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养殖密度对墨吉明对虾肠道和生物絮团菌群的影响 

王博，秦海鹏，廖栩峥，胡世康，赵吉臣，何子豪，韩学明，陈兆明，孙成波∗  

(广东海洋大学水产学院，广东 湛江 524088) 

摘 要：运用Miseq高通量测序技术，分析高、中、低 3种养殖密度(700、300、100尾/m3)下墨吉明对虾肠道和

其养殖系统中生物絮团的菌群结构。结果显示：对虾肠道菌群中，高密度组的丰富度和多样性均最高，丰富度随

放养密度的增大而增加，而在生物絮团菌群中，高密度组的丰富度最低；在门水平上，肠道和絮团样本菌群均以

变形菌门(相对丰度 49.25%~80.33%)、放线菌门、拟杆菌门、绿弯菌门为主，但丰度差异较大；在属水平上，优

势菌属的组成和所占比例明显不同，梭菌属、Spongiibacter、Faecalibacterium、Rhodovulum、Blautia仅在肠道样

本中存在，Coccinimonas仅在絮团样本中存在；肠道样本中，中密度组弧菌属的相对丰度最小，为 5.23%，高密

度组弧菌属的相对丰度最大，为 23.39%，絮团样本中，低密度组弧菌属的相对丰度最大，为 16.15%，中、高密

度弧菌属的相对丰度均较小，分别为 5.51%和 4.20%；随养殖密度增大，肠道样本中拟杆菌属的相对丰度减小，

分别为 1.36%、0.41%、0.02%，而不同密度絮团样本拟杆菌属的相对丰度差异不明显。可见，生物絮团养殖模式

下，养殖密度对墨吉明对虾的肠道和絮团菌群的影响较大。 
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Abstract: Using the high-throughput sequencing technology of Miseq, the microbial structure of the intestine and water 
biofloc of Fenneropenaeus merguiensis at high, medium and low aquaculture densities(700/m3, 300/m3, 100/m3) were 
analyzed. The results showed that among the shrimp intestinal flora, the high-density group had the highest abundance 
and diversity, and the abundance increased over the increase of stocking density, while among the biofloc flora, the 
high-density group had the lowest abundance. The intestinal and biofloc flora samples were mainly composed of 
Proteobacteria(relative abundant 49.25%~80.33%), Actinobacteria, Bacteroides and Chloroflexi at phylum level, but the 
abundance was different. At genus level, the composition and proportion of dominant bacteria were significantly different. 
Clostridium, Spongiibacter, Faecalibacterium, Rhodovulum, and Blautia only exist in intestinal samples, and 
Coccinimonas only exist in biofloc samples. The relative abundance of Vibrio was relatively large, Vibrio abundance of 
intestinal sample was the smallest(5.23%) in medium density group and the largest(23.39%) in high density group; the 
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low-density group of biofloc samples was the largest(16.15%), and the medium and high-density samples were both 
smaller, the abundance was 5.51% and 4.20%, respectively. The abundance of Bacteroides in the intestinal samples 
decreased with the increase of stocking density, and the abundance was 1.36%, 0.41%, 0.02%, respectively. The 
abundance difference of Bacteroides in different culture density biofloc samples was not significant. It can be seen that 
under the bioflocculation mode, the density of culture had a greater influence on bacterial community characterization of 
biofloc and intestine of Fenneropenaeus merguiensi. 

Keywords: Fenneropenaeus merguiensis; stocking density; biofloc; intestine; bacterial community 

 

