
江苏农业学报(Ｊｉａｎｇｓｕ Ｊ.ｏｆ Ａｇｒ.Ｓｃｉ.)ꎬ２０２６ꎬ４２(６):１２１８￣１２３０
ｈ ｔｔｐ: / / ｊ ｓ ｎ ｙ ｘ ｂ. ｊａ ａ ｓ.ａ ｃ.ｃ ｎ

张洪洲ꎬ吴丽萍ꎬ刘晓静ꎬ等. 不同类型水产养殖池塘水质特征与微生物群落[Ｊ]. 江苏农业学报ꎬ２０２６ꎬ４２(６):１２１８￣１２３０.
ｄｏｉ:１０.３９６９ / ｊ.ｉｓｓｎ.１０００￣４４４０.２０２６.０６.０１４

不同类型水产养殖池塘水质特征与微生物群落

张洪洲１ꎬ　 吴丽萍１ꎬ　 刘晓静２ꎬ　 闻学政２ꎬ　 王　 岩２ꎬ　 刘海琴２ꎬ　 张志勇２

(１.天津城建大学环境与市政工程学院ꎬ天津 ３００３８４ꎻ ２.江苏省农业科学院农业资源与环境研究所 /农业农村部长江下游平

原农业环境重点实验室ꎬ江苏 南京 ２１００１４)

收稿日期:２０２５￣０６￣１９
基金项目:江苏省农业科技自主创新基金项目[ＣＸ(２３)３１０６]ꎻ江苏

省重点研发计划项目(Ｄ２１ＹＦＤ１７００８)
作者简介:张洪洲(１９９８－)ꎬ男ꎬ山东德州人ꎬ硕士研究生ꎬ主要从事

水产养殖尾水治理相关研究ꎮ (Ｅ￣ｍａｉｌ) ７９０２１６２９６＠ ｑｑ.
ｃｏｍ

通讯作者:刘晓静ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ) ｌｘｊ８９２３＠ １６３.ｃｏｍ

　 　 摘要:　 水产养殖池塘的水质和微生物群落特性是影响养殖系统健康与生产力的关键因素ꎮ 本研究选取中华

绒螯蟹单养塘、青虾单养塘、中华绒螯蟹与青虾混养塘 ３ 种典型养殖池塘为研究对象ꎬ采集水样进行水质指标检

测ꎬ并结合高通量测序技术深入解析各池塘水体中细菌群落的组成及其结构特征ꎮ 研究结果显示ꎬ不同养殖模式

池塘水质理化性质存在一定差异ꎬ其中青虾单养塘水体铵态氮含量显著低于另外 ２ 种养殖模式池塘ꎬ具有较高的

氮转化效率ꎮ 微生物代谢产物和类腐殖酸在 ３ 种养殖池塘水体中显著富集ꎮ 同时ꎬ中华绒螯蟹与青虾混养塘水体

中微生物群落 α 多样性高于单养塘ꎮ ｈｇｃＩ＿ｃｌａｄｅ 属是中华绒螯蟹单养塘及其与青虾混养塘水体中优势菌属ꎬ
ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ属是青虾单养塘水体中优势菌属ꎮ 高锰酸盐指数(ＣＯＤＭｎ)、铵态氮含量、总氮含量、亚硝态氮

含量和硝态氮含量等环境因子显著影响池塘水体中微生物群落的组成与分布ꎮ 本研究结果可为推动中国水产养

殖业实现健康、高效及可持续发展提供重要依据ꎮ
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　 　 水产养殖是全球粮食系统中发展最快的产业之

一ꎬ其总产量已超越传统捕捞渔业ꎬ成为保障全球水

产品供给与粮食安全的支柱产业[１￣３]ꎮ 亚太地区水

产养殖业发展迅猛ꎬ其中中国水产养殖规模及水产

品产量均位居区域首位[４]ꎮ 但这种高速发展主要

依赖高氮磷投入(如饲料和肥料)的集约化生产模

式ꎬ给环境带来沉重负担[５￣６]ꎮ 养殖过程中产生的大

量有机、无机废物是导致水体污染和生态失衡的根

源ꎬ同时也让养殖动物更易暴发疾病[７￣８]ꎮ 为控制疾

病ꎬ水产养殖中会长期或过量使用抗生素ꎬ这种做法

不仅会破坏池塘生态环境ꎬ还会直接改变池塘水体

和底泥中微生物群落结构[７]ꎮ 池塘生态失衡不仅

不利于养殖生物的健康生长ꎬ还会使环境中的残留

污染物通过食物链传递ꎬ进一步威胁水产品安全与

人类健康[８]ꎮ
池塘生态系统的稳定很大程度上依赖于水质管

控ꎮ 而养殖池塘水质并非由单一条件决定ꎬ而是受

养殖品种[９￣１１]、养殖管理措施[１２￣１３] 以及外部环境[１４]

