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摘　要： 腹吸鳅科（Gastromyzontidae）鱼类主要栖息于亚洲东南部山区溪流，该科鱼类体型扁平，偶鳍宽

大，部分种类偶鳍特化为吸盘状。为了解腹吸鳅科鱼类肠道微生物群落的多样性和结构，本文对保亭近腹

吸鳅（Plesiomyzon baotingensis）、秉氏爬岩鳅（Beaufortia pingi）、贵州爬岩鳅（Beaufortia kweichowensis）、拟

平 鳅（Liniparhomaloptera disparis）、中 华 近 原 吸 鳅（Erromyzon sinensis）、似 原 吸 鳅（Paraprotomyzon 

multifasciatus）、方氏品唇鳅（Labidogastromyzon fangi） 、长汀品唇鳅（Labidogastromyzon changtingensis）、平

舟原缨口鳅（Vanmanenia pingchowensis）、原缨口鳅（Vanmanenia stenosoma）、扁头原缨口鳅（Vanmanenia 

homalocephala）、斑纹缨口鳅（Formosania stigmata ）等 8个属 12个物种的肠道样本进行了 MiSeq 16S rRNA

高通量测序，分析了操作分类单元（OTU）数量、微生物群落组成、Alpha 多样性以及功能预测。共鉴定

出 1 029 个 OTU，涵盖 31 门 75 纲 173 目 278 科 465 属 689 种，每种平均 OTU 数 175 个，共有 OTU 数 3 个。在

群落组成上，优势菌门为变形菌门（Proteobacteria）、梭杆菌门（Fusobacteriota）、放线菌门（Actinobacteriota）

和疣微菌门（Verrucomicrobiota），优势菌属为无色杆菌属（Achromobacter）、鲸杆菌属（Cetobacterium）、邻单

胞菌属（Plesiomonas）和分枝杆菌属（Mycobacterium）等。共有菌属为红球菌属（Rhodococcus）、分枝杆菌属

（Mycobacterium）和赖氏菌属（Leifsonia）。Alpha 多样性分析表明，不同物种的微生物群落在物种丰富度和

多样性方面存在显著差异。秉氏爬岩鳅的多样性最高，而原缨口鳅的多样性最低。利用 KEGG 通路分析

发现，肠道微生物编码的大多数基因与代谢过程相关，其中与氨基酸转运和代谢相关的功能通路相对丰度

最高，为 11.40%。从 OTU 数和 OTU 水平的 PCoA 分析角度看，很难预测其与系统发育之间的关联性。相

比生活在平原和河湖系统的鱼类，腹吸鳅科鱼类的优势群属中包含诸如分枝杆菌属（Mycobacterium）的专

性需氧菌（占 9.47%），以及一些偏好有氧环境的兼性厌氧菌，如无色杆菌属（Achromobacter）（占比 24.91%）

等。
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消化道是鱼体进行食物消化、吸收和废物排

泄的场所，在免疫保护、内分泌和水电矿物内稳

态等方面也有重要作用，承担着体内和体外环境

之间物质和能量交换的重要任务［1-2］。鱼类的消

化道中包含了许多来自环境或者饵料的菌群，其

与宿主以及所处的水环境形成相互依赖、相互制

约的微生态体系，与鱼类的生长发育、营养吸收

与代谢、免疫等诸多生理生化功能息息相关［3］。

分析鱼类消化道微生物的群落结构，有助于了解

鱼类的生理特点及其生长的环境特征，对深入理

解鱼类的生理生态具有重要意义［4］。目前已对

鲤、鲫、草鱼、鳙等养殖鱼类和多种野生鱼类的肠

道菌群做过研究［5-6］。有研究［7］认为，鱼类的肠道

微生物菌群主要受宿主遗传因素的影响，因此同

一类群内存在共有菌群；也有研究［8-9］认为，鱼的

种类、食性、饵料以及环境因子等诸多因素，均会

对鱼类肠道微生物群落产生影响。

腹吸鳅科（Gastromyzontidae）隶属于鲤形目
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（Cypriniformes），为一类身体平扁、腹面平坦、胸

