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摘　要：为探究不同温度下中华绒螯蟹（Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒｓｉｎｅｎｓｉｓ）肠道微生物与生长间的关系，通过１６ＳｒＲＮＡ高通
量测序研究４个温度（２６℃、２９℃、３２℃、３５℃）下中华绒螯蟹的生长及肠道菌群的组成差异。结果表明：４
个水温组的中华绒螯蟹蜕壳次数分别为２、２、２、１；成活率分别为８２．８１％、８４．３８％、８７．５０％、２５．００％；平均蜕
壳间隔随水温升高而逐渐缩短；蜕壳增重率随水温升高先升后降；４个水温组的肥满度不存在显著性差异
（Ｐ＞０．０５）。肠道菌群的测序结果表明：４个水温组分别获得了９２９、７４４、６８０、５１８个代表性的菌群运算分类
单元（ＯＴＵ）；α多样性结果显示肠道微生物丰度及多样性随水温升高而降低；β多样性结果显示４个水温组
的肠道微生物菌群组成差异显著（Ｐ＜０．０５）。在门水平，４个水温组的肠道优势菌群均为厚壁菌门
（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）和变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），三者占整个中华绒螯蟹肠道菌群的
９６．２６％，２６℃水温组的髌骨菌门（Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ，０．９２％）和疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ，０．３５％）、２９℃水温组
的厚壁菌门（５８．０４％）和放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ，３．４４％）、３２℃水温组的拟杆菌门（４１．８４％）在各自肠道
微生物中丰度显著高于其他水温组（Ｐ＜０．０５）；在属水平，２６℃水温组的芽孢杆菌属（Ｇｅｍｍｏｂａｃｔｅｒ，３．５５％）、
２９℃水温组的柠檬酸杆菌属（Ｃｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ，３．５６％）、３２℃水温组的布拉格菌属（Ｐｒａｇｉａ，８．４７％）、３５℃水温组
的假单胞菌属（Ｐｓｕｅｄｏｍｏｎａｓ，８．７７％）在各自肠道微生物中丰度显著高于其他水温组（Ｐ＜０．０５）。研究结果
综合表明：中华绒螯蟹在３０℃左右时生长最好，肠道微生物多样性和丰度均随着水温的升高而下降，高温会
导致弯曲杆菌（Ｃａｍｐｉｌｏｂａｃｔｅｒｏｔａ）和疟疾杆菌属（Ｍａｌａｃｉｏｂａｃｔｅｒ）等有害菌群增加，影响中华绒螯蟹的蜕壳和生
长。
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　　中华绒螯蟹（Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒｓｉｎｅｎｓｉｓ），俗称河蟹，是
我国重要的水产养殖对象，近年来其养殖业获得

了持续发展［１］，已成为较多地方的支柱性产

业［２］。中华绒螯蟹的生长发育受温度影响较大，

其幼蟹对高温敏感，１龄幼蟹处于高温环境（３０
℃以上）下会在较短的时间死亡［３］。在适宜的水

温范围（１０～２６℃）内，中华绒螯蟹幼蟹的生长
率与水温成正相关［４］，蜕壳间隔也会随着水温的

升高而显著缩短［５］。此外，研究［６］表明：水温在

５～１０℃时，中华绒螯蟹仅有少量摄食；当水温升
至１０℃时，中华绒螯蟹开始正常摄食；水温升至

１５℃时，摄食开始增加；２０～２６℃时摄食最旺
盛；而水温超过２８℃时，中华绒螯蟹的生长和蜕
壳会受到抑制；超过３５℃时，中华绒螯蟹一般不
摄食。

肠道微生物是指人和动物肠道内存在的数

量巨大的微生物，通过帮助消化食物、提供营养

物质、对抗病原体、维护机体免疫等过程来促进

宿主的生长发育［７］。宿主体内肠道微生物的组

成受多种因素的制约，其中温度会通过影响动物

肠道微生物的组成，调控其生长发育［８］。在通常

情况下，温度的变化会导致肠道菌群功能发生改
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变，从而影响对食物的消化吸收［９］。有研究［１０］表

明，在一定的温度范围内，随着温度的升高，南美

白对虾肠道中的双歧杆菌（Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）和乳
酸菌（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）等有益菌含量上升，抑制了病
原菌的定植，从而促进宿主对食物的消化吸收。