等多重因素共同调控ꎮ 在各类影响因子中ꎬ养殖品

种作为关键的内源性因素ꎬ对养殖池塘水质的差异

化作用已得到大量研究结果证实ꎮ 如王丽等[９] 研

究发现ꎬ草鱼养殖池塘检测到的水质指标优于罗非

鱼和松浦镜鲤的养殖池塘ꎮ 徐嘉波等[１０] 对暗纹东

方鲀、罗氏沼虾和中华绒螯蟹养殖池塘的水质进行

对比监测ꎬ发现中华绒螯蟹养殖池塘的水质最佳ꎮ
吴会民等[１１]的研究结果表明ꎬ青虾养殖池塘水质优

于翘嘴红鲌养殖池塘水质ꎮ 在养殖管理方面ꎬ饲料

投喂不当和养殖密度过高是导致水质恶化的核心驱

动因素ꎮ 不合理的投喂会导致饲料在水体中过度残

留分解而产生一系列有毒有害物质并加速水体富营

养化[１２]ꎬ而过高的养殖密度则会造成水中生物代谢

废物急剧攀升ꎬ超过水体固有的自净负荷ꎬ从而直接

引发水质的严重下降[１３]ꎮ 此外ꎬ水温等外部环境因

子对水质的影响也不容小觑ꎮ 低温环境会抑制水体

微生物的生理活性ꎬ削弱其对污染物的分解与净化

效能ꎬ进而降低水体自净速率ꎻ适宜温度可有效促进

微生物代谢活动ꎬ强化铵态氮、亚硝酸盐等有害物质

的分解转化ꎬ维持水环境稳定[１４]ꎮ 但持续极端高温

则会造成水体溶氧量不足ꎬ微生物群落结构失衡ꎬ加
速残饵与排泄物腐败耗氧ꎬ导致有毒物质累积ꎬ反而

使池塘水质下降ꎮ 上述因素的协同作用最终反映在

水体的各项理化指标和生物学特征上ꎬ不仅对水质

理化指标(高锰酸盐指数、总氮含量、总磷含量、铵
态氮含量、硝态氮含量、亚硝态氮含量等)产生影

响ꎬ还会影响池塘微生物群落的组成及动态变

化[１５￣１６]ꎮ 微生物群落在水产养殖系统中发挥核心

作用ꎬ主导水体氮磷循环、有机质分解以及污染物降

解等关键生化过程[１７￣２１]ꎮ 例如ꎬ参与氮循环的功能

菌(如硝化细菌、反硝化细菌、氨化细菌)直接影响

水体铵态氮水平与亚硝酸盐的转化路径[１８ꎬ２２]ꎻ而异

养菌主要负责有机质的分解ꎬ为氮循环提供底物来

源[２３]ꎮ 养殖水体中微生物菌群呈现功能上的双重

性:弧菌(Ｖｉｂｒｉｏ)、假交替单胞菌(Ｐｓｅｕｄｏａｌｔｅｒｏｍｏｎａｓ)
等条件致病菌是引发养殖生物细菌性疾病的重要诱

因ꎻ而芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)、乳酸菌(Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ)等
有益菌则可通过调节水质参数、竞争生态位等方式

抑制病原菌增殖ꎬ维持水体稳态[２４]ꎮ 因此ꎬ养殖水

体中微生物群落的结构、多样性及其功能ꎬ可作为评

估养殖水体健康状态与自净能力的核心指标ꎮ 不同

养殖模式(如蟹类单养、虾类单养及虾蟹混养)对池

塘理化性质和水体生物环境具有差异化的调控效

应ꎬ可塑造出独特的水质特征与水体微生物环境ꎬ最
终导致不同养殖系统中微生物群落的组成、丰度及

多样性存在显著差异[２５￣２６]ꎮ 在此背景下ꎬ开展不同
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养殖品种池塘水质与微生物群落结构的关联研究ꎬ
对于深入解析养殖池塘生态系统的物质循环与功能

调控机制具有重要意义ꎮ
目前ꎬ不同养殖类型的水环境效应及其微生物

生态机制研究仍存在不足ꎬ尤其是针对特定养殖模

式的系统性报道较为缺乏ꎮ 为此ꎬ本研究于南京市

溧水区永阳街道水晶村选取蟹塘、虾塘及虾蟹混养

塘 ３ 种典型养殖模式ꎬ在分析水质特征差异的同时ꎬ
利用高通量测序技术解析各养殖模式水体微生物群

落的结构、多样性及功能ꎮ 研究不同养殖模式在水

质与微生物生态方面的关键差异及水质参数与微生

物群落间的内在关联ꎮ 本研究旨在弥补特定养殖模

式水体微生物生态学研究的不足ꎬ有望为养殖水体

精细化管理、养殖策略优化及水产品提质增效提供

科学依据ꎬ同时也为基于微生物组学的水质评估提

供新思路ꎬ助力开发低化学药剂投入的生物修复技

术ꎬ推动水产养殖业向健康、高效与环境友好方向发

展ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究区概况

本研究位于南京市溧水区[２７]ꎬ该区永阳街道水

晶村依托优越的自然环境和农业基础ꎬ形成了以螃

蟹、青虾为主导的特色养殖产业布局ꎮ 目前主要养

殖模式包括河蟹单养、青虾单养及虾蟹混养等ꎬ养殖

管理参数见表 １ꎮ

表 １　 ３ 种养殖模式的典型管理参数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｙｐｉｃａｌ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｍｏｄｅｓ

参数　 　 　 　
养殖模式

青虾单养　 　 河蟹单养　 　 虾蟹混养　 　 　 　 　 　 　

养殖品种 青虾 中华绒螯蟹 青虾＋中华绒螯蟹

典型养殖方式 高密度、集约型 中低密度、生态化 效益与生态平衡型

典型放养密度 １ ｈｍ２ ４.５０×１０５ ~９.００×１０５尾 １ ｈｍ２ １.２０×１０４ ~１.５０×１０４只
虾:１ ｈｍ２ ２.２５×１０５ ~４.５０×１０５尾
蟹:１ ｈｍ２ ９.００×１０３ ~１.２０×１０４只

饲料投喂 配合饲料为主 动物性饲料与植物性饲料搭配 蟹料为主ꎬ虾料为辅

养殖周期 １~２ 茬 / 年 １ 茬 / 年 １ 茬 / 年(按河蟹生长周期为主)
表中的放养密度根据该地典型商业养殖模式的参考值ꎬ旨在说明不同养殖模式间的量级差异ꎮ

