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摘 要：为探讨河口鱼类肠道微生物与水环境中微生物的相互影响关系，选取了 2019年冬季珠江口 4种鱼类优势种凤鲚（Coilia

mystus）、棘头梅童鱼（Collichthys lucidus）、鳓（Ilisha elongata）和短吻鲾（Leiognathus brevirostris）为研究对象，利用 16S rRNA基因的

高通量测序技术分析了鱼类肠道和水环境中的微生物群落。结果表明：鱼类肠道和水环境之间微生物组成差异明显，而 4种鱼类

肠道微生物组成无显著差异。鱼类肠道微生物均以变形菌门（Proteobacteria）和厚壁菌门（Firmicutes）为优势类群，而水体微生物

以变形菌门和放线菌门（Actinobacteria）为主；鱼类肠道中优势微生物属为Bacteroides、Romboutsia和Faecalibacterium等（相对丰度≥
2%），而水环境中的微生物优势属为Candidatus_Actinomarina（相对丰度 21.2%）。四种鱼类物种的肠道微生物分别与水环境微生

物之间的共有OTUs组成存在差异，共有的OTUs数量占棘头梅童鱼肠道总OTUs数量的比例最高（18.8%），而共有OTUs数量在凤

鲚中占比最低（9.7%）；水体中高丰度的微生物Candidatus_Actinomarina很少在鱼类肠道中发现，而水环境中部分相对丰度较低的

微生物在鱼类肠道中丰度较高。弧菌（Vibrio）、大肠埃希菌-志贺菌（Escherichia-Shigella）和寡养单胞菌（Stenotrophomonas）等致病

菌是鱼类肠道微生物和水环境微生物中共有的主要类群之一。共现网络分析发现棘头梅童鱼肠道微生物与水环境微生物的网

络关系最为简单，而鳓肠道微生物与水环境微生物的网络关系较为复杂。总体而言，河口鱼类宿主物种的差别能影响鱼类肠道

和水体间的微生物互作关系，研究结果从微生物互作角度有助于提升我们对河口鱼类对水环境适应性的认识。

关键词：珠江口；鱼类肠道微生物；水体微生物；共生网络；微生物群落
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河口是自然环境中独特的生态系统，是连接陆地