鳍与腹鳍宽大平展、口周围具有多对须的小型底

栖鱼类，成体体长通常不足 10 cm［10］。目前已发

现 19 属 147 种，集中分布在中国南部、东南亚和

南亚。中国有 11属 60种，均分布于秦岭以南［11］。

腹吸鳅科鱼类高度适应激流生活，身体结构特

化，扩散能力较弱，是研究动物地理学和生态适

应性的理想材料［10，12］。目前对腹吸鳅科的研究多

集中于形态分类与分子系统发育等方面［10，12-15］，

亦有少量基础生物学研究［16］，对生理生态等研究

还很少，也未见有关肠道菌群的研究报道。该科

鱼类的生活环境较少受水产养殖等影响。高通

量测序是当前动物肠道微生物群落研究的主流

方法［17］，其最大优势在于能精确解析肠道微生物

菌群的种类和数量，阐述微生物群落的结构特点

和优势菌群。本文选取分布于我国的 8 属 12 种

腹吸鳅科鱼类，采用高通量测序技术对肠道微生

物组成作了分析，旨在阐述这群栖息于特殊生境

中鱼类的肠道微生物结构特点。

1　材料与方法

1.1　实验样本采集与处理

所有样本均用手抄网在野外实地采样，采集

的时间与地点信息列于表 1。将采集到的活鱼样

本饲养在装有采集地适量清水的塑料袋中，充氧

后快递到实验室，立即放置在长宽高 60 cm×

50 cm×40 cm的玻璃水箱中。分别在室内的自然

光下，使用 48 h 以上曝气的自来水进行暂养，水

温控制在 24 ℃左右，不投饵，每日进行一次吸污

和换水处理，换水量约为总水量的 1/3。饥饿饲

养 7 d，排除消化道内的食物残渣。每个物种随

机选择 5尾游泳姿势正常、外表无损伤的个体，用

作肠道微生物分析的群体样本。用无菌水清洗

鱼体表面，无菌环境中解剖并取出肠道，装至无

菌 5 mL离心管中。为保证肠道微生物的总DNA

提取量达到测序标准并消除个体差异，将每个物

种的 5 尾样本合在一起作为 1 个分析样本，于

-80 ℃超低温冰箱中暂存。

表 1　实验物种的样本采集信息
Tab. 1　Sample collection information for experimental species

物种名称
Species

保亭近腹吸鳅
Plesiomyzon baotingensis

贵州爬岩鳅
Beaufortia kweichowensis

秉氏爬岩鳅
Beaufortia pingi

拟平鳅
Liniparhomaloptera disparis

中华近原吸鳅
Erromyzon sinensis

似原吸鳅
Paraprotomyzon multifasciatus

长汀品唇鳅
Labigastromyzon changtingensis

方氏品唇鳅
Labidogastromyzon fangi

平舟原缨口鳅
Vanmanenia pingchowensis

原缨口鳅
Vanmanenia stenosoma

扁头原缨口鳅
Vanmanenia homalocephala

斑纹缨口鳅
Formosania stigmata

物种缩写
Abbreviation

PBA

BKW

BPI

LDI

ESI

PMU

PCT

PFA

VPI

VST

VHO

CST

采集时间
Time

2023年5月

2023年3月

2023年3月

2023年4月

2023年3月

2023年3月

2023年4月

2023年4月

2023年5月

2023年4月

2023年4月

2023年3月

采集地点
Location

海南海口市美兰区

贵州黔东南苗族侗族自治州从江县

广西百色市凌云县

广西防城港市东兴市

广西来宾市金秀瑶族自治县

广西百色市田林县

江西上饶市铅山县

广西桂林市临桂区

湖南株洲市炎陵县

浙江绍兴市上虞区

广西桂林市临桂区

福建南平市武夷山市

经纬度
Longitude and latitude

110.431 7°E，19.930 9°N

108.676 7°E，25.756 5°N

106.556 6°E，24.375 4°N

107.956 0°E，21.561 2°N

110.108 5°E，24.260 4°N

106.059 4°E，24.252 6°N

117.738 1°E，28.316 9°N

110.190 1°E，25.247 2°N

113.705 4°E，26.471 0°N

120.825 5°E，30.059 9°N

110.190 1°E，25.247 2°N

118.000 9°E，27.685 5°N

水系
River

南渡江

西江

西江

北仑河

西江

西江

信江

西江

湘江

钱塘江

西江

闽江
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1.2　微生物 DNA 的提取

按照磁珠法（QJ磁珠DNA提取试剂盒）提取

肠道菌群的 DNA，提取过后进行 1% 琼脂糖凝胶

电泳，并用 Nanodrop 2000检测 DNA 产物的浓度

和质量，-20 ℃冰箱冷冻备用。

1.3　16S rRNA 的扩增和测序

将 12个物种的肠道微生物DNA样本用干冰

