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摘要： 棘头梅童鱼 (Collichthys lucidus) 是珠江口常见的优势种和经济鱼类物种。为揭示棘头梅童鱼的生物生态学特征，

利用 16S rRNA 基因的高通量测序技术，探究了季节变化对珠江口棘头梅童鱼肠道和水体中细菌群落结构的影响。结果

表明，鱼类肠道细菌以变形菌门居多 (78.89%)，其次为厚壁菌门 (6.70%) 和拟杆菌门 (5.45%)；水体细菌以变形菌门

 (40.32%) 和拟杆菌门 (37.97%) 为主。棘头梅童鱼肠道中的优势菌属存在明显季节变化，春、夏季鱼类肠道中优势细菌

为嗜冷杆菌   ( P s y c h r o b a c t e r )，秋季为发光杆菌   ( P h o t o b a c t e r i u m )，而冬季为假单胞菌 ( P s e u d o m o n a s )、

Sva0996_marine_group、弧菌 (Vibrio) 和甲基杆菌 (Methylobacterium)。冬季棘头梅童鱼肠道菌群的 α 多样性指数最高，

秋季最低。春季和夏季鱼类肠道细菌组成无显著性差异 (p>0.05)，而其余季节间存在显著性差异 (p<0.05)。水体细菌群

落组成的季节变化与鱼类肠道菌群变化相似。水环境中黄杆菌  (Tenacibaculum)、嗜冷杆菌  (Psychrobacter)、

Candidatus_Actinomarina、Salinimonas 和 OM60NOR5_clade 共 5 个菌属与鱼类肠道细菌组成之间存在显著相关性

 (r>0.4, p<0.01)。细菌共现网络分析显示冬季鱼类肠道和水环境的共有菌群比例最低，而夏季最高。研究表明，季节变

化对珠江口棘头梅童鱼的肠道菌群和水体细菌群落组成均存在影响。
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Abstract: Collichthys lucidus is  a  common dominant and economically important fish species in the Pearl  River Estuary.  To

reveal the ecological characteristics of C. lucidus, we applied high-throughput sequencing technology of 16S rRNA gene to investi-
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gate  the  effects  of  seasonal  changes  on  the  bacterial  community  structure  in  the  intestines  and  water  body  of  the  Pearl  River

Estuary. The bacterial community in the fish intestines was predominantly composed of members of Proteobacteria (78.89%),

followed  by  Firmicutes  (6.70%)  and  Bacteroidota  (5.45%),  while  Proteobacteria  (40.32%)  and  Bacteroidota  (37.97%)  domi-

nated  the  surrounding  water.  Besides,  we  observed  the  seasonal  changes  in  the  dominant  bacterial  genera  in  the  intestine  of

C.  lucidus.  The  relative  abundance  of Psychrobacter was  significantly  higher  in  spring  and  summer,  whereas Photobacterium

predominated in autumn. However, Pseudomonas, Sva0996 marine group, Vibrio and Methylobacterium were more abundant in

winter. The α-diversity index values of the intestinal bacteria of C. lucidus were highest in winter but lowest in autumn. PCoA

and  ANOSIM  analyses  reveal  no  significant  differences  in  the  intestinal  bacterial  composition  between  spring  and  summer

(p>0.05), whereas significant differences were observed in the other seasons (p<0.05). The seasonal changes in the bacterial com-

position of surrounding water were similar to those in the fish intestinal bacteria. Mantel test analysis finds out that five bacterial

genera  (Tenacibaculum, Psychrobacter,  Candidatus_Actinomarina, Salinimonas,  OM60NOR5_clade)  in  water  environment

showed a significantly positive correlation with the intestinal bacteria of C. lucidus (r>0.4, p<0.01). Bacterial co-occurrence net-

work analysis shows that the proportion of shared bacterial communities between the fish intestines and the water environment

was lowest in winter but highest in summer. The results indicate that seasonal changes can impact both the intestinal bacterial

communities of C. lucidus from the Pearl River Estuary and bacterial communities in water body.
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肠道细菌在鱼类生长发育 (包括免疫反应、消