和海洋的重要纽带，汇淡水、海水和咸淡水为一体，水

文和物理化学条件复杂而多变，是全球生产力最高的

生态系统之一。河口渔业资源丰富，是鱼类重要的产

卵场、育幼场、索饵场及洄游通道，是溯河洄游和降海

洄游鱼类的必经区域[1]。珠江口是我国三大河口之

一，是亚热带众多重要水生生物的栖息地，也是我国传

统的重要渔场之一。由于珠江口渔业捕捞和人类活

动等的影响，目前珠江口渔获物个体出现了明显的小

型化和低龄化，小型鱼类正成为珠江口优势渔业物

种[2-3]。以往研究表明，凤鲚（Coilia mystus）、棘头梅童

鱼（Collichthys lucidus）、短吻鲾（Leiognathus breviros⁃

tris）等是珠江口常见的优势种[2，4]。

鱼类对环境变化具有一定的适应性，在环境变化

过程中鱼类从基因、生理生化、组织结构、个体形态和

群落组成等不同角度做出适应响应[5-6]。然而，从鱼

类肠道微生物角度出发，探讨河口生态系统中不同鱼

类物种的肠道微生物对水环境变化的响应研究还很

缺乏。肠道微生物是宿主的重要组成部分，在宿主的

物质代谢、健康稳态和免疫等生命过程中发挥重要作

用[7]。鱼类肠道微生物主要来源于水体和食物的摄

食过程[8]。由于受到外界环境和自身生长发育等因

素的影响，其肠道微生物结构也发生变化[8-10]。周围

环境是影响宿主肠道微生物重要的因素之一，在以往

的研究中发现，蚯蚓肠道微生物主要来源于周围土

壤[11]，但蚯蚓的肠道微生物组成又与周围土壤微生物

存在显著差异[12]。在水中也有相似的情况，鱼类群落

组成，以及水体温度和盐度等因素会影响鱼类肠道的

菌群结构[13]，目前鱼类肠道微生物的研究在养殖环境

中较为深入，而对于自然环境中鱼类肠道微生物的研

究略显不足。鉴于河口水环境多变的特性，探讨鱼类

肠道微生物与水环境之间的相互关系，对于从微生物

角度阐述鱼类对环境适宜性具有重要的研究意义。

在微生物群落相互作用关系的研究中，网络共生分析

可以很好地呈现这种相互关系[14]。为此，本研究在

2019年冬季珠江口渔业资源调查的基础上，选取了

该航次的鱼类优势种凤鲚（C. mystus）、棘头梅童鱼

（C. lucidus）、短吻鲾（L. brevirostris）和鳓（Ilisha elonga⁃

ta）4种小型鱼类为研究对象，比较了 4种鱼类肠道微

生物组成变化，并分析了这 4种鱼类肠道微生物的差

异及其与水体微生物间的互作关系，以期从微生物互

作角度提升对河口鱼类适应水环境的认识。

1 材料与方法

1.1 样品采集

冬季和夏季珠江口鱼类群落比春季和秋季更加

Education, Guangzhou University, Guangzhou 510006, China）
Abstract：To explore the interaction between microbial communities in the intestines of fish and estuarine water, four dominant fish species
were collected from the Pearl River estuary in winter, namely, Coilia mystus, Collichthys lucidus, Ilisha elongata, and Leiognathus

brevirostris. Microbial communities inhabiting the intestines of these fish and the water environment were analyzed using high-throughput
sequencing of the 16S rRNA gene amplicon, respectively. A principal coordinates analysis（PCoA）and ANOSIM analysis of the resultant
outputs showed that the intestinal microbial communities significantly differed from the water samples. However, there were no significant
differences in the microbial compositions of the different fish species. The intestinal environment predominantly consisted of Proteobacteria
and Firmicutes. In contrast, Proteobacteria and Actinobacteria were the most abundant phyla in the water. The most dominant genera in the
intestines of fish were Bacteroides, Romboutsia, and Faecalibacterium, whereas Candidatus_Actinomarina was the most abundant in water
samples. The shared OTUs between fish intestinal and water samples varied across the four fish species. The shared OTUs accounted for
the highest abundance of total OTUs in intestinal samples from C. lucidus（18.8%）. In contrast, the shared OTUs accounted for the lowest
abundance in intestinal samples from C. mystus（9.7%）. Microorganisms observed to be highly abundant in the water（i. e.,
Candidatus_Actinomarina）were rarely detected in the fish intestines, whereas low-abundance microorganisms in the water were more
likely to be observed in the fish intestines. Pathogenic bacteria such as Vibrio, Escherichia-Shigella, and Stenotrophomonas were the main
shared taxa between the fish intestines and the water environment. A co-occurrence network showed that the microbial communities of
Collichthys lucidus and water exhibited the simplest networks, respectively. In contrast, a complex relationship was identified between the
microbiota of the intestines of Ilisha elongata and the water, respectively. Overall, host fish species can influence the microbial interactions
between intestinal and estuarine microbial communities; these findings will contribute toward a broader understanding of the unique
adaptations that characterize estuarine fish.
Keywords：Pearl River estuary; fish intestinal microbiota; water microbiota; co-occurrence network; microbial community
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稳定[15]，因此本研究选取了冬季作为代表性季节进行

