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摘　要：为了解硝化型和异养型生物絮团养殖系统的养鱼效果，在硝化组和异养组中试养吉富罗非鱼（ＧＩＦＴ
Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓｎｉｌｏｔｉｃｕｓ）幼鱼５１ｄ，比较研究罗非鱼的生长性能、非特异性免疫酶活以及消化酶活性、水体及肠道
微生物的群落结构。结果显示，两组罗非鱼的成活率和增重率无显著性差异；异养组罗非鱼的非特异性免疫

酶活性显著高于硝化组。硝化组罗非鱼肠道的淀粉酶和脂肪酶活性均显著高于异养组，异养组的蛋白酶显著

高于硝化组。罗非鱼肠道微生物占比前５的优势门均为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、
绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）和衣原体门（Ｃｈｌａｍｙｄｉａｅ），其中变形菌门是各组中最主要的菌
群。硝化型水中占比前 ４的优势门为变形菌门，绿弯菌门，拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ），浮霉菌门
（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）；异养型水中占比前４的优势门为变形菌门，绿弯菌门，拟杆菌门，放线菌门。分枝杆菌属
（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）是水体和肠道中最主要的潜在致病菌，而 Ｄｉｐｌｏｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｃｅａｅ和邻单胞菌属（Ｐｌｅｓｉｏｍｏｎａｓ）均保
持在较低水平。水体和肠道中除梭菌属（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ）外其余潜在致病菌如气单胞菌属（Ａｅｒｏｍｏｎａｓ），黄杆菌属
（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）等含量水平硝化型组均高于异养型组。通过鱼类生化指标以及肠道和水体微生物群落结构
的对比结果发现异养型生物絮团更有利于罗非鱼幼鱼的养殖。
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　　罗非鱼（ｔｉｌａｐｉａ）是世界各地集约化养殖的主
要品种，现已在全球１００多个国家和地区进行养
殖，在水产养殖业具有重要的经济价值［１２］。生

物絮团养殖是水产养殖行业生态友好型可持续

发展的养殖模式。

异养型生物絮团系统通过向水体中添加额

外的有机碳源，调控养殖水环境的碳氮比（Ｃ／
Ｎ），刺激水体中自然存在的异养菌的生长，该种
类型的细菌可以将未食用的饲料和代谢废物中

的有毒含氮化合物转化为可以食用的生物絮凝

物［３］。硝化型生物絮团系统不需要添加额外的

碳源，通过低Ｃ／Ｎ定向驯化生物絮团可以得到自
养硝化型生物絮团［４］。ＲＡＹ等［５］比较硝化型和

异养型生物絮团对凡纳滨对虾（Ｌｉｔｏｐｅｎａｅｕｓ
ｖａｎｎａｍｅｉ）养殖过程中的水质和生长状况的影响。
朱亦晨等［６］研究了在硝化型生物絮团中养殖凡

纳滨对虾的水质和生长状况。ＭＯＨＡＭＭＡＤＩ
等［７］研究了异养型生物絮团添加益生菌对罗非

鱼养殖的水质、生长性能和免疫的影响。以上学

者的研究主要对比硝化型和异养型生物絮团在

养殖过程中的水质波动和对养殖生物的生长性

能的影响，而对于两种类型的生物絮团对养殖生

物的生理生化、肠道和水体微生物的对比研究较

少。鱼类肠道微生物具有提供营养、防御病菌感

染、肠道黏膜免疫、体内平衡和新陈代谢等功能，

在宿主健康中发挥着重要的作用［８］，因此有必要
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进行重点研究。

本实验的目的是对比硝化型和异养型生物

絮团养殖系统对吉富罗非鱼幼鱼生长、生化指标

及两种类型的生物絮团对罗非鱼肠道微生物的

影响，以期从两者中找到最适合罗非鱼幼鱼养殖

的生物絮团的类型。

１　材料与方法

１．１　养殖系统及养鱼试验
试验采用６个１００Ｌ的塑料桶，规格为直径

４６ｃｍ，全高６０ｃｍ，养殖容积为７０Ｌ，分为两个实
验组，Ｎ组和Ｈ组。其中Ｎ组为仅添加饲料来促
进化学自养硝化细菌生长的硝化型生物絮团养

殖系统，Ｈ组为定期添加葡萄糖促进异养细菌对
氨同化的异养型生物絮团养殖系统，每组３个重
复。初始的生物絮团接种自上海海洋大学循环

水研发平台１号养殖跑道生物滤器中成熟的硝
化型生物絮团，接种后总悬浮颗粒物（ＴＳＳ）浓度
为（７５．２±１．３）ｍｇ／Ｌ。根据投入系统的饲料中的
氮被鱼利用后约有７５％排出体外的理论值，计算
葡萄糖的添加量，维持水体Ｃ／Ｎ为１５。

实验鱼来自广州市花鲳水产养殖场，为吉富

品系罗非鱼，初始质量为（３．５０±０．３０）ｇ，每桶放
养２５尾，初始放养密度为１．２５ｋｇ／ｍ３。每天４次
投喂，每５天随机捞取５尾鱼，称质量后根据体质
量变化调整每日投喂量，鱼体质量的５％为日投
饵量。实验所用饲料为广东省中山市统一企业

有限公司罗非鱼饲料，其产品成分为：粗蛋白≥
３２．０％，粗脂肪≥２．０％，粗纤维≤８．０％，粗灰
分≤１２．０％，钙≥２．０％，０．６％≤总磷≤３．５％，水
分≤１２．０％，赖氨酸≥１．４％（数据由厂家提供）。
整个养殖期间不换水仅补充因取样和蒸发损耗