此外，陈紫单［１１］发现阳澄湖中华绒螯蟹夏季较春

季的微生物多样性有所增加，加速了机体的代

谢，进而促进宿主对食物的吸收。

对中华绒螯蟹肠道微生物的研究已有较多

报道，但主要集中在肠道微生物优势菌群的分类

鉴定方面。如马清杨［１２］研究了上海郊区养殖的

中华绒螯蟹肠道中优势菌群主要为拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌
门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）和柔膜菌门（Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ），陈小
兵［１３］也得到了相同的结论，而狄盼盼等［１４］采用

荧光计数法鉴定了中华绒螯蟹肠道内的优势菌

群主要为 γ变形菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），但
对于影响中华绒螯蟹肠道微生物的因素（温度、

盐度等）研究较少。而中华绒螯蟹的生长发育与

温度密切相关，其生长差异是否因为温度的变化

而引起其肠道微生物菌群的变化还缺乏深入研

究。本研究根据前期的初步温度试验结果，设置

了４个不同温度（２６、２９、３２、３５℃）对中华绒螯蟹
的生长和肠道微生物菌群进行比较分析，探讨温

度对中华绒螯蟹肠道微生物的影响以及肠道菌

群与生长的关系。

１　材料与方法

１．１　实验蟹的饲养与管理
本研究选取的实验河蟹为处于蜕壳间期的

中华绒螯蟹“江海２１”幼蟹，来自上海海洋大学水
产动物种质试验站（上海市浦东新区新场镇），规

格为（１３．８４±３．０７）ｇ／只，每只蟹附肢健全，饲养
在河蟹个体恒温养殖系统内。每套该系统共有

７２个养殖盒（９行 ×８列），最上面一行种植绿萝
用以净化水质，剩下６４个养殖盒各自放养１只实
验蟹，雌雄各一半，养殖盒为长３５ｃｍ、宽３０ｃｍ、
高１２．５ｃｍ的长方体形状，水位高１０ｃｍ。本实
验共设置了４个温度（２６、２９、３２、３５℃），每个温
度用１套养殖系统，即每个温度组放养６４只实验
蟹。饲养过程中每天 １８：００投喂饲料，第 ２天
８：００捞取剩余饲料与粪便。记录每只实验蟹的
蜕壳日期，统计生长指标。相关公式如下：

ＲＢＭ＝（Ｗｎ－Ｗｎ－１）／Ｗｎ－１×１００ （１）
ＳＵＲ＝ＳＵＮ／ＮＯＧ×１００ （２）
ＣＦ＝Ｗ／Ｌ

３×１００ （３）
式中：ＲＢＭ为增重率，％；Ｗ为体质量，ｇ；Ｌ为头胸
甲长，ｃｍ；ＳＵＲ为存活率，％；ＳＵＮ为实验结束时的存
活个体数；ＮＯＧ为实验开始时的放养个体数；ｎ为
蜕壳次数；ＣＦ为肥满度，％。采取的蜕壳间隔
（ＭＩ）计算方法为：从放养日起至第１次蜕壳为第
１次蜕壳间隔，从第１次蜕壳至第２次蜕壳为第２
次蜕壳间隔，平均蜕壳间隔计算方法为两次蜕壳

间隔相加后取平均值。其他生长指标也按此方

法计算。

１．２　肠道微生物样本采集及测序
在饲养的河蟹完成第２次蜕壳后的第１５天，

每个水温组选取１０只河蟹进行肠道微生物检测
（由于３５℃水温组只蜕壳１次，故采样点为第１
次蜕壳后的第１５天）。在无菌环境下，用镊子挑
取肠道后肠放入１．５ｍＬ离心管中，随即放入液
氮，并且置于－８０℃冰箱内保存备用。
１．３　肠道菌群总ＤＮＡ的提取与ＰＣＲ扩增