１.２　 样品采集与处理

综合考虑研究区域养殖面积、养殖特色等因

素ꎬ本研究采用网格式布设方法ꎬ于 ２０２４ 年 １１ 月

在溧水区水晶村养殖池塘布设 １２ 个采样点(图

１)ꎮ 其中中华绒螯蟹单养塘(蟹塘)设置 ６ 个采样

点(编号 １ 号至 ６ 号)ꎬ中华绒螯蟹与青虾混养塘

设置 ３ 个采样点(编号 ７ 号至 ９ 号)ꎬ青虾单养塘

(虾塘)设置 ３ 个采样点(编号 １０ 号至 １２ 号)ꎮ 使

用无菌水质采样器于水下 ０.５ ｍ 处采集水样ꎬ注入

容量为１ ０００ ｍＬ 的灭菌聚乙烯瓶中ꎬ密封后置于 ４
℃条件下避光保存ꎮ 样品需在 １０ ｈ 内冰浴运输至

实验室ꎬ并立即分装后置于－２０ ℃ ±２ ℃超低温冰

箱中冷冻保存ꎮ 所有水样均于 ２０２４ 年 １１ 月２６－
２８ 日集中采集完成ꎮ 该采样策略是为了确保不同

养殖模式池塘(蟹塘、虾蟹混养塘)样品在采集时

具有一致的环境背景ꎬ最大限度减少因时间差异

带来的变异ꎮ 采样期间的天气状况稳定ꎬ所有池

塘表层水温维持在１４.０ ℃ ±０􀆰 ５ ℃ ꎮ

１.３　 样品的测定

对采集的水样进行理化指标检测ꎬ包括高锰酸盐

指数(ＣＯＤＭｎ)、总氮含量、总磷含量、铵态氮含量、硝态

氮含量和亚硝态氮含量 ６ 项指标ꎮ ＣＯＤＭｎ采用滴定法

测定[２８]ꎻ总氮含量通过碱性过硫酸钾消解后ꎬ使用紫外

分光光度法测定[２８￣２９]ꎻ总磷含量采用钼酸铵分光光度

法测定[２８]ꎻ铵态氮含量和亚硝态氮含量采用流动分析

仪测定ꎻ硝态氮含量通过紫外分光光度法测定ꎮ
对水样开展三维荧光光谱测定:样品经孔径

０􀆰 ４５ μｍ 滤膜过滤ꎬ去除水体悬浮物、藻类及细菌等

颗粒物ꎬ采用 Ｆ￣３２０ 型荧光分光光度计完成上机检

测ꎮ 设定激发波长(Ｅｘ)扫描范围为２００~５５０ ｎｍꎬ步
长 ５ ｎｍ[３０]ꎻ发射波长 (Ｅｍ) 扫描范围为２００~ ６００
ｎｍꎬ步长 ２ ｎｍꎬ扫描速度为１.２×１０４ ｎｍ / ｍｉｎ[３１]ꎮ 以

超纯水作为空白对照进行基线校正ꎬ扣除水体背景

荧光干扰ꎮ 该方法可有效表征水体溶解性有机物的

组成特征与来源差异ꎬ区分微生物代谢产物、腐殖质

类等不同有机质组分ꎮ
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蟹塘:中华绒螯蟹单养塘ꎻ虾蟹塘:中华绒螯蟹与青虾混养塘ꎻ虾塘:青虾单养塘ꎮ １＃至 ６＃:中华绒螯蟹单养塘取样点ꎻ７＃至 ９＃:中华绒螯蟹

与青虾混养塘采样点ꎻ１０＃至 １２＃:青虾单养塘采样点ꎮ
图 １　 本研究 ３ 种养殖模式池塘各采样点示意图

Ｆｉｇ.１　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｍｏｄｅｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

　 　 微生物群落结构的测定:在采样点用无菌聚乙

烯塑料瓶取深５~１０ ｃｍ 处水 ２ ０００ ｍＬꎮ 采集的水样

经冰浴运输至实验室ꎬ进行抽滤富集ꎮ 单次使用孔

径 ０􀆰 ２２ μｍ 有机滤膜过滤 ５００ ｍＬ 水样ꎬ每个采样

点收集 ３ 张平行滤膜ꎮ 所收集的滤膜样品置于

－８０ ℃冰箱保存ꎬ以供后续的多样性测序ꎮ 高通量

测序工作委托上海美吉生物医药科技有限公司完

成ꎬ利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序平台对微生物１６Ｓ ｒＲＮＡ
基因 Ｖ４ 可变区进行扩增与测序ꎮ 测序引物为

５１５ＦｍｏｄＦ ( ５′￣ＧＴＧＹＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ￣３′) 和

８０６ＲｍｏｄＲ(５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＮＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′)ꎮ
１.４　 数据分析

利用 Ｅｘｃｅｌ ２０２１ 软件对数据进行整理与统计分

析ꎬ用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２４ｂ 软件绘图ꎬ微生物相关分析图、表
由上海美吉生物医药科技有限公司 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 云

平台完成ꎮ 荧光光谱数据基于ＭＡＴＬＡＢ Ｒ２０１８ａ 软件

的 ＤＯＭｆｌｕｏｒ 工具箱开展 ＰＡＲＡＦＡＣ 平行因子分析ꎬ
结合残差平方和、半分法检验筛选最优组分ꎬ实现各

荧光组分的解析与定量分析[３２]ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同类型水产养殖池塘水体的水质