分析。本次调查于 2019年 12月在珠江口的内伶仃洋

海域（22°24.022′ N，113°44.767′ E）使用渔船底拖网

进行渔业资源调查，该区域表层水体的温度为

19.78 ℃，盐度为 29.49。同时，在该区域采集了珠江

口 4种典型鱼类优势种，分别为凤鲚（CM）、棘头梅童

鱼（CL）、鳓（IE）和短吻鲾（LB）。凤鲚为短距离河口

洄游性鱼类，常栖息于近海，在繁殖时，成熟个体常至

河口咸淡水区域繁殖，凤鲚为滤食性鱼类，主要以浮

游动物为食，包括桡足类、糠虾类、磷虾类和鱼类等，

其中，桡足类是其最重要的饵料类群[16]。棘头梅童鱼

是一种底栖性的小型低级肉食性鱼类[17]，通常生活在

大陆沿海水域[18]，主要以小型虾类（糠虾、磷虾等）及

桡足类为为食，并兼食鱼类以及长尾类等[19]。鳓是珠

江口浅海常见的经济鱼类，主要以底栖生物和小型游

泳动物为食[20]。短吻鲾为小型肉食性鱼类，是我国南

方常见小型暖水性鱼类，主要栖息在近岸海域[3，21]。

每种鱼分别采集体长相近的鱼类个体 9条，用无菌剪

刀解剖鱼体，取出鱼类肠道，挤出肠道内含物，每种鱼

每 3条鱼类个体的肠道内含物混合置于 2 mL无菌离

心管，为一个样品。因此，实验共设置生物重复 3个。

然后将解剖获取的样品置于液氮速冻保存，直至实验

室DNA提取。分别采集表、底层海水（W）5 L，充分混

合后，取其中的 3 L 混合水样用 0.2 μm 孔径（Milli⁃
pore，Ireland）滤膜现场过滤，每 1 L混合水样用 1张滤

膜收集水样微生物，过滤滤膜收集后置于液氮中冷冻

保存，并带回实验室处理。

1.2 DNA提取与高通量测序分析

肠道微生物总 DNA 按照 the QIAmp© Fast DNA
stool mini kit试剂盒（QIAGEN）方法提取。海水滤膜

按照E.Z.N.A®Water DNA Kit试剂盒（Omega，美国）提

取水样总DNA。以提取的水样总DNA和肠道微生物

总 DNA 为模板，针对微生物 16S rRNA 基因，采用

341F（5’-CCTACGGGNGGCWGCAG-3’）和806R（5’-
GGACTACHVGGGTATCTAAT-3’）引物进行 PCR 扩

增，PCR扩增产物经建库检测，将合格的文库在 Illu⁃

mina HiSeq2500平台进行高通量测序（广州基迪奥生

物科技有限公司）。测序后的 4种鱼类的肠道微生物

和水体微生物序列分别提交至 NCBI 的 Sequence
Read Archive（SRA）数据库，其中鱼类肠道微生物序列

号为SRR12266821-SRR12266823和SAMN35618142-
SAMN35618150，水体微生物序列号为 SRR122779-
38-SRR12277940。
1.3 高通量测序数据分析

样品下机测序序列截去Barcode和引物序列后，

使用 FASTP软件对测序序列进行过滤并移除低质量

的序列，得到高质量的双端优化序列（Clean Reads）。

然后，通过 FLASH软件对样品中的Reads进行拼接，

得到原始的拼接序列（Raw Tags）[22]。拼接得到的

Raw Tags经过严格的过滤处理即为高质量的 Tags数
据（Clean Tags）[23-24]，然 后 通 过 UCHIME Algorithm
（http：//www.drive5. com /usearch /manual / uchime_algo.
html）与 数 据 库（Gold database，http：//drive5. com /
uchime/uchime_download.html）去除其中的嵌合体序，

得到 Effective Tags。Effective Tags 利用 Uparse 按照

97% 的序列相似性进行操作分类单元（Operational
taxonomic unit，OTU）聚类分析[25]。选取代表性 OTUs
序列，用RDP Classifier方法[26]与 SILVA数据库[27]进行