墨吉明对虾(Fenneropenaeus merguiensis)俗称
为大明虾、黄虾，为广盐性、暖水性种类，在南方

沿海地区的捕捞和养殖业中具有十分重要的经济

地位。 
生物絮团包括藻类、真菌、原生动物、轮虫和

线虫的聚集体，在生物絮团培养系统中，化学自养

和异养细菌参与生物絮团的形成[1–3]。此外，微生

物絮凝物也被用作动物的食物，诱导虾生长性能的

提高[4–5]。除了控制水质和作为养殖生物的补充食

物来源外，在生物絮凝系统中建立的细菌群落可通

过竞争食物和空间来抑制病原体的增殖[6]。然而，

微生物群落也可能由致病菌和机会性细菌组成[7]，

而水生环境可影响微生物群的组成和丰度[8]。对于

生物絮团培养系统来说，了解絮凝过程中涉及的微

生物机制，对控制病原微生物非常重要。 
由于拥挤引起的应激反应，高放养密度会影响

虾的生长和存活[9]，导致成活率低、产量低、水质

差和病原体暴发等[10–13]。放养密度的增加，意味着

饲用的饲料增加[14]，随之而来的是培养水中颗粒有

机物质的增加，这将影响微生物的形成和聚集。对

于采用生物絮团培养系统的生产系统，更有必要确

定合适的养殖密度和系统的负载能力。 
本研究中，以墨吉明对虾为试验对象，研究不

同养殖密度对生物絮团养殖系统中墨吉明对虾的

肠道和絮团菌群结构的影响，现将结果报告如下。 

1 材料与方法 

1.1 材料 

供试对虾为广东海洋大学东海岛海洋生物研

究基地自行繁育的墨吉明对虾。选取附肢完整、健

康无损伤的活泼个体进行试验。对虾平均体长

(5.85±0.35) cm，体质量(2.46±0.39) g。 

1.2 养殖试验 

试验前，将选好的墨吉明对虾置于预先充氧的

桶内暂养 7 d。生物絮团为笔者自行构建的以当地水
体中菌群为主的硝化型生物絮团。试验前，将絮团

水体用孔径 48 μm的滤网滤水浓缩，然后按试验要
求添加到试验桶中。供试海水从海区抽取，通过沉

淀、砂滤、消毒处理后使用，保持水温(29.4±0.71) ℃，
溶解氧质量浓度大于 5 mg/L，盐度 28.5±0.26，水
体持续均匀充气。试验在容积 0.3 m3的养殖桶进行，

每桶设置气石 2个。 
试验设低(A)、中(B)、高(C)3个养殖密度梯度，

分别为 100、300、700尾/m2。每个密度梯度重复 3
次。每个养殖桶中的实际水体为 270 L，生物絮团
的添加量为 20 mg/L。投喂人工配合饲料，每天定
时投喂 4次。试验期间不添加有机碳源、不换水。
试验周期 30 d。 

1.3 样品采集 

第 30天喂食后，分别于每个养殖桶随机选择 5
只虾，用无菌水和 75%乙醇洗涤虾的体表，解剖后
将虾肠分离，置于 1.5 mL离心管中，于–80 ℃冰箱
保存，备用。用 0.45 μm膜滤器收集生物絮团样品，
于–80 ℃冰箱保存，备用。低、中、高密度的对虾
肠道样本分别编号为 SIA、SIB 和 SIC，生物絮团
样本分别编号为 FA、FB和 FC。 

1.4 DNA 提取 

采用 E.Z.N.A. ®土壤试剂盒(OMEGA，US)，
按说明书提取虾肠腔内容物和絮团的总细菌 DNA。
用 NanoDrop分光光度计(Thermo Fisher Scientific)
测量 DNA 产量。通过扩增细菌 16S rDNA 基因，
评估 DNA质量(GeneAmp PCR System 9700)。 

1.5 PCR 扩增和高通量测序 

采用引物组 341F(CCTAYGGGRBGCASCAG)
和 806R(GGACTACNNGGGTATCTAAT)，PCR 扩
增 16S rDNA的 V3–V4区域[15]。反向引物含有每个

样品独有的 6 bp错误校正条形码。由Novaseq(广州)
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在 Illumina Miseq平台上进行高通量测序。 

1.6 生物信息分析 

对获得的原始数据进行分析和质量过滤，剩余

的高质量数据用于后续分析。使用 UCLUST 

(v1.2.22q)将相似性大于 97%的序列聚类为同一个

操作分类单位(OTUs)[16]。运用 Mothur 确定每个文

库的分类丰富度估计值和群落多样性(v.1.37.6，

http://www.mothur.org/)[17]。基于 OTU丰度矩阵估计

每个群落的物种丰富度。利用 α多样性指数(Chao1、

ACE、Shannon 和 Simpson)评估社区多样性。基于

OTU 标准化数据，运用 QIIME(v1.9.1)进行 α 和 β

细菌多样性的后续分析。运用 R script (http://www.r- 

project.org/)和 ggplot2(ggplot2.org)进行维恩图和相

对丰度分析。利用线性判别分析(LDA)效应大小确

定样本组之间差异相对较大的微生物类群。 

1.7 数据处理 

运用 Excel 2010整理数据；运用 SPSS 17.0对

数据作单因素方差分析(ANOVA)。 

2 结果与分析 

2.1 供试样品的物种分类 

从表 1可知，3个养殖密度的 18个样品共产生

686 521条序列。肠道样品中，SIC中 OTUs最多。

絮团样本中，FB中 OTUs最多。 

表 1 墨吉明对虾的肠道及其养殖系统中的生物絮团

样本的可操作分类单元数 
Table 1  The operational taxonomic units statistics of the 

intestinal and biofloc samples 

样本 有效序列数 可操作分类单元数 

SIA 43 667±240 1 037±263 
SIB 33 920±11 756 1 278±263 
SIC 37 799±8 986 1 644±327 
FA 36 188±1 982 2 002±468 
FB 36 588±2 247 2 108±270 
FC 40 676±7 047 1 961±279 