河蟹肠道 ＤＮＡ的提取参照 ＦａｓｔＤＮＡ Ｓｐｉｎ
ＫｉｔｆｏｒＳｏｉｌ试剂盒说明书进行，ＤＮＡ经质检合格
后，利用 ３３８Ｆ（５′ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ
３′）和８０６Ｒ（５′ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ３′）
引物对河蟹肠道微生物的１６ＳｒＲＮＡ进行ＰＣＲ扩
增，构 建 双 末 端 ＰＥ３００的 测 序 文 库，经
ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ平台高通量测序。
１．４　肠道微生物的测序数据处理和分析

原始测序序列使用 Ｆａｓｔｐ０．１９．６软件质控，
使用ＦＬＡＳＨ软件进行拼接，根据９７％的相似度
对序列使用ＵＰＡＲＳＥ７．１软件进行运算分类单元
（ＯｐｅｒａｔｉｏｎａｌＴａｘｏｎｏｍｉｃＵｎｉｔｓ，ＯＴＵ）聚类，并在聚
类的过程中去除单序列和嵌合体。利用 ＲＤＰ
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ（ｈｔｔｐ：／／ｒｄｐ．ｃｍｅ．ｍｓｕ．ｅｄｕ／）对每条
序列进行物种分类注释，将相似度高于９７％的序
列归为一个 ＯＴＵ，统计各样品中的 ＯＴＵ，去除无
法分类的ＯＴＵ后进行聚类分析和物种分类分析。
利用Ｍｏｔｈｕｒ１．３０．１软件计算每个样本的 α多样
性指数中的 Ｃｈａｏ、Ａｃｅ、Ｓｈａｎｎｏｎ和 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数，
利用ＱＩＩＭＥ软件计算β多样性，利用非参数检验
（ＡＮＯＳＩＭ相似性分析）基于 ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ＿ｕｎｉｆｒａｃ
距离，检验组间（两组或多组）差异是否显著大于

组内差异，然后利用Ｒ语言进行主坐标分析和画

５８３
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图。利用ＳＰＳＳ２０．０进行统计学差异分析。

２　结果

２．１　不同水温条件下中华绒螯蟹的生长性能
在１２１ｄ的饲养实验中，２６、２９、３２℃水温组

的中华绒螯蟹均蜕壳２次，３５℃水温组仅蜕壳１
次，成活率分别为８２．８１％、８４．３８％、８７．５０％和
２５．００％，平均蜕壳间隔分别为４２．７３ｄ、３７．０１ｄ、

３３．０４ｄ和３３．１３ｄ，２６℃水温组的平均蜕壳间
隔显著长于其他水温组（Ｐ＜０．０５），２９℃水温组
的平均蜕壳间隔也显著高于３２℃和３５℃水温组
（Ｐ＜０．０５）。２９℃水温组的平均蜕壳增重率最
高，其次为３２℃水温组，两者均显著高于２６℃和
３５℃水温组（Ｐ＜０．０５），３５℃水温组的平均蜕壳
增重率最低。此外，４个水温组的肥满度不存在
显著性差异（Ｐ＞０．０５）。具体结果如表１所示。

表１　不同饲养水温下的中华绒螯蟹蜕壳与生长特性
Ｔａｂ．１　ＴｈｅｍｏｌｔｉｎｇａｎｄｇｒｏｗｔｈｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆＣｈｉｎｅｓｅｍｉｔｔｅｎｃｒａｂｃｕｌｔｕｒｅｄａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｗａｔｅｒｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ

生长特性

Ｇｒｏｗｔｈｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ
水温 Ｗａｔｅｒｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ／℃

２６ ２９ ３２ ３５
放养数Ｓｔｏｃｋｉｎｇｎｕｍｂｅｒ ６４ ６４ ６４ ６４
初始体质量Ｉｎｉｔｉａｌｂｏｄｙｍａｓｓ／ｇ １４．６２±３．２３ａ １３．６５±３．１０ａ １３．２２±２．８６ａ １３．７７±２．８３ａ