冷冻，送至上海美吉生物公司进行后续高通量测序

和生物信息分析。PCR 扩增采用的引物为 338F

（ 5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3′ ）和 806R

（5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′）16S rRNA，

PCR 扩 增 和 纯 化 使 用 TransStart Fastpfu DNA 

Polymerase 试剂盒进行。PCR 正式实验的实验

步骤为：10 μL 2 × Pro Taq，再分别加入 0.8 μL 的

5 mmol/L引物 806R和引物 338F，DNA模板浓度

为 10 ng，最后加入 ddH2O 补足反应物容量直至 

20 μL。

PCR 反应过程：95 ℃ 预变性 3 min；95 ℃变

性 30 s，60 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 45 s，接着重复

以上变性、退火、延伸步骤 29 次，最后 72 ℃延伸

10 min。使用 2% 琼脂糖凝胶电泳检测 PCR 产

物，切割回收。结果表明：产物目的条带大小正

确，浓度合适，可进行后续实验。使用 Axy Prep 

DNA 凝胶回收试剂盒（AXYGEN 公司）切胶回收

PCR产物，将PCR产物用Quanti Fluor™-ST蓝色荧

光定量系统（Promega 公司）进行检测定量，之后

根据每个样本的测序量要求，进行相应比例的混

合。使用 Illumina 测序专用的 TruSeq TM DNA 

Sample Prep Kit 试剂盒建立基因文库，构建好的

文库通过 Illumina Miseq PE300 平台进行高通量

测序。

1.4　数据分析处理

1.4.1　操作分类单元（OTU）聚类

Miseq 测序得到双端序列数据（reads），根据

PE reads之间的 overlap 关系，使用 Trimmomatic、

FLASH 软件将成对的 reads 经过质控、拼接、过

滤、去重、矫正序列方向等过程优化数据，再采用

Uparse（version 7.0.1090http：//drive5.com/uparse/）

软件对所得序列进行处理，并根据 97%相似度水

平 对 序 列 进 行 操 作 分 类 单 元（Operational 

taxonomic unit， OTU）聚类，利用 Silva（Release13

8http：//www.arb-silva.de）数据库在不同分类水平

上进行比对和注释，从而获得每个OTU所对应的

物种分类信息。

1.4.2　Alpha多样性

Alpha多样性分析可以获得肠道微生物群落

中物种的丰富度、多样性和菌群覆盖度等信息。

使用实际测量出的 OTU数（Sobs）、ACE指数（Sace）

和 Chao1 指数（Schao1）可反映肠道微生物菌群丰

度；覆盖率指数（Coverage，C）可反映菌群覆盖

度；Simpson 优势度指数（D）和 Shannon-Wiener

多样性指数（H´）可反映菌群多样性状况。具体

的计算公式如下：

Schao1 = Sobs + n1 ( )n1 - 1
2 ( )n2 + 1 （1）

Sace = Sabund + S rare
Cace

+ n1
Cace

γ2ace （2）

Dsimpson = ∑
i = 1

Sobs

ni ( )ni - 1
N ( )N - 1 （3）

H'shannon = -∑
i = 1

Sobs ni
N ln niN （4）

C = 1 - n1
N （5）

式 中 ：n1 为 只 含 有 1 条 序 列 的 OTU 数（如

singleton）；n2为只含有 2条序列的OTU数；ni为含

有 i 条序列的 OTU 数；N 为样本中出现的总序列

数；Sabund为含有超过 10条序列的OTU数；Srare为含

有不多于 10条序列的OTU数；Cace为所有低丰度

（出现≤10次）的物种中非Singleton的比例；γ2
ace为

变异系数。

1.4.3　统计分析

利用 R 语言（version 3.3.1）软件制作并分析

稀释性曲线图、韦恩（Venn）图、成分分析图、群落

物种组成及物种丰度等信息。使用 PICRUSt2菌

群代谢功能预测工具对OTU丰度表进行标准化，

然后通过每个 OTU 对应的 Green Gene ID，对

OTU 进行 COG 和 KEGG 功能注释，从而获得

OTU在COG、KEGG各功能水平的注释信息及各

功能在不同样本中的丰度信息。

2　结果与分析

2.1　稀释曲线分析

由图 1可知，当测序数在 5 000以上时，各样

本实际观测到的OTU数（Sobs）随着所测序列数的

增加而快速增大，也就是在腹吸鳅科鱼类肠道中

还能有大量的菌群被发现；但当测序深度大于
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50 000 时 ，除 了 拟 平 鳅（LDI）和 斑 纹 缨 口 鳅