 
维恩图分析结果表明：3 个密度组对虾肠道样

品共有的 OTUs 有 333 个(占 1.8%)，SIA 独有的

OTUs有 4 909个(占 27.0%)，SIB独有的 OTUs有

4 605个(占 25.3%)，SIC独有的OTUs有 6 555个(占

36.1%)；3个密度组生物絮团样品共有的 OTUs有 1 

536 个(占 11.5%)，FA 独有的 OTU 有 4 841 个(占

36.3%)，FB独有的 OTUs有 2 553个(占 19.1%)，

FC独有的 OTUs有 2 496个(占 18.7%)。 

2.2 供试样品的细菌丰富度和多样性指数 

从表 2可知，随养殖密度的增大，墨吉明对虾

肠道菌群的丰富度 Chao 1 和 Ace 指数与多样性

Shannon 指数均逐渐增加，而多样性 Simpson 指数

呈先减后增的趋势，SIC的 4个指数均为最高；生

物絮团菌群中，FC的丰富度 Chao 1和 Ace指数均

最小，FB的多样性 Shannon和 Simpson指数最大。 

表 2 墨吉明对虾的肠道及其养殖系统中生物絮团的

菌群丰富度和多样性指数 
Table 2 The bacterial diversity indexes of the intestinal and 

biofloc samples 

样本 Chao指数 Ace指数 Shannon指数 Simpson指数

SIA 1 165±343 1 242±387 4.56±1.39 0.87±0.07 

SIB 1 689±311 1 846±325 4.86±0.47 0.80±0.07 

SIC 2 266±669 2 477±770 6.13±1.67 0.93±0.06 

FA 2 913±858 3 103±829 7.60±0.84 0.98±0.01 

FB 3 005±528 3 025±671 8.34±0.18 0.98±0.00 

FC 2 793±659 2 886±740 8.10±0.19 0.98±0.00 
 

2.3 供试样品的微生物菌群结构组成 

墨吉明对虾肠道和絮团样品之间的菌群结构相

似，组成比例上存在一定的差异，共检测出 43个细

菌门。从表 3可知，菌群主要由 13个细菌门组成，

其中，变形菌门的相对丰度最高，为49.25%~80.33%，

放线菌门和拟杆菌门的相对丰度较高；随养殖密度

增大，肠道样本变形菌门的相对丰度增加，而絮团

样本中变形菌门的相对丰度减小；随养殖密度增大，

肠道样本放线菌门的相对丰度先减后增，絮团样本

放线菌门的相对丰度减小，肠道和絮团样本中均是

低密度组的相对丰度最大；肠道样本中绿弯菌门、

酸杆菌门和拟杆菌门的相对丰度均是低密度组的最

大，而絮团样本中这 3 个门的相对丰度均是高密度

组的最大；肠道和絮团样本硝化螺旋菌门的相对丰

度都随养殖密度增大而增加。 
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表 3 墨吉明对虾的肠道及其养殖系统中生物絮团的优势细菌门及其相对丰度 
Table 3 The relative abundance of major bacteria of phylum level in the intestinal and biofloc samples 