从图 ２Ａ 可知ꎬ中华绒螯蟹单养塘、青虾＋中华

绒螯蟹混养塘、青虾单养塘水体高锰酸盐指数

(ＣＯＤＭｎ ) 分别为 ２３􀆰 ０８ ｍｇ / Ｌ、２６􀆰 ３６ ｍｇ / Ｌ、 ３３􀆰 ６１

ｍｇ / Ｌꎮ 参照江苏省地方标准 ＤＢ３２ / ４０４３－２０２１«池
塘养殖尾水排放标准»中淡水受纳水域二级排放限

值(ＣＯＤＭｎ≤２５􀆰 ００ ｍｇ / Ｌ)ꎬ仅中华绒螯蟹单养塘尾

水高锰酸盐指数达标ꎬ混养塘与青虾单养塘均存在

超标现象ꎬ究其原因ꎬ可能与养殖过程中投饵量偏大

有关ꎬ过量残饵、养殖生物代谢排泄物不断积累ꎬ加
之水体中动植物残体的腐败分解ꎬ使水体还原性有

机物含量升高ꎬ最终导致高锰酸盐指数偏高ꎮ 从图

２Ｂ 和图 ２Ｃ 可知ꎬ中华绒螯蟹单养塘、青虾＋中华绒

螯蟹混养塘、青虾单养塘总氮含量分别为 ７􀆰 ８１
ｍｇ / Ｌ、６􀆰 ９９ ｍｇ / Ｌ、６􀆰 ７４ ｍｇ / Ｌꎬ略高于上述池塘养殖

尾水排放标准(≤６􀆰 ００ ｍｇ / Ｌ)ꎬ无法直接排放ꎻ总磷

含量分别为 ０􀆰 ４８ ｍｇ / Ｌ、０􀆰 ４２ ｍｇ / Ｌ、０􀆰 ４７ ｍｇ / Ｌꎬ均
符合上述池塘养殖尾水排放标准(≤０􀆰 ８０ ｍｇ / Ｌ)ꎮ
从图 ２Ｄ、图 ２Ｅ 和图 ２Ｆ 可知ꎬ中华绒螯蟹单养塘、青
虾＋中华绒螯蟹混养塘、青虾单养塘水体铵态氮含

量分别为 ２􀆰 ９５ ｍｇ / Ｌ、２􀆰 ５１ ｍｇ / Ｌ、１􀆰 ２７ ｍｇ / Ｌꎬ硝态

氮含量分别为 １􀆰 ２８ ｍｇ / Ｌ、１􀆰 ２１ ｍｇ / Ｌ、１􀆰 ４８ ｍｇ / Ｌꎬ
亚硝态氮含量分别为 ０􀆰 ６０ ｍｇ / Ｌ、０􀆰 ５５ ｍｇ / Ｌ、０􀆰 ３８
ｍｇ / Ｌꎬ铵态氮含量、硝态氮含量和亚硝态氮含量在

上述池塘养殖尾水标准中没有严格限制ꎮ
单因素方差分析结果显示ꎬ中华绒螯蟹单养塘

与青虾单养塘水体 ＣＯＤＭｎ存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)、
青虾＋中华绒螯蟹混养塘与青虾单养塘水体 ＣＯＤＭｎ

也存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ这表明不同养殖模式下
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养殖水体中有机物的污染程度差异显著ꎮ 中华绒螯

蟹单养塘、青虾与中华绒螯蟹混养塘水体铵态氮含

量显著高于青虾单养塘(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ而水体总氮含

量、总磷含量、硝态氮含量和亚硝态氮含量在不同养

殖模式池塘间没有显著差异(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎬ说明养殖模

式对这几项指标影响较小ꎮ

蟹塘、虾蟹塘、虾塘见图 １ 注ꎮ ＣＯＤＭｎ:高锰酸盐指数ꎮ 图柱上不同小写字母表示不同类型水产养殖池塘间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

图 ２　 不同类型水产养殖池塘各采样点的水质指标

Ｆｉｇ.２　 Ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ａｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｐｏｎｄｓ

２.２　 不同类型水产养殖池塘水体的三维荧光光谱

各采样点水体三维荧光光谱如图 ３ 所示ꎮ 依据不

同有机物组分的荧光光谱特征ꎬ结合激发波长与发射

波长范围ꎬ对三维荧光图谱进行区域划分ꎬ共划定 ５ 个

荧光特征区域ꎬ各分区具体波长范围如表 ２ 所示[３３]ꎮ
荧光特征区域积分分析结果显示ꎬ养殖池塘水体中区

域Ⅳ(微生物代谢产物)和区域Ⅴ(类腐殖酸)的荧光组

分在总荧光强度中占主导地位ꎮ 这揭示微生物来源有

机质和类腐殖质类是养殖水体中主要的有机质组分ꎮ
具体而言ꎬ中华绒螯蟹单养塘水体在区域Ⅳ和区域Ⅴ的

荧光强度均为最高ꎬ分别达到１.３×１０３和２.２×１０３ꎻ中华绒

螯蟹与青虾混养塘水体在上述两个区域的荧光强度分

别为１.０×１０６和１.４×１０３ꎻ青虾单养塘水体对应区域的荧

光强度分别为９.９×１０２和９.７×１０２ꎮ 基于荧光强度与区域

面积的均一化处理ꎬ３ 种养殖模式池塘水体在区域Ⅳ的

平均荧光占比分别为 ３２􀆰 ０％、３６􀆰 ０％和 ３６􀆰 ２％ꎻ而在区

域Ⅴ中ꎬ其对应的占比分别为 ４６􀆰 ７％、３６􀆰 ０％和 ３６􀆰 ２％ꎮ
上述研究结果表明ꎬ中华绒螯蟹单养塘水体中溶解性

有机质(ＤＯＭ)以稳定性较强且贡献率较高的类腐殖质

组分为主ꎻ相比之下ꎬ中华绒螯蟹与青虾混养塘、青虾

单养塘水体中溶解性有机质则表现出更高比例的活性

微生物代谢产物特征ꎮ 这种组分结构的差异主要归因

于不同养殖模式下生物习性、投喂策略和池塘底质环

境的异质性ꎮ
２.３　 不同类型水产养殖池塘水体中微生物群落

２.３.１　 操作分类单元(ＯＴＵ) 　 经测序鉴定ꎬ１２ 个养

殖池塘水样的 ＯＴＵ 总数为７ ０５８个ꎮ 利用 Ｖｅｎｎ 图

对不同养殖模式下的微生物群落进行对比分析ꎬ结
果(图 ４)显示ꎬ中华绒螯蟹单养塘、中华绒螯蟹与青

虾混养塘及青虾单养塘水体中 ＯＴＵ 数分别是２ ６２０
个、２ ４９６个和１ ９４２个ꎬ其中ꎬ３ 种养殖模式池塘水体

中所共有 ＯＴＵ 为１ ０２１个(占总量的 ２６􀆰 ４８％)ꎬ构成

各组间占比最大的部分ꎮ 这表明共有的 ＯＴＵ 可能

是池塘生态系统的核心微生物组ꎬ在维持池塘基础

生态功能中发挥重要作用ꎮ 中华绒螯蟹单养塘、中
华绒螯蟹与青虾混养塘及青虾单养塘水体中特有

ＯＴＵ 数 量 分 别 为 ６６４ 个 ( １７􀆰 ２２％)、 ５６０ 个

(１４􀆰 ５３％)和 ４４９ 个(１１􀆰 ６５％)ꎮ 这些不同养殖模式

下水体中特有微生物类群ꎬ其形成可能主要由两方

面因素驱动:一是不同养殖品种的代谢排泄物特征

差异ꎻ二是各模式下的特定养殖管理措施(如投喂

策略、水质调节等)ꎮ
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蟹塘、虾蟹塘、虾塘见图 １ 注ꎮ Ｅｘ:激发波长ꎻＥｍ:发射波长ꎮ Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ、Ⅴ见表 ２ꎮ
图 ３　 各采样点水样的三维荧光光谱图

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｒｅｅ￣ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｓｐｅｃｔｒａ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ

表 ２　 三维荧光光谱区域积分划分范围

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｖｉｓｉｏｎ ｒａｎｇｅ ｏｆ ｔｈｒｅｅ￣ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｓｐｅｃｔｒｕｍ

ｒｅｇｉｏｎａｌ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎ

区域 有机物类型　 　 　 激发波长
(ｎｍ)

发射波长
(ｎｍ)

Ⅰ 类酪氨酸 ２００~２５０ ２００~３３０

Ⅱ 类色氨酸 ２００~２５０ ３３０~３８０

Ⅲ 类富里酸 ２００~２５０ ３８０~５５０

Ⅳ 微生物代谢产物 ２５０~５００ ２００~３８０

Ⅴ 类腐殖酸 ２５０~５００ ３８０~５５０

２.３.２　 α 多样性　 不同类型水产养殖池塘水体微生

物的 α 多样性指数分析结果如表 ３ 所示ꎮ 观测物种

数(Ｓｏｂｓ)和 Ａｃｅ 丰富度指数常用于衡量物种丰富

度ꎬ其数值越大ꎬ表示物种丰富度越高ꎮ 本研究中观

测物种数按从大到小排序为中华绒螯蟹与青虾混养

塘(４２􀆰 ００)>中华绒螯蟹单养塘(３３􀆰 ３３) >青虾单养

塘(２９􀆰 ３３)ꎻＡｃｅ 丰富度指数也呈现出相同的趋势ꎬ
表明混养塘水体中物种丰富度最高ꎮ 通常较高的

Ｓｈａｎｎｏｎ 值与较低的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 值可反映更高的物种

３２２１张洪洲等:不同类型水产养殖池塘水质特征与微生物群落



多样性ꎬ本研究结合 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

对群落多样性进行评估ꎬ结果发现ꎬ中华绒螯蟹单养

塘水体中微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数(１􀆰 ８１)低于中华

绒螯蟹与青虾混养塘水体中微生物群落(１􀆰 ９５)及

青虾单养塘水体中微生物群落(１􀆰 ９２)ꎬ中华绒螯蟹

单养塘水体中微生物群落 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(０􀆰 ２１)则高

于中华绒螯蟹与青虾混养塘水体中微生物群落

(０􀆰 ２０)及青虾单养塘水体中微生物群落(０􀆰 １９)ꎮ
中华绒螯蟹与青虾混养塘水体中微生物群落 Ｃｈａｏ１
指数为 ４４􀆰 １２ꎬ高于中华绒螯蟹单养塘(３４􀆰 ５８)和青

虾单养塘(３３􀆰 ００)ꎬ说明虾蟹混养模式有助于提升

养殖池塘水体中微生物物种丰富度ꎮ 综上ꎬ中华绒

螯蟹与青虾混养塘在物种丰富度(Ｓｏｂｓ 指数和 Ａｃｅ
指数)和综合多样性(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数)方面均表现出

优于单一养殖模式池塘ꎮ 此外ꎬ通过对不同养殖池

塘水体中微生物群落 α 多样性指数进行单因素方

差分析(ＡＮＯＶＡ)ꎬ结果(表 ４)显示ꎬ各养殖池塘间

水体中微生物群落 α 多样性均未达到统计学上的

显著性差异(Ｐ>０􀆰 ０５０)ꎮ

蟹塘、虾蟹塘、虾塘见图 １ 注ꎮ
图 ４　 不同类型水产养殖池塘水体中微生物群落ＯＴＵ的Ｖｅｎｎ图
Ｆｉｇ.４　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ (ＯＴＵｓ)

ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ
ｏｆ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｐｏｎｄｓ

表 ３　 不同类型水产养殖池塘水体中微生物群落 α多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｐｏｎｄｓ

α 多样性指数　 　 　 　
池塘

中华绒螯蟹单养塘 中华绒螯蟹与青虾混养塘 青虾单养塘

观测物种数(Ｓｏｂｓ) ３３.３３±５.２８ ４２.００±８.５４ ２９.３３±３.２１

香农多样性指数(Ｓｈａｎｎｏｎ) １.８１±０.０９ １.９５±０.０４ １.９２±０.０４

辛普森多样性指数(Ｓｉｍｐｓｏｎ) ０.２１±０.０２ ０.２０±０.０３ ０.１９±０.０２

Ｃｈａｏ１ 丰富度指数 ３４.５８±５.８６ ４４.１２±８.４８ ３３.００±８.６６

Ａｃｅ 丰富度指数 ３６.６４±５.３９ ４４.９９±８.７２ ３１.６６±４.６８

表 ４　 不同类型水产养殖池塘水体中微生物群落 α多样性指数的差异显著性

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｐｏｎｄｓ

α 多样性指数　 　 　 　
差异显著性(Ｐ)