的水量以维持水位。

１．２　水质和生长性能测定方法
每２天使用 ＷＴＷ多参数便携水质分析仪

（Ｍｕｌｔｉ３４３０，ＷＴＷ，德国）测定 ｐＨ、溶解氧和温
度。使用次溴酸钠氧化法测定总氨氮（ＴＡＮ），Ｎ
（１萘基）乙二胺光度法测定 ＮＯ－２Ｎ，紫外分光
光度法测定ＮＯ－３Ｎ。

实验结束前一天停止喂食，取样时记录每个

养殖桶中的罗非鱼数量及体质量，生长指标使用

的计算公式：

ＳＲ＝Ｎｔ／Ｎ×１００ （１）

ＷＧＲ＝（Ｗ２－Ｗ１）／Ｗ１×１００ （２）
ＦＤ＝Ｗ２×Ｎｔ／Ｖ （３）

ＳＧＲ＝［（ｌｎＷ２－ｌｎＷ１）／（ｔ２－ｔ１）］×１００（４）
ＦＣＲ＝Ｆ／（Ｗ２Ｎ２－Ｗ１Ｎ１） （５）

式中：ＳＲ为成活率，％；ＷＧＲ为增重率，％；ＦＤ为试
验结束密度，ｋｇ／ｍ３；ＳＧＲ为特定生长率，％／ｄ；ＦＣＲ
为饵料系数；Ｎ１为放养尾数；Ｎ２为收获尾数；ｔ１
和ｔ２分别为实验第１天和最后１天；Ｗ１和Ｗ２为
实验第１天和实验最后１天的平均体质量，ｇ；Ｆ
为整个实验期间食物总摄入量，ｇ；Ｖ为养殖桶的
养殖水体的体积，Ｌ。
１．３　样品的采集

使用丁香酚（７５ｍｇ／ｍＬ）麻醉鱼，每个养殖桶
取５尾鱼，从尾静脉中抽血１．５ｍＬ放到有抗凝血
剂的ＰＥ管中，在４℃的冰箱中静置４ｈ后，４℃
下６０００ｒ／ｍｉｎ离心５ｍｉｎ，取血清。用吸水纸将
肝脏和肠道表面的水分吸干，分别剪碎后放入

－８０℃冰箱中保存。
每个养殖桶取５０ｍＬ水样，经过０．２２μｍ无

菌微孔滤膜抽滤后，－８０℃保存。每个养殖桶取
５尾鱼，使用质量浓度为７５％的乙醇擦拭试验鱼
体表，使用无菌水冲洗出肠道内容物装入 ２ｍＬ
的无菌离心管中，－８０℃保存。实验结束后将无
菌离心管送至上海美吉生物科技有限公司进行

ＤＮＡ的抽提和测序。
１．４　酶活性的测定

用南京建成生物工程研究所的碱性磷酸酶

（ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ， ＡＫＰ）， 丙 二 醛

（ｍａｌｏｎｄｉａｌｄｅｈｙｄｅ，ＭＤＡ）检测试剂盒测定血清和
肝脏中的这两种酶活性。其他酶活性的测定由

上海哈灵生物科技有限公司完成，蛋白酶

（ｐｒｏｔｅａｓｅ，ＰＴＳ），淀粉酶（ａｍｙｌａｓｅ，ＡＭＳ），脂肪酶
（ｌｉｐａｓｅ，ＬＰＳ），溶菌酶（ｌｙｓｏｚｙｍｅ，ＬＺＭ），免疫球
蛋白 Ｍ（ｉｍｍｕｎｏｇｌｏｂｕｌｉｎＭ ，ｌｇＭ），皮 质 醇
（ｃｏｒｔｉｓｏｌ）等采用相关的ＥＬＩＳＡ检测试剂盒检测。
１．５　ＤＮＡ的抽提和高通量测序

使 用 ＦａｓｔＤＮＡ Ｓｐｉｎ ＫｉｔｆｏｒＳｏｉｌ（ＭＰ
Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ，ＵＳＡ）ＤＮＡ抽提试剂盒按照使用说
明提取样品中细菌的 ＤＮＡ。使用超微量分光光
度计（ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００，ＴｈｅｒｍｏＦｉｓｈｅｒＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，
ＵＳＡ）测定提取到的细菌总ＤＮＡ的浓度和纯度。

ＰＣＲ扩增１６ＳｒＲＮＡ（１６ＳＶ３Ｖ４高变区）使
用的引物为３３８Ｆ（ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ）

９０１１
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和 ８０６Ｒ（ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ）。利用
Ｉｌｌｕｍｉｎａ公司的ＭｉｓｅｑＰＥ３００平台进行测序。
１．６　生物信息学分析

原始测序使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ软件进行质控，
原始序列 的 拼 接 使 用 ＦＬＡＳＨ 软 件。使 用
ＵＰＡＲＳＥ软件（ｖｅｒｓｉｏｎ７．１ｈｔｔｐ：／／ｄｒｉｖｅ５．ｃｏｍ／
ｕｐａｒｓｅ／），按照 ９７％相似性对非重复序列进行
ＯＴＵ聚类，使用 ＵＣＨＩＭＥ软件剔除嵌合体，得到
ＯＴＵ代表序列。采用 ＲＤＰｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ贝叶斯算法
对９７％相似水平的 ＯＴＵ代表序列进行分类学分
析，在门（Ｐｈｙｌｕｍ），纲（Ｃｌａｓｓ），属（Ｇｅｎｕｓ）水平上
统计各样本的群落物种组成。使用 ＡＣＥ，Ｃｈａｏ，
Ｓｏｂｓ和Ｓｈａｎｎｏｎ，Ｓｉｍｐｓｏｎ分别计算细菌群落的 α
多样性的丰富度和多样性。使用 ＢｒａｙＣｕｒｔｉｓ距
离算法对样本群落距离矩阵进行聚类分析，构建