相对丰度/% 
样本 

放线菌门 绿弯菌门 变形菌门 酸杆菌门 拟杆菌门 厚壁菌门 疣微菌门 

SIA 24.39 7.99 53.47 3.94 8.83 0.34 — 

SIB 3.32 0.34 77.29 0.15 0.59 7.71 0.12 

SIC 3.46 1.31 80.33 0.19 2.88 1.46 0.10 

FA 7.72 3.09 61.22 0.81 6.26 0.94 0.50 

FB 4.48 2.00 57.34 1.27 8.08 0.03 0.76 

FC 4.21 4.67 49.25 1.44 15.94 0.02 0.50 
 

相对丰度/% 
样本 

衣原体 芽单胞菌门 硝化螺旋菌门 泉古菌门 螺旋体 蓝藻门 浮霉菌门 

SIA — — 0.25 — — 0.4 — 

SIB — — 0.87 0.01 — 3.12 0.16 

SIC — 0.35 1.20 3.02 0.03 0.53 0.05 

FA 0.01 0.57 1.61 3.08 0.04 1.65 0.24 

FB 0.05 1.00 2.28 3.89 0.08 2.54 0.47 

FC 0.01 1.12 2.77 7.23 0.28 1.24 0.44 
 
属水平上，墨吉明对虾肠道和絮团样本中共检

测出 193 个细菌属。从表 4 可知，菌群主要由
Candidatus Aquiluna、拟杆菌属(Bacteroides)、大肠
埃希菌属(Escherichia)、梭菌属(Clostridium)、链球
菌属(Streptococcus)、Spongiibacter、弧菌属(Vibrio)、
Faecalibacterium、发光菌属 (Photobacterium)、
Coccinimonas、Rhodovulum、Blautia、Ruegeria 等
细菌属组成，除 SIB外，其他样本中均是弧菌属的
相对丰度最高；肠道和絮团样本中，优势菌属的组

成和所占比例明显不同，梭菌属、Spongiibacter、

Faecalibacterium、Rhodovulum、Blautia只在肠道样
本中存在，Coccinimonas 只在絮团样本中存在；随
养殖密度增大，肠道样本拟杆菌属的相对丰度减小，

絮团样本拟杆菌属的相对丰度差异不明显；肠道样

本中，中密度组的弧菌属的相对丰度最小，高密度

组的最大，而絮团样本弧菌属的相对丰度以低密度

组的较大，中、高密度组的较小，且两者差异不明

显；肠道和絮团样本发光杆菌属的相对丰度的变化

趋势相反，肠道样本中、高密度组的发光杆菌属的

相对丰度较高，而絮团样本中、高密度组的较低。 

表 4 墨吉明对虾的肠道及其养殖系统中生物絮团的优势细菌属及其相对丰度 
Table 4 The relative abundance of major bacteria of genus level in the intestinal and biofloc samples 

相对丰度/% 
样本 

Candidatus Aquiluna 拟杆菌属 大肠埃希菌属 梭菌属 链球菌属 Spongiibacter 弧菌属 

SIA 8.87 1.36 0.22 0.09 0.01 0.02 16.69 

SIB — 0.41 0.37 0.16 — 0.04  5.23 

SIC — 0.02 0.15 — — 0.01 23.39 

FA 0.73 0.01 0.03 — 0.55 — 16.15 

FB 0.04 0.02 — — — —  5.51 

FC 0.05 0.01 — — — —  4.20 
 

相对丰度/% 
样本 

Faecalibacterium 发光菌属 Coccinimonas Rhodovulum Blautia Ruegeria 

SIA 0.01  1.34 — 2.87 — 0.27 
SIB 3.72 35.95 — — 0.01 4.85 
SIC 0.02 10.65 — — 0.98 1.60 
FA —  2.17 0.02 — — 3.23 
FB —  0.69 0.02 — — 3.56 
FC —  0.44 0.49 — — 2.26 
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如表 5所示，肠道样本中，SIA、SIB、SIC的
Lefse的 LDA评分显示均为 1，与 SIA相比，SIB、
SIC中各有 1个分类群显著增加和 1个分类群显著
减少(P＜0.05)；絮团样本中，FA、FB、FC的 Lefse
的 LDA评分显示分别为 1、5、5，与 FA相比，FB、

FC 中各有 5 个分类群显著增加和 1 个分类群显著
减少(P＜0.05)。如图 1 所示，Lefse 的分支图分别
聚集在 SIA、SIB、SIC、FA、FB、FC组中的分类
群为 2、2、4、7、13、17个。 

 

表 5 墨吉明对虾的肠道及其养殖系统中生物絮团样本的微生物群落相对丰度的群间变异(LDA 值) 
Table 5 Inter-group variation(LDA value) of the relative abundance of microbial communities in the intestinal and biofloc samples 