（CST）样本略呈增长趋势外，其他样本的Sobs曲线

呈平坦趋势，这表明测序的数据量和测序的深度

足够反映样本中肠道菌群的组成和多样性情

况。

2.2　肠道微生物的 OTU 数量

将测序数据进行质控处理后，12个物种共得

到 853 313 条有效序列，平均拥有 71 463 条。

99.9% 序 列 长 度 区 间 为 400~500 bp，平 均 为

417.20 bp。对所有序列进行 97% 相似水平聚类

后得到 1 029 个不同的 OTU，每种平均 175 个。

其中，包含OTU数较多的为秉氏爬岩鳅（BPI）、斑

纹缨口鳅（CST）和拟平鳅（LDI），分别有 349 个、

317 个和 314 个；其次是长汀品唇鳅（PCT）、贵州

爬岩鳅（BKW）、保亭近腹吸鳅（PBA）、似原吸鳅

（PMU）和平舟原缨口鳅（VPI），分别有 263 个、

216 个、169 个、145 个和 107 个；最少的是方氏品

唇鳅（PFA）、扁头原缨口鳅（VHO）、中华近原吸

鳅（ESI）和原缨口鳅（VST），分别仅有 71 个、63

个、53个和34个。

从OTU分布花瓣图（图 2）中可以发现，12个

物种共有的 OTU 数为 3 个。各个物种特有的

OTU 平均数为 54 个。其中，特有 OTU 数较多的

是长汀品唇鳅（PCT）、秉氏爬岩鳅（BPI）和斑纹

缨口鳅（CST），分别为 196个、132个和 110个；较

少的是方氏品唇鳅（PFA）和似原吸鳅（PMU），仅

有4个和8个；其他7种为10~76个。

图 1　测序样本的肠道菌群稀释性曲线
Fig. 1　Rarefaction curves of gut microbiota from sequenced samples

图 2　腹吸鳅科鱼类肠道微生物群落 OTU 分布花瓣图
Fig. 2　OTU distribution venn diagram of gut 

microbiota in Gastromyzontidae fish
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2.3　Alpha 多样性分析

对 12 种腹吸鳅科鱼类样本的测序结果进行

Alpha 多样性指数分析，结果列于图 3。Alpha 多

样性能反映单个样本物种丰度及物种多样性，其

中 Chaol和 Ace指数用于衡量物种丰度，Shannon

和 Simpaon 指数用于衡量物种多样性，Shannon

指数越大，Simpson指数越小，则说明样品的物种

多样性越高。由图 3 可知，秉氏爬岩鳅（BPI）的

Sobs、Ace、Chao1 值 最 大 ，分 别 为 349、352.63、

358.1，Simpson 值较小，仅为 0.14，表明该物种肠

道菌群中微生物种类丰富，多样性最高。原缨口

鳅（VST）的 Sobs、Ace、Chao1 值最小，分别为 34、

34.52、34，表明该物种肠道菌群中微生物种类较

少，多样性最低。拟平鳅（LDI）的 Shannon 值最

小，为 1.52，Simpson值最大，为 0.51，表明该物种

肠道菌群中微生物种类的多样性和均匀度最

低。

图 3　腹吸鳅科鱼类肠道菌群 Alpha 多样性指数
Fig. 3　Alpha diversity indices of gut microbiota in Gastromyzontidae fish
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2.4　肠道微生物群落组成

