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摘　要：以商品饲料为对照组（Ａ组）、喷涂市售光合细菌菌液（Ｂ组）、红假单胞菌菌液（Ｃ组）和红螺菌菌液
（Ｄ组）饲料为试验组，研究饲料喷涂不同光合细菌对凡纳滨对虾幼虾［（１．２１±０．２４）ｇ］生长、肝胰腺消化酶
活性及肠道微生物群落组成的影响。结果显示：光合细菌处理组（Ｂ、Ｃ和 Ｄ组）的增重率高于对照组，但差
异不显著（Ｐ＞０．０５）；Ｃ组和Ｄ组对虾肝胰腺淀粉酶活力显著高于对照组（Ｐ＜０．０５）；Ｂ、Ｃ和Ｄ组对虾肝胰
腺脂肪酶活性均高于对照组（Ｐ＜０．０５），肝胰腺蛋白酶活性在各组间无显著性差异（Ｐ＞０．０５）。高通量测序
结果表明，随着对虾的生长，其肠道微生物丰富度和多样性均提高。摄食喷涂光合细菌饲料后对虾肠道γ变
形细菌纲所占百分比减少，其中Ｃ组和Ｄ组γ变形细菌纲比例显著低于对照组（Ｐ＜０．０５）。各组对虾肠道
中检测到的占比大于 ０．５％ 的主要微生物属有 ９个，分别为希瓦氏菌属（Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ）、气单胞菌属
（Ａｅｒｏｍｏｎａｓ）、嗜冷菌属（Ａｌｇｏｒｉｐｈａｇｕｓ）、纤维弧菌属（Ｃｅｌｌｖｉｂｒｉｏ）、ＧｐＸＩＩＩ、小梨形菌属（Ｐｉｒｅｌｌｕｌａ）、浮霉状菌属
（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ）、假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）和红细菌属（Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒ）。使用光合细菌没有显著改变对虾肠道
微生物群落的整体丰富度和多样性，但在一定程度上丰富对虾肠道微生物属水平的组成。
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　　抗生素在集约化动物养殖过程中过度使用
一直备受诟病，人们迫切需要找到一些环保、安

全的替代品以保障养殖动物的健康生长。益生

菌被认为是饲用抗生素的重要替代品。研究表

明，使用益生菌不仅可以促进水产动物的生

长［１２］、提高存活率［３４］，也能减少水生动物病害

的发 生 概 率［５６］。光 合 细 菌 （ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ
ｂａｃｔｅｒｉａ，ＰＳＢ）是一类以光作为能源、能在厌氧光
照条件下进行不放氧光合作用的益生菌［７］，它们

有多种不同的代谢途径，可以通过降解废物、提

供营养等作用达到益生效果。通常光合细菌指

α变形细菌纲中的一些特定群体，即紫色非硫细
菌。目前应用较广的光合细菌主要有红假单胞

菌 属 （Ｒｈｏｄｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ） 、 红 螺 菌 属

（Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ）和红微菌属（Ｒｈｏｄｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）
等。光合细菌易消化，富含蛋白质、类胡萝卜素、

生物因子和维生素［８］，可以作为饵料、饲料添加

剂饲喂鱼虾。同时，活体光合细菌在代谢过程中

可以降解水体中的亚硝酸盐、硫化物等有毒物

质，起到净化水质［９］、预防疾病等作用，因此光合

细菌被广泛应用于水产养殖业［１０］。

凡纳滨对虾（Ｌｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅｉ）是世界上
重要的经济虾类养殖品种［１１］，近几年因传染性疾

病及高密度养殖的应激胁迫等造成凡纳滨对虾

的大规模死亡，给养殖企业造成了重大损失［１２］。

现代医学研究表明，肠道微生物群落结构被认为

是影响机体消化机能和免疫抗病的重要影响因

子［１３１４］。养殖水体中泼洒光合细菌对水产动物

生长性能的影响已有较多报道［１５１６］，但在饲料中

添加光合细菌的应用效果研究较少有报道。本

试验选用不同光合细菌喷涂的饲料投喂凡纳滨

对虾幼虾，通过检测对虾肝胰腺消化酶和肠道及
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其内容物微生物种类及相对丰富度，评估对虾摄

