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摘要:为分析凡纳滨对虾(Litopenaeusvannamei)海水养殖过程中水体细菌群落多样性变化,本研究

采用Illumina测序技术对福建漳浦县凡纳滨对虾海水养殖中后期水体样品进行16SrRNA基因高通

量测序,同时进行水质参数测定。结果表明,养殖过程中,氨氮(NH+4-N)、化学需氧量(COD)值波动

较大,其他水质参数值波动较小。检测到的细菌种群归属于19个门、35个纲、80个目、135个科、254
个属,说明该养殖水体中细菌群落具有高度的多样性。变形菌门和拟杆菌门是养殖期间主要优势类

群,不同养殖时期细菌组成存在一定的波动,但没有明显的变化规律。蓝细菌在第67天、115天表现

出高丰度,且其丰度在养殖期间变化较大(比例变化为0.7%~63.9%)。此外,益生菌和潜在致病菌丰

度在养殖期间很低。冗余分析(Redundancyanalysis,RDA)表明,对细菌群落影响最大的水质因子是

化学需氧量与硝酸盐浓度比值(COD/NO-3 )和COD;降低溶氧可以增加细菌丰富度。总之,本研究初

步揭示了对虾养殖中后期水体微生物的演替规律,发现水质因子对养殖水体微生物组成具有显著影

响,研究结果为凡纳滨对虾健康养殖提供一定的参考意义。
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1 引言

凡纳滨对虾(Litopenaeusvannamei)因其具有生

长快、抗病能力强、养殖经济效益显著,成为当今世界

上水产养殖产量最高的三大优良对虾品种之一[1],其

2011年产量占全球对虾产量的76%[2]。凡纳滨对虾

养殖要经历幼虫到成体5个生长阶段[3],大约3~4
个月的生长周期才可以上市。养殖动物肠道及养殖

水体中微生物的种类和数量[4—5],水质因子[6](溶氧、
温度、pH、化学需氧量、氮等),饲料投喂,藻类生长状

况等是对虾能否健康成长的关键因素,了解养殖水体

中微生物群落结构、多样性变化及微生物菌群与水体

环境因子的相互作用对改善养殖水体、预防对虾疾病

发生至关重要。
第二代测序技术为我们研究环境中微生物多样

性提供了高效的方法,结合微生物独有的16SrRNA



保守基因,这种方法被广泛应用到环境微生物多样性

分析[5,7—9]。16SrRNA高通量测序技术已用于淡水

环境凡纳滨对虾养殖微生物多样性分析,Zhang等发

现在凡纳滨对虾淡水养殖池中,变形菌门、蓝细菌、放
线菌门和拟杆菌门是水体微生物的主要类群;变形菌

门、蓝细菌、厚壁菌门、酸酐菌门、绿湾菌门、拟杆菌门

是沉积物环境的主要类群[7]。但鲜有对虾海水养殖

环境微生物菌群的相关研究报道,因此,我们的研究

可以弥补这方面的空白,丰富人们对凡纳滨对虾养殖

环境微生物菌群多样性的认识。
本研究利用Illumina高通量测序技术分析了凡

纳滨对虾高位池养殖水体细菌多样性的动态变化过

程,并分析了菌群与水质参数间的相互关系。研究结

果将有助于了解对虾不同养殖时期水体菌群变化规

律,认识影响对虾养殖水体菌群变化的环境因子,以
期通过调控水质因子,达到改善养殖环境微生物的群

落结构的目的,从而促进对虾健康养殖。

2 材料和方法

2.1 样品采集

采样点为福建漳浦县凡纳滨对虾海水养殖场高

位池[5号池,0.9亩(1亩=666.67m2),40万虾苗]