样本层级聚类树。对一系列特征值和特征向量

进行排序，选择最主要的特征值，使用 ＢｒａｙＣｕｒｔｉｓ
距离算法进行主坐标分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ
ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣｏＡ分析）。使用 Ｌｅｆｓｅ物种差异判别
分析找到丰度有差异的微生物类群，水体样本和

肠道中ＬＤＡ判别分析分值阈值为３．５，多组比较
策略均为Ａｌｌａｇａｉｎｓｔａｌｌ。
１．７　数据处理

采用 Ｅｘｃｅｌ软件对数据汇总归纳整理，并使
用ＧｒａｐｈＰａｄＰｒｉｓｍ８软件进行图表的绘制。实验
结果数值以平均值 ±标准差（Ｍｅａｎ±ＳＤ）的形式
表示，采用ＳＰＳＳ１９．０统计软件进行单因素方差
分析（ＯｎｅＷａｙＡＮＯＶＡ），差异性显著水平为Ｐ＜
０．０５。

２　结果与分析

２．１　养殖水质的变化
如图１ａ所示，Ｎ组 ＴＡＮ的浓度在第３天达

到峰值１．４３ｍｇ／Ｌ，在第７天降到０．０１９ｍｇ／Ｌ，此
后始终维持在最低水平。Ｈ组 ＴＡＮ在第５天降
低到０．０４５ｍｇ／Ｌ。Ｎ组ＮＯ－２Ｎ在第５天达到峰
值，此后浓度一直维持在较低水平（图 １ｂ）。
ＮＯ－３Ｎ的浓度在整个养殖周期一直是积累的状
态（图１ｃ）。两组的ＤＯ保持在７．８２ｍｇ／Ｌ以上，
ｐＨ为７．６４～８．３２，温度为２３．７～２６．７℃（表１）。
２．２　生长状况

Ｎ组和 Ｈ组的罗非鱼的成活率分别为
８６．６７％±０．０２％和８８．００％ ±０．０４％，无显著性
差异。饵料系数（ＦＣＲ）、末均质量（ＦＷ）、终末密
度（ＦＤ）、增重率（ＷＧＲ）和特定生长率（ＳＧＲ）无
显著差异（Ｐ＞０．０５）。见表２。
２．３　生化指标
２．３．１　非特异性免疫酶活

由表３可知，Ｈ组罗非鱼的血清中皮质醇
（ｃｏｒｔｉｓｏｌ），溶菌酶（ｌｙｓｏｚｙｍｅ，ＬＺＭ），免疫球蛋白
Ｍ（ｉｍｍｕｎｏｇｌｏｂｕｌｉｎＭ，ｌｇＭ），丙氨酸转氨酶
（ａｌａｎｉｎｅａｍｉｎｏｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ，ＡＬＴ）均显著高于 Ｎ组
（Ｐ＜０．０５）。两组的血清中碱性磷酸酶（ａｌｋａｌｉｎｅ
ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ，ＡＫＰ）存在显著性差异（Ｐ＜０．０５），
Ｈ组罗非鱼血清中ＡＫＰ活性高于Ｎ组２９．６０％。
生活在异养型组中的罗非鱼具有更高的非特异

性免疫能力。

表１　养殖期间两个组中各水质指标的平均值、最小值和最大值
Ｔａｂ．１　Ｍｅａｎ，ｍｉｎｉａｎｄｍａｘｖａｌｕｅｓｏｆｅａｃｈｗａｔｅｒｑｕａｌｉｔｙｉｎｄｅｘｉｎｔｈｅｔｗｏｇｒｏｕｐｓｄｕｒｉｎｇｔｈｅｂｒｅｅｄｉｎｇｐｅｒｉｏｄ

指标 Ｉｎｄｅｘ Ｎ组 ＧｒｏｕｐＮ Ｈ组 ＧｒｏｕｐＨ

ｐＨ ８．０１±０．１７，７．６４，８．３０ ８．０４±０．１５，７．７３，８．３２
ＤＯ／（ｍｇ／Ｌ） ８．２５±０．１８，７．９１，８．５１ ８．１５±０．１４，７．８２，８．３２
Ｔ／℃ ２５．５２±０．６２，２３．７，２６．７ ２５．５７±０．６，２４．３，２６．６
ＴＡＮ／（ｍｇ／Ｌ） ０．１４±０．３３，０．０１４，１．４３ ０．１１±０．１１，０．０１５，０．１５３
ＮＯ－２Ｎ／（ｍｇ／Ｌ） ０．０６±０．１４，０，０．７２６ ０．０７±０．０８，０，０．１６６
ＮＯ－３Ｎ／（ｍｇ／Ｌ） ３８．１９±２７．２３ａ，１．９３，８３．３０ １７．１２±１４．０６ｂ，１．７４，４４．９５

注：同行数据上标不同表示组间存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。
Ｎｏｔｅｓ：Ｖａｌｕｅｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｒｏｗｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔ（Ｐ＜０．０５）．
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表２　生物絮团系统中罗非鱼的生长指标
Ｔａｂ．２　ＥｆｆｅｃｔｓｏｆＢＦＴｓｙｓｔｅｍｓｏｎｇｒｏｗｔｈｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｏｆｔｉｌａｐｉａ

组别

Ｇｒｏｕｐ
成活率

ＳＲ／％
饵料系数

ＦＣＲ
末均质量

ＦＷ／ｇ
终末密度

ＦＤ／（ｋｇ／ｍ３）
增重率

ＷＧＲ／％
特定生长率

ＳＧＲ／％
Ｎ组 ＧｒｏｕｐＮ ８６．６７±０．０２ １．７６±０．０７ １８．２６±０．９０ ５．６６±０．４２ ４２４．０７±５０．９３ ３．３１±０．１９
Ｈ组 ＧｒｏｕｐＨ ８８．００±０．０４ １．６６±０．０６ １８．６８±０．５１ ５．８７±０．３５ ４３６．８３±５７．８８ ３．３５±０．２１

图１　养殖期间总氨氮浓度（ａ），亚硝酸盐氮浓度（ｂ），硝酸盐氮浓度（ｃ）和总氮浓度（ｄ）的动态变化
Ｆｉｇ．１　Ｄｙｎａｍｉｃｓｏｆｔｏｔａｌａｍｍｏｎｉａｎｉｔｒｏｇｅｎ（ａ），ｎｉｔｒｉｔｅｎｉｔｒｏｇｅｎ（ｂ），ｎｉｔｒａｔｅｎｉｔｒｏｇｅｎ（ｃ），

ｔｏｔａｌｎｉｔｒｏｇｅｎ（ｄ）ｔｈｒｏｕｇｈｏｕｔｔｈｅｃｕｌｔｕｒｅｐｅｒｉｏｄ

表３　生物絮团养殖系统中罗非鱼的非特异性免疫酶
Ｔａｂ．３　ＥｆｆｅｃｔｓｏｆＢＦＴｓｙｓｔｅｍｓｏｎｎｏｎｓｐｅｃｉｆｉｃｉｍｍｕｎｅｒｅｌａｔｅｄｅｎｚｙｍｅｓｏｆｔｉｌａｐｉａ

组别

Ｇｒｏｕｐ

非特异性免疫酶 Ｎｏｎｓｐｅｃｉｆｉｃｉｍｍｕｎｅｒｅｌａｔｅｄｅｎｚｙｍｅｓ
溶菌酶ＬＺＭ／
（Ｕ／Ｌ）

碱性磷酸酶ＡＫＰ／
（Ｕ／Ｌ）

免疫球蛋白ｌｇＭ／
（ｎｇ／ｍＬ）

丙氨酸转氨酶ＡＬＴ／
（Ｕ／Ｌ）

皮质醇Ｃｏｒｔｉｓｏｌ／
（ｐｇ／ｍＬ）

Ｎ组 ＧｒｏｕｐＮ ４．１５±０．２３ａ ４．７９±０．２３ａ １６４６．３２±３１．７１ａ ５１．９１±０．１３ａ １２７２．９９±２１．６７ａ

Ｈ组 ＧｒｏｕｐＨ ５．９９±０．４１ｂ ６．２１±０．３９ｂ ２３８２．８８±１４６．１３ｂ ７２．５２±１．０９ｂ １５８３．７３±８．２２ｂ

注：同行数据上标不同表示组间存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。
Ｎｏｔｅｓ：Ｖａｌｕｅｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｒｏｗｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔ（Ｐ＜０．０５）．

２．３．２　消化酶活性
由表 ４可知，Ｈ组罗非鱼肠道的蛋白酶

（ｐｒｏｔｅａｓｅ，ＰＴＳ）活性高于Ａ组１４．０２％，存在显

著性差异（Ｐ＜０．０５）。但是Ｎ组罗非鱼肠道的淀
粉酶（ａｍｙｌａｓｅ，ＡＭＳ）和脂肪酶（ｌｉｐａｓｅ，ＬＰＳ）的活
性均显著高于Ｈ组（Ｐ＜０．０５）。
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表４　生物絮团养殖系统中罗非鱼的消化酶活性
Ｔａｂ．４　ＥｆｆｅｃｔｓｏｆＢＦＴｓｙｓｔｅｍｓｏｎｄｉｇｅｓｔｉｖｅ

ｅｎｚｙｍｅａｃｔｉｖｉｔｙｏｆｔｉｌａｐｉａ

组别 Ｇｒｏｕｐ

消化酶 Ｄｉｇｅｓｔｉｖｅｅｎｚｙｍｅ

蛋白酶

Ｐｒｏｔｅａｓｅ／
（Ｕ／ｍＬ）

淀粉酶

Ａｍｙｌａｓｅ／
（ＩＵ／Ｌ）

脂肪酶

Ｌｉｐａｓｅ／
（Ｕ／Ｌ）

Ｎ组ＧｒｏｕｐＮ １４６２．９９±１２．６８ａ ２５２．２３±１１．０２ａ ５２３．３２±１０．０４ａ

Ｈ组ＧｒｏｕｐＨ １６６７．９５±２．８４ｂ １１９．０８±６．１９ｂ ４５２．１４±８．４５ｂ

注：同行数据上标不同表示组间存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。
Ｎｏｔｅｓ：Ｖａｌｕｅｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｒｏｗ ｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓａｒｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔ（Ｐ＜０．０５）．

２．３．３　抗氧化酶活性
由表５所示，各指标反映肝脏的抗氧化能

力，Ｈ组的乳酸脱氢酶（ｌａｃｔａｔｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ，
ＬＤＨ），苹果酸脱氢酶 （ｍａｌａｔｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ，
ＭＤＨ），果 糖 １，６二 磷 酸 酶 （ｆｒｕｃｔｏｓｅ１，６
ｄｉｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ，ＦＤＰａｓｅ），还 原 性 谷 胱 甘 肽
（ｒｅｄｕｃｅｄｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ，ＧＳＨ）活性高于 Ａ组（Ｐ＜
０．０５），其 中 ＦＤＰａｓｅ，Ｈ 组 活 性 高 于 Ｎ
组５０．３９％，只有丙二醛（ｍａｌｏｎｄｉａｌｄｅｈｙｄｅ，ＭＤＡ）