食含不同光合细菌饲料后其消化能力及肠道微

生物组成，以期为光合细菌在凡纳滨对虾养殖上

高效应用提供指导。

１　材料与方法

１．１　实验虾苗及管理
实验用虾苗购自青浦彰显渔业合作社，暂养

于５．０ｍ ×２．５ｍ ×１．８ｍ的水泥池中，暂养期
间投喂虾片并逐步淡化，直至表观盐度为０。淡
化完成后暂养池中适量接种单生卵囊藻（Ｏｏｃｙｓｔｉｓ
ｓｏｌｉｔａｒｉａ） （９ × １０４个／ｍＬ）和 四 尾 栅 藻
（Ｓｃｅｎｅｄｅｓｍｕｓｑｕａｄｒｉｃａｕｄａ）（２×１０５个／ｍＬ）。日
投喂市售商品饲料３次，每２天换１次水，换水量
约为水体的１／４；连续充氧，保持溶氧在６ｍｇ／Ｌ
以上，氨氮小于０．２ｍｇ／Ｌ，亚硝酸小于０．００５ｍｇ／
Ｌ，ｐＨ为７．８～８．５，水温为 （３０±２）℃。
１．２　实验设置与管理

实验设１个对照组和３个光合细菌处理组。
对照组（Ａ组）投喂商品饲料（不喷涂光合细
菌），实验组Ｂ、Ｃ和 Ｄ分别喷涂市售光合细菌菌
液、红假单胞菌菌液和红螺菌菌液。市售光合细

菌由上海某公司生产，红假单胞菌菌液和红螺菌

菌液由实验室纯种厌氧培养。饲料喷涂时，取２
ｇ饲料平铺在培养皿中，用微型医用喷雾器均匀
喷涂０．２ｍＬ菌液（调节浓度１×１０１０个／ｍＬ）于
饲料上，阴凉处放置１ｈ后用于投喂。

实验在水体体积为１００Ｌ的２０个水族箱中
进行，每组５个平行，每个平行组投放凡纳滨对
虾［（１．２１±０．２４）ｇ］幼虾１０尾。使用暂养池
水作为养殖用水。实验期间每日投喂 ３次
（６：００，１７：００，２２：００），每次饱食投喂，连续充气，
并用暂养池水流水养殖，控制日换水量 １００％。
实验持续２周。
１．３　实验样品的采集

养殖实验开始前，随机从暂养池中取 ２０尾
幼虾，测量体长体质量后采集肠道用于检测初始

的肠道菌落组成。养殖２周后，从各养殖水箱中
分别取对虾，测量其体长、体质量后，用手术刀切

断对虾头胸甲和腹部连接处，并切去尾节，然后

用无菌解剖针挑取消化道，放入１．５ｍＬ无菌离
心管中，同一平行内的虾消化道作为一个样品，

用于微生物多样性的检测。用镊子摘取肝胰腺，

放入５ｍＬ离心管，用于消化酶的测定。所有样
品冰冻保存带回实验室，用于后续分析。

１．４　消化酶的测定
将采集的肝胰腺样品称重，按１∶９加入磷酸

缓冲溶液，冰水浴匀浆，４℃离心（３０００ｒ／ｍｉｎ，１５
ｍｉｎ）取上清液，用于消化酶活性比活力的测定。
酶液的蛋白质浓度采用考马斯亮兰法测定。淀

粉酶活力的测定采用南京建成淀粉酶（ＡＭＳ）测
试盒法，每毫克蛋白在３７°Ｃ与底物作用３０ｍｉｎ，
水解１０ｍｇ淀粉定义为１个淀粉酶活力单位。蛋
白酶活力的测定采用福林酚法［１７］，每毫克蛋白在

４０°Ｃ、ｐＨ为 ９．８条件下，１ｍｉｎ水解酪素产生１
μｇ酪氨酸定义为１个酶活力单位。脂肪酶活力
的测定使用对硝基苯酚法［１８］，在３７°Ｃ条件下，
每毫克蛋白在本反应体系中与底物反应１ｍｉｎ，
释放出１μｍｏｌ对硝基苯酚的酶量定义为１个脂
肪酶活力单位。

