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刺参龙须菜混养系统中细菌数量与群落组成
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摘　要　　以刺参龙须菜混合养殖生态系统为研究对象，研究了系统中细菌数量的变化规律，沉积物

中细菌群落结构和多样性的变化。结果表明，实验期间，刺参单养组及不同配比的刺参龙须菜混养

组，围隔内底层水体中细菌数量均呈增高趋势，细菌数量在２．１４×１０６～４．２７×１０
６ｃｅｌｌｓ／ｍｌ之间。不

同刺参龙须菜配比的养殖系统内沉积物中的细菌数量在１．５５×１０８～３．３９×１０
８ｃｅｌｌｓ／ｇｄｗ之间，比水

体中的细菌数量高两个数量级。ＤＧＧＥ图谱的ＵＰＧＭＡ树状结构聚类分析图表明，不同取样时间（６

月１７日、７月７日）的沉积物细菌组成差异较大。系统发育分析表明，刺参龙须菜混养围隔内沉积物

的优势细菌主要归属于拟杆菌纲（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、γ变形菌纲（γｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、δ变形菌纲（δｐｒｏ

ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和α变形菌纲（αｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）。
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Ｂａｃｔｅｒｉａ　　Ｃｏｃｕｌｔｕｒｅ

大型藻类与养殖动物具有生态上的互补性，大型藻类能吸收养殖动物释放到水体中多余的营养盐，转化为

具有较高经济价值的产品，同时大型藻类能固碳、产生氧气，调节水体的ｐＨ值，从而达到对养殖环境的生物修

复和生态调控作用。现已发展了大型藻类与鱼（Ｖａｎｄｅｍｅｕｌｅｎ犲狋犪犾．　１９９０；Ｎｅｏｒｉ犲狋犪犾．　１９９１；Ｃｈｏｐｉｎ犲狋

犪犾．　１９９９）、虾（王吉桥等　２００１；ＭａｒｉｎｈｏＳｏｒｉａｎｏ犲狋犪犾．　２００２）、贝类（Ｅｖａｎｓ犲狋犪犾．　２０００；Ｄｅｍｅｔｒｏｐｏｕｌｏｓ

犲狋犪犾．　２００４）和大型藻类与几种生物（Ｎｅｏｒｉ犲狋犪犾．　２０００；Ｃｈｏｗ犲狋犪犾．　２００１）混养的多种综合养殖模式。

龙须菜犌狉犪犮犻犾犪狉犻犪犾犲犿犪狀犲犻犳狅狉犿犻狊能有效吸收和去除栉孔扇贝犆犺犾犪犿狔狊犳犪狉狉犲狉犻、文蛤犕犲狉犲狋狉犻狓犲狉犲狋狉犻狓和

黑鲳犛犲犫犪狊狋狅犱犲狊犳狌狊犮犲狊犮犲等的排泄物，可以作为生物过滤器与养殖动物进行综合养殖，随着龙须菜的收获，降

低水体的营养负荷，同时提高养殖的经济效益和生态效益（胡海燕等　２００３；毛玉泽等　２００６；孙　伟等

２００６）。

微生物是养殖生态系统的重要组成部分，在养殖生态系统的物质循环和能量流动中发挥着巨大作用

（郑天凌等　１９９４）。尽管国内外对不同尺度的多元综合养殖生态系统中养殖生物的生长特性、营养盐排泄和吸

收效率、系统输出和经济效益评估等有很多报道，但对微生物在不同养殖模式下的数量、群落结构的变化等研

究较少。

我国的刺参增养殖业发展迅速，现已成为我国海水养殖单一经济总量最大的养殖品种。然而，长期以来刺