物种系统进化注释分析。样品数据均一化处理后，使

用 QIIME 软件计算样品的 Shannon，Simpson，Chao指
数和覆盖度（Coverage）[24]。

1.4 数据分析

根据样品中的OTUs的相对丰度以及OTUs的系

统发育树，进行 Bray-Curtis距离和加权 Unifrac距离

的主坐标分析（Principal coordinate analysis，PCoA），探
讨珠江口4种鱼类肠道和水体中微生物的组成差异分

析。同时，通过置换多因素方差分析(Adonis)比较了基

于微生物Bray-Curtis距离的水体与肠道微生物的显著

性差异。采用Upset图分析样品间的OTUs组成交互关

系，Upset图采用的数据为测序得到的每种鱼类样品

OTUs个数的平均值，对于鱼类样品中OTUs个数平均

值小于1的不纳入统计分析。通过共生网络图分析鱼

鱼类名称

凤鲚（CM）

棘头梅童鱼（CL）
鳓（IE）

短吻鲾（LB）

目

鲱形目

鲈形目

鲱形目

鲈形目

科

鳀科

石首鱼科

鲱科

鲾科

全长/cm
11.8±0.9
12.2±0.4
15.3±1.1
6.8±0.4

体质量/g
7.0±1.9
40.4±6.3
34.6±4.8
6.1±1.0

分布区域

渤海、黄海、广西沿海

渤海、黄海、东海、台湾海域

我国沿海

东海、南海、台湾海域

食性

滤食性

肉食性

杂食性

肉食性

表1 珠江口采集的4种优势鱼类的基础生物学信息

Table 1 Basic biological information of four dominant fish species collected in the Pearl River Estuary
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类肠道和水体环境间的微生物优势属的关系，筛选了