１．５　ＤＮＡ的抽提与质检
对于肠道微生物采用环境样 ＤＮＡ提取试剂

盒（Ａｘｙｇｅｎ ＡｘｙＰｒｅｐＴＭ ＢａｃｔｅｒｉａｌＧｅｎｏｍｉｃＤＮＡ
ＰｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎＭｉｎｉｐｒｅｐＫｉｔｓ）完成基因组ＤＮＡ抽提，
利用１％琼脂糖凝胶电泳检测抽提的基因组ＤＮＡ
完整性，Ｑｕｂｉｔｐｉｃｏｇｒｅｅｎ荧光定量系统定量 ＤＮＡ
浓度。

１．６　目标区域扩增及产物纯化
ＰＣＲ试验采用高保真 ＤＮＡ聚合酶：ＴａＫａＲａ

ＥＸＴａｑ。ＰＣＲ仪型号：ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓ２７２０
ＴｈｅｒｍａｌＣｙｃｌｅｒ。１６ＳｒＤＮＡ引物采用 １６ＳｒＤＮＡ
３４１Ｆ： ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ， １６Ｓ ｒＤＮＡ
７８５Ｒ：ＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ。扩增产物
使用 ２％琼脂糖凝胶电泳检测，使用 ＡｘｙＰｒｅｐＴＭ

ＭａｇＰＣＲＣｌｅａｎＵｐＫｉｔ（ＡＸＹＧＥＮ公司）磁珠回收
纯化，检验合格后用于定量建库。ＰＣＲ产物委托
晶能生物技术（上海）有限公司进行 Ｍｉｓｅｑ高通
量测序，比对 ＲＤＰ数据库分析微生物多样性。
１．７　数据分析

用 Ｍｏｔｈｕｒ软件对所得序列进行分析，以
９７％相似性为标准划分操作分类单元（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
ｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔ，ＯＴＵ），同时，对物种的丰富度指数
（Ｃｈａｏ和 ＡＣＥ）、香农指数（Ｓｈａｎｎｏｎｉｎｄｅｘ）、辛普
森指数（Ｓｉｍｐｓｏｎｉｎｄｅｘ）进行计算。同时，采用
ＳＰＳＳ２２软件对不同样品ＯＴＵ数据及其他数据进
行单因素方差分析，Ｄｕｎｃａｎ氏法进行多重比较，

８７５
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处理间Ｐ＜０．０５则认为差异显著。

２　结果与分析

２．１　投喂不同光合细菌喷涂饲料对凡纳滨对虾
生长及肝胰腺消化酶活性的影响

实验用对虾初始质量为（１．２１±０．２４）ｇ，经
不同光合细菌菌液喷涂饲料饲养２周后，各组对虾
体质量增长明显，光合细菌处理组的平均增长率大

于对照组，但差异不明显 （Ｐ＞０．０５，表１）。
对虾肝胰腺消化酶活力分析发现，各处理组

对虾蛋白酶活力差异不显著（Ｐ＞０．０５）。但３个
光合细菌实验组对虾脂肪酶活力均显著高于对照

组（Ｐ＜０．０５）。喷涂红假单胞菌（Ｃ组）和红螺菌
（Ｄ组）的饲料，淀粉酶活力显著高于对照组（Ａ
组，Ｐ＜０．０５，表２）。

表１　摄食喷涂不同光合细菌饲料２周后凡纳滨对虾的生长情况
Ｔａｂ．１　ＧｒｏｗｔｈｏｆｗｈｉｔｅｓｈｒｉｍｐＬ．ｖａｎｎａｍｅｉｆｅｄｄｉｅｔｓｃｏａｔｅｄｗｉｔｈ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃｂａｃｔｅｒｉａｆｏｒｔｗｏｗｅｅｋｓ
组别

Ｇｒｏｕｐｓ
Ａ对照
Ｃｏｎｔｒｏｌ

Ｂ市售光合菌
ＣｏｍｍｅｒｃｉａｌＰＳＢ

Ｃ红假单胞菌属
Ｒｈｏｄｏｐｅｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ

Ｄ红螺菌属
Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ

初始体质量Ｉｎｉｔｉａｌｂｏｄｙｍａｓｓ／ｇ １．２１±０．２４ １．２１±０．２４ １．２１±０．２４ １．２１±０．２４
终末质量Ｆｉｎａｌｂｏｄｙｍａｓｓ／ｇ ４．０８±０．５７ ４．２７±０．８７ ４．５５±０．５１ ４．４５±０．８７
增重率Ｍａｓｓｇａｉｎｒａｔｅ／％ ２３７．１２±４７．２０ ２５２．６２±７１．８６ ２７５．７６±４１．７７ ２６７．３６±７１．７６