参以单养模式为主，既不利于充分利用水体空间和饵料资源，也不利于保持养殖系统的稳定。本研究以刺参龙

须菜混合养殖生态系统为研究对象，研究了养殖系统水体和沉积物中细菌数量的变化规律、沉积物中细菌群落

结构和多样性的变化，获得了养殖环境中微生物群落结构的初步研究结果，可为探讨刺参龙须菜多元养殖系统

中的微生物动力学提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　实验设计

实验于２０１０年５月１９日～７月７日在山东省乳山市刺参养殖池内进行。围隔用帆布制作，用木桩固定

在养殖池中，面积为２．２５ｍ２，实验期间水深１．１～１．３ｍ。每个围隔内放置４个波纹板框架。实验刺参初始重

量为８．０１±０．０１ｇ，龙须菜从福建莆田购买，空运至养殖池，暂养７ｄ后夹苗。

实验共设３个处理，每个处理设３个平行。每个围隔内刺参均为４５头，龙须菜分为３个初始密度：０、

１８０、３６０ｇ／ｍ
２。

１．２　样品采集

用自制采水器从每个围隔底部采集海水，加入终浓度为２％的无菌甲醛固定，冷藏带回实验室，冷藏保存

并于４８ｈ内用荧光显微镜观察计数细菌数量。

用药匙从波纹板上刮取沉积物于灭菌冻存管中。现场从所取的沉积物中称取０．５ｇ于另一冻存管中用于

细菌数量测定，记号笔编号后在冻存管中加５ｍｌ无菌水，混匀后加终浓度为５％的甲醛，冷藏带回实验室。其

余沉积物样品用于细菌多样性分析。

实验期间水温为１７．２～３０．１℃，盐度在３１．９６～３２．８６之间，ｐＨ值变化范围为７．０９～８．５１。水温、盐度

和ｐＨ值等指标使用美国ＹＳＩ５５６型水质分析仪现场测定。

０９
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１．３　水体细菌数量测定

养殖水体细菌数量测定采用吖啶橙荧光计数法。取５ｍｌ固定后水样加入１ｍｌ（０．１％）吖啶橙染色３ｍｉｎ。

取适量染色后样品，将细菌抽滤到孔径为０．２２μｍ的去荧光聚碳酸酯滤膜（Ｗｈａｔｍａｎ）上，用荧光显微镜拍照

计数，每个样品随机计数１０个视野，每个视野细菌数在３０～１００个为宜（张　?　２００８；李　彬等　２０１０）。

１．４　沉积物细菌数量测定

表层沉积物细菌数量采用吖啶橙荧光计数法测定。将固定的样品离心（１０００ｒ／ｍｉｎ，１０ｍｉｎ）后，取１ｍｌ

上清液４８ｈ内荧光观察计数。荧光计数方法同水体细菌计数方法。

１．５　沉积物犇犖犃提取

取冷冻保存的围隔内沉积物样品，解冻后，１００００ｇ离心３ｍｉｎ（４℃），弃上清液。搅匀后称取相同质量的

泥样，用Ｅｐｉｃｅｎｔｒｅ土壤ＤＮＡ提取试剂盒进行基因组总ＤＮＡ的提取（高　菲等　２０１０）。提取的ＤＮＡ通过

琼脂糖凝胶电泳（１．０％）检测。

１．６　细菌１６犛狉犇犖犃犞３区犘犆犚扩增

以提取的沉积物基因组ＤＮＡ为模板，进行细菌１６ＳｒＤＮＡＶ３区ＰＣＲ扩增。细菌通用引物序列为：ＧＣ

３４１ｆ（５’ＣＧＣＣＣＧＣＣＧＣＧＣＧＣＧＧＣＧＧＧＣＧＧＧＧＣＧＧＧＧＧＣＡＣＧＧＧＧＧＧＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧ

ＣＡＧＣＡＧ３’）（Ｍｕｙｚｅｒ犲狋犪犾．　１９９３）和９０７ｒ（５’ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣＭＴＴＴＧＡＧＴＴＴ３’）（Ａｌａｗｉ犲狋犪犾．　