的含量 Ｎ组高于 Ｈ组（Ｐ＜０．０５）。总体上来说
Ｈ组的罗非鱼肝脏的抗氧化能力高于 Ｎ组中的
罗非鱼。

２．４　水体和肠道微生物群落
２．４．１　水和肠道中细菌的Ａｌｐｈａ多样性分析

１２个样品所测的原始序列经过去杂、拼接质
控然后去除嵌合体后一共获得有效序列２９３９２８
条。使用Ｕｐａｒｓｅ（ｖｓｅｓｉｏｎ７．１）软件，对有效序列
按照 ９７％的相似度共聚类为 １６７２个 ＯＴＵｓ。
Ｓｈａｎｎｏｎ指数反映的细菌群落多样性在水中为
４．２８～５．２０，在肠道中为３．５３～３．６１；反映群落
多样性的指数 Ｃｈａｏ在水中的范围为 ９５０．５～
１０４８．９３，在肠道中的范围为 ４３２．７１～５１７．８９
（表６）。这些结果表明肠道微生物的丰富度和多
样性都要低于生物絮团养殖水。Ｎ组罗非鱼肠道
微生物的丰富度指数均大于 Ｈ组，在水体中，Ｎ
组的丰富度指数也均大于Ｈ组。由此可以推测，
养殖水环境的微生物对养殖生物的肠道微生物

产生了一定程度的影响。

表５　两种生物絮团养殖系统中罗非鱼的抗氧化酶活性
Ｔａｂ．５　ＥｆｆｅｃｔｓｏｆｔｗｏＢＦＴｓｙｓｔｅｍｓｏｎａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔｅｎｚｙｍｅａｃｔｉｖｉｔｙｏｆｔｉｌａｐｉａ

组别

Ｇｒｏｕｐ

抗氧化酶 Ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔｅｎｚｙｍｅ

乳酸脱氢酶

ＬＤＨ（Ｕ／ｇ鲜质量）
苹果酸脱氢酶

ＭＤＨ（Ｕ／ｇ鲜质量）

果糖１，６二磷酸酶
ＦＤＰａｓｅ／

（ｎｍｏＬ／ｇ鲜质量）

还原性谷胱甘肽

ＧＳＨ／（μｇ／ｇ鲜质量）
丙二醛

ＭＤＡ／（ｎｍｏｌ／ｇ鲜质量）

Ｎ组 ＧｒｏｕｐＮ ３８１．６７±１１．２１ａ １００３４．３２±９．１９ａ ３４５．３６±１３．２５ａ ７５９．４５±４．４９ａ ２７．３２±１．０８ａ

Ｈ组 ＧｒｏｕｐＨ ５３０．０２±３．９４ｂ １１２９１．０７±１７６．３１ｂ ５１９．４０±１６．５２ｂ ８５４．８２±２１．８０ｂ １８．４１±０．３９ｂ

注：同行数据上标不同表示组间存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。
Ｎｏｔｅｓ：Ｖａｌｕｅｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｒｏｗｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔ（Ｐ＜０．０５）．

表６　各组中微生物多样性分析
Ｔａｂ．６　Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｉｎｅａｃｈｇｒｏｕｐ

组别 Ｇｒｏｕｐ
丰富度指数 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ

Ａｃｅ Ｃｈａｏ Ｓｏｂｓ
多样性指数 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

Ｓｈａｎｎｏｎ Ｓｉｍｐｓｏｎ
ＧＮ ５０９．６５±２６．５ ５１７．８９±２６．３５ ４２７．３３±３０．６６ ３．５３±０．２５ ０．０８±０．０１
ＧＨ ４３９．９４±２２．９６ ４３２．７１±２３．６４ ３６４．６７±２８．２９ ３．６１±０．２５ ０．０６±０．０２
ＷＮ １０２７．６９±６０．４５ １０４８．９３±７１．７７ ８６０．３３±５３．８２ ５．２０±０．１８ ０．０９±０．０２
ＷＨ ９４１．６２±６．２１ ９５０．５０±５．９４ ７４２．６７±３．７９ ４．２８±０．２４ ０．０８±０．０１

注：ＧＮ和ＧＨ分别为Ｎ组和Ｈ组肠道样本；ＷＮ和ＷＨ分别为水体样本。
Ｎｏｔｅｓ：ＧＮａｎｄＧＨａｒｅｇｕｔｓａｍｐｌｅｓｏｆｇｒｏｕｐＮａｎｄＨｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；ＷＮａｎｄＷＨａｒｅｗａｔｅｒｓａｍｐｌｅｓｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

２．４．２　样品间微生物群落ＯＴＵ数量关系
鱼类肠道中Ｎ组和Ｈ组获得的 ＯＴＵ数分别

为１１９７和１０７０个，养殖水体中 Ｎ组和 Ｈ组获
得的ＯＴＵ数分别为７１３和５７９个。Ｎ组肠道独
有的 ＯＴＵ数为 １１５个，占 Ｎ组肠道 ＯＴＵ数的
２１．８％，Ｈ组肠道独有的ＯＴＵ数为５９个，占Ｈ组

肠道ＯＴＵ数的１０．２％。Ｎ组中肠道与水体共有
的ＯＴＵ数为６７个，占Ｎ组肠道ＯＴＵ数的９．４％，
Ｈ组中肠道与水体共有的 ＯＴＵ数为５４个，占 Ｈ
组肠道ＯＴＵ数的９．３％，Ｎ组中肠道和水体共有
的ＯＴＵ数大于 Ｈ组中肠道和水体共有的 ＯＴＵ
数。
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图２　肠道（ＧＮ和ＧＨ）和
水体（ＷＮ和ＷＨ）样本的韦恩图