表２　摄食喷涂不同光合细菌饲料的凡纳滨对虾肝胰腺消化酶活力
Ｔａｂ．２　Ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｏｆｄｉｇｅｓｔｉｖｅｅｎｚｙｍｅｓｉｎｈｅｐａｔｏｐａｎｃｒｅａｓｏｆｗｈｉｔｅｓｈｒｉｍｐｆｅｄｄｉｅｔｓ

ｃｏａｔｅｄｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃｂａｃｔｅｒｉａ （Ｕ／ｍｇｐｒｏｔｅｉｎ）
指标

Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ
Ａ对照
Ｃｏｎｔｒｏｌ

Ｂ市售光合菌
ＣｏｍｍｅｒｃｉａｌＰＳＢ

Ｃ红假单胞菌属
Ｒｈｏｄｏｐｅｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ

Ｄ红螺菌属
Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ

淀粉酶Ａｍｙｌａｓｅ ０．５９±０．０７ｂ ０．６１±０．０５ａｂ ０．６８±０．１０ａ ０．６７±０．１０ａ

蛋白酶Ｐｒｏｔｅａｓｅ ９．７１±２．５３ １２．１９±２．６８ １０．９８±１．６６ １２．３１±３．３５
脂肪酶Ｌｉｐａｓｅ ０．４５±０．１２ｂ ０．７０±０．０７ａ ０．６８±０．０７ａ ０．６９±０．０６ａ

注：同一行上标小写字母表示显著差异（Ｐ＜０．０５）
Ｎｏｔｅｓ：Ｄａｔａｉｎｔｈｅｓａｍｅｌｉｎｅｓｕｐｅｒｍａｒｋｅｄｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｍｅａｎｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（Ｐ＜０．０５）

２．２　投喂不同光合细菌喷涂饲料对凡纳滨对虾
肠道微生物群多样性及丰富度的影响

凡纳滨对虾肠道微生物群落多样性指数通

过高通量测序获得序列。初始样品（ＣＳ）检出
ＯＴＵ平均数为１０５。２周后 Ａ、Ｂ、Ｃ和 Ｄ组平均
检出的 ＯＴＵ数为 ２３４、２８５、３１３、３５６，明显增多。
所有样品的 Ｃｏｖｅｒａｇｅ指数均在０．９９６以上，说明
样品中的序列被测出的概率较高。

从表３可知，反映对虾肠道微生物群丰富度

的指标Ｃｈａｏ和ＡＣＥ指数，养殖实验２周后各组
均显著高于养殖实验开始时（Ｐ＜０．０５），但养殖
结束时摄食喷涂不同光合细菌饲料的对虾其肠

道微生物丰富度无显著差异（Ｐ＞０．０５）。从肠道
微生物多样性指标 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数看，养殖终末值
明显小于养殖实验初始值，而养殖终末的

Ｓｈａｎｎｏｎ指数均明显大于养殖初始值，其中 Ｄ组
Ｓｉｍｐｓｏｎ和 Ｓｈａｎｎｏｎ指数均与初始值存在显著差
异（Ｐ＜０．０５）。

表３　投喂不同光合细菌喷涂饲料对凡纳滨对虾肠道微生物群丰富度和多样性的影响
Ｔａｂ．３　ＥｆｆｅｃｔｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔＰＳＢｃｏａｔｉｎｇｄｉｅｔｓｏｎａｂｕｎｄａｎｃｅａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ

ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｆｌｏｒａｏｆｗｈｉｔｅｓｈｒｉｍｐＬ．ｖａｎｎａｍｅｉ
组别

Ｇｒｏｕｐｓ
丰富度指数Ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔｉｎｄｅｘ
Ｃｈａｏ ＡＣＥ

多样性指数Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ
Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｓｈａｎｎｏｎ

初始ＣＳ／Ｉｎｉｔｉａｌ １５８．９８±１２．９６ａ １５７．９１±１８．９３ａ ０．３３±０．１４ｂ １．７４±０．４０ａ

Ａ对照Ｃｏｎｔｒｏｌ ２９５．１６±７７．８７ｂ ２７２．１７±９６．８７ａｂ ０．１７±０．０２ａｂ ２．７０±０．７６ａｂ

Ｂ市售光合菌ＣｏｍｍｅｒｃｉａｌＰＳＢ ３１７．７７±８０．５８ｂ ３１９．５２±７１．７７ｂ ０．２４±０．１８ａｂ ２．５２±０．９２ａｂ

Ｃ红假单胞菌Ｒｈｏｄｏｐｅｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ３３７．８１±５２．２９ｂ ３３６．４７±４８．２７ｂ ０．１５±０．１０ａｂ ３．１５±０．８５ａｂ

Ｄ红螺菌属Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ ３８１．０５±４８．３４ｂ ３７３．２９±４７．００ｂ ０．１０±０．０３ａ ３．５９±０．３８ｂ

注：同一列上标不同小写字母表示显著差异（Ｐ＜０．０５）
Ｎｏｔｅｓ：Ｄａｔａｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｓｕｐｅｒｍａｒｋｅｄｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｍｅａｎｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（Ｐ＜０．０５）

９７５
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２．３　投喂不同光合细菌喷涂饲料２周后凡纳滨
对虾肠道主要微生物群组成及变化

２．３．１　肠道微生物群在纲阶元上的差异
将肠道微生物丰富度大于１％的菌纲作为主

要微生物群进行统计，实验凡纳滨对虾肠道主要

微生物群如图１所示。实验开始之前 ＣＳ组对虾
肠道检测出的主要微生物群只有 γ变形细菌纲
（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ， ９１．４４％）和 梭 菌 纲
（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ，１．５０％）。经过２周的养殖实验，各
组凡纳滨对虾肠道主要微生物群的数量均增多。

投喂普通商品饲料的对照组（Ａ组）对虾肠道主
要群落组成为 γ变形细菌纲（７４．３９％）、α变形
细菌纲（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，７．１７％）、浮霉状菌
纲 （Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｉａ， ７．０７％ ）、蓝 细 菌 纲

（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ， ２．２３％ ）和 鞘 脂 杆 菌 纲

（Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｉａ２．２０％）。投喂市售光合细菌
喷涂饲料的Ｂ组对虾肠道主要微生物群为 γ变
形细菌纲（７１．５１％）、梭菌纲（６．６２％）、浮霉状菌
纲（５．５０％）、α变形细菌纲（５．０９％）和蓝细菌纲
（４．０９％）。投喂红假单胞菌喷涂饲料的 Ｃ组对
虾肠 道 主 要 微 生 物 群 为 γ变 形 细 菌 纲
（６３．４１％）、α变形细菌纲（９．９８％）、浮霉状菌纲
（９．７２％）、蓝细菌纲（４．７９％）和鞘脂杆菌纲
（１．３０％）。投喂红螺菌喷涂饲料的 Ｄ组对虾肠
道主要微生物群较多，分属９个纲，分别是 γ变
形细菌纲（４４．７３％）、浮霉状菌纲（１６．７９％）、α
变 形 细 菌 纲 （１０．９５％ ）、放 线 细 菌 纲

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ１．０７％）、蓝细菌纲（５．７５％）、梭
菌纲（２．５３％）、鞘脂杆菌纲（１．２７％）、Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
（１．０８％）和暖绳菌纲（Ｃａｌｄｉｌｉｎｅａｅ１．０６％）。

ＣＳ．养殖实验开始前；Ａ．对照组；Ｂ．喷涂市售光合细菌组；Ｃ．喷涂红假单胞菌组；Ｄ．喷涂红螺菌组

ＣＳ．ｉｎｉｔｉａｌｓｔａｔｅ；Ａ．ｃｏｎｔｒｏｌ；Ｂ．ｃｏｍｍｅｒｃｉａｌＰＳＢｔｒｅａｔｍｅｎｔ；Ｃ．Ｒｈｏｄｏｐｅｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｔｒｅａｔｍｅｎｔ；Ｄ．Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｕｍｔｒｅａｔｍｅｎｔ