将 1 029个OTU与Silva数据库进行比对，共

检测出 31门 75纲 173目 278科 465属 689种肠道

微生物。每个物种平均包含 13门，其中长汀品唇

鳅（PCT）包含 26门，扁头原缨口鳅（VHO）和原缨

口鳅（VST）均仅有 7门。12个物种合计，肠道微

生物丰度占 1% 以上的优势菌群有变形菌门

（Proteobacteria， 58.43%） 、 放 线 菌 门

（Actinobacteriota， 18.04%） 、 梭 杆 菌 门

（Fusobacteriota， 13.33%） 、 疣 微 菌 门

（Verrucomicrobiota， 4.08%） 、 拟 杆 菌 门

（Bacteroidota，2.74%）、厚 壁 菌 门（Firmicutes，

1.10%）等。但不同物种间优势菌门所占比例存

在较大的差异，如变形菌门在原缨口鳅（VHO，

90.97%）、中华近原吸鳅（ESI，88.20%）、秉氏爬岩

鳅（BPI，83.86%）、原缨口鳅（VST，79.89%）、似原

吸 鳅（PMU，77.24%）、长 汀 品 唇 鳅（PCT，

65.89%）、平舟原缨口鳅（VPI，62.93%）、保亭近腹

吸 鳅（PBA，59.85%）和 斑 纹 缨 口 鳅（CST，

43.24%）中均为第一优势菌群；但在贵州爬岩鳅

（BKW）和拟平鳅（LDI）为第二优势菌群，第一优

势 菌 门 为 放 线 菌 门 ，占 比 分 别 为 68.41% 和

53.57%。方氏品唇鳅（PFA）中占比最高的是梭杆

菌门，比例为76.54%（图4）。

12 个物种共鉴定出 75 纲，每种平均包含 20

纲；其中以长汀品唇鳅（PCT）所含最多，为 59纲；

扁头原缨口鳅（VHO）和原缨口鳅（VST）最少，均

为 9 纲 。 占 优 势 的 是 γ - 变 形 菌 纲

（Gammaproteobacteria，37.94%）、α -变 形 菌 纲

（Alphaproteobacteria，20.50%） 、放 线 菌 纲

（Actinobacteria， 17.85%） 和 梭 杆 菌 纲

（Fusobacteriia，13.33%），但不同物种在纲的组成

比例上存在明显的差异（图5）。

12个物种共鉴定出 278科，每种平均包含 73

科，其中最多的长钉品唇鳅（PCT）有 146科，最少

的原缨口鳅（VST）仅 25 科。主要以产碱菌科

（Alcaligenaceae）、梭杆菌科（Fusobacteriaceae）、

分枝杆菌科（Mycobacteriaceae）等为主，但不同物

种在科的组成比例上也存在明显的差异（图 6）。

如中华近原吸鳅（ESI）、原缨口鳅（VST）和长汀

品唇鳅（PCT）均以产碱菌科为第一优势菌群，占

比分别达 79.61%、75.41%和 56.06%；方氏品唇鳅

（PFA）占比最高的梭杆菌科为 76.54%；贵州爬岩

鳅（BKW）占比最高的分枝杆菌科为63.10%。

图 4　每个样本门分类水平的组成
Fig. 4　Taxonomic composition at the phylum level for each sample
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图 5　每个样本纲分类水平的组成
Fig.  5　Taxonomic composition at the class level for each sample

图 6　每个样本科分类水平的组成
Fig. 6　Taxonomic composition at the family level for each sample
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在属分类水平上（图 7），12种腹吸鳅科平均

包含 107属肠道微生物，其中最多的斑纹缨口鳅

（CST）含有 253 个属，最少的原缨口鳅（VST）仅

包 含 31 个 属 。 其 中 ，分 枝 杆 菌 属

（Mycobacterium）、红球菌属（Rhodococcus）和赖

氏菌属（Leifsonia）为 12个物种的共有菌属，占比

分别为 6.35%、2.67%和 1.98%。12种腹吸鳅科合

计 的 主 要 优 势 菌 群 有 无 色 杆 菌 属

（Achromobacter）、鲸杆菌属（Cetobacterium）、分

枝 杆 菌 属（Mycobacterium）、Allorhizobium- 

Neorhizobium- Pararhizobium- Rhizobium、邻单胞

菌 属（Plesiomonas）、Bosea 等 ，占 比 分 别 为

24.91%、13.33%、9.47%、3.74%、3.59%、3.33%。

但不同物种的第一优势菌属不尽相同，无色杆菌

属为中华近原吸鳅（ESI）、原缨口鳅（VST）、长汀

品唇鳅（PCT）、扁头原缨口鳅（VHO）和似原吸鳅

（PMU）的第一优势菌属，其占比分别为 79.61%、

75.41%、56.06%、28.53% 和 28.34%；鲸杆菌属为

方氏品唇鳅（PFA）和平舟原缨口鳅（VPI）的第一

优势菌属，占比为 76.54% 和 33.2%；分枝杆菌属

为贵州爬岩鳅（BKW）的第一优势菌属，占比为

63.10%。

2.5　OTU 水平的 PCoA 分析

在 OTU分类水平上，运用 bray-curtis距离算

法对腹吸鳅科 12个物种的肠道微生物群落样本

进行 PCoA分析，结果显示主坐标轴 PC1、PC2的

解释度分别为 29.42% 和 20.10%（图 8）。以 PC1

为横轴，PC2为纵轴建立散点图，位于同一个象限

内的物种，其肠道微生物群落结构差异较小；不

同象限之间的物种，其肠道微生物群落结构差异

较大。其中，似原吸鳅（PMU）位于第一象限；拟

平鳅（LDI）、保亭近腹吸鳅（PBA）、贵州爬岩鳅

（BKW）和秉氏爬岩鳅（BPI）聚集在第二象限内；

斑纹缨口鳅（CST）、方氏品唇鳅（PFA）和平舟原

缨口鳅（VPI）聚集在第三象限；中华近原吸鳅

（ESI）、长汀品唇鳅（PCT）、原缨口鳅（VST）和扁

头原缨口鳅（VHO）聚集在第四象限。

图 7　每个样本属分类水平的组成
Fig. 7　Taxonomic composition at the genus level for each sample
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2.6　腹吸鳅科鱼类肠道菌群的功能预测