水环境和四种鱼类肠道中丰度前50的属，通过在线平

台（https：//www.bioincloud.tech）计算Spearman相关性，

将相关系数绝对值大于0.7和 p值小于0.05的属，导入

Cytoscape绘制网络图。另外，通过共生网络图分析鱼

类肠道和水体环境间的微生物OTUs的关系，筛选出排

名靠前的OTUs，经过筛选的OTUs总体相对丰度大于

90%；用R软件加载“Hmisc”包计算 Spearman相关性，

通过R软件中ccor函数获取OTUs之间相关系数 r对应

的显著性 p值，并用p.adjust函数对 p值进行校正，将相

关系数绝对值大于0.7和p值小于0.05的网络图数据导

入Gephi软件，用Fruchterman-Reingold布局绘制网络

图；在网络图中，节点的大小代表OTU的相对丰度大

小，红色的连接线代表正相关，绿色的代表负相关。

2 结果与分析

2.1 测序数据情况

通过 Illumina HiSeq高通量测序，从水样和4种鱼

类肠道样品中共获得 1 426 499条原始序列。经过质

控和过滤处理后，共获得 1 313 517条有效序列，占总

原始序列的 92.08%。水样和肠道微生物样品的有效

序列数变化范围在 83 975±7 024到 91 786±3 225之

间，其中鳓肠道微生物序列最多，棘头梅童鱼最少。

在 97% 的相似性分类水平下，水样中的微生物物种

数量（Sobs）平均为 2 423.667±59.5，显著高于鱼类肠

道样品。在鱼类肠道样品中，凤鲚肠道获得的微生物

物种数量最高（1 002.667±523.6），其次为棘头梅童鱼

（946.667 ± 67.7），而 短 吻 鲾（890.667 ± 125.3）和 鳓

（796.333±121.9）相对较低。根据 alpha多样性指数也

发现水体中的 ACE 和 Chao 指数均显著高于鱼类肠

道。在 4种鱼类肠道样品中，凤鲚的 ACE和 Chao指
数最高，短吻鲾的 Shannon指数最高。水体和鱼类肠

道中的Simpson指数变化差异较少。所有样品的Cov⁃
erage均达到 99%以上，表明本研究的高通量测序数

据能全面反映水体和鱼类肠道中的微生物群落组成。

2.2 肠道和水体中的微生物组成

在鱼类肠道和水环境样品中共检测出 44门的微

生物。如图 1所示，门分类水平下，相对丰度较高的

10个门的微生物均分别占水体和鱼类肠道样品微生

物总丰度的 93%以上。四种鱼类肠道微生物均以变

形菌门（Proteobacteria）和厚壁菌门（Firmicutes）为优

势类群，变形菌门丰度变化范围在 18.0%~29.1% 之

间，其中棘头梅童鱼肠道中变形菌门丰度最高，其次

为鳓（27.4%），凤鲚最低；厚壁菌门丰度变化范围在

12.4%~37.7%之间，该丰度在短吻鲾样品中最高，在

鳓中最低。水体中厚壁菌门丰度较低，仅为 1.0%。

水体微生物以变形菌门和放线菌门（Actinobacteria）
为主，其相对丰度分别为 36.2%和 34.7%。拟杆菌门

相 对 丰 度 在 短 吻 鰏 中 最 高（17.6%），其 次 为 鳓

（13.5%）和凤鲚（12.9%），水样（11.3%）和棘头梅童鱼

（9.9%）相对较低。各鱼类肠道和水样中浮霉菌门

（Planctomycetes，4.1%~9.8%）和蓝藻（Cyanobacteria，
4.3%~6.6%）丰度均较高，但样品间差异较小。此外，

酸杆菌门和绿弯菌门相对丰度在鳓肠道中较高，分别

为8.5%和5.1%，远高于其余鱼类和水样。

从属分类水平上分析各样品的微生物相对丰度

发现，在肠道样品中平均相对丰度≥2%的优势属依次

为 Bacteroides、Romboutsia、Faecalibacterium，Lactoba⁃

cillus和 Escherichia-Shigella（图 1）。水样中以 Candi⁃
datus_Actinomarina丰度值最高为 21.2%，其余水样微

生物丰度值均低于 3.5%。4 种鱼类的肠道样品中

Candidatus_Actinomarina丰度值极低（<0.1%）。4 种

鱼类肠道样品中微生物组成也有差异，Vibrio相对丰

度在鳓中最高，在其他 3种鱼肠道中都很低，均小于

1%。凤鲚肠道特有的菌属则是Romboutsia，在其他 3
种鱼肠道中几乎没有发现，棘头梅童鱼肠道中最多的

菌属是 Lactobacillus，在其他 3种鱼类肠道中均占 1%
左右，短吻鲾肠道中 Bacteroide和 Faecalibacterium都

大于 6%，远高于其他属，其中Bacteroides在四种鱼肠

道中都有发现。

基于 Bray-Curtis 距离的 PCoA 分析发现珠江口

水环境的样品明显聚为一簇，而 4种鱼类肠道微生物

聚为另外一簇，并且 4种鱼类的肠道微生物组成差异

较小，样品交叉较为明显（图 2）。通过 adonis 分析

样品

IE
LB
CM
CL
W

Sobs
796±122b
891±125b

1 003±523b
947±68b

2 424±60a

Shannon
7.14±0.72a
7.18±0.16a
6.91±2.15a
6.47±0.59a
7.46±0.82a

Simpson
0.98a
0.98a
0.94a
0.97a
0.94a

Chao
1 168±41b
1 215±179b
1 312±372b
1 246±42b
2 983±72a

ACE
1 320±55b
1 290±169b
1 402±353b
1 315±64b
3 023±128a

Coverage
0.997a
0.997a
0.997a
0.996a
0.991a

注：不同小写字母表示差异显著（P<0.05）。
Note：different letters indicate significant difference（P<0.05）.

表2 珠江口鱼类肠道微生物和水体微生物的
测序信息和多样性分析

Table 2 Sequencing information and diversity analysis of fish
intestinal microbiota and water microbiota from

the Pearl River Estuary
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（permannova）也发现4种鱼类相互间的肠道微生物组