蟹塘与虾蟹塘 蟹塘与虾塘 虾蟹塘与虾塘

观测物种数(Ｓｏｂｓ) ０.０９６ ０.２７５ ０.０７４

香农多样性指数(Ｓｈａｎｎｏｎ) ０.０５４ ０.１１２ ０.４０６

辛普森多样性指数(Ｓｉｍｐｓｏｎ) ０.８２７ ０.４９４ ０.７６３

Ｃｈａｏ１ 丰富度指数 ０.０８５ ０.７５１ ０.１８７

Ａｃｅ 丰富度指数 ０.１１３ ０.２１８ ０.０８０

蟹塘、虾蟹塘、虾塘见图 １ 注ꎮ
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２.３.３ 　 β 多样性分析 　 本研究采用主成分分析

(ＰＣｏＡ)以评估不同养殖模式池塘之间水体中微生

物群落的差异性ꎮ 基于布雷￣柯蒂斯(Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ)距
离矩阵的 ＰＣｏＡ 结果如图 ５ 所示ꎮ 第 １ 主成分

(ＰＣ１)和第 ２ 主成分(ＰＣ２)分别解释了 ２８􀆰 ４２％和

１３􀆰 ８８％ꎮ 从图 ５ 可见ꎬ青虾单养塘水体中微生物群

落呈现高度集中且紧密的聚类(主要位于第一象

限)ꎬ与另外 ２ 种养殖模式池塘水体中微生物群落

分布显著分离ꎮ 中华绒螯蟹单养塘及其与青虾混养

塘的样本点的分布相对分散ꎬ表明其微生物群落内

部异质性较高ꎮ 组间相似性分析结果显示ꎬ相似性

分析统计量(Ｒ)与显著性水平(Ｐ)分别为０.５２５ ９和
０.００６ ０ꎬ这表明 ３ 种养殖模式池塘水体中微生物群

落结构存在统计学上的显著差异ꎮ 具体而言ꎬ２ 种

单养模式之间水体中微生物群落结构差异更显著ꎬ
中华绒螯蟹与青虾混养塘水体中微生物群落表现出

过渡特征ꎬ其分布介于中华绒螯蟹单养塘及青虾单

养塘之间ꎬ但与中华绒螯蟹单养塘存在部分重叠ꎬ且
在整体上更接近中华绒螯蟹单养塘ꎮ 这一现象可能

归因于混养模式下水体中微生物群落结构受到 ２ 种

养殖品种的共同影响ꎬ且中华绒螯蟹对水体中微生

物群落结构产生主导作用ꎮ

蟹塘、虾蟹塘、虾塘见图 １ 注ꎮ Ｒ:相似性分析统计量ꎻＰ:显著性

水平ꎮ
图 ５　 不同类型水产养殖池塘水体中微生物群落主成分分析

(ＰＣｏＡ)
Ｆｉｇ.５　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣｏＡ) ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍ￣

ｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ
ｐｏｎｄｓ

２.３.４　 微生物群落组成 　 不同类型水产养殖池塘

水体在门和属水平上微生物群落组成如图 ６ 所示ꎮ
在门水平上ꎬ中华绒螯蟹单养塘及其与青虾混养塘

水体中微生物群落组成具有相似性ꎬ优势类群均为

变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ)、
蓝藻门(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)和放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏ￣
ｔａ)等细菌ꎮ 与之相比ꎬ青虾单养塘水体在门水平上

微生物群落结构存在一定差异ꎬ其蓝藻门细菌相对

丰度较高ꎬ而放线菌门细菌相对丰度较低ꎻ此外ꎬ疣
微菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ)和浮霉菌门(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙ￣
ｃｅｔｏｔａ)等低丰度细菌门在青虾单养塘水体中占比较

高ꎮ 属分类水平上ꎬ青虾单养塘水体中 ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿
Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 属和梨形菌属(Ｐｉｒｅｌｌｕｌａ)细菌的相对丰

度明显高于中华绒螯蟹单养塘及其与青虾混养塘ꎬ
而 ｈｇｃＩ＿ｃｌａｄｅ 属细菌的相对丰度则显著低于另外 ２
种养殖模式ꎮ
２.３.５　 微生物群落与环境因子的相关性 　 基于曼

特尔检验(Ｍａｎｔｅｌ 检验)的微生物群落￣环境因子相

关性分析结果(图 ７Ａ)显示ꎬ总氮含量与铵态氮含

量、硝态氮含量、总磷含量均呈显著正相关 ( ｒ>
０􀆰 ６５０ꎬＰ<０􀆰 ０５)ꎮ 在中华绒螯蟹单养塘水体中ꎬ属
水平的微生物群落与所有环境因子呈正相关ꎬ其中

与铵态氮含量( ｒ＝ ０􀆰 ５９３ꎬＰ＝ ０􀆰 ０２１)达到显著水平ꎬ
表明铵态氮是影响蟹塘水体中微生物群落结构的关

键环境因子ꎮ 中华绒螯蟹与青虾混养塘水体中属水

平微生物群落与总氮含量、硝态氮含量和亚硝态氮

含量呈正相关ꎬ与其他环境因子呈负相关ꎻ青虾单养

塘水体中属水平微生物群落与铵态氮含量、硝态氮

含量和亚硝态氮含量呈正相关ꎬ与其他环境因子呈

负相关ꎮ 以上研究结果表明ꎬ这些氮素形态不仅是

维持微生物生长的关键营养物质ꎬ也是群落内(特
别是硝化细菌)活跃代谢过程的重要产物ꎮ

属水平微生物群落与环境因子的相关性分析结

果(图 ７Ｂ)表明ꎬ高锰酸盐指数(ＣＯＤＭｎ)、铵态氮含

量、总氮含量、亚硝态氮含量和硝态氮含量是驱动池

塘水体中微生物群落结构变化的关键因子ꎬ这些指

标综合反映了养殖系统的有机负荷状态和氮素循环

特征ꎮ 不同微生物对有机质表现出差异性响应:土
微菌属(Ｔｅｒｒｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ)细菌与 ＣＯＤＭｎ呈极显著正相