２００７）。ＰＣＲ程序为：９４℃预变性５ｍｉｎ，然后９４℃变性４５ｓ，６５℃退火４５ｓ（每个循环降０．８℃，进行１８个

循环）（ＴｏｕｃｈｄｏｗｎＰＣＲ），７２℃延伸４５ｓ，然后再进行１２个循环：９４℃４５ｓ，５５℃４５ｓ，７２℃４５ｓ，最后７２℃

延伸１０ｍｉｎ。扩增产物经１％琼脂糖凝胶电泳进行检测。

１．７　犇犌犌犈凝胶电泳、条带切割、克隆与测序

取１６ＳｒＤＮＡＶ３区ＰＣＲ产物用ＢｉｏＲａｄ公司ＤｃｏｄｅＳｙｓｔｅｍ电泳仪进行ＤＧＧＥ电泳分离，电泳程序见

高　菲等（２０１０）。从ＤＧＧＥ凝胶上小心切下ＤＧＧＥ条带，用２００μｌ无菌水冲洗３次后，加入５０μｌ无菌水在

４℃过夜。１２０００ｇ离心５ｍｉｎ，收集上清液。以此作为模板，用引物３４１ｆ（不含ＧＣｃｌａｍｐ）、９０７ｒ进行１６Ｓ

ｒＤＮＡＶ３区ＰＣＲ扩增。克隆与测序程序参考高　菲等（２０１０）。

１．８　１６犛狉犇犖犃序列分析

所得序列用ＢＬＡＳＴ程序进行同源性比对，获得与本研究所得序列相似性最高的序列。将这些序列与本

研究获得的１６ＳｒＤＮＡ序列一起，使用ＣＬＵＳＴＡＬＷ工具进行多序列比对，然后使用 ＭＥＧＡ中的Ｋｉｍｕｒａ双

参数修正模型进行系统发育树的构建（Ｌｉ犲狋犪犾．　２００８）。

２　结果与分析

２．１　刺参和龙须菜的生长情况

刺参和龙须菜的生长情况见表１。龙须菜初始养殖密度为３６０ｇ／ｍ
２的处理组，刺参的特定增长率最高，其

次是龙须菜初始养殖密度为１８０ｇ／ｍ
２的处理组，未混养龙须菜的围隔中的刺参特定增长率最低。而初始养殖

密度为１８０ｇ／ｍ
２处理组中龙须菜的特定增长率高于初始养殖密度为３６０ｇ／ｍ

２的处理组。

２．２　混养系统底层水体细菌总数的变化

图１显示的是实验期间不同配比的刺参龙须菜混养系统底层水体的细菌总数的变化情况。实验过程中，
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不同处理的混养系统中底层水体的细菌数量均呈增长趋势。实验结束时（７月７日）Ｌ０处理组的细菌总数显

著高于初始值（犘＜０．０５），６月１７日，Ｌ１８０处理组细菌数量显著高于初始值，而后细菌数量又下降，Ｌ３６０处理

组的细菌数量在实验过程中持续增加，在实验结束时显著高于初始值（犘＜０．０５）。

表１　刺参和龙须菜的生长情况

Ｔａｂｌｅ１　Ｔｈｅｇｒｏｗｔｈｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｏｆ犃．犼犪狆狅狀犻犮狌狊ａｎｄ犌．犾犲犿犪狀犲犻犳狅狉犿犻狊