(24°01'43″N,117°50'39″E)。采样时间为2015年12
月24日至2016年3月24日,即对虾虾苗度过“早期

死亡综合症”到对虾收成,实验周期为3个月。在离

岸2m和虾池中心设置2个采样点(S1和S2,第131
天只有S1点),使用经过高温湿热灭菌处理的有机玻

璃采水器,采集上、中、下3层水样共3L于无菌采样

瓶中,共采集了7个时间点(养殖第40、59、67、77、95、

115、131天 )的13个水体样品。采集的水样命名为

P5D&S#,P5表示5号池,D&表示采样时间编号,S
#表示采样点编号(下同)。水样立即置于放有冰袋

的样品箱内保存,并运回实验室用0.22μm滤膜过

滤,滤膜于-80℃冰箱中保存。

2.2 水质参数检测

溶氧(DO)、温度(T)、pH参数通过仪器进行现

场检测,即每个采样点分别设置3个深度点进行原位

参数检测,然后取平均值;亚硝酸盐(NO-2-N)、硝酸

盐(NO-3-N)、氨氮(NH+4-N)、化学需氧量(COD)等参

数的检测在实验室中进行,检测方法按照《海洋调查

规范》GB/T12763.4-2007 和 《海 洋 检 测 规 范》

GB17378.4-2007进行,每个采样点水样进行3次检测

取平均值。水质指标及检测方法表1所示。

表1 主要水质指标及检测方法

Tab.1 Themainwaterqualityindicatorsandtestmethods

测定项目 分析方法

溶氧 哈希便携式溶氧仪(HACH,America)

温度 哈希便携式溶氧仪(HACH,America)

pH 衡欣便携式pH计(AZ8601,台湾)

亚硝酸盐 GB/T12763.4-2007重氮-偶氮法

硝酸盐 GB/T12763.4-2007锌镉还原法

铵盐 GB/T12763.4-2007次溴酸钠氧化法

化学需氧量 GB17378.4-2007碱性高锰酸钾法

2.3 基因组DNA提取

利用 MOBIO水样基因组提取试剂盒(14900-
100-NF,PowerWater DNAIsolationKit)进行基

因组DNA提取。提取的基因组DNA质量和浓度

分别用1%琼脂糖凝胶电泳和nanodrop2000超微

量分光光度计检测,提取的DNA在-80℃冰箱中

保存。

2.4 16SrRNA基因高通量测序

提取的基因组DNA送上海美吉生物医药科技

有限 公 司,采 用 引 物338F(5'-3',ACTCCTACGG-
GAGGCAGCAG)和 806R (5'-3',GGACTACH-
VGGGTWTCTAAT)[10]对样品进行PCR扩增,引物

两端带有特异的barcode序列,以识别不同样本的

16SrRNA基因扩增产物;随后采用 MiseqPE300测
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序平台对PCR产物测序。

2.5 微生物多样性分析

对原始数据进行拼接、过滤,得到优化序列。
然后基于有效数据将相似性达97%的序列进行

OTU(OperationalTaxonomicUnits)聚 类。采 用

RDPclassifier贝叶斯算法[11]对97%相似水平的

OTU代表序列进行分类学分析,并在各水平统计

每个样品的群落组成。基于 OTU聚类分析结果,
对OTU进行多种多样性指数分析,如 Alpha多样

性指数[12];基于分类学信息,进行群落结构的统计

分析[13];基于系统发育,进行unifrac等分析[14];并
结合水质因子进行 RDA关联分析。在上述分析

的基础上,进行一系列群落结构和系统发育等深

入的统计学和可视化分析。

3 结果

3.1 养殖池水体的水质参数

为了探讨水质与水体环境微生物菌群多样性的

关系,对采集水样进行水质分析(表2)。在养殖中后

期,溶氧基本维持在饱和状态(6.0~8.0mg/L);温度

变化范围为20~24.6℃,pH 维持在弱碱性(7.2~
7.5),变化较小;COD波动较大,变化范围为6.9~
12.0mg/L;硝酸盐氮值变化范围为0.96~1.49mg/

L,亚硝酸盐氮值变化范围为0.02~0.35mg/L,氨态

氮值变化较大,波动范围为0.11~4.96mg/L,其中硝

态氮的浓度变化与以往研究明显不同。本研究发现,
硝酸盐浓度在养殖过程中总体上呈下降趋势,而以往

的报道是养殖后期浓度升高[15—16]。

表2 养殖池水质参数的7次调查结果

Tab.2 Thewaterqualityparametersofsevensamplings

第40天 第59天 第67天 第77天 第95天 第115天 第131天
标准偏差值

(STDEV)