图１　摄食不同光合细菌喷涂饲料２周后凡纳滨对虾肠道主要微生物群纲水平组成
Ｆｉｇ．１　ＩｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓａｔｃｌａｓｓｌｅｖｅｌｉｎｗｈｉｔｅｓｈｒｉｍｐＬ．ｖａｎｎａｍｅｉｆｅｄｄｉｅｔｓ

ｃｏａｔｅｄｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃｂａｃｔｅｒｉａｆｏｒ２ｗｅｅｋｓ
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２．３．２　肠道微生物群在属阶元上的差异
将检测到的肠道微生物丰富度大于０．５％的

属作为主要属进行统计分析（表４）。实验初始时
凡纳滨对虾肠道主要微生物只有５个属，饲养２
周后，对照组（Ａ）对虾肠道主要微生物增加到１２
个属，摄食Ｂ、Ｃ和Ｄ组对虾肠道主要微生物属分
别有１２、１５和１８个属。实验初始时凡纳滨对虾
肠道中最多的微生物为沙雷菌属（Ｓｅｒｒａｔｉａ）；而养
殖２周后各组对虾肠道中最多的微生物为希瓦

氏菌属（Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ）。实验结束时各组虾肠道共
同检测到的主要微生物有９个属，分别是：希瓦
氏菌属、气单胞菌属（Ａｅｒｏｍｏｎａｓ、Ａｌｇｏｒｉｐｈａｇｕｓ）、纤
维弧菌属（Ｃｅｌｌｖｉｂｒｉｏ）、ＧｐＸⅢ、Ｐｉｒｅｌｌｕｌａ、浮霉状菌
属（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ）、假单胞菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）和红
细菌属（Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒ）。其中，希瓦氏菌属、气单胞
菌属和假单胞菌也是实验初始时对虾肠道中的

主要微生物。

表４　摄食不同光合细菌喷涂饲料２周后凡纳滨对虾肠道微生物群的主要属百分比及其排位
Ｔａｂ．４　ＰｅｒｃｅｎｔａｇｅｓａｎｄｒａｎｋｉｎｇｏｆｍａｉｎｇｅｎｕｓｏｆｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｆｌｏｒａｉｎｗｈｉｔｅｓｈｒｉｍｐＬ．ｖａｎｎａｍｅｉｆｅｄ

ｄｉｅｔｓｃｏａｔｅｄｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃｂａｃｔｅｒｉａｆｏｒ２ｗｅｅｋｓ

属

Ｇｅｎｕｓ
处理Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ＣＳ Ａ Ｂ Ｃ Ｄ
希瓦氏菌属Ｓｈｅｗａｎｅｌｌａ ５．６２±６．８８／３ ３０．５０±９．６１／１ ２８．２４±１８．２１／１ ２３．９４±６．７２／１ ２３．０２±１１．４７／１
ＧｐＸⅢ － １．９９±２．０９／５ ３．３５±２．７７／４ ４．５２±２．８９／３ ５．１５±４．１１／２
弧菌属Ｖｉｂｒｉｏ １．３７±１．６８／５ － ５．６１±７．６０／３ － ４．３４±９．５３／３
气单胞菌属Ａｅｒｏｍｏｎａｓ ６．９２±８．４８／２ １１．８９±９．２６／２ １９．８５±３１．９７／２ ６．９４±７．５８／２ ３．８９±３．７６／４
浮霉状菌属Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ － １．４４±１．５０／８ １．０９±０．９１／９ １．８９±１．８８／９ ３．３１±２．１７／５
假单胞菌属Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ４．１９±５．１３／４ ２．４５±１．５５／４ １．２６±０．７５／８ １．１１±０．７９／８ ２．３１±３．４４／６
Ｆｕｓｉｂａｃｔｅｒ － － ３．２７±７．２３／５ － ２．２５±４．８８／７
小梨形菌属Ｐｉｒｅｌｌｕｌａ － ０．７２±０．７５／１０ ０．７６±０．６／１１ １．３８±１．４２／６ ２．１０±１．３３／８
红细菌属Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒ － １．０９±１．１０／９ ０．７２±０．５４／１２ １．１７±０．９１／７ １．８０±１．０９０／９
红小梨形菌属Ｒｈｏｄｏｐｉｒｅｌｌｕｌａ － ０．５７±０．６０／１１ － ０．６８±０．８２／１１ １．３３±０．８６／１０
Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ － － － ０．６４±０．５０／１２ ０．９６±０．７６／１１
Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｔａ － － － － ０．９５±１．０８／１２
生丝微菌属Ｈｙｐｈｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ － － － ０．５２±０．４５／１５ ０．９０±０．４８／１３
Ｂｌａｓｔｏｐｉｒｅｌｌｕｌａ － － － ０．５６±０．５９／１３ ０．９０±０．５３／１４
嗜冷菌属Ａｌｇｏｒｉｐｈａｇｕｓ － １．９３±１．６１／６ ０．８７±０．７２／１０ ０．９３±０．７４／９ ０．８６±０．６６／１５
Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ － － － ０．５３±０．３８／１４ ０．８３±０．５３／１６
纤维弧菌属Ｃｅｌｌｖｉｂｒｉｏ － １．５４±１．６９／７ １．７９±１．４０／７ ０．７１±０．６１／１０ ０．６９±０．８８／１７
橘色杆菌属Ｓａｎｄａｒａｃｉｎｏｂａｃｔｅｒ － ０．５０±０．５６／１２ － － ０．５８±０．４３／１８
沙雷菌属Ｓｅｒｒａｔｉａ １５．４９±１８．９７／１ ７．５３±１５．０５／３ － － －
不动杆菌属Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ － － － ３．６５±７．３１／４ －
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ＸＩ － － ２．７４±６．１／６ － －
共检出属数量ｔｏｔａｌｄｅｔｅｃｔｅｄｇｅｎｕｓ ９９ １６６ １６８ １７４ １６９