关(Ｐ<０􀆰 ０１０)ꎻ梨形菌属(Ｐｉｒｅｌｌｕｌａ)细菌与 ＣＯＤＭｎ呈

显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５０)ꎬ推测这两个菌属细菌主要

参与了养殖池塘中有机物的降解过程ꎻ相反ꎬ河栖菌

属(Ｆｌｕｖｉｉｃｏｌａ)、Ｃｙａｎｏｂｉｕｍ ＿ＰＣＣ￣６３０７ 和红育菌属

(Ｒｈｏｄｏｆｅｒａｘ)细菌分别与 ＣＯＤＭｎ呈显著或极显著负

相关(Ｐ<０􀆰 ０５０、Ｐ<０􀆰 ０１０)ꎬ表明其生长可能受到了

水体高有机负荷的抑制作用ꎮ 进一步分析发现ꎬ不
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Ａ:门水平ꎻＢ:属水平ꎮ 蟹塘、虾蟹塘、虾塘见图 １ 注ꎮ
图 ６　 不同类型水产养殖池塘水体中微生物群落组成

Ｆｉｇ.６　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｐｏｎｄｓ

同微生物对氮素也表现出差异化的响应模式ꎮ
Ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｃｌａｄｅ＿Ⅲ与铵态氮含量、总氮含量和亚硝

态氮含量均呈显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５０)ꎬ而沉积物杆

菌属(Ｓｅｄｉｍｉｎｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ)细菌则与上述因子呈显著

负相关(Ｐ<０􀆰 ０５０)ꎬ表明较高的氮负荷环境能有效

富集前者ꎬ同时对后者产生抑制作用ꎮ 铵态氮含量

升高极显著抑制了分枝杆菌属(Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)细菌

的生长(Ｐ<０􀆰 ００１)ꎬ却促进了鼎湖杆菌属(Ｄｉｎｇｈｕｉ￣
ｂａｃｔｅｒ)细菌的极显著增殖(Ｐ<０.０１０)ꎻ此外ꎬ总氮含

量高可显著抑制 ＬＤ２９ 和 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿
Ｂａｃｔｅｒｉａ 属细菌的增殖(Ｐ<０􀆰 ０５０)ꎮ 由此可见ꎬ通过

合理调控养殖水体的 ＣＯＤＭｎ和氮素水平ꎬ能够定向

干预水体中微生物群落的演替方向ꎬ从而为改善养

殖池塘水质以及推动水产养殖业健康发展提供微生

态调控策略ꎮ

３　 讨 论

本研究以南京市溧水区水晶村中华绒螯蟹单

养、青虾单养及中华绒螯蟹与青虾混养 ３ 种养殖模

式池塘为研究对象ꎬ采集水样进行水质指标检测ꎬ并
结合高通量测序技术深入解析各池塘水体中细菌群

落的组成及其结构特征ꎮ 水质指标的分析结果显
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Ａ:ＭＡＮＴＥＬ 分析ꎻＢ:属水平群落的相关性分析ꎮ ＣＯＤＭｎ:高锰酸盐指数ꎻＰ:显著性ꎻｒ:相关系数ꎻ∗表示相关性达显著水平(Ｐ<０􀆰 ０５０)ꎻ

∗∗表示相关性达极显著水平(Ｐ<０􀆰 ０１０)ꎻ∗∗∗表示相关性达极显著水平(Ｐ<０􀆰 ００１)ꎮ 蟹塘、虾蟹塘、虾塘见图 １ 注ꎮ
图 ７　 不同类型水产养殖池塘水体中微生物群落与环境因子的相关性分析结果

Ｆｉｇ.７　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ ｐｏｎｄｓ

示ꎬ青虾单养塘水体铵态氮含量显著低于另外 ２ 种 养殖模式池塘(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ表明青虾单养塘水体中氮
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转化效率高于中华绒螯蟹单养塘及其与青虾混养

塘ꎮ 其驱动机制可能与水体中光合微生物群落的差

异有关:青虾单养塘水体中蓝藻门(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)
细菌及 ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 属细菌的相对丰度更

高ꎬ这类微生物通过光合作用释放氧气ꎬ为好氧硝化

菌提供了充足的溶解氧ꎬ从而促进了铵态氮向硝酸

盐的转化ꎬ强化了硝化作用过程ꎮ Ｑｉｎ 等[３４] 的研究

结果也证实ꎬ蓝藻门细菌的生长有助于提升系统内

光合产氧效率ꎬ并可有效同化水体中的铵态氮ꎮ 同

时ꎬ相较于中华绒螯蟹单养塘及其与青虾混养塘ꎬ青
虾单养塘水体中浮霉菌门(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ)细菌和

梨形菌属(Ｐｉｒｅｌｌｕｌａ)细菌相对丰度显著提升ꎮ 浮霉

菌门细菌是介导厌氧氨氧化过程的核心微生物ꎬ因
此推测青虾单养塘内厌氧氨氧化作用具有较强潜在

活性ꎬ可通过该途径将水体中铵态氮与亚硝态氮直

接转化为氮气ꎬ进而促进池塘水体中氮素去除ꎮ Ｄｕ
等[３５]和 Ｗｉｔｋａｂｅｌ 等[３６] 的研究结果均证实ꎬ浮霉菌

门( Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ) 细菌是厌氧氨氧化的主要菌

群ꎬ可以直接将亚硝酸盐还原ꎬ是水体中氮素去除的

重要途经ꎮ 本研究还发现ꎬ青虾单养塘高锰酸盐指

数(ＣＯＤＭｎ)显著高于中华绒螯蟹单养塘及其与青虾

混养塘ꎬ其原因可能与青虾单养塘水体中蓝藻门

(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)细菌的大量繁殖有关:蓝藻的大量

增殖会向水体持续输入内源性有机物ꎬ且其死亡降

解后细胞裂解释放的胞内物质ꎬ会进一步导致水体

ＣＯＤＭｎ大幅提升ꎮ 除此之外ꎬ拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄ￣
ｏｔａ)和放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)细菌作为水环境