Ｆｉｇ．２　Ｖｅｎｎｄｉａｇｒａｍｏｆｇｕｔ（ＧＮａｎｄＧＨ）
ａｎｄｗａｔｅｒ（ＷＮａｎｄＷＨ）ｓａｍｐｌｅｓ

２．４．３　两种养殖环境中水和肠道细菌群落的差异
进行多变量统计分析来比较肠道和养殖水

细菌群落的整体结构。通过基于 ＢｒａｙＣｕｒｔｉｓ距
离算法进行主坐标分析（ＰＣｏＡ），如图３，可以看
出养殖水环境和肠道细菌群落分别聚集到主坐

标的不同位置，表明硝化型生物絮团水中和异养

型生物絮团水中的细菌群落划分明确，在不同的

养殖环境中，罗非鱼肠道微生物群落也出现了明

确的划分。

图３　主坐标微生物群落分析
Ｆｉｇ．３　ＰＣｏＡｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓ

２．４．４　微生物群落组成分析
Ｎ组水体中占比前４的优势门为变形菌门，

绿弯菌门，拟杆菌门，浮霉菌门；Ｈ组水体中占比
前４的优势门为变形菌门，绿弯菌门，拟杆菌门，
放线菌门。罗非鱼肠道占比前 ５的优势门均为
变形菌门，放线菌门，绿弯菌门，厚壁菌门，衣原

体门。变形菌门是各组中最主要的菌群（图４）。
在纲水平上，Ｎ组水体中丰度占比前５的纲

是 拟 杆 菌 纲 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｉａ），α变 形 菌 纲

（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），厌氧绳菌纲（Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｅ），
γ变形菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），δ变形菌纲
（Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）。Ｈ组水体中丰度占比前５
的纲是α变形菌纲，拟杆菌纲，放线菌纲，厌氧绳
菌纲，γ变形菌纲（图４）。
２．４．５　物种差异分析

ＬＥｆＳｅ采用线性判别分析可以找到丰度显著
性差异的类群。ＬＤＡ判别分析分值阈值为３．５，在
Ｎ组罗非鱼肠道存在差异的细菌有３种如：脱硫弧
菌属（Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ），甲壳菌科（Ｃｈｉｔｉｎｏｐｈａｇａｃｅａｅ），
类诺卡氏属（Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ）；在Ｈ组罗非鱼肠道存
在差异的细菌有２６种如：Ｍｉｃｒｏｐｒｕｉｎａ（属水平），丙
酸杆 菌 目 （Ｐｒｏｐｉｏｎｉｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ），丙 酸 杆 菌 科
Ｐｒｏｐｉｏｎｉｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ， 潮 湿 球 菌 科

（Ｎａｋａｍｕｒｅｌｌａｃｅａｅ），Ｎａｋａｍｕｒｅｌｌａ（属 水 平），

Ｆｒａｎｋｉａｌｅｓ（目水平）等。ＬＤＡ判别分析分值阈值为
３．５，在Ｎ组养殖水中存在差异的细菌有４３种，例
如厌 氧 绳 菌 纲 （Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｅ），γ变 形 菌 纲
（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）， 暖 绳 菌 科

（Ｃａｌｄｉｌｉｎｅａｃｅａｅ），暖绳菌目（Ｃａｌｄｉｌｉｎｅａｌｅｓ），δ变形
菌纲（Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）等；Ｈ组养殖水中存在差
异的细菌有 １７种 Ｇｅｍｉｎｉｃｏｃｃａｃｅａｅ（科水平），
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ａｌｙｓｉｏｓｐｈａｅｒａ（属水平），立克次体目
（Ｔｉｓｔｒｅｌｌａｌｅｓ），α变形菌纲（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），放
线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ），放线菌纲（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）
等（图５）。
２．４．６　水体和肠道中的潜在病原菌

表７显示了水体和肠道中潜在病原菌的差异。
分枝杆菌属（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）是水体和肠道中最主
要的潜在致病菌。Ｄｉｐｌｏｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｃｅａｅ和邻单胞菌属
（Ｐｌｅｓｉｏｍｏｎａｓ）在水体和肠道中均保持在较低水平。
潜在致病菌除梭菌属（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ）外其余如气单
胞菌属（Ａｅｒｏｍｏｎａｓ），黄杆菌属（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）等
７种潜在病原菌在鱼类肠道中含量水平Ｎ组均高
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于Ｈ组，在水体样本中也是同样的情况。注释结
果发现，Ｈ组幼鱼肠道含有的γ变形菌纲的细菌
较为单一，大部分属于肠杆菌目肠杆菌科，Ｎ组幼

鱼肠道γ变形菌纲主要有肠杆菌目、交替单胞菌
目、着色菌目、海洋螺菌目、假单胞菌目、硫发菌目

和弧菌目等。

图４　群落柱状图
Ｆｉｇ．４　Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｈｉｓｔｏｇｒａｍ

表７　水和肠道中的潜在致病菌
Ｔａｂ．７　Ｐｏｔｅｎｔｉａｌｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｂａｃｔｅｒｉａｉｎｗａｔｅｒａｎｄｉｎｔｅｓｔｉｎｅｓ

组别 Ｇｒｏｕｐ
水体 Ｗａｔｅｒ

ＷＡ ＷＢ
肠道 Ｇｕｔ

ＧＡ ＧＢ
梭菌属Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ４．００±１．００ａ ７．００±１．００ｂ １５．００±２．６５ａ ２１６．３３±１２．０１ｂ

