湖居菌属ꎻＥｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ:微小杆菌属ꎻ

Ｐｏｌｙｎｕｃｌｅｏｂａｃｔｅｒ:多核杆菌属ꎻＣｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ:绿弯菌门ꎻＡｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ:放线菌门ꎻＰｌａｎｋｔｏｔｈｒｉｘ＿ＮＩＶＡ￣ＣＹＡ＿１５:浮丝藻属 ＮＩＶＡ￣ＣＹＡ＿１５ 菌株ꎻＣｙａ￣

ｎｏｂａｃｔｅｒｉａ:蓝细菌门ꎮ ＳＤ:透明度ꎻＤＯ:溶解氧ꎻＮＯ－
２ ￣Ｎ:亚硝酸盐氮ꎻＴｅｍ:水温ꎻＴＮ:总氮ꎻＣｈｌ.ａ:叶绿素 ａꎮ

图 ５　 不同养殖模式下细菌群落与水质因子的冗余分析结果

Ｆｉｇ.５　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｆａｃｔｏｒｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ

３９３１覃宝利等:繁殖养殖分离模式和繁殖养殖一体模式下春季稻虾种养系统细菌群落特征



３　 讨 论

３.１　 不同养殖模式下稻虾种养系统细菌群落的差异

不同克氏原螯虾养殖模式影响养殖密度、饲料

投入和水草生长等养殖过程ꎮ 这些过程不同必然会

影响养殖系统细菌群落组成和多样性[１１￣１２]ꎮ 本研

究调查了不同养殖模式下克氏原螯虾肠道、池塘水

体和底泥 ３ 种生境的细菌群落组成和多样性ꎬ发现

不同养殖模式下水体、底泥和克氏原螯虾肠道细菌

群落多样性无显著差异ꎬ底泥和肠道优势细菌门组

成大体相同ꎬ水体细菌群落组成有明显差异ꎬＰＣｏＡ
分析也印证了这一点ꎮ

前人研究发现ꎬ在水产养殖池塘底泥、稻田土壤

和环沟底泥中变形菌门、拟杆菌门、厚壁菌门、绿弯

菌门和酸杆菌门是普遍存在的优势菌群[２２￣２４]ꎬ并且

底泥含有丰富的营养元素ꎬ细菌菌群结构复杂且较

稳定ꎬ底泥细菌丰富度受多种因素的制约[２５￣２６]ꎮ 本

研究繁殖养殖一体和繁殖养殖分离模式下底泥样品

中主要优势菌群组成没有显著差异ꎬ说明不同养殖

模式对底泥常见优势菌群的分布影响较小ꎬ但是繁

殖养殖分离模式底泥中放线菌门相对丰度比繁殖养

殖一体模式高出 ８１􀆰 ０６％ꎮ 据报道ꎬ放线菌门细菌

能分解许多有机物和无机物ꎬ对物质循环和能量流

动至关重要ꎬ是维持池塘生态系统稳定的关键菌

群[２５]ꎮ 因此ꎬ推测繁殖养殖分离模式更有利于底泥

中放线菌的增殖ꎮ
在大多数淡水生态系统中变形菌门细菌已被确

定为优势菌群[２６]ꎮ 这类菌群广泛存在于水生无脊

椎动物的肠道中ꎬ是许多甲壳类动物肠道菌群的主

要组成部分ꎬ在生理、形态和遗传学上都表现出高度

的多样性ꎮ 本研究两种养殖模式下克氏原螯虾肠道

细菌群落中第一优势细菌门和优势细菌纲均为变形

菌门和 γ￣变形菌纲ꎬ相对丰度均无显著差异ꎬ但在

属水平上ꎬ两种养殖模式下克氏原螯虾肠道细菌群

落分类差别较大ꎮ 如繁殖养殖分离模式下 γ￣变形