溶氧/mg·L-1 6.0 8.0 6.0 7.3 7.3 7.3 7.5 0.77±0.64

温度/℃ 24.6 22.0 21.4 20.0 20.0 23.0 20.0 0.04±0.04

pH值 7.5 7.4 7.4 7.3 7.3 7.3 7.2 0.07±0.07

COD/mg·L-1 9.7 7.4 11.2 9.3 11.5 12.0 6.9 0.58±0.58

硝酸盐氮/mg·L-1 1.30 1.29 1.49 1.19 1.14 0.96 1.05 0.12±0.11

亚硝酸盐氮/mg·L-1 0.02 0.20 0.26 0.35 0.35 0.26 0.29 0.01±0.01

氨态氮/mg·L-1 0.11 0.10 0.29 0.31 1.48 4.96 2.62 0.31±0.30

3.2 Illumina序列多样性评价

采用Illuminamiseq测序平台对采集的7个时间

点13个水样进行16SrRNA基因高通量测定,13个

样品中共得到823363条序列,序列长度在281~520
bp之间,每个样品的序列数目在55449~73485条

之间,抽平后得到619775条高质量序列,每个样品的

序列数目为47675条。稀释曲线分析(图1a)显示,
随着测序数量的增加,稀释曲线逐渐趋于平缓,表明

该测序量已经基本能够反映该实验中细菌群落多样

性。按照97%相似度对OTU进行划分,其覆盖度均

大于0.99,每个样品得到的OTU数目在294~412之

间。通过Shannon-Wiener多样性指数对养殖水体细

菌群落多样性进行评估,如图1b所示,第40天样品

微生物多样性最高,而第67天样品微生物多样性最

低,其余时间点采集的样品微生物多样性大致相似。

3.3 主成分和聚类分析

主成分分析(Pcoa)结果显示(图2a),每个时间点

采集的两个重复样本都能很好地聚在一起,说明相同

时间采集的重复样本细菌群落多样性相似性较高。

Unifrac聚类分析和科水平的细菌群落Heatmap分析

(图2b,2c)也是如此。此外,其他水平的细菌群落

Heatmap分析结果与科水平的细菌群落 Heatmap分

析结果基本一致,相同时间点采集的两个重复样本都

能很好的聚在一起,不同时间差异较大。但是,不同

时间段之间仍有一定的相似性,第40、77、95与131
天之间的细菌组成相似,而第67天与115天细菌组

成较为相似。
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图1 各样品的细菌16SrRNA基因的α多样性分析

Fig.1 Diversityanalysisof16SrRNAgenesindifferentsamples
a.不同样品的稀释曲线;b.不同样品的香农威纳指数图

a.Rarefactioncurveofdifferentsamples;b.Shannon-Wienerrarefactioncurveplotofdifferentsamples

3.4 细菌多样性组成

在本研究采集的7个时间点13个样品中,共检

测到19个门、35个纲、80个目、135个科、254个属的

细菌。另外,未能鉴定的序列数总共为5337条,这
表明样本中存在着大量未知的类群。根据样品中各

微生物所测定的reads数,把每个样品中reads数大于

总reads数10%的门定义为优势门。在不同养殖时

期水样检测中,蓝细菌(Cyanobacteria)、变形菌门

(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、绿湾菌门

(Chloroflexi)、疣微菌门(Verrucomicrobia)、放线菌门

(Actinobacteria)、衣原体(Chlamydiae)等7个门是主

要的优势类群(图3)。
根据细菌群落组成图可知,养殖水体中的绝大多

数序列可以归类于变形菌门和拟杆菌门(图3),并且

这2个门在采样期间一直是主要类群。其中,变形菌

门在7个采样时间点所占的比例分别为36.2%、

13.7%、22.7%、44.6%、38.0%、29.6%、48.8%,主要包

括α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)和γ-变形菌纲

(Gmmaproteobacteria)(图4),α-变形菌纲在第59、115
天样品丰度较低(分别为8.5%和9.3%),而在其他采

样时 间 点 丰 度 普 遍 较 高(丰 度 变 化 为15.1%~
38.1%),γ-变形菌纲则在第59、67天丰度较低(比例

分别为3.2%和6.1%),其他采样时间点丰度普遍偏

高(丰度变化为9.3%~20.1%);拟杆菌门在7个采样

时间点所占的比例分别为56.3%、58.8%、10.7%、

40.0%、35.4%、19.2%、37.9%,主要包括黄杆菌纲

(Flavobacteriia)和Sphingobacteriia(图4),黄杆菌纲

在第67、115天 样 品 丰 度 较 低(分 别 为6.3%和

4.7%),而在其他采样时间点丰度普遍偏高(丰度变

化为23.1%~52.6%),Sphingobacteriia在养殖后期丰

度较高(各时间点所占比例为7.0%、5.4%、3.2%、

2.6%、6.7%、12.2%、12.4%)。蓝细菌为养殖过程中

处于次优势的一个类群,在7个采样时间点波动较

大,所占的比例分别为0.7%、3.4%、63.9%、3.6%、

16.8%、39.7%、2.5%(图3)。
整个采样期间,黄杆菌科(Flavobacteriaceae)、红

杆 菌 科 (Rhodobacteraceae)、Cryomorphaceae、Cya-
nobacteria_norank、腐螺旋菌科(Saprospiraceae)、红菌