气单胞菌属Ａｅｒｏｍｏｎａｓ １７．３３±１．５３ａ ３．６７±１．１５ｂ １０．６７±１．１５ａ １．００±１．００ｂ

Ｄｉｐｌｏｒｉｃｋｅｔｔｓｉａｃｅａｅ ３．００±１．００ａ ０ｂ ２．３３±１．５３ １．６７±０．５８
黄杆菌属 Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ １００．６７±３０．７５ａ ３３．６７±４．１６ｂ １．６７±０．５８ａ ０．３３±０．５８ｂ

分枝杆菌属 Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ４８０．３３±２３．５０ａ ３９５．６７±１０．０２ｂ １５７２．６７±４４．６ａ １３１９．００±５８．６４ｂ

邻单胞菌属 Ｐｌｅｓｉｏｍｏｎａｓ １４．００±１．００ａ ０．３３±０．５８ｂ ５．３３±０．５８ ５．６７±２．８９
假单胞菌属 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ １８．３３±４．９３ａ ４．６７±２．０８ｂ １４．６７±４．０４ａ １．６７±１．５３ｂ

玫瑰单胞菌 Ｒｏｓｅｏｍｏｎａｓ １６．６７±５．５１ａ ６．３３±１．５３ｂ １５．６７±３．０６ａ １．００±１．００ｂ

注：同行数据上标不同表示组间存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。

Ｎｏｔｅｓ：Ｖａｌｕｅｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｒｏｗｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔｓａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔ（Ｐ＜０．０５）．
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不同颜色节点表示在对应组别中显著富集，且对组间差异存在显著影响的微生物类群；淡黄色节点表示在不同分组中均无显著差

异，或对组间差异无显著影响的微生物类群。

Ｎｏｄｅｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｏｌｏｒｓｉｎｄｉｃａｔｅｍｉｃｒｏｂｉａｌｇｒｏｕｐｓｔｈａｔａｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｅｎｒｉｃｈｅｄｉｎｔｈｅｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｇｒｏｕｐｓａｎｄｈａｖｅａｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｉｍｐａｃｔｏｎ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｂｅｔｗｅｅｎｇｒｏｕｐｓ；ｌｉｇｈｔｙｅｌｌｏｗｎｏｄｅｓｉｎｄｉｃａｔｅｍｉｃｒｏｂｉａｌｇｒｏｕｐｓｔｈａｔｈａｖｅｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｒｏｕｐｓｏｒｈａｖｅｎｏ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｉｍｐａｃｔｏｎｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｂｅｔｗｅｅｎｇｒｏｕｐｓ．

图５　Ｌｅｆｓｅ多级物种差异判别分析
Ｆｉｇ．５　ＤｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔａｎａｌｙｓｉｓｏｆＬｅｆｓｅｍｕｌｔｉｌｅｖｅｌｓｐｅｃｉｅｓ

３　讨论

３．１　两种类型生物絮团系统对水质和罗非鱼生
长性能的影响

水体中有毒含氮化合物维持在较低的浓度

水 平。 实 验 过 程 ＴＡＮ 的 浓 度 水 平 与

ＥＭＥＲＥＮＣＩＡＮＯ等［９］报道的 ０．０１～１．１３ｍｇ／Ｌ
具有相似性。图１显示，在实验初期 Ｎ组出现了
ＴＡＮ和ＮＯ－２Ｎ的积累，说明水中自养硝化细菌
可能在功能的建立期，无法快速处理有毒含氮化
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合物。在７ｄ内，Ｈ组 ＴＡＮ和 ＮＯ－２Ｎ都可以快
速降到较低的水平，这可能是因为碳源的加入提

高了水体的碳氮比，使得异养细菌大量增殖，从

而将溶解的氮化合物转化为絮凝物［１０］。

ＡＶＮＩＭＥＬＥＣＨ［１１］研究发现，生物絮团中的
养殖生物可以直接摄食生物絮团作为额外的食

物，其中的占比更是达到了日摄食量的５０％。表
２可以看出Ｈ组的成活率，饵料系数、末均质量、
终末密度、增重率和特定生长率都优于 Ｎ组。这
是由于碳源的添加促进了异养菌的大量繁殖，通