成差异不显著（P>0.05），而鱼类样品与水样之间有显

著差异（P=0.001）（表 3）。基于加权 Unifrac 距离的

PCoA分析同样发现 4种鱼类肠道微生物与水体微生

物群落组成差异较大（图2）。

2.3 鱼类肠道和水体中微生物的关系

微生物OTUs数量在珠江口 4种鱼类肠道和水体

中的分布情况见图 3。4种鱼类肠道和水体样品独有

的OTUs数量相对较多。4种鱼类肠道分别与水体样

品共有 OTUs 的表现为：鳓与水样共有的 OTUs 数量

为 146个，占鳓肠道总OTUs数量的 13.9%；短吻鲾与

水样共有的 OTUs 数量为 205 个，占短吻鲾肠道总

OTUs数量的 14.5%；凤鲚与水样共有的OTUs数量为

166个，占凤鲚肠道总OTUs数量的 9.7%；棘头梅童鱼

与水样共有的OTUs数量为 201个，占棘头梅童鱼肠

道总OTUs数量的18.8%。

基于共有的OTUs组成和相对丰度值，进一步分

析了微生物优势属，发现不同鱼类肠道与水体之间共

有微生物差别较大（图 4）。鳓肠道和水环境中共有

的优势微生物为Bifidobacterium和Vibrio；短吻鲾肠道

和水环境中共有的优势微生物为 Akkermansia；棘头

梅童鱼肠道和水环境中共有的优势微生物为Myco⁃

bacterium、Acinetobacter、Stenotrophomonas和 Bifidobac⁃

terium等；凤鲚肠道和水环境中共有的优势微生物为

Blastopirellula和 Acinetobacter等。此外，水环境中优

势的微生物属很少在鱼类肠道微生物中发现，例如：

水环境中大量发现的 Candidatus_Actinomarina，该类

微生物在鱼类肠道中相对丰度都没有超过 0.03%。

鱼类肠道中发现了部分水环境中相对丰度较低的微

生物属。例如凤鲚、鳓、短吻鲾和棘头梅童鱼肠道中

的Escherichia-Shigella、Vibrio、Akkermansia和 Lactoba⁃

cillus相对丰度较高，但这四种微生物属在水环境中

都很少，不超过0.14%。

2.4 鱼类肠道和水体中的微生物共生网络分析

通过共生网络图分析鳓、凤鲚、棘头梅童鱼、短吻

鲾 4种鱼类肠道微生物分别和水环境微生物之间的

潜在相互关系。从属的水平上看，一些微生物属在水

体和鱼类肠道微网络图中的节点连线都很多，和水体

与鱼类肠道微网络图中的其他节点都有较强的相互

作用。这些高度关联的节点中，水体和棘头梅童鱼共

有 5个，其他三种鱼有 2~3个（图 5）。根据OTUs组成

构建了 4种鱼类肠道和水体微生物的共生网络图（图

6），鳓肠道和水环境之间的微生物互作网络由 520个

节点和 7 472条边组成；短吻鲾肠道和水环境之间的

微生物互作网络由 478个节点和 4 614条边组成；棘

组别

IE-vs-LB
IE-vs-CM
IE-vs-CL
LB-vs-CM
LB-vs-CL
CM-vs-CL

IE，LB，CM，CL-vs-W

R2

0.201
0.183
0.253
0.161
0.236
0.237
0.195

P

0.750
0.800
0.143
0.800
0.143
0.143
0.001

图1 门和属水平下珠江口鱼类肠道和水体的微生物组成（TOP 10）
Figure 1 Microbial composition of fish intestines and water bodies in the Pearl River Estuary at phylum and genus level（TOP 10）

表3 珠江口鱼类肠道微生物和水体微生物的差异分析

Table 3 Differential analysis of gut microbiota and water
microbiota in the Pearl River Estuary fish
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头梅童鱼肠道和水环境之间的微生物互作网络由