科(Rhodobiaceae)等优势类群(图2b),广泛存在于各

个养殖时期,并且基本都是优势菌群。拟杆菌门的黄

杆菌科在整个采样阶段占优势地位,最高比例可达

48.0%,但第67、115天所占比例仅为2.5%、1.5%。α-
变形菌纲的红杆菌科在整个采样期间也都被检测到,
从第40天占整个种群的13.4%降低到第59、67天的

3.1%和5.1%,在第77天又成为优势种群(19.2%),
随后在第95、115、131天分别降低到9.4%、4.8%和

10.7%;相似的现象在拟杆菌门的Cryomorphaceae上

被体现,其在整个种群中所占比例由第40天的

13.8%减少到第59、67天的3.3%和3.2%,在第77
天成为优势种群(13.6%),随后在第95、115、131天分

别降低到5.8%、2.7%和5.3%。属于拟杆菌门的腐

螺旋菌科在整个采样期间也是优势类群,其在整个菌
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图2 不同样品细菌群落相似性分析

Fig.2 Similarityanalysisofmicrobialpopulationsindifferentsamples
a.细菌群落的Pcoa分析;b.科水平的细菌群落heatmap;c.基于Unifrac的聚类分析

a.Pcoaanalysis;b.heatmapofbacterialpopulationsatthefamilylevel;c.clusteranalysisbasedUnifrac

群中所占比例由第40天到第95天的低比例(所占比

例分别为5.0%、2.6%、2.7%、1.7%、6.4%)升高到第

115、131天的10.4%和12.0%;相似的现象也在α-变
形菌纲的红菌科上得到体现,其在整个种群中所占比

例由采样前期低比例(第40天、59天所占比例分别为

0%和2.5%)升高到第131天的23.1%。Cyanobacte-
ria_norank表现出与门水平蓝细菌相同的变化,所占

比例变化为0.7%~63.8%。

3.5 细菌群落与水质参数关系

为了分析水质参数对细菌群落的影响,我们先用

species-sample数据(97%相似性的样本OTU表)做

DCA分析,根据DCA分析结果,我们采用RDA模型

分析养殖水体中细菌群落与环境因子之间的相关

性[17](图5a)。RDA分析结果显示第一轴(RDA1)可
以解释61.8%群落变异性,第二轴(RDA2)可以解释

11.04%。没有发现与第一轴呈明显正相关的环境因

子,但是溶氧(DO)与第一轴呈明显的负相关,说明降

低溶氧可以增加养殖水体中细菌丰富度;与第二轴呈

正相关的是氨氮(NH+4 )、化学需氧量与硝酸盐浓度

比值(COD/NO-3 )、亚硝酸盐(NO-2 )和化学需氧量

(COD),呈负相关的是pH和硝酸盐(NO-3 )。根据连

线箭头长度可知,对水样中总细菌群落影响最大的环

境因子是COD/NO3-、COD,其次是NO-3 和NH+4 ,
最后是pH、DO、亚硝酸盐(NO-2)。此外,科水平上的

细菌群落与水质参数之间的相关性也以热图形式表

现(图5b)。环杆菌科(Cyclobacteriaceae)、交替单胞
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图3 门水平细菌群落组成

Fig.3 Bacterialcommunitycompositionatthephylmlevel

图4 纲水平上细菌群落变化

Fig.4 Changesofbacterialcommunityinallsamplesattheclasslevel

菌科(Alteromonadaceae)、疣微菌科(Verrucomicrobi-
aceae)、腐螺旋菌科(Saprospiraceae)、噬菌科(Bacteri-
ovoracaceae)等9个科与COD/NO-3 有明显正相关

(P<0.05);全 孢 菌 科(Holosporaceae)、赤 杆 菌 科

(Erythrobacteraceae)、蛭弧菌科(Bdellovibrionaceae)、
全孢菌科等8个科与NO-2 有明显负相关(P<0.05),
它们则与温度、pH之间呈现明显的正相关;交替单胞