终末体质量Ｆｉｎａｌｂｏｄｙｍａｓｓ／ｇ ２４．１９±５．５９ｂ ２８．８３±６．８２ａ ２６．９２±５．４２ａ １７．２４±３．５１ｃ

蜕壳次数Ｎｕｍｂｅｒｏｆｍｏｌｔｉｎｇ ２ ２ ２ １
成活率Ｓｕｒｖｉｖａｌｒａｔｅ／％ ８２．８１ ８４．３８ ８７．５０ ２５．００
蜕壳后增重率

Ｗｅｉｇｈｔｇａｉｎｒａｔｅａｆｔｅｒｍｏｌｔｉｎｇ／％
２９．７７±１２．７９ｂ

２８．４２±１０．７７ｃ
４２．１２±１１．６８ａ

４８．９９±１１．３２ａ
４１．８０±９．７１ａ

４４．７４±１０．５７ｂ
２５．５９±８．４１ｂ

平均增重率Ａｖｅｒａｇｅｗｅｉｇｈｔｇａｉｎｒａｔｅ／％ ２９．１０±９．１７ｂ ４５．５６±９．６９ａ ４３．２７±８．５２ａ ２５．５９±８．４１ｃ

蜕壳间隔Ｍｏｌｔｉｎｇｉｎｔｅｒｖａｌ／ｄ ３６．９８±１６．７７ａ

４８．４８±８．７３ａ
３１．４１±１２．３７ｂ

４２．６１±８．３６ｂ
２６．１８±９．４５ｃ

３９．８９±１０．３ｂ
３３．１３±１２．４７ａｂ

平均蜕壳间隔Ａｖｅｒａｇｅｍｏｌｔｉｎｇｉｎｔｅｒｖａｌ／ｄ ４２．７３±８．８５ａ ３７．０１±８．０３ｂ ３３．０４±８．１６ｃ ３３．１３±１２．４７ｃ

蜕壳后肥满度

Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｆａｃｔｏｒａｆｔｅｒｍｏｌｔｉｎｇ／％
５３．８３±２．４０ａ

５４．０９±３．１２ｂ
５４．０４±１．７３ａ

５５．１３±２．４１ａｂ
５４．０４±２．１７ａ

５５．６６±２．９９ａ
５４．１９±２．２１ａ

平均肥满度Ａｖｅｒａｇｅｃｏｎｄｉｔｉｏｎｆａｃｔｏｒ／％ ５３．９６±２．４０ａ ５４．５８±１．６９ａ ５４．８５±２．１９ａ ５４．１９±２．２１ａ

注：同行不同小写字母表示显著性差异（Ｐ＜０．０５）。
Ｎｏｔｅｓ：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｏｗｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｒｏｗｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ（Ｐ＜０．０５）．

２．２　不同水温条件下的肠道微生物ＯＴＵ和多样
性指数

通过１６ＳｒＲＮＡ测序，共得到１９７４１２５条有
效序列，序列长度从４０１到４４０ｂｐ不等，平均序
列长度为４２３ｂｐ，其中８２．８９％的序列长度在４２１
到４４０ｂｐ之间。对获得的序列经聚类分析后，２６
℃、２９℃、３２℃、３５℃等 ４个水温组分别获得
９２９、７４４、６８０、５１８个代表性的菌群 ＯＴＵ，表明随
着温度的上升，ＯＴＵ数目逐渐减少。４个水温组
的共有 ＯＴＵ为 ２４９个，而特有的 ＯＴＵ分别为
１８３、４４、６９、９７个。见图１。
　　结果（表２）表明：不同水温组显示出了显著
差异的α多样性指数，其中Ａｃｅ和Ｃｈａｏ１指数表
现出随水温升高而明显下降的趋势，表明物种丰

度随水温升高而有所降低；尽管 Ｓｈａｎｎｏｎ和
Ｓｉｍｐｓｏｎ指数在２９℃和３２℃水温组没有表现出
像Ａｃｅ和Ｃｈａｏ１指数的规律性，但两者数值非

图１　不同饲养水温下的中华绒螯蟹肠道
微生物菌群运算分类单元比较

Ｆｉｇ．１　ＶｅｎｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅＯＴＵｎｕｍｂｅｒｓｏｆ
ｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｉｎＣｈｉｎｅｓｅｍｉｔｔｅｎｃｒａｂ
ｃｕｌｔｕｒｅｄａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｗａｔｅｒｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ
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常接近，总体上表现出 Ｓｈａｎｎｏｎ指数随水温升高
而下降，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数随水温升高而升高。β多样
性（ＡＮＯＳＩＭ）分析结果显示４个水温组的肠道微