用 PICRUSt菌群代谢功能预测工具对 1 029

个OTU进行功能注释。从KEGG pathway 1的统

计表明，肠道微生物编码的大多数基因与新陈代

谢相关（表 2）。对OTU进行COG功能注释，获得

的OTU在COG功能水平上的注释信息及各功能

在不同样本中的相对丰度信息如图 9所示，菌群

编码的基因中与新陈代谢功能相关的主要有氨

基酸转运与代谢（E，11.40%）、无机离子运输和代

谢（P，7.97%）、碳 水 化 合 物 运 输 和 代 谢（G，

5.61%）以及脂质转运与代谢（I，4.07%）；与环境

信息处理相关的主要有能源生产和转换（C，

7.56%）及信号转导机制（T，3.44%）；与遗传信息

处理相关的主要有转录（K，6.13%）、复制、重组和

修复（L，3.97%）。

图 8　OTU 水平的 PCoA 分析图
Fig. 8　PCoA plot of OTU-level data

表 2　KEGG pathway 1 代谢通路统计
Tab. 2　Metabolic pathway statistics based on KEGG pathway 1

编号 Number

1

2

3

4

5

6

功能名称 Function

新陈代谢Metabolism

环境信息处理Environmental information processing

遗传信息处理Genetic information processing

细胞进程Cellular processes

人类疾病Human diseases

有机系统Organismal systems

代谢通路数量 Number of metabolic pathways

200466866

18231536

13868280

13549048

10529026

4940460
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3　讨论

3.1　腹吸鳅科鱼类肠道菌群的多样性

不同野生淡水鱼类肠道菌群的 OTU 数量不

同，即使相同物种不同个体之间亦可能有较大差

异 。 肖 善 势 等［18］ 分 析 了 翘 嘴 鲌（Culter 

alburnus）、达 氏 鲌（C. dabryi）和 红 鳍 原 鲌

（Cultrichthys erythropterus）3 种鱼类肠道微生物

群落结构，分别检测到 407、666和 392个OTU，共

有 OTU 73 个 。 席 建 宁 等［19］对 纳 木 错 裸 鲤

（Gymnocypris namensis）肠道微生物作了分析，得

到 598 个 ASVs（Amplicon sequence variants），且

不同样本之间存在显著差异。荣华等［20］研究了

云南滇池草鱼（Ctenopharyngodon idellus）、高背

鲫（Carassius auratus）、昆明裂腹鱼（Shizothorax 

grahami）和鳜（Siniperca chuatsi）的肠道微生物，

分别检测到 690、474、336 和 266 个 OTU，共有

OTU 数达 223 个。柳鹏等［21］研究了吉林牡丹江

流域野生江鳕（Lota lota）的肠道微生物，发现不

同样本间的OTU数量差异较大，最多为 2 736个，

最少仅有 90个，共有 OTU为 4个，但各年龄组及

同龄异性之间差异均不显著。何思美等［22］研究

了洞庭湖黄颡鱼（Pelteobagrus fulvidraco）、鳜、鲢

（Hypophthalmichthys molitrix）、草鱼、鲫及翘嘴鲌

的肠道微生物多样性，检测到的 OTU 数分别为

22、381、69、56、237 和 96 个。由此可见，野生鱼

类肠道微生物在种间和种内差异巨大，多样性和

丰度情况复杂多样。

本研究在 8 属 12 种腹吸鳅科鱼类的肠道组

织中共检测到 OTU 1 029个，最多的秉氏爬岩鳅

（BPI）349个，最少的原缨口鳅（VST）仅有 34个，

每种平均 175个，共有OTU仅 3个，表现出中等偏

下水平的多样性和很低的共性。OTU 水平的

PCoA 分析结果显示，系统发育关系较近的物种

会处在不同的象限中。所以，从以上角度来看，

很难预测腹吸鳅科鱼类肠道微生物组成与系统

发育［10，12-15］之间的关联性，但符合野生鱼类肠道

微生物普遍存在的多样性差异格局。

3.2　腹吸鳅科肠道菌群的功能分析

本研究 12种鱼类共有的OTU数仅为 3个，分

别隶属于红球菌属（Rhodococcus）、赖氏菌属

（Leifsonia）和分枝杆菌属（Mycobacterium）。有

研究表明，红球菌属能够适应水生底栖环境，具

备降解石油烃、有机腈及霉菌毒素等多种有机污

染物的能力，能够起到生物修复作用［23］；赖氏菌

属可产生多种糖苷酶，可以进行部分糖类有机物

降解合成，相关研究仍处于探索阶段［24］；分枝杆

菌属广泛存在于各种水环境中，能够在土壤和水

中长期存活，其中有些菌株为人畜致病菌［25］。目

前尚无研究深入探讨这 3类微生物对鱼类生理生

化的具体影响，亦无法明确其主要功能和作用。

本研究通过 PICRUSt 软件对腹吸鳅科鱼类

肠道菌群 COG 和 KEGG 功能注释预测发现，腹

吸鳅科鱼类肠道中与新陈代谢功能相关的菌群

丰度最高，其中氨基酸转运与代谢、无机离子运

输和代谢、碳水化合物运输和代谢以及脂质转

运与代谢相关菌群占比较高，这表明腹吸鳅科

鱼类肠道菌群功能与宿主的营养代谢有很大的

图 9　各样本 PICRUST 功能预测
Fig. 9　PICRUST function functional predictions for each sample
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关联。