菌科、疣微菌科、腐螺旋菌科、环杆菌科、噬菌科等12
个科与NH-4 呈明显的正相关(P<0.05)。

4 讨论

本研究通过Illumina高通量测序技术初步揭示

了凡纳滨对虾养殖中后期养殖水体中细菌群落多样

性变化及其与水质之间的相互关系。Pcoa分析和聚

类分析表明,养殖中期第40天和第59天细菌群落组

成相似,第77、95天与养殖后期第131天细菌群落组

成更相似,而第67天和第115天样品与其他时间点

的样品差异较大。此外,同一个时间点采集的两个样

品重复性较好,说明数据较为可靠。从7个时间点采

集的13个水体样品中共获得619775条高质量序列,
检测到的细菌群落归属于19个门、35个纲、80个目、

135个科、254个属,说明该养殖水体中细菌群落具有

很高的多样性。注释结果表明,这些序列主要属于变

形菌门、拟杆菌门和蓝细菌等3个门类。此外,未能

鉴定的序列数总共为5337条,占总序列数比例为

0.86%,说明凡纳滨对虾养殖环境中还存在着大量未

描述过的类群。
在本研究中,变形菌门、拟杆菌门广泛存在于凡

纳滨对虾各个养殖时期的水体中,并且为优势类群。
相似的结果在前人的研究中也发现,在凡纳滨对虾淡
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图5 水质参数与细菌群落之间的关系

Fig.5 Thecorrelationbetweenwaterqualityparametersandbacterialcommunitycomposition
a.细菌群落组成与水质的RDA分析;b.科水平上细菌群落与水质相关性热图

a.Redundancyanalysis(RDA)ofthebacterialcommunitycompositionwithwaterqualityparameters(redarrows);b.heatmapshowing

thecorrelationbetweenbacterialcommunityandthewaterqualityparametersatthefamilylevel

水养殖系统中,养殖水体温度高时,放线菌门、unclas-
sifiedbacteria、变形菌门和拟杆菌门是主要的类群;养
殖水体温度低时,主要的优势类群是放线菌门、变形

菌门和拟杆菌门[18]。同样,Zhang等发现在凡纳滨对

虾淡水养殖池中,变形菌门、蓝细菌、放线菌门和拟杆

菌门是水体微生物的主要类群[7]。Huang等研究发

现,不同生长时期凡纳滨对虾肠道的优势类群是变形

菌门、拟杆菌门和放线菌门[5]。由此可见,变形菌门

和拟杆菌门是凡纳滨对虾肠道和水体环境常见的优

势类群。此外,在本研究中蓝细菌在第67、115天样

品中占绝对优势,文献报道光照强并且营养盐丰富,
有利于蓝细菌繁殖[19],但是实验记录同时期为阴雨

天气,说明其他环境参数影响着蓝细菌丰度变化。
尽管不同养殖时期水体微生物在门水平上组成

较相似,但在纲水平和科水平上,细菌类群构成变化

较大。在纲水平上,黄杆菌纲、α-变形菌纲和γ-变形

菌纲为第40天样品的优势类群,第59天样品的主要

类群为黄杆菌纲和放线菌纲(Actinobacteria),而第67

天样品的优势类群波动较大,转变为Cyanobacteria_

norank和α-变形菌纲。第77、95、131天样品菌群以

黄杆菌纲、α-变形菌纲、和γ-变形菌纲为主,而第115
天样品的优势类群为蓝细菌、γ-变形菌纲和Sphin-
gobacteriia。可以看出α-变形菌纲、γ-变形菌纲和黄

杆菌纲是纲水平上的主要优势类群。变形细菌是所

有细菌中最大和最具多样性的一个族群,具有较强的

适应性,它们在水体中分布广泛[20],其中α-和γ-变形

菌纲在海水浮游细菌中尤为重要。已有的关于黄杆

菌的研究表明,黄杆菌可以改善底质环境状况,在维

持菌落方面起重要作用,其多为有益菌[20],这可能是

该虾池健康养殖的主要原因。在科水平上,黄杆菌

科、红杆菌科、Cryomorphaceae、Cyanobacteria_norank、
腐螺旋菌科、红菌科等类群,广泛存在于养殖水体中,
并且为各个养殖时期的优势或者次优势菌。科水平