生物菌群组成差异显著（Ｐ＜０．０１），呈现出了不
同的肠道微生物组成，见图２。

表２　不同水温下中华绒螯蟹肠道微生物α多样性指数
Ｔａｂ．２　ＴｈｅαｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｏｆｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｉｎＣｈｉｎｅｓｅｍｉｔｔｅｎｃｒａｂａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｗａｔｅｒｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ

水温

Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ／℃
Ａｃｅ指数
Ａｃｅｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１指数
Ｃｈａｏ１ｉｎｄｅｘ

香农指数

Ｓｈａｎｎｏｎｉｎｄｅｘ
辛普森指数

Ｓｉｍｐｓｏｎｉｎｄｅｘ
２６ ５５７．２０±１５７．５１ａ ５１９．９９±１５８．４４ａ ３．２３±０．４８ａ ０．０９±０．０３ｂ

２９ ４２７．１８±１３８．４１ｂ ３６４．７６±１１５．１９ｂ ２．７７±０．３１ｂ ０．１３±０．０３ｂ

３２ ３７９．０９±１１６．８８ｂ ３４１．５８±１０５．０７ｂｃ ２．７９±０．２３ｂ ０．１１±０．０２ｂ

３５ ３１６．４６±９８．６６ｂ ２４６．２５±７７．０１ｃ ２．３５±０．４１ｃ ０．１９±０．０９ａ

注：同列不同小写字母表示显著性差异（Ｐ＜０．０５）。
Ｎｏｔｅｓ：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｏｗｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ（Ｐ＜０．０５）．

图２　不同饲养水温下的中华绒螯蟹
肠道微生物β多样性（ＡＮＯＳＩＭ）

Ｆｉｇ．２　Ｔｈｅβｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（ＡＮＯＳＩＭ）ｏｆｇｕｔ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｉｎＣｈｉｎｅｓｅｍｉｔｔｅｎｃｒａｂ

ｃｕｌｔｕｒｅｄａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｗａｔｅｒｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ

２．３　不同水温条件下的中华绒螯蟹肠道微生物
菌群落组成分析

２．３．１　门水平的中华绒螯蟹肠道菌群组成与显
著性差异比较

物种组成分析结果（图３）显示，４个水温组
的中华绒螯蟹肠道优势菌群均为厚壁菌门、拟杆

菌门和变形菌门，三者占整个中华绒螯蟹肠道菌

群 的 ９６．２６％，其 余 主 要 为 放 线 菌 门
（ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、 弯 曲 杆 菌 门

（Ｃａｍｐｉｌｏｂａｃｔｅｒｏｔａ）和绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）。
分析门水平的肠道微生物菌群组成发现，各

水温组的菌群组成和丰度存在显著性差异，２６℃
水温组的髌骨菌门（Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ）和疣微菌门
（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）丰度显著高于其他水温组（Ｐ＜

图３　不同饲养水温下的中华绒螯蟹肠道微生物在门水平的菌群丰度
Ｆｉｇ．３　Ａｂｕｎｄａｎｃｅａｔｔｈｅｐｈｙｌｕｍｌｅｖｅｌｏｆｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅｍｉｔｔｅｎｃｒａｂｃｕｌｔｕｒｅｄａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｗａｔｅｒｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ
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０．０５），２９℃水温组的厚壁菌门和放线菌门丰度
显著高于其他水温组（Ｐ＜０．０５），３２℃水温组的
拟杆菌门丰度显著高于其他水温组（Ｐ＜０．０５），

３５℃水温组的弯曲杆菌丰度高于其他水温组，但
不存在显著性差异（Ｐ＞０．０５）。见图４。

图４　不同饲养水温下的中华绒螯蟹肠道微生物在门水平的菌群差异性比较
Ｆｉｇ．４　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔｔｈｅｐｈｙｌｕｍｌｅｖｅｌｏｆｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｉｎ

Ｃｈｉｎｅｓｅｍｉｔｔｅｎｃｒａｂｃｕｌｔｕｒｅｄａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｗａｔｅｒｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ

２．３．２　属水平的中华绒螯蟹肠道菌群组成与显
著性差异比较

在属水平，４个水温组的中华绒螯蟹肠道优
势 菌 群 为 念 珠 菌 属 （ｇｅｎｕｓ Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ
Ｂａｃｉｌｌｏｐｌａｓｍａ） 和 营 发 酵 单 胞 菌 属

（Ｄｙｓｇｏｎｏｍｏｎａｓ）。另外，肝浆念珠菌属（ｇｅｎｕｓ
ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＨｅｐａｔｏｐｌａｓｍａ）、 蔷 薇 菌 属

（Ｒｏｓｅｉｍａｒｉｎｕｓ）等菌属丰度也相对较高。见图５。
　　各水温组的肠道微生物菌群组成和丰度也

存在显著性差异，２６℃水温组的芽孢杆菌属
（Ｇｅｍｍｏｂａｃｔｅｒ）丰度显著高于其他水温组（Ｐ＜
０．０５），２９℃水温组的柠檬酸杆菌属（Ｃｉｔｒｐｂａｃｔｅｒ）
丰度显著高于其他水温组（Ｐ＜０．０５），３２℃水温
组的布拉格菌属（Ｐｒａｇｉａ）丰度显著高于其他水温
组（Ｐ＜０．０５），３５℃水温组的假单胞菌属
（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）丰度显著高于其他水温组（Ｐ＜
０．０５）。见图６。
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图５　不同饲养水温下的中华绒螯蟹肠道微生物在属水平的肠道菌群丰度
Ｆｉｇ．５　ＡｂｕｎｄａｎｃｅａｔｔｈｅｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌｏｆｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａｉｎＣｈｉｎｅｓｅｍｉｔｔｅｎｃｒａｂ

ｃｕｌｔｕｒｅｄｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｗａｔｅｒｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ

图６　不同饲养水温下的中华绒螯蟹肠道微生物在属水平的菌群差异性比较
Ｆｉｇ．６　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔｔｈｅｇｅｎｕｓｌｅｖｅｌｏｆｇｕｔｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ
ｉｎＣｈｉｎｅｓｅｍｉｔｔｅｎｃｒａｂｃｕｌｔｕｒｅｄａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｗａｔｅｒｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ
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３　讨论

本研究应用个体恒温养殖系统饲养河蟹，探

讨４个不同水温条件对河蟹生长及肠道微生物
的影响。研究结果发现，随着水温从２６℃升高
到３２℃，河蟹的成活率和蜕壳增重率有所增加，
但超过３２℃时，河蟹的生长受到了抑制，蜕壳间
隔天数比李志华等［１５］、黄姝等［１６］所得到的结果

要少，这可能是本研究设定的温度更高的缘故。

有研究表明，生长在池塘、湖泊、河流等自然水体

中的河蟹，当温度超过２８℃时，其新陈代谢更旺
盛，性腺发育也更旺盛，导致性早熟的发生，从而

抑制了河蟹进一步的生长［１７］，同时过高的水温也

易使养殖水体败坏，使河蟹生存困难［１８］。此外，

当水温超过３３℃时，河蟹的体质会变弱，最终导
致河蟹受到病害的侵袭，造成较高的死亡率［１９］。

本研究发现水温超过２８℃至３２℃时，河蟹也能
较好地生长，且增重率和成活率也较高，表明河

蟹在３２℃以下也能较好生长，但本试验是在个
体恒温养殖系统中进行的，水温恒定，没有野外

水体中的水温高低变化，可较好反映温度对河蟹

生长的影响。结合前期的研究结果（待发表资

料），认为３０℃左右时河蟹的生长最好。但河蟹
作为低等的无脊椎动物，对温度较为敏感，温度

对生长的影响还需进一步深入研究。

肠道微生物在动物的生长发育、免疫调控等

方面具有重要的作用［２０］。温度对动物的肠道微

生物组成有重要影响。α多样性指数能够反应肠
道微生物菌群组成的丰度及多样性，其中 Ａｃｅ和
Ｃｈａｏ指数反映群落丰度（Ａｃｅ和 Ｃｈａｏ指数越大，
群落丰度越高）；而Ｓｈａｎｎｏｎ和 Ｓｉｍｐｓｏｎ反映群落
的多样性（Ｓｈａｎｎｏｎ指数越大，群落多样性越高；
Ｓｉｍｐｓｏｎ指数越大，群落多样性越低）［２１］，如有研
究表明，吉富罗非鱼（Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓｎｉｌｏｔｉｃｕｓ）在３４
℃时的肠道微生物多样性和丰度均低于 ２８
℃［２２］，拟穴青蟹（Ｓｃｙｌｌａｐａｒａｍａｍｏｓａｉｎ）在２６℃水
温下的肠道菌群物种多样性高于３０℃时的物种
多样性［２３］。在本研究中，肠道微生物的多样性和