组别

Ｇｒｏｕｐ

刺参犃．犼犪狆狅狀犻犮狌狊

初始平均湿重

Ｉｎｉｔｉａｌｗｅｔｗｅｉｇｈｔ（ｇ）

终平均湿重

Ｆｉｎａｌｗｅｔｗｅｉｇｈｔ（ｇ）

特定增长率

犛犌犚（％／ｄ）

龙须菜犌．犾犲犿犪狀犲犻犳狅狉犿犻狊

初始湿重

Ｉｎｉｔｉａｌｗｅｔｗｅｉｇｈｔ（ｇ）

终湿重

Ｆｉｎａｌｗｅｔｗｅｉｇｈｔ（ｇ）

特定增长率

犛犌犚（％／ｄ）

Ｌ０ ８．０１±０．０２ １８．６２±１．２９ ０．９９±０．０８ ／ ／ ／

Ｌ１８０ ８．０２±０．０１ １７．４７±０．３７ １．０３±０．０４ ４０５．０６±６．２３ ６８５．２１±２３８．６１ １．０１±０．７０

Ｌ３６０ ８．０１±０．０１ １８．６３±２．４９ １．１７±０．１３ ８１０．２６±８．９４ １２４２．０８±１０２．７５ ０．８９±０．１８

２．３　混养系统沉积物细菌总数的变化

６月１７日和７月７日不同配比的刺参龙须菜混养系统沉积物中的细菌数量见图２。６月１７日Ｌ０、Ｌ１８０、

Ｌ３６０处理组的细菌数量分别为３．３９×１０８、１．５５×１０８、１．５６×１０８ｃｅｌｌｓ／ｇｄｗ，７月７日Ｌ０、Ｌ１８０、Ｌ３６０处理组

的细菌数量分别为１．６１×１０８、１．８９×１０８、３．３２×１０８ｃｅｌｌｓ／ｇｄｗ。

同一处理组的柱上相同字母表示差异不显著（犘＞０．０５）

Ｎｏｔｅ：Ｉｎｔｈｅｓａｍｅｔｒｅａｔｍｅｎｔｔｈｅｓａｍｅｌｅｔｔｅｒｗｉｔｈｉｎｃｏｌｕｍｎｓ

ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（犘＞０．０５）

图１　刺参龙须菜混养系统底层水体细菌总数的变化

Ｆｉｇ．１　Ｔｈｅｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒｏｆｂａｃｔｅｒｉａｆｒｏｍｂｏｔｔｏｍｗａｔｅｒｉｎｔｈｅ

ｃｏｃｕｌｔｕｒｅｓｙｓｔｅｍｏｆ犃．犼犪狆狅狀犻犮狌狊ａｎｄ犌．犾犲犿犪狀犲犻犳狅狉犿犻狊

图２　刺参龙须菜混养系统沉积物细菌总数的变化

Ｆｉｇ．２　Ｔｈｅｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒｏｆｂａｃｔｅｒｉａｆｒｏｍｓｅｄｉｍｅｎｔ

ｉｎｔｈｅｃｏｃｕｌｔｕｒｅｓｙｓｔｅｍｏｆ犃．犼犪狆狅狀犻犮狌狊

ａｎｄ犌．犾犲犿犪狀犲犻犳狅狉犿犻狊

２．４　沉积物细菌１６犛狉犇犖犃犞３区特征片段犇犌犌犈指纹图谱分析

从ＤＧＧＥ图谱的ＵＰＧＭＡ树状结构聚类分析图，可以得到不同处理组养殖系统细菌群落组成的相似性

关系（图３）：６月１７日的所有样品聚集到一个分支上，７月７日的所有样品聚在另一个分支上。在６月１７日的

样品中，３个刺参单养围隔内的样品又聚为一簇，表明刺参单养组内细菌群落组成相似度最高；Ｌ１８０２和

Ｌ１８０３的细菌组成相似度很高（８６％），但与Ｌ１８０１的相似度较低；比较而言，Ｌ３６０处理组内细菌组成的相似

度最低。

２．５　沉积物细菌１６犛狉犇犖犃序列分析

刺参龙须菜混养系统沉积物的细菌１６ＳｒＤＮＡＶ３区特征片段经ＤＧＧＥ分离、条带切割，共得到３２条

ＤＧＧＥ条带。将条带进行克隆、测序，所得到的序列大小在５５９～５８９ｂｐ范围内。

将所得序列输入ＧｅｎＢａｎｋ，用Ｂｌａｓｔ程序进行检索和同源性比较。结果表明，绝大多数最相似序列均为来
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自于海洋环境的细菌克隆（３０条，表２），其余的两条来自于淡水或土壤环境。其中１７条来自海洋或河口沉积

物，４条来自海水，１条来养鱼场的外排水，３条来自海绵组织，１条来自大型藻类，１条来自甲藻。

图３　刺参龙须菜混养系统沉积物细菌群落的ＵＰＧＭＡ聚类分析

Ｆｉｇ．３　ＵＰＧＭＡｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｆｒｏｍｔｈｅｓｅｄｉｍｅｎｔｓｉｎ

ｔｈｅｃｏｃｕｌｔｕｒｅｓｙｓｔｅｍｏｆ犃．犼犪狆狅狀犻犮狌狊ａｎｄ犌．犔犲犿犪狀犲犻犳狅狉犿犻狊

２．６　沉积物细菌１６犛狉犇犖犃系统发育分析

系统发育分析（图４）可以看出，获得的３２条序列分别归属于４个细菌类群：拟杆菌纲（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、γ

变形菌纲（γｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、δ变形菌纲（δｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和α变形菌纲（αｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），其中１６条序列