上,黄杆菌科、红杆菌科和Cryomorphaceae为第40天

样品的优势菌类群,黄杆菌科和微杆菌科(Microbac-
teriaceae)为第59天样品的优势类群,蓝细菌为第67
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天样品的优势菌,黄杆菌科、红杆菌科和Cryomor-
phaceae为第77天样品的优势类群,黄杆菌科、蓝细

菌和科韦尔氏科(Colwelliaceae)为第95天样品的优

势类群,蓝细菌、腐螺旋菌科和交替单胞菌科(Altero-
monadaceae)为第115天样品的优势菌类群,交替单

胞菌科、红杆菌科、腐螺旋菌科和红菌科为第131天

样品的优势类群。黄杆菌科在整个采样期间是占优

势的微生物类群,研究报道表明黄杆菌(Flavobacteri-
umpsychrophilum)在鳟鱼(Trout)养殖中是一类严重

的病原菌,可以导致虹鳟鱼鱼苗综合症(RTFS)和冷

水病(CWT)[21];Tamlana 作为一种潜在的益生菌可

以产生琼脂酶[22];Tenacibaculum maritimum 可以导

致鱼类产生glidingbacterialdisease和tenacibaculo-
sis/flexibacteriosis等疾病[23]。同样红细菌科在整个

采样期间是占优势的微生物类群,研究表明玫瑰杆菌

(Roseobacter)能在大菱鲆(Scophthatmusmaximus)
仔鱼的饲养环境中建立一个有益的微生物群落,可以

抑制致病菌的生存[24],降低大菱鲆幼鱼的死亡率[25]。
值得注意的是,上述这些主要的优势类群在养殖的第

59、67、115天表现出相对较低的丰度,如纲水平上α-
变形菌纲在第59、115天丰度较低,γ-变形菌纲在59、

67天丰度较低,黄杆菌纲在67、115天丰度较低;科水

平上黄杆菌科在第67、115天丰度较低,红杆菌科、

Cryomorphaceae在第57、67、115天丰度较低。
在整个采样期间还检测到黄杆菌属(Flavobacte-

rium),希瓦氏菌属(Shewanella),弧菌属(Vibrio),假
单胞菌属(Pseudomonas)和Escherichia-Shigella 等

水生动物潜在的条件致病菌[7,24,26—27],除黄杆菌属

和弧菌属外,其他菌属在所有样品中都维持低丰度

(小于0.1%)。其中弧菌为对虾常见的致病菌,已知

副溶血弧菌(Vibrioparahemolyticus)、哈维氏弧菌

(V.harveyi)、坎贝氏弧菌(V.campbellii)都是凡纳滨

对虾主要的致病菌[28],本研究中发现的弧菌主要为

坎贝氏弧菌。潜在致病菌低reads数表明在进水温度

适宜的情况下,增加换水频数不失为一种预防对虾病

害发生的有效方法。此外,本研究在对各个时期养殖

水体微生物的多样性分析中,同样检测到一定丰度的

潜在益生菌,主要包括芽孢杆菌属(Bacillus)[29]、蛭弧

菌属(Bdellovibrio)[24]、拟杆菌属(Bacteroides)[7]、乳
球菌属(Lactococcus)[24],尽管它们的丰度低,但这些

益生菌会降低潜在致病菌等危害因素导致对虾发病

几率增加的可能性。
水质是凡纳滨对虾是否可以健康成长的重要环

境因 素 之 一,之 前 的 研 究 表 明 温 度[18]和 营 养 盐

类[7,30—31]对水体微生物组成有重要的影响。同样,
本文的实验结果也表明水质参数对水体菌群有一定

影响。RDA分析表明凡纳滨对虾养殖水体中对总细

菌群落影响最大的水质因子是化学需氧量与硝酸盐

浓度比值(COD/NO-3)、COD,其次是NO-3 和NH+4 。
值得关注的是,NH+4 浓度波动范围较大,但是对菌群

变化影响却很小。我们未发表的结果显示该养殖水

体中存在高丰度反硝化功能基因和异化硝酸盐还原

到铵过程(DNRA)的功能基因,此外,16SrRNA基因

高通量测序数据和氮循环功能基因克隆文库也有相

对应关系,说明该水体中存在着特定的氮循环机制维

持着氮素平衡,使对虾免受伤害。此外,科水平上细

菌群落与水质相关性热图分析进一步说明,水质因子

对不同的细菌群落有不同的影响。COD/NO-3 和

NH+4 两个水质因子参数对科水平上细菌群落影响比

较相似,而NO-3 和pH两个水质因子参数对科水平

上细菌群落影响比较相似。环杆菌科、交替单胞菌

科、疣微菌科、腐螺旋菌科、噬菌科等9个科与COD/

NO-3 有明显正相关(P<0.05);交替单胞菌科、疣微

菌科、腐螺旋菌科、环杆菌科、噬菌科等12个科与

NH-4 呈明显的正相关(P<0.05);全孢菌科、赤杆菌

科、蛭弧菌科、全孢菌科等8个科与NO-2 有明显负相

关(P<0.05),它们则与温度、pH之间呈现明显的正

相关。

5 结论

本研究通过Illumina16SrRNA高通量测序方法

分析了凡纳滨对虾高位池养殖水体中后期微生物群

落多样性及变化规律以及微生物菌群与水质参数间

的相互关系。分析结果表明,凡纳滨对虾养殖水体中

微生物群落结构具有高度的多样性,不同养殖时期水

体微生物组成存在一定的波动,变形菌门、拟杆菌门、