428个节点和 2 909条边组成；凤鲚肠道和水环境之

间的微生物互作网络由 424 个节点和 3 644 条边组

成。微生物网络复杂性最高的是鳓肠道和水环境之

间，因为鳓肠道和水环境之间的微生物互作网络图节

点数量、边数量、平均度和平均聚类系数均最高，同时

网络图中鳓和水环境之间共有的OTUs的比例是最低

的（图 6）。棘头梅童鱼肠道和水环境之间的微生物

互作网络图最为简单，节点数量相对较低，并且边的

数量、平均度和平均聚类系数都最少，在网络图中棘

头梅童鱼和水环境共有的OTUs比例达到 69.63%，远

高于其他3种鱼。

3 讨论

3.1 4种鱼类肠道微生物和水环境微生物的组成差异

从门水平上，珠江口 4种鱼类肠道微生物组成和

周围水环境的微生物组成存在较大差异。本研究发

现鱼类肠道样品中变形菌门和厚壁菌门相对丰度较

高，而水体中以变形菌门和放线菌门为主。以往研究

也发现变形菌门和厚壁菌门是水生动物肠道中的优

势类群，如大西洋鲑鱼[28]和爱琴海海洋保护区中的

Diplodus annularis和 D. vulgaris等 12 种鱼类[10，29]。变

形菌门和厚壁菌门普遍被认为在有机物降解、营养物

质循环以及消化等方面发挥着重要作用[30-31]。水体

中的微生物优势种则是变形菌门和放线菌门，以往的

研究也在这一海域发现了同样的情况[32]，放线菌门是

水环境微生物群落中的重要组成部分之一，在水质净

化和有机物分解过程中起着重要的作用[33]。在属水

平上，珠江口四种鱼类肠道与水环境之间的微生物组

成差异更加明显（图 1）。四种鱼类肠道样品中微生

物优势属在水体中相对丰度都较低，如 Bacteroides、

Romboutsia和 Lactobacillus等。同时水体中相对丰度

最高的Candidatus_Actinomarina却在鱼类肠道样品中

所占比例极低。以往研究也发现海水池塘循环水“跑

图3 珠江口鱼类肠道和水体中的微生物OTUs组成
Figure 3 OTUs composition in fish intestines and water bodies from the Pearl River Estuary

图2 基于OTUs水平的珠江口鱼类肠道和水体的微生物群落比较
Figure 2 Comparison of microbial communities at OTUs level in fish intestines and water bodies from the Pearl River Estuary
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道”养殖系统中花鲈肠道也以Bacteroides、Romboutsia

和 Lactobacillus为优势属，而且也在养殖水环境中几

乎未见[34]。

虽然 4种鱼类肠道微生物群落组成无显著差异，

但不同鱼类肠道也存在特定的微生物类群。Rom⁃

boutsia在凤鲚和鳓的肠道中被大量发现，但是在肉食

性的棘头梅童鱼和短吻鲾中占比却非常少，可能是因

为食性的原因导致了这一结果。Romboutsia能将宿

主难以消化的大分子碳水化合物代谢为丁酸等短链

脂肪酸，降低肠道 pH，提高宿主的免疫调节能力，维

持肠道微生态平衡[35]。前人研究了长江口八种鱼野

生条件下肠道菌群的DGGE指纹图谱也发现肉食性、

草食性和滤食性鱼类之间肠道菌群存在明显差异[36]。

Latobacillus在棘头梅童鱼肠道中的相对丰度远高于

其他的物种；Facalibacterium在短吻鲾和凤鲚肠道中

相对丰度较高，但在其他两种鱼肠道中相对丰度较

低。这表明了鱼类宿主的物种差异对肠道微生物有

影响，在对爱琴海的D. annularis和D. vulgaris等 12种

图4 基于共有的OTUs分析珠江口鱼类肠道和水环境中的微生物优势属组成
Figure 4 Relative abundance of dominant microbial genera based on shared OTUs composition for fish intestines and

water bodies from the Pearl River Estuary

图5 基于属水平的珠江口鱼类肠道和水环境微生物的共生网络
Figure 5 Co-occurrence network of fish intestinal microbiota and

water microbiota from the Pearl River Estuary on genus-level
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鱼类的肠道微生物群落的研究中同样发现，不同物种