菌纲中沙雷氏菌属(Ｓｅｒｒａｔｉａ)占比为 ９２􀆰 ００％ꎬ繁殖

养殖一体模式下 γ￣变形菌纲中气单胞菌属占比为

８４􀆰 ００％ꎮ 有研究者曾在克氏原螯虾肠道菌群中检

测到一定量的沙雷氏菌属细菌(相对丰度９􀆰 ８７％~
２０􀆰 ８６％) [２７]ꎮ 这类菌群属于好氧或兼性厌氧发酵

型革兰氏阴性杆菌ꎬ存在于自然环境(土壤、水和植

物表面)ꎬ其中有些菌株为机会性的人类病原体[２８]ꎮ

但本研究中沙雷氏菌属包含的种均未被鉴定到ꎬ即
未发现致病菌ꎮ 气单胞菌属是本研究繁殖养殖一体

模式下肠道菌群的第一优势属ꎬ为水产养殖常见致

病菌ꎮ 分析发现ꎬ气单胞菌属中未被鉴定到的种占

９９􀆰 ７％ꎬ剩下的 ０􀆰 ３％为 Ａｅｒｏｍｏｎａｓ＿ｐｏｐｏｆｆｉｉꎬ该细菌

种也不在目前鉴定到的临床致病菌范围内[２９]ꎮ 由

于水生动物肠道菌群组成取决于宿主生理条件、健
康状况和环境因素[９]ꎮ 同时ꎬ变形菌门在甲壳类动

物肠道中的功能目前尚不清楚[３０]ꎮ 因此ꎬ上述肠道

细菌组成差异的原因需深入探究ꎮ
本研究两种养殖方式下水体主要优势菌门分布

有一定差异ꎮ 如繁殖养殖分离模式养殖水体变形菌

门相对丰度显著高于繁殖养殖一体模式ꎬ相反ꎬ放线

菌门和蓝藻菌门相对丰度低于繁殖养殖一体模式ꎮ
变形菌门细菌包含硝化细菌、反硝化细菌及硫还原

细菌在内ꎬ对碳、氮、磷循环至关重要[３１]ꎮ 繁殖养殖

分离模式下池塘水体变形菌门中 γ￣变形菌纲占比

高于繁殖养殖一体模式ꎮ γ￣变形菌纲中包含一些反

硝化细菌ꎬ被认为是反硝化菌群之一[３２]ꎮ 溶解氧能

显著促进含氮功能菌的繁殖ꎬ促进水中氮的循

环[１２]ꎮ 水温升高能促进电厂附近海水中 γ￣变形菌

纲部分细菌丰度增加[３３]ꎮ 本研究繁殖养殖分离模

式水温显著高于繁殖养殖一体模式ꎬ溶解氧含量是

繁殖养殖一体模式的 １􀆰 ６６ 倍ꎮ 因此ꎬ水温和溶解氧

含量较高可能是繁殖养殖分离模式水体变形菌门相

对丰度较高的原因之一ꎮ Ｃｈａｏ 等[３４] 研究发现ꎬ沉
水植物重建后ꎬ变形菌群在浅层富营养化湖泊细菌

群落中占比较高ꎬ而放线菌在裸区占比较高ꎮ Ｖａｎ
Ｄｅｒ Ｇｕｃｈｔ 等[３５]研究发现放线菌和蓝藻菌是富营养

化池塘水体中的优势菌群ꎮ 本研究中繁殖养殖分离

模式水体处于中营养水平ꎬ其水草面积始终维持在

养殖水域的３０％~４０％ꎬ而繁殖养殖一体模式水体处

于中度富营养化状态ꎬ从养殖初期到成熟期其水草

分布逐渐减少ꎬ尤其是在成熟期水草面积几乎接近

０ꎮ 因此ꎬ缺少沉水植被可能也是繁殖养殖一体模式

水体变形菌门相对丰度较低的一个原因ꎬ其水体蓝

藻菌门和放线菌门高于繁殖养殖分离模式可能与水

体富营养化有关ꎮ
鲁氏不动杆菌是重要的人类病原体ꎬ可以引起

菌血症、肺炎、败血症和其他传染病[３６]ꎮ 据报道ꎬ该
菌是杂交鲟和裂胸属鱼类的病原体[３６￣３７]ꎮ 本研究

中鲁氏不动杆菌在繁殖养殖一体模式肠道菌群中相
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对丰度比繁殖养殖分离模式高很多ꎬ说明繁殖养殖