注：－表示该属占总微生物的含量不足０．５％，／后数据表示优势度排位
Ｎｏｔｅｓ：－ｍｅａｎｓｔｈｅｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｔｈｅｇｅｎｕｓａｃｃｏｕｎｔｉｎｇｆｏｒｔｈｅｔｏｔａｌｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｍｉｃｒｏｆｌｏｒａｉｓｌｅｓｓｔｈａｎ０．５％，Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒａｆｔｅｒ／ｍｅａｎｓｔｈｅｒａｎｋｉｎｇ
ｏｎａｂｕｎｄａｎｃｅ

　　为进一步比较差异性，将养殖２周后平均含
量大于０．２５％的属做成热图。热图可以用颜色
变化直观反映多个样品在各分类水平上群落组

成的相似性和差异性。对照的 Ａ组中沙雷菌属

和未分类的 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ａｅｒｏｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ高于实
验组Ｂ、Ｃ和 Ｄ。从热图可以直观地看出各组肠
道中希瓦菌属的含量都非常高，说明希瓦菌属在

肠道中所占比例非常高（图２）。
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图２　投喂光合细菌２周后主要微生物在属水平上的热图（百分比大于０．２５％）
Ｆｉｇ．２　Ｈｅａｔｍａｐｏｆｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓａｔｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌ（ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ＞０．２５％）