的肠道微生物组成不同[29]。

3.2 4种鱼类肠道和水环境之间微生物的关系差异

4种鱼类肠道微生物和水环境微生物之间的关

系存在差异。本研究发现棘头梅童鱼肠道与水环境

之间的微生物网络共生图较为简单，主要是由于鱼类

肠道和水环境之间共有的节点远高于其他 3种鱼，大

部分相互作用的微生物都是肠道和水环境之间共有

的，肠道和水环境之间的微生物关系远高于其他 3种

鱼。鳓肠道与水体微生物互作关系较为复杂，更多的

是肠道微生物和水环境微生物各自之间的相互关系

（图 5）。宿主物种的差别也可影响鱼类肠道微生物

和水环境微生物之间的互作关系，前人在研究了不同

环境下的鲤鱼和鳟鱼的肠道微生物发现，宿主物种对

不同环境下鱼类肠道微生物的群落结构有着显著的

影响[37]。在Metaplax longipes和Helice japonica两种野

生水生生物的肠道微生物和环境微生物之间相互关

系的研究中发现，水环境变化给这两种不同物种蟹类

肠道微生物带来的变化也有差异[38]。Li等[39]通过比

较饲养的草鱼、鲫鱼和鳙鱼的肠道微生物菌群发现，

肠道微生物群落结构是在鱼类种属特异情况下选择

性压力的产物。

Candidatus_Actinomarina在水体中的相对丰度很

高，但是在鱼类肠道中很少发现；在水中相对丰度较

低的微生物如Vibrio和Escherichia-Shigella，却在四种

鱼类肠道中相对丰度较高。相关研究表明，鱼类肠道

中微生物的形成与水环境中的微生物有紧密的联系，

并且水环境的变化也会对肠道菌群的组成和稳定性

产生一定的影响[37]。对大口黑鲈（Micropterus salmoi⁃

des）肠道微生物和水环境微生物关系研究中，有

12.69%±3.63%的肠道微生物来源于水环境，而水环

境中的一些优势属也没有在鱼类肠道中发现[40]。在

对 S. nudus肠道和周围沉积物微生物相互作用的研

究中发现，沉积物中的优势微生物类群（Synechococ⁃

cus和 Escherichia-Shigella等）很少在 S. nudus肠道中

出现[41]。

细菌性疾病是水产养殖动物最重要的疾病之一，

2005年以来暴发的生物源性疾病中，细菌性疾病所

占比例超过 55%[42]。本研究还发现致病菌是鱼类肠

道微生物和水环境微生物中共有的主要类群。其中，

Vibrio是一种革兰氏阴性、兼性厌氧的致病菌[43]，这种

菌属在水环境中和鱼类肠道中都有发现，并且被认为

是一种外源性感染的重要病原体。另一种潜在的病

原体属Escherichia-Shigella也在四种鱼类肠道和水中

被发现，Escherichia-Shigella是一种常见的细菌属，普

遍存在于鱼类和其他动物体内[44-45]。当鱼类处于生

理失衡的环境中，例如水质变化或高营养负荷下，这

些细菌可能对它们的健康构成威胁。特别是大肠杆

菌和其他Escherichia-Shigella群体的繁殖可能导致鱼

类患上肠炎或败血症等疾病[46]。本研究还发现了大

量存在于棘头梅童鱼肠道的 Stenotrophomonas，这种

菌属被认为是一种潜在致病菌[9，47]，是引起斑点叉尾

鮰高致死性、传染性疾病的主要病原菌之一[42]，并且

在水环境和其他三种鱼类肠道中也有少量存在。除

此之外，还有一些在鱼类肠道和水环境之间常出现的

微生物，例如 Acinetobacter属的微生物被视为潜在致

病菌，可能会诱发鱼类肠道炎症等疾病，这些感染往

往表现为溃疡、出血和黏液分泌增加等症状[48]。病原

体可能通过水生动物进食或直接接触污染水体而进

入动物体内引起疾病。未来可深入研究如何预防和

控制病原菌感染以及维持肠道微生物稳定性。使用

益生菌或其代谢产物可降低病原细菌在鱼类肠道中

的滋生和繁殖，增强鱼类抵抗病原体侵入的能力，例

如益生菌可以促进大口黑鲈生长、增强消化和免疫

图6 基于OTUs构建的珠江口鱼类肠道和水环境微生物的共生网络

Figure 6 Co-occurrence network of fish intestinal microbiota and water microbiota from the Pearl River Estuary
based on OTUs composition
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力、促进肠道菌群平衡及提高肠道菌群多样性[49]，还

有研究表明植物乳杆菌对凡纳滨对虾致病菌有抑制

作用[50]。

4 结论

（1）珠江河口鱼类物种对其肠道微生物的组成

影响较小，但鱼类肠道与水体间的微生物组成差异

较大。

（2）水环境中部分相对丰度较低的微生物更容易

在鱼类肠道中发现，而水体中高丰度的微生物很少在

鱼类肠道中发现；致病菌是鱼类肠道微生物和水环境

微生物之间共有的主要类群之一。

（3）凤鲚、棘头梅童鱼、短吻鲾和鳓 4种鱼类肠道

和水环境的微生物互作网络关系存在差别，棘头梅童

鱼与水环境之间的网络关系最为简单，而鳓最为复杂。
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