一体模式克氏原螯虾感染鲁氏不动杆菌的风险高于

繁殖养殖分离模式ꎮ 有学者指出ꎬ过度拥挤、饲料变

化和水质变化可能是水产养殖动物易感染鲁氏不动

杆菌的因素[３８]ꎮ 由此推测ꎬ养殖密度高和水体富营

养化可能是本研究繁殖养殖一体模式克氏原螯虾肠

道鲁氏不动杆菌丰度较高的原因ꎮ 另外ꎬ繁殖养殖

分离模式水体细菌群落中鲁氏不动杆菌的相对丰度

为 １４􀆰 ０４％ꎬ繁殖养殖一体模式为 ０ꎮ 分析原因可能

是繁殖养殖一体水体呈富营养化状态ꎬ其水体

Ｐｌａｎｋｔｏｔｈｒｉｘ＿ ｐｓｅｕｄａｇａｒｄｈｉｉ 和 ｈｇｃＩ ＿ ｃｌａｄｅ 细菌占优

势ꎬ导致鲁氏不动杆菌处于劣势地位而未被检测到ꎮ
据报道ꎬ不动杆菌常见于河流、湖泊和水库等地表水

中[３４ꎬ３８]ꎮ 水产养殖池塘中也有发现ꎬ如王树茂等[３９]