中的关键异养菌群ꎬ可在复杂有机物的降解中发挥

重要作用ꎮ 本研究发现ꎬ相较于中华绒螯蟹单养塘

及其与青虾混养塘ꎬ青虾单养塘水体中放线菌门细

菌相对丰度显著下降ꎬ且典型的放线菌 ｈｇｃＩ＿ｃｌａｄｅ
属占比也较低ꎮ 这表明青虾单养塘水体中微生物群

落的有机物分解能力受限ꎬ导致水体中有机物降解

效率不足ꎮ 这一结论与前人研究结果一致ꎬＸｕｅ
等[３７]的研究结果表明ꎬ拟杆菌门细菌在降解复杂有

机物过程中扮演重要角色ꎮ Ｗａｎｇ 等[３８]在研究不同

有机碳条件下微藻￣细菌颗粒污泥的形态调控和污

染物去除性能时ꎬ同样发现拟杆菌门和放线菌门细

菌在降解复杂有机物中扮演核心角色ꎮ 另一方面ꎬ
中华绒螯蟹与青虾混养塘水体中微生物物种丰富度

和多样性高于另外两种单养模式池塘ꎬ这可能是由

于虾蟹混养模式形成了更为多元的生态位结构ꎬ同

时输入类型更丰富的营养物质ꎬ可为更广泛的微生

物类群提供适宜生存环境ꎬ进而有利于提升养殖池

塘水体生态系统稳定性[３９]ꎮ 由此可见ꎬ３ 种养殖模

式可明显影响水体微生物群落结构演替ꎬ最终造成

不同养殖模式池塘水体碳、氮代谢功能效率产生差

异ꎮ
三维荧光光谱分析结果表明ꎬ３ 种养殖系统的

溶解性有机物(ＤＯＭ)中ꎬ溶解性微生物代谢产物和

类腐殖酸类组分均表现出显著的累积效应ꎮ 这一结

论与现有研究结果相一致ꎬ刘玮[４０] 通过对循环水养

殖系统 ＤＯＭ 的三维荧光分析发现ꎬ微生物代谢产

物的荧光强度会随饲料的投入而增加ꎮ Ｙｅ 等[４１] 在

对虾养殖废水中同样检测到溶解性微生物代谢产物

及类腐殖酸类物质富集ꎮ 类腐殖酸物质主要来源于

浮游植物与微生物残体的降解ꎬ是一类具有大相对

分子量、强疏水性及高结构稳定性的复杂有机分子ꎮ
此类物质在水体中持续积累ꎬ不仅能够络合环境中

的金属离子ꎬ还可作为特定藻类和异养菌的营养源ꎬ
改变水体微生物生态平衡ꎬ进而对养殖动物产生直

接或间接的毒性胁迫[４２]ꎮ 三维荧光分析不仅可有

效评价养殖水体有机污染物水平ꎬ解析水体 ＤＯＭ
的来源与组分结构变化ꎬ同时可为养殖池塘有机质

管控提供理论依据ꎬ有助于缓解有机物累积引发的

水质恶化与生态失衡风险ꎮ 具体治理措施可从以下

三个方面开展:一是源头控制ꎬ需推行精准投喂模式

并选用高品质饲料ꎬ从根本上削减残饵、粪便等有机

污染物的输入量[４３]ꎮ 二是过程干预ꎬ采用微孔底部

增氧技术打破池底的局部厌氧环境ꎬ促进有机物的

彻底氧化分解ꎬ同时抑制有毒物质的产生ꎻ定期使用

生物或化学底质改良剂ꎬ直接降解沉积的有机废

物[４４]ꎮ 三是生态修复ꎬ通过定期向水体补充芽孢杆

菌、光合细菌等有益微生物调控微生态ꎬ既能强化水

体自身的自净能力ꎬ又能通过与有害菌及有害藻类

竞争作用抑制其生长繁殖[４５￣４６]ꎮ 上述各项措施协

同作用ꎬ旨在将易滋生毒素的厌氧养殖环境转化为

好氧分解能力强、物质循环通畅的健康养殖生态系

统ꎬ进而稳定养殖水体水质ꎬ保障养殖动物健康ꎮ
受限于养殖末期(１１ 月)的单次采样设计ꎬ本研

究存在一定的局限性ꎮ 该阶段的样本虽在评估养殖

活动造成的累积生态效应方面具有独特优势ꎬ但其

结果并不能全面反映养殖高峰期(如夏季高温、高
投喂时期)的水质动态和微生物活性ꎮ 因此ꎬ未来
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的研究有必要纳入多季节的连续监测ꎬ以便更全面

地评估不同养殖模式在整个生产周期内的环境生态

效应ꎮ

４　 结 论

本研究结果表明ꎬ青虾单养塘具备更突出的氮

转化效率ꎬ而 ３ 类养殖模式池塘水体均显著富集微

生物代谢产物与类腐殖酸ꎮ 微生物群落分析发现ꎬ
中华绒螯蟹与青虾混养塘水体中微生物 α 多样性

高于单养塘ꎮ 高锰酸盐指数(ＣＯＤＭｎ)及氮素是驱动

微生物群落演替的核心环境因子ꎬ致使中华绒螯蟹

单养塘及其与青虾混养塘水体中以 ｈｇｃＩ＿ｃｌａｄｅ 属细

菌为核心ꎬ青虾单养塘以 ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ 为优

势菌属ꎮ 综上ꎬ养殖水体碳氮水平直接决定了水体

中微生态结构ꎮ 通过监测与调控特定水体中微生物

群落ꎬ不仅能实现水质恶化预警ꎬ还能为有益菌群筛

选与生物修复奠定基础ꎬ为实现减药增效、精准养殖

与水产业的绿色可持续发展提供新路径ꎮ
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