此外，本研究还发现部分微生物群落在绝大

多数样本中均有检出且具有一定丰度，这些菌群

的功能在现有文献中有所描述。有 10个物种检

测 到 鲸 杆 菌 属（Cetobacterium）、博 斯 氏 菌 属

（Bosea）和无色杆菌属（Achromobacter）。有研究

表明，鲸杆菌属广泛存在于鱼类肠道中，通常具

有较高丰度，通过代谢产物乙酸激活副交感神经

系统，从而促进鱼类胰岛素表达和糖利用能力，

对鱼体健康具有重要调控作用［26］。博斯氏菌属

则能够将砷从三价形式转换为五价形式，大幅降

低其毒性，帮助鱼类进行有毒物质转化［27］。无色

杆菌属在水环境中可产生抗病毒物质［28］。有 11

个物种检测到黄色杆菌属（Xanthobacter）和农杆

菌属（Agrobacterium）。黄色杆菌属与鱼类的交

互关系尚不明确，但有研究显示其对二噁烷及邻

苯二甲酸酯等毒性有机物具有降解作用，推测其

在鱼类肠道中可能具有降解有害有机物的功

能［29-30］。农杆菌属广泛存在于土壤中，主要通过

侵染植物存活，与鱼类的交互关系尚不明确。

3.3　腹吸鳅科肠道菌群与食性的关系

食性是影响鱼类肠道菌群组成的重要因素

之一，不同食性鱼类肠道微生物群落组成存在一

些差异，这反映了宿主与微生物之间长期协调适

应的结果。常见植食性鱼类如草鱼、武昌鱼

（Megalobrama amblycephala）肠道中主要以柠檬

酸杆菌属（Citrobacter）、梭菌属（Clostridium）和

纤毛菌属（Leptotrichia）为主［31］；杂食性鱼类如鲤

（Cyprinus carpio）和鲫则以梭菌属、鲸杆菌属和

盐单胞菌属（Halomonas）为主［32］；而肉食性鱼类

如 鳜 ，其 肠 道 菌 群 主 要 由 假 单 胞 杆 菌 属

（Pseudomonas）和乳酸杆菌属（Limnobacter）构

成［18］。

目前尚无腹吸鳅科鱼类食物组成的研究报

道。本研究中，腹吸鳅科鱼类肠道微生物主要优

势群落有无色杆菌属、鲸杆菌属、分枝杆菌属、

Allorhizobium- Neorhizobium- Pararhizobium- 

Rhizobium、邻单胞菌属、Bosea等。其中多数优势

群落与以上常见鱼类差别较大。但在 10个物种

中均检测到鲸杆菌属，且均为优势菌属，同样拥

有该优势菌群的鲤和鲫均为杂食性鱼类。所以，

本研究推测腹吸鳅科鱼类应该属于杂食性鱼类，

但在食物组成上具有一定独特性，来源更为多样

化。胡佐灿等在研究与腹吸鳅科生态位相似的

爬 鳅 科 物 种 西 昌 华 吸 鳅（Sinogastromyzon 

sichangensis）和 峨 眉 后 平 鳅（Metahomaloptera 

omeiensis）的食性时认为，二者均符合杂食性鱼

类的特征，但前者更偏向肉食性，后者更偏向植

食性［33］，这也符合本研究的观点。

3.4　溪流环境鱼类与平原河湖鱼类肠道微生物

组成的差异

腹吸鳅科鱼类生活于山间溪流，其肠道微生

物组成与平地河湖生态系统的鱼类相比具有一

定的独特性。以同属于鲤形目的翘嘴鲌、鲤、团

头鲂和鲫为例，除共有的鲸杆菌属和邻单胞菌属

外，这些鱼类的优势菌群还包括气单胞菌属

（Aeromonas）、罗姆布茨菌属（Romboutsia）、梭菌

属（Clostridiales）、刺骨鱼菌属（Epulopiscium）、鞘

氨 醇 单 胞 菌 属（Sphingomonas）、假 单 胞 菌 属

（Pseudomonas）、柠檬酸菌属、哈夫尼亚菌属

（Hafnia）、链球菌属（Streptococcus）及芽孢杆菌属

（Bacillus）等［5，34-35］，显示出较为广泛的菌群多样

性，反映出平原河湖鱼类面临更复杂的生态环境

和食物资源。

溪流环境通常具有较高的水流速度和较低

的有机质含量，这种环境可能会限制某些厌氧菌

和嗜有机物菌群的生长，使得一些如分枝杆菌属

（Mycobacterium）的专性需氧菌以及一些如无色

杆菌属（Achromobacter）的偏好有氧环境的兼性

厌氧菌在腹吸鳅科鱼类肠道微生物组成上占据

优势地位。而大河湖泊环境则因其相对稳定的

水流和丰富的有机质，更适合多样化的菌群生

长，从而使平原河湖鱼类肠道菌群的多样性更

高。

作者声明本文无利益冲突。
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Characterization of gut microbial communities in Gastromyzontidae fish 

based on 16S rRNA high-throughput sequencing

YANG Liu1， CHEN Jingchen1， TANG Wenqiao1，2

（1.Shanghai Universities Key Laboratory of Marine Animal Taxonomy and Evolution， Shanghai Ocean University， Shanghai 

201306， China； 2. Key Laboratory of Exploration and Utilization of Aquatic Genetic Resources， Ministry of Education， 

Shanghai Ocean University， Shanghai  201306， China）

Abstract: The family Gastromyzontidae primarily inhabits mountainous streams in Southeast Asia. These 