发现ꎬ鲁氏不动杆菌存在于罗氏沼虾养殖水体ꎬ但在

虾肠道中并未检测到ꎮ 由此推测ꎬ本研究繁殖养殖

一体模式克氏原螯虾肠道鲁氏不动杆菌的出现可能

是由养殖水体传染所致ꎬ并且养殖密度过高、水体富

营养化等环境压力可能会促进鲁氏不动杆菌丰度在

养殖动物肠道中增加ꎬ进而导致患病风险提高ꎮ
３.２　 水质因子对不同养殖模式下稻虾种养系统细

菌群落结构的影响

　 　 水体细菌群落的多样性和丰度可能受到水温、
ｐＨ、ＤＯ 含量、ＴＮ 含量和 ＴＰ 含量等多种环境因素的

影响[４０￣４２]ꎮ 在水产养殖中ꎬ池塘水体微生物群落与

水质变化紧密相关[４１]ꎬ如氨态氮含量和总氮含量是

影响对虾养殖水体细菌群落结构的最大因子[４３]ꎮ
Ｆａｎ 等[２４]研究发现叶绿素 ａ 含量和 ＣＯＤＭｎ与养殖高

峰期养殖水体中近半数主要细菌门丰度的变化显著

相关ꎮ 本研究两种养殖模式水体细菌群落的主要影

响因子是水温、透明度、ＴＮ 含量、叶绿素 ａ 含量ꎬ与
上述报道不完全一致ꎬ可能与养殖品种和养殖方式

不同有关ꎮ 其中ꎬ繁殖养殖一体模式水体细菌群落

组成与 ＴＮ 含量和叶绿素 ａ 含量显著正相关ꎬ繁殖

养殖分离模式水体细菌群落组成与透明度和温度显

著正相关ꎮ 饲料通常是水产养殖中氮、磷输入的主

要来源[４３]ꎮ 繁殖养殖一体模式由于养殖密度过高ꎬ
养殖户为了追求产量ꎬ往往会过量投入饲料ꎬ进而导

致池塘水体氮、磷含量超标ꎮ 氮、磷营养的增加能促

进养殖水体浮游细菌丰度的增加[４４￣４５]ꎮ 叶绿素 ａ 是

衡量浮游植物生物量的关键指标[４６]ꎬ浮游植物细胞

释放有机物促进水体细菌生长ꎬ水体细菌分解有机

碳释放无机碳源ꎬ促进浮游植物生长[４７]ꎮ 繁殖养殖

一体模式水体氮、磷营养丰富、藻类大量繁殖ꎬ因此ꎬ
ＴＮ 含量和叶绿素 ａ 含量的变化主导繁殖养殖一体

模式水体细菌群落结构ꎬ而繁殖养殖分离模式水体

不存在富营养化现象ꎬ水质较好ꎬ氮、磷营养不再是

主导因素ꎮ
水质因子不仅影响养殖水体菌群结构ꎬ也会影

响水产动物肠道的菌群结构ꎮ 目前有关水质因子对

虾类肠道细菌群落影响的研究较少ꎬ仅见董学兴

等[４８]对罗氏沼虾肠道菌群的研究ꎬ结果发现 ＴＰ 含

量对罗氏沼虾肠道菌群具有显著影响ꎻＨｕａｎｇ 等[４９]

指出ꎬ无环沟养殖模式下水深和 ＤＯ 含量是决定克

氏原螯虾肠道微生物群落分布的主要水质因子ꎮ 本

研究发现繁殖养殖一体模式下克氏原螯虾肠道细菌

群落组成主要与 ＣＯＤＭｎ和ＰＯ３－
４ ￣Ｐ含量显著正相关ꎮ

ＣＯＤＭｎ是反映水体受污染程度的常用指标ꎬ过量的

活性磷酸盐(ＰＯ３－
４ ￣Ｐ含量超过 ０􀆰 ２ ｍｇ / Ｌ)进入水体

中易造成水体富营养化[５０￣５１]ꎬ这与繁殖养殖一体模

式水体富营养化的结果相符ꎮ ＣＯＤＭｎ、ＰＯ３－
４ ￣Ｐ含量

与水体氮、磷含量有关ꎬ与饲料输入有关[４３ꎬ５２]ꎮ 因

此ꎬ繁殖养殖一体模式主要是通过饲料输入导致水

体 ＣＯＤＭｎ和ＰＯ３－
４ ￣Ｐ含量超标进而影响克氏原螯虾肠

道微生物群落结构ꎮ 繁殖养殖分离模式下克氏原螯

虾肠道细菌群落组成主要与 ＳＤ 和 ＤＯ 含量显著正

相关ꎬ说明繁殖养殖分离模式主要是通过水体透明

度和溶解氧含量影响克氏原螯虾肠道微生物群落结

构ꎮ 透明度是反映水体中浮游微藻密度和有机物含

量的重要指标ꎬ透明度高ꎬ说明水体中浮游藻类密度

和有机物含量低ꎮ 水体含氧量高能够改善水质ꎬ降
低水体有害物质的浓度ꎬ促进养殖动物的新陈代谢ꎬ
加快生长速度ꎮ 因此ꎬ对比两种模式下克氏原螯虾

肠道菌群与水质因子的关系可知ꎬ繁殖养殖分离模

式优于繁殖养殖一体模式ꎮ

４　 结 论

本研究通过基因测序对成熟期克氏原螯虾不同

养殖模式下养殖系统水体、底泥和虾肠道细菌群落

组成和多样性进行分析ꎬ结果表明ꎬ繁殖养殖分离和

繁殖养殖一体两种模式下克氏原螯虾养殖水体水质

有较大差异ꎬ繁殖养殖一体模式易造成水体富营养

化ꎬ进而导致克氏原螯虾肠道潜在致病菌丰度增加ꎬ
疾病风险增加ꎬ危害克氏原螯虾养殖业健康发展ꎬ而
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繁殖养殖分离模式水质健康ꎬ成虾规格大ꎮ 因此ꎬ在
生产中应倡导采用繁殖养殖分离模式ꎬ推动克氏原

螯虾产业绿色可持续发展ꎮ
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