（ｈｙ１、ｈｙ２、ｈｙ３、ｈｙ４、ｈｙ６、ｈｙ８、ｈｙ９、ｈｙ１２、ｈｙ１３、ｈｙ１４、ｈｙ１５、ｈｙ１６、ｈｙ１８、ｈｙ１９、ｈｙ２０、ｈｙ２５）属于拟杆菌纲，１０条

序列（ｈｙ１１、ｈｙ２１、ｈｙ２３、ｈｙ２４、ｈｙ２６、ｈｙ２９、ｈｙ３０、ｈｙ３１、ｈｙ３２、ｈｙ３４）属于γ变形菌纲，３条序列（ｈｙ２２、ｈｙ２７、

ｈｙ３３）属于δ变形菌纲，１条序列（ｈｙ２８）属于α变形菌纲。

３　讨论

３．１　刺参龙须菜混养水体的细菌数量

实验期间，围隔内底层水体中的细菌数量在２．１４×１０６～４．２７×１０
６ｃｅｌｌｓ／ｍｌ之间。细菌数量与李　彬等

（２０１０）调查的秋、冬季节刺参养殖池塘底层水体的细菌数量在相同的数量级。与山东沿岸海域包括日照沿海、

威海沿海及青岛沿海（丁字湾、小岛湾、胶州湾、唐岛湾及琅琊湾）夏季及秋季浮游细菌丰度相当（分别介于

２．７４×１０６～９．６０×１０
６ｃｅｌｌｓ／ｍｌ和１．７６×１０６～５．２６×１０

６ｃｅｌｌｓ／ｍｌ之间）（赵三军等　２００５；张　?　２００８）。

这一结果远高于采用培养法测定的刺参养殖池塘水体细菌数量（１０．８×１０３～３．２×１０
４ｃｅｌｌｓ／ｍｌ）（关晓燕等　

２０１０）。

在春、夏季，随着养殖时间的延长，养殖水体异养细菌数量呈增加趋势（高尚德等　１９９５；郭　平等　１９９４）。

本研究在５～７月进行，实验期间，刺参单养组及不同配比的刺参龙须菜混养组水体中细菌数量都呈增高趋势。

实验期间正处于水温上升阶段，养殖池塘水温从实验开始时的１７．２℃逐渐上升到实验结束时的３０．１℃，水温升

高可能是引发养殖水体细菌数量增加的一个主要因素，已有很多学者报道养殖水体的细菌数量随水温的升高而

升高（郭　平等　１９９４；晏荣军等　２００２；关晓燕等　２０１０）。在春、夏季养殖系统中水温呈上升趋势，随着养殖池

塘水温的上升，物质循环也加快，水体中营养丰富，异养细菌繁殖越来越旺盛，细菌的数量在水体中呈上升趋势。
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节点处的数字为Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ１０００个循环的置信度（只显示在５０％以上的置信度）

Ｂｏｏｔｓｔｒａｐｔｅｓｔｗａｓｂａｓｅｄｏｎ１，０００ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓａｎｄｔｈｅｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌｕｅｓｌｅｓｓｔｈａｎ５０％ ｗｅｒｅｏｍｉｔｔｅｄ

图４　刺参龙须菜混养系统沉积物细菌１６ＳｒＤＮＡ系统发育树

Ｆｉｇ．４　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｅｓｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌ１６ＳｒＤＮＡＶ３ｆｒａｇｍｅｎｔｓｒｅｔｒｉｅｖｅｄｆｒｏｍＤＧＧＥｂａｎｄｓｏｆｔｈｅ

ｓｅｄｉｍｅｎｔｓｉｎｔｈｅｃｏｃｕｌｔｕｒｅｓｙｓｔｅｍｏｆ犃．犼犪狆狅狀犻犮狌狊ａｎｄ犌．犾犲犿犪狀犲犻犳狅狉犿犻狊
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　　在实验结束时，混养龙须菜数量最多（Ｌ３６０组）的围隔底层水体的细菌数量高于刺参单养组，Ｌ１８０组的底