fish have a flattened body shape， with broad paired fins， and in some species， the paired fins are 

specialized into a disc， enabling them to live in fast-flowing environments. To investigate the diversity and 

structure of the gut microbiota in Gastromyzontidae fish， MiSeq 16S rRNA high-throughput sequencing 

was conducted on gut samples from 12 species across eight genera， including Plesiomyzon baotingensis， 

Beaufortia pingi， Beaufortia kweichowensis， Liniparhomaloptera disparis， Erromyzon sinensis， 

Paraprotomyzon multifasciatus， Labidogastromyzon fangi， Labidogastromyzon changtingensis， 

Vanmanenia pingchowensis， Vanmanenia stenosoma， Vanmanenia homalocephala， and Formosania 

stigmata. The analysis focused on the number of operational taxonomic units （OTUs）， microbial 

community composition， Alpha diversity， and functional predictions. A total of 1，029 OTUs were 

identified， spanning 31 phyla， 75 classes， 173 orders， 278 families， 465 genera， and 689 species， with an 

average of 175 OTUs per sample and three shared OTUs. In terms of community composition， the 

dominant bacterial phyla were Proteobacteria， Fusobacteriota， Actinobacteriota， and Verrucomicrobiota， 

with Achromobacter，Cetobacterium， Plesiomonas，Mycobacterium being the dominant genera. The shared 

genera included Rhodococcus， Mycobacterium， and Leifsonia. Alpha diversity analysis revealed significant 

differences in species richness and diversity among the gut microbial communities of different fish species. 

Beaufortia pingi exhibited the highest diversity， while Vanmanenia stenosoma showed the lowest diversity. 

KEGG pathway analysis indicated that most genes encoded by the gut microbiota were related to metabolic 

processes， with pathways associated with amino acid transport and metabolism being the most abundant， 

accounting for 11.40%. From the perspective of OTU richness and PCoA analysis at the OTU level， it was 

difficult to predict associations between microbiotaand phylogeny. Compared with fish inhabiting plains and 

river-lake systems， the dominant genera in Gastromyzontidae fish included obligate aerobes such as 

Mycobacterium （9.47%）， as well as some facultative anaerobes that prefer aerobic environments， such as 

Achromobacter （24.91%）.

Key words: 16S rRNA； gut microbiota； dominant bacterial communities； species diversity
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