蓝细菌等3个门类是主要的优势类群;纲水平上,黄
杆菌纲、α-变形菌纲、γ-变形菌纲等类群是优势类群;
科水平上黄杆菌科、红杆菌科、Cryomorphaceae、Cya-
nobacteria_norank、腐螺旋菌科、红菌科等类群,广泛

存在于养殖水体中,并且为各个养殖时期的优势或者

次优势菌。这些主要的优势类群在第59、67、115天

表现出相对较低的丰度,但蓝细菌表现出相对较高的

丰度。化学需氧量与硝酸盐浓度比值(COD/NO-3 )
和COD是对细菌群落影响最大的水质因子。本研究

养殖水体中的凡纳滨对虾呈现健康的生长状态,因此
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本研究中微生物菌群多样性动态变化结果可以作为

一种健康养殖模式下微生物菌群多样性的映射,可通

过调控水质因子来预防海水养殖凡纳滨对虾病害

发生。
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Thediversitychangesofbacterialcommunityinmariculturewaterof
LitopenasusvannameiatZhangpu,FujianProvince

HuDong1,2,WangLiping2,ZhaoRan1,ShaoZongze2

(1.SchoolofPublicHealth,XiamenUniversity,Xiamen361005,China;2.KeyLaboratoryof MarineBiogeneticResources,

ThirdInstituteofOceanograph,StateOceanicAdministration,Xiamen361005,China)

Abstract:Toexplorethediversitychangesofbacterialcommunitiesinmariculturewater,watersamplesfrom
LitopenasusvannameiculturepondsinthemiddleandlategrowthstagesatthefarmslocatedatZhangpu,Fujian
Province,China,werecollected.BacterialcommunitieswereanalyzedthroughIlluminaMiseqsequencingbasedon
16SrRNAgene,andthewaterqualityparameterswerealsodetected.Theresultsshowedthatthewaterquality
factors,suchasNH+4-N,COD,fluctuatedgreatlycomparedwithotherparameters.19phyla,35classes,80or-
ders,135familiesand254bacterialgeneraweredetected,whichindicatedahighdiversityofmicrobialflora.Pro-
teobacteriaandBacteroidetesarethemaindominantgroupduringculture,andwhiletherewasacertainfluctuation
ofmicrobialcompositionindifferentaquacultureperiods,noobviouschangelawwasobserved.Cyanobacteria
showedhighabundanceatthedayof67and115,andtheirabundancevariedgreatlyduringculture(0.7%to
63.9%).Inaddition,theabundanceofprobioticsandpotentialpathogensislowduringculture.TheRDAresults
showedthatCOD/NO-3 andCODcontentsinwaterhadthegreatestinfluenceonbacterialcommunities,andre-
ducedDOcanincreasebacterialrichness.Thisstudyrevealedthechangeofbacterialcommunityinthemiddleand
latestagesofL.vannameiculture,andfoundthatwaterqualityfactorshadasignificanteffectonmicrobialcom-
position.TheresultsprovidedasignificantreferenceforthehealthyaquacultureofL.vannamei.
Keywords:Litopenasusvannamei;microbialcommunity;16SrRNAgenehighthroughputsequencing;water
qualityparameters
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