层水体的细菌数量低于刺参单养组，但无显著差异。这一结果表明，水温对细菌数量的影响作用可能大于养殖

生物。中国对虾和黑鲷混养系统水体中的异养细菌、弧菌和硝酸盐还原菌的数量在５月１６日～６月２６日也

没有显著差异（李秋芬等　２００２），然而到７月底，中国对虾和黑鲷混养系统水体中的异养细菌、弧菌和硝酸盐

还原菌的数量显著低于对虾单养池（李秋芬等　２００２）；虾蟹混养体系以及虾罗非鱼混养系统水体中异养细

菌的数量也出现相似的变化规律（钟硕良等　１９９７），作者分析认为养殖体系中有机物的含量是影响异养细菌

总数的另一重要环境因子。

３．２　沉积物的细菌组成

６月１７日和７月７日不同刺参龙须菜配比的养殖系统内沉积物中的细菌数量在１．５５×１０８～３．３９×１０
８

ｃｅｌｌｓ／ｇｄｗ之间，比水体中的细菌数量高两个数量级。凡纳滨对虾养殖池塘沉积物中可培养异养细菌数量通常

比水体中高２～３个数量级（１．０×１０
６
～２．２×１０

７ＣＦＵ／ｇ）（李烁寒等　２００９）。中国对虾和黑鲷混养池塘底泥

中的可培养异养细菌数量高于同期水中菌量ｌ～２个数量级（７月底的最高值为１．０７×１０
６ＣＦＵ／ｇ）（李秋芬等

　２００２；查广才等　２００６）。

从ＤＧＧＥ图谱的ＵＰＧＭＡ树状结构聚类分析图可以看出，不同取样时间（６月１７日、７月７日）的沉积物

细菌组成差异较大，这种差异大于不同处理组的细菌组成差异。而在混养实验进行到３０ｄ时的沉积物样品

中，刺参单养组与刺参龙须菜混养处理组的沉积物组成差异较大，刺参单养组内细菌群落组成相似度最高。这

一结果表明，刺参养殖系统沉积物中的细菌群落组成受水温、养殖生物组成等多种因素的影响。关晓燕等

（２０１０）采用ＰＣＲＤＧＧＥ技术研究了不同季节、不同刺参养殖池塘水体的细菌群落组成，他们的研究结果也表

明，不同取样时间养殖水体的细菌群落组成大于不同池塘间的差异。

本研究发现，刺参单养围隔或刺参龙须菜混养围隔内沉积物的优势细菌主要归属于γ变形菌纲、δ变形菌

纲、α变形菌纲和拟杆菌纲。海水养殖系统细菌群落普遍归属于这几个纲，另外比较常见的还有厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅ）和放线菌门等。底播刺参栖息地底泥的细菌群落主要归属于γ变形菌纲、δ变形菌纲、ε变形菌

纲、α变形菌纲、拟杆菌纲和放线菌纲（未发表）。马　英等（２００９）研究发现，对虾养殖池沉积物的优势细菌主

要归属于γ变形菌纲细菌、δ变形菌纲、α变形菌纲、酸杆菌纲、放线菌门和厚壁菌门。李　可（２００７）通过１６Ｓ

ｒＤＮＡ文库技术发现对虾养殖环境表层沉积物的细菌主要有变形细菌（５２．３％），拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｌｄｅｔｅｓ，

９．３％），浮霉状菌 （Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅ，４．７％），厚壁菌类群（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅ，１．９％）和放线菌门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，

０．９％）。

刺参为沉积食性，主要靠状触手扒取底质表面的沉积物为食，其消化道比许多海洋生物都简单。脂肪酸

标志法分析表明，细菌是刺参重要的食物来源之一（高　菲等　２０１０），刺参超过７０％的能量需求来自于细菌

（隋锡林　１９８８）。本实验中，龙须菜初始养殖密度为３６０ｇ／ｍ
２的养殖系统中刺参的特定生长率最高；而且实验

结束时，该配比的混养系统表层沉积物中的细菌含量也最高。因此作者推测Ｌ３６０组刺参的特定生长率较高

可能与沉积物中细菌含量较高有关。在实验的中后期，随季节变化，养殖环境水温逐渐升高，龙须菜的脱落碎

屑也逐渐增多，脱落的龙须菜碎屑一方面直接作为刺参的食物来源，另一方面被细菌分解，增加了沉积物中细

菌的数量，为刺参提供了更多的细菌性食物来源。本研究表明，刺参与龙须菜混养能更加有效地利用水体空间

和饵料资源，提高单位面积的产出，增加经济效益。
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