３　讨论

光合细菌相关制剂在水产中被广泛使用和

研究。ＣＨＵＭＰＯＬ等［１５］研究表明，某些光合细菌

对凡纳滨对虾养殖水体的水质保持有良好效果，

相关制剂使用后增加了对虾成活率，提高了虾的

生长情况。ＣＡＯ等［１９］将光合细菌与其他益生菌

在生产中混用，发现可以提高凡纳滨对虾的产

量。本实验，将光合细菌直接喷涂于饲料之上进

行投喂，结果显示养殖２周后，３种不同的光合细
菌菌液均没有显著增加凡纳滨对虾的增重率，而

ＣＨＡＩ等［１］从肠道中分离培养某益生菌后饲喂凡

纳滨对虾，３０ｄ后对虾增重率显著提高。王刚
等［２０］在饲料中添加芽孢杆菌投喂中华鳖，１５ｄ后
增重率显著提高。这说明本实验中对虾增重率

无显著差异可能与投喂时间较短有关，如果适当

延长投喂时间可能会显著改善虾体增重情况。

推测益生菌对水生动物生长的改善，可能受到益

生菌种类、饲喂时长等因素的影响。

消化酶活性的高低可以作为衡量水产动物

消化水平高低的重要参考指标。有诸多研

究［２１２３］表明，益生菌等物质能够调节凡纳滨对虾

肠道消化能力和增强肠道功能。ＷＡＮＧ等［２４］研

究结果显示，在饲料中补充光合细菌进行投喂，

可以提高鲤鱼肠道中脂肪酶、蛋白酶和淀粉酶的

活性。ＷＡＮＧ［２５］还研究发现将光合细菌与其他
益生菌混合，可以提高凡纳滨对虾肠道中脂肪

酶、蛋白酶、纤维素酶和淀粉酶的活性。本实验

研究的是肝胰腺消化酶，结果显示，在饲料中补

充３种光合细菌对凡纳滨对虾蛋白酶活力差异
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不显著，但补充后均能显著提高脂肪酶活力，补

充沼泽红假单胞菌和深红红螺菌组淀粉酶活力

也显著提高，表明消化酶活力的提高可能与光合

细菌的种类有关，这种差异或许与不同光合细菌

的代谢生理有关。

丰富度指数和多样性指数是检测样品微生

物多样程度和复杂性的重要指标，其数值的差异

反映的是群落结构和物种数目的不同，其指标通

过划分的ＯＴＵ数所反映。由于基于高通量测序
技术的变革革新［２６］，其应用也越来越广泛，尤其

在生物学和临床方面。本实验通过高通量测序

检测对虾肠道 ＯＴＵ的平均数量均大于１０５，表明
其检测结果有一定的代表性。微生物数量变化

有一定的波动性。温度也会影响微生物数量的

变化，而且肠道微生物的改变，在一定程度上受

水环境微生物与水体浮游藻类的影响［２７２９］。相

关研究［３０］还表明与凡纳滨对虾相关的细菌群落

与生长阶段和健康状况有一定的联系。本研究

中，在实验用水相同的情况下，表３的结果表明，
随着对虾的生长，对虾肠道微生物群落的丰富度

和多样性都会增加，但是否投喂光合细菌喷涂饲

料以及喷涂何种光合细菌没有显著改变对虾肠

道微生物群的整体丰富度和多样性。ＺＨＡＮＧ
等［３１］认为对虾肠道环境对微生物群落的建立具

有选择性压力，因此其整体丰富度和多样性不能

轻易改变。表４也表明，各组对虾肠道中检测到
的共有微生物主要有９个属，这些属的微生物占
对虾肠道检出微生物总量的５０％以上。这也从
另一个角度表明这些属或许是对虾肠道中重要

的固有微生物。ＤＥＶＡＲＡＪＡ等［３２］在使用某益生

菌后发现，微生物产品的应用对正常微生物群落

没有产生不利影响。然而，ＨＯＳＴＩＮＳ等［３３］发现

在水中加入某商业益生元会提高水体中微生物

的丰富度。

从对虾肠道微生物群的具体组成看，摄食３
种光合细菌饲料的对虾肠道 γ变形细菌纲比例
大量减少，这种现象在红螺菌处理组更为明显，

其所占比例减少一半以上，表明虽然光合细菌的

使用不能轻易改变对虾肠道微生物丰富度和多

样性，但在一定程度上可以改变其微生物群落组

成和比例。这一点从肠道微生物属阶元上的分

析也证实了。未经光合细菌处理组对虾肠道中，

沙雷菌属是位列第３的主要菌类；而在光合细菌

处理的３组对虾肠道中，沙雷菌属不再是主要菌
类。虽然某些类型的沙雷氏菌属是人类和其他

动物的条件致病菌［３４３５］，但是并没有充分的证据

和研究表明这些属在肠道中的差异会对虾产生

有利或者不利的影响。此外，养殖实验结束时，Ｂ
组和Ｄ组均检测到了较高比例的弧菌，然而，该
两组对虾的生长并没有受到显著影响（表１），推
测在肠道中菌群的整体组成及比例或许比单一

细菌的含量更具有重要意义。

综上所述，摄食喷涂光合细菌的饲料 ２周
后，凡纳滨对虾生长改善不显著，但肝胰腺脂肪

酶活力显著增强。随着对虾生长，其肠道微生物

丰富度和多样性都会提高。使用光合细菌不会

显著改变对虾肠道微生物群的整体丰富度和多

样性，但会在一定程度上丰富肠道主要微生物属

的组成和比例。
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