丰度均随着水温的升高而下降，表明较低温度更

适合水产生物肠道微生物的生存和繁殖，特别是

在３５℃时，试验河蟹肠道微生物多样性最低，提
示高温条件可能影响了肠道微生物的定植。本

研究中，α多样性结果显示，２６℃水温组的肠道

微生物菌群的丰度和多样性均最高，但此水温下

的生长并不是最好，印证了肠道微生物多样性并

不是越高越好，而是存在一个最适的菌群比

例［２４］。

厚壁杆菌门和拟杆菌门菌群作为肠道微生

物的两大优势菌群，对宿主的新陈代谢起着十分

重要的作用［２５］。厚壁杆菌菌群中部分细菌具有

促进食物消化的作用［２６］，而拟杆菌菌群则是一类

参与糖类代谢与运输的菌群，为宿主提供能量，

进而促进宿主的生长［２７］。本研究中这两种菌也

是河蟹肠道微生物的优势菌群，同时在３２℃水
温组的拟杆菌门丰度显著高于其他水温组，因此

生长较好。此外，有研究［１３１４］发现，类杆菌属

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）、营发酵单胞菌属、假单胞菌属、柠
檬酸杆菌属（Ｃｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ）等在河蟹肠道菌群中占
比较高。本研究也得到了类似的发现。３２℃水
温组的优势菌群为营发酵单胞菌属，是有机化能

营养菌，可以提供河蟹生长代谢所需要的营养，

进而促进河蟹的生长。然而生物的生长不仅受

到有益菌的促进作用，而且还受到有害菌的抑制

作用，肠道内大量有害菌的存在会对宿主造成不

利影响，如弯曲杆菌广泛存在于畜禽类，可以引

起胃肠炎［２８］，又如疟疾杆菌属（Ｍａｌａｃｉｏｂａｃｔｅｒ）会
降低宿主的免疫力［２９］，这两种有害菌的存在会影

响河蟹的摄食，导致无法积累足够的能量用于蜕

壳生长，而弯曲杆菌和疟疾杆菌均在３５℃水温
组中被鉴定出，而其他组中均未被鉴定出，这在

一定程度上解释了３５℃水温组河蟹具有较高死
亡率的原因。
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Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１４，２３（３）：３５９３６５．

［１７］　付龙龙，周刚，李跃华，等．中华绒螯蟹蟹种性早熟研究

进展［Ｊ］．江苏农业科学，２０１７，４５（１２）：１９２３．

ＦＵＬＬ，ＺＨＯＵＧ，ＬＩＹＨ，ｅｔａｌ．Ｒｅｓｅａｒｃｈｐｒｏｇｒｅｓｓｏｎ

ｐｒｅｃｏｃｉｏｕｓｐｕｂｅｒｔｙｏｆＣｈｉｎｅｓｅｍｉｔｔｅｎｃｒａｂ（Ｅｒｉｏｃｈｅｉｒｓｉｎｅｎｓｉｓ）
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的指示作用［Ｊ］．应用生态学报，２０１６，２７（２）：６１１６２１．

ＷＵＪＦ，ＸＩＯＮＧＪＢ，ＷＡＮＧＸ，ｅｔａｌ．Ｉｎｔｅｓｔｉｎａｌｂａｃｔｅｒｉａｌ
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ＢＡＬＢ／ｃ小鼠过程中对细胞免疫，体液免疫及免疫记忆

形成的生物学作用［Ｄ］．沈阳：中国医科大学，２０２０．

ＧＡＯＷＹ．ＦｕｎｃｔｉｏｎｓｏｆＴＬＲ２，ＴＬＲ４，ＴＬＲ７，ａｎｄＴＬＲ９ｉｎ
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