过吸收有机碳源合成自身的菌体蛋白，提供蛋白

源［１２］。张亚卓等［１３］测定低盐度条件下以糖蜜为

碳源的生物絮团的营养成分粗蛋白含量达

３４．３８％。ＢＡＫＨＳＨＩ等［１４］在生物絮团养殖鲤的过

程中添加玉米淀粉，显著提高了鲤增重率以及特

定生长率。李朝兵等［１５］使用生物絮团养殖小规

格罗非鱼，发现絮团组终末质量和增重率都要优

于清水组。由于罗非鱼是杂食性鱼类，可以有效

地利用生物絮团作为食物，使得生物絮团养殖罗

非鱼取得了广泛的应用［１６］，但是在草鱼［１７］（草食

性鱼类）和杂交醴［１８］（肉食性鱼类）的养殖中提

高Ｃ／Ｎ并不能显著影响鱼类的生长。本研究中
异养型组的养殖效果要优于硝化型组，其中异养

型组的总悬浮颗粒物浓度高于硝化型组，可以说

明罗非鱼可以较好地摄食和利用生物絮团。

３．２　两种类型生物絮团系统对罗非鱼生理功能
的影响

本实验中异养型组罗非鱼各项生理指标普

遍优于硝化型组罗非鱼，这可能是异养型生物絮

团中的菌体蛋白和附着的微生物更有利于生物

的健康。ＷＩＬ?Ｎ等［１９］研究表明，碳源的添加使

得异养细菌大量繁殖，并且含有较高的菌体蛋

白。

在消化酶方面Ｈ组的蛋白酶活性高于Ｎ组，
淀粉酶和脂肪酶则相反，推测其原因可能是不同

类型的生物絮团营养成分含量不同导致，自养型

生物絮团具有较低的蛋白质含量和较高的脂质

和碳水化合物的含量［２０２１］，而异养型生物絮团则

具有较高的蛋白质和较低的脂质含量［３］。ＸＵ
等［２１］的研究证明生物絮凝剂具有胞外蛋白酶和

淀粉酶的活性。有其他研究发现生活在 ＢＦＴ中
的养殖生物其消化酶得到改善，在 Ｃ／Ｎ为１５和
２０的ＢＦＴ系统中发现饲养的南美白对虾幼体消

化腺中蛋白酶活性有所提高。

鱼体中的血清皮质醇能够促进脂肪的分解

和糖类的合成，能够使机体在应激条件下获得足

够的能量，来抵御外界环境的变化。水产动物自

身免疫系统发育不健全，主要依靠非特异性免疫

来抵抗外界的病原体［２２］。溶菌酶在鱼类免疫活

动中发挥着重要的作用，可以增强其他免疫因子

对于细菌的敏感性，与其他免疫因子合作抵抗细

菌的入侵，还可以清除残留的细菌残渣［２３］，本实

验中Ｈ组罗非鱼的溶菌酶含量显著高于Ｎ组，说
明异养型生物絮团的成分被鱼体摄入后可以增

强抵御外部细菌的入侵。这与李朝兵等［１５］在生

物絮团中养殖鳙鱼的研究结果相似，鳙鱼的血清

溶菌酶（ＬＹＳ）显著提高，机体免疫力得到增强。
３．３　水体微生物群落结构对肠道微生物群落结
构的影响

生物絮团养殖环境中微生物群落结构复杂，

水生生物由于其消化道短，肠道中的菌群结构更

容易受到外界环境的影响。从表 ６可以看出 Ｎ
组罗非鱼肠道和水体比 Ｈ组拥有更高的物种丰
富度，可以推测水环境中的微生物在一定程度上

影响了罗非鱼肠道菌群的结构。ＷＥＢＳＴＥＲ
等［２４］将野生和人工繁殖的大西洋鲑转移到３种
常见的养殖环境中，通过易位养殖实验发现鱼类

肠道微生物群落的丰富度和多样性与养殖水环

境有关。环境对于肠道微生物群落结构的影响

巨大，在相同的环境下微生物进入的顺序也会影

响微生物群落的结构［２５］。早先定植或原生的微

生物群落会抑制或限制后进入环境的微生物的

生态位。在微生物定植和建立的阶段，微生物组

成是动态变化的，十分容易受到周围环境条件和

微生物群落的影响［２６］。ＡＢＤＵＬＲ等［２７］研究发现

无论育苗阶段是在不同的环境中还是遗传因素

的影响，在转移到相同的养殖环境后，随着鱼类

的生长，肠道菌群都会变得极为相似。生命早期

环境的变化对微生物结构产生重要影响［２８］，因

此，在鱼类生命早期调节微生物群落结构来改善

其健康状况和抗病能力会有利于幼鱼的生长。

在肠道和养殖水中发现的主要门类是拟杆

菌门，厚壁菌门，放线菌门，变形菌门，这与 ＳＵＮ
等［２９］的研究相似，在不同鱼类中这些优势菌群在

肠道菌群中占９０％以上，并影响着鱼类肠道的功
能［３０］。从Ｓｈａｎｎｏｎ和Ｓｉｍｐｓｏｎ指数可以看出与生
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５期 杜欣泽，等：硝化型和异养型生物絮团养殖系统罗非鱼养殖效果和微生物群落结构比较

物絮团养殖水中的微生物多样性相比，罗非鱼肠

道微生物多样性要低。ＳＵＮ等［２９］在研究中华绒

螯蟹肠道微生物与养殖水和池塘沉积物微生物

的关系时发现蟹肠 ＯＴＵ的多样性显著低于环境
微生物的多样性。可以假设由于肠道氧气含量，

ｐＨ等环境因素和自身免疫的影响会对来自环境
的微生物进行选择，说明水中的微生物并不会全

部在罗非鱼肠道中被吸收和定植。

３．４　水体中潜在病原菌对肠道病原菌的影响
ＬＹＯＮＳ等［３１］和 ＹＥ等［３２］研究发现，宿主体

内的优势菌群的失衡可能会导致宿主疾病的发

生。从两个组的肠道中可以看出在门水平上变

形菌门所占丰度相对较高（Ｎ组 ３０．１２％；Ｈ组
２６．７１％），变形菌门包括一些病原菌，例如大肠
杆菌，假单胞菌和弧菌等，因此变形菌门在肠道

所占丰度的提高可能反映了肠道菌群的失衡［３３］。

注释结果发现，Ｎ组幼鱼肠道 γ变形菌纲主要有
肠杆菌目、交替单胞菌目、着色菌目、海洋螺菌

目、假单胞菌目、硫发菌目、弧菌目等。有研究发

现，在肠杆菌科、假交替单胞菌目和弧菌目含有

许多致病菌，值得我们注意。枯草芽孢杆菌可以

调节宿主肠道健康和宿主的免疫系统。Ｈ组枯
草芽孢杆菌丰度高于 Ｎ组。在肠道样本中发现
了潜在致病菌分枝杆菌属（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ），是一
种典型的抗酸细菌，可以引起鱼类全身的慢性感

染［３４］，黄杆菌属为条件致病菌，这两种细菌的数

量在硝化型组鱼体肠道中要高于异养型组。硝

化型组水体和肠道中的病原菌数量普遍高于异

养型组，推测可能是水体中的病原菌进入肠道，

从而增加了肠道致病菌的数量。
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