分类 样本 LDA值(log10) P 分类 样本 LDA值(log10) P 
Proteobacteria: Hyphomicrobiaceae FA 4.01 0.03 Chloroflexi: Caldilineaceae FC 4.05 0.03
Proteobacteria: Myxococcales FB 4.02 0.02 Archaea: Cenarchaeaceae: Nitrosopumilus FC 4.53 0.04
Caldithrix: Caldithrixales: BA059 FB 4.48 0.02 Nitrospirae: Nitrospiraceae FC 4.14 0.04
Proteobacteria: Rhodospirillaceae FB 4.05 0.02 TM7: TM7_3 FC 4.08 0.05
Proteobacteria: Deltaproteobacteria FB 4.48 0.02 Proteobacteria: Oceanospirillales SIA 4.18 0.03
Proteobacteria: Piscirickettsiaceae FB 4.11 0.03 Firmicutes: Clostridia: Clostridiales SIB 4.69 0.04
Bacteroidetes: Flavobacteriaceae FC 4.60 0.01 Proteobacteria: Rhodobacteraceae SIC 4.48 0.04

表中仅展示了 LDA值大于 4的物种。 

 

 
图 1 墨吉明对虾的肠道及其养殖系统中生物絮团样本微生物群落相对丰度的群间变异(Cladogram) 

Fig.1 Inter-group variation(Cladogram) of the relative abundance of microbial communities in the intestinal and biofloc samples  
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3 结论与讨论 

在生物絮团养殖系统中，以细菌为主的微生物

群落具有特殊作用。本研究中，通过高通量测序，

从不同养殖密度组的对虾肠道和其养殖系统中的

生物絮团样本中共检测出 43 个细菌门 193 个细菌
属。对虾肠道菌群结构与养殖环境微生物菌群结构

密切相关，环境因素决定了微生物群落的结构和功

能[18]。研究表明，微生物群落的演替受碳氮比[19]、

化学需氧量[20]、盐度胁迫[21–22]的影响。本研究中，

墨吉明对虾肠道菌群中，高密度组的丰富度和多样

性均最高，且丰富度随放养密度的增大而增加；生

物絮团菌群中，以高密度组的丰富度最低。这可能

是由于放养密度的增加，饲喂量随之增加，水体中

的代谢产物增多，从而导致了生物絮团培养系统的

水体中与微生物形成和聚集有关的颗粒状有机物

的增加。此外，生物絮团可作为对虾额外的食物来

源[4–5]，是一种益生菌，对水质和水生动物的健康

有益[23–24]，进而影响到对虾肠道菌群的丰度。 
肠道微生物菌群结构和功能对虾宿主的生理、

免疫、代谢和健康起重要作用[25–28]，肠道细菌群落

的细微变化还会对宿主表型产生影响[29–30]。不同的

环境因素，如养殖种类、水质、饮食和种群密度的

差异都会影响肠道菌群的多样性[31–34]。裴鹏兵等[35]

研究发现，凡纳滨对虾肠道菌群结构及多样性与添加

和不添加生物进水栅有着密切关系。本研究中，对虾

肠道和絮团样本的细菌群落结构在不同处理之间存

在差异，但变形菌门的相对丰度均为最高。从南美白

对虾和其他水生动物中也发现了变形菌[36–38]。变形菌

和拟杆菌对有机物降解至关重要，它们通常是活性污

泥系统和生物絮团养殖系统中的优势细菌门[39–40]。本

研究中，絮团样本变形菌门和拟杆菌门的占比也较

高。硝化螺旋菌[41]和泉古菌[42]对水体中氨氮的转化

起到非常重要的作用。本研究中，对虾肠道和絮团

样本中的硝化螺旋菌门和泉古菌门在不同密度组

呈现出相同的变化趋势，可能是絮团菌群间接影响

对虾肠道菌群所致；对虾肠道和絮团样本中变形菌

门、酸杆菌门和拟杆菌门在不同密度组呈现出相反

的变化趋势。可见，不能单纯的以环境中菌群相对

丰度的高低去判定对虾肠道菌群的相对丰度，对于

这种变化还需要进一步深入研究。有研究[43–44]表

明，弧菌属是对虾肠道内的优势菌属，不同的养殖

模式、对虾品种和养殖环境下均有弧菌属存在。本

研究中，弧菌属为对虾肠道和絮团内的优势菌属，

中密度组样本中弧菌属的相对丰度较小，表明适当

增加养殖密度可以减小对虾肠道中弧菌的相对丰

度。发光杆菌属在海水养殖中广泛存在，参与有机

物的降解[45–46]，且其代谢产物有一定的抗菌活性[47]，

可能参与养殖生物的有机物消化和病原防御过程。

本研究中，肠道样本与絮团样本的发光杆菌属相对

丰度的变化趋势相反。低密度组肠道发光杆菌属的

相对丰度可能与絮团样本中发光杆菌属的广泛存

在有关，而中、高密度组对虾肠道高丰度的发光杆

菌可能是机体适应性抵抗环境压力的表现。 
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