化代谢等) 过程中发挥着重要作用[1-2]。鱼类肠道细

菌主要来自于周围的水环境及其进食[3]。随着鱼类

的生长发育及其周围水环境的变化，其肠道菌群也

不断变化[4-5]。鱼类物种[6]、食性[7] 和生活水体环

境[8] 均可影响其肠道细菌的组成。有研究表明季节

变化是影响鱼类肠道菌群结构的关键因素，对湖红

点鲑 (Salvelinus namaycush) 肠道细菌的研究显示，

季节变化解释了 1/3 的肠道细菌差异，致病性假单

胞菌 (Pseudomonas) 在冬季最为丰富[9]。有研究发

现，夏季和冬季的鱼类肠道菌群组成存在差异：冬

季以革兰氏阳性发酵菌 (如乳酸菌) 为主，夏季以

革兰氏阴性弧菌科细菌为主，表明季节因素对鱼类

肠道菌群的组成有一定影响[10]。季节变化也会影

响鱼类周围的水体环境，使水体物理、化学因子和

细菌组成等发生变化。太湖水体中菌群结构存在显

著的季节性变化，主要与水体的温度、总氮等因素

有关[11]。Ward 等[12] 对温带沿海区域的研究表明，

海水细菌群落在夏季和冬季形成了明显不同的特

征，且年际间的季节变化相同。

珠江口是我国三大河口之一，生物饵料丰富，

是许多经济鱼、虾、蟹和珍稀水生动物的产卵场、

索饵场及洄游通道，珠江口内的万山渔场是我国六

大渔场之一[13-14]。笔者团队前期分析了珠江口 4 种

优势种鱼类—凤鲚 (Coilia mystus)、棘头梅童鱼

(Collichthys lucidus)、鳓 (Ilisha elongata) 和短吻鲾

(Leiognathus brevirostris) 的肠道细菌组成，发现不

同鱼类物种中的肠道菌群存在差异，并且通过共现

网络分析鱼类及其生活水环境的菌群关系发现，鱼

类肠道与水体的菌群网络关系也存在物种差异[15]。

然而，季节变化下鱼类肠道细菌与周围水环境细菌

的关系尚缺乏研究。

棘头梅童鱼属鲈形目、石首鱼科，是一种底栖

性的小型低级肉食性鱼类，体长一般为 9~14 cm，

主要以虾类等小型甲壳类动物为食，是珠江口常见

的优势种和经济鱼类物种[16-18]。2017—2020 年春季

和秋季的底拖网调查发现，棘头梅童鱼在珠江口的

种群整体生长发育良好，但其栖息地较 1988 年有

所退化并处于过度捕捞状态[19]。本研究采用 16S
rRNA 基因的高通量测序方法，比较分析了棘头梅

童鱼肠道细菌群落结构的季节差异，以及季节变化

对鱼类肠道细菌与水体细菌关系的影响，为揭示棘

头梅童鱼的生物生态学特征提供基础资料。 

1    材料与方法
 

1.1    样品采集

2019 年 12 月 (冬季) 、2020 年 8 月 (夏季) 、

2021 年 4 月 (春季) 和 2021 年 10 月 (秋季) 4 个

季节均在珠江口内伶仃洋站点  (113°44 .767 'E ,

22°24.022'N) 开展渔业资源调查，捕获棘头梅童鱼

样品。在各个季节选取规格相近、体长约 12 cm 的

棘头梅童鱼，每个季节 9 条。用 75% (φ) 乙醇对鱼

体进行消毒，用无菌剪刀从肛门沿腹部进行解剖，

从靠近尾部与肛门部将肠剪断，将肠道内容物用无
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菌镊子挤出，主要分析肠道中的过路菌群。每 3 条

棘头梅童鱼的肠道内容物混合后放入 2 mL 无菌离

心管中，形成 1 个样本，每个季节获得 3 个样本。

所有采集到的样品立即放入液氮中快速冷冻，直到

实验室中进行 DNA 提取。与此同时，在相同地点

采集表层和底层海水各 5 L，考虑到采样站点的水

深较浅 (仅 6.8 m) ，因此将表、底层水样混合均匀

后置于无菌采水袋中，然后立即用 0.2 μm 孔径的

Millipore 滤膜过滤，每张滤膜过滤 1 L 混合海水，

每个季节收集 3 份滤膜，放入无菌离心管并置入液

氮中保存，与肠道样品一同带回实验室。样品采集

时间春季、夏季、秋季和冬季分别用 Spr、Sum、

Fal 和 Win 表示，CL 和 W 分别代表棘头梅童鱼和

水样，数字代表样品标号。 

1.2    DNA 提取与高通量测序分析

利用 QIAmp© Fast DNA stool mini kit 试剂盒

(QIAGEN，美国) 提取鱼类肠道细菌总 DNA，使

用 E.Z.N.A® Water DNA Kit 试剂盒 (Omega，美国)

从海水滤膜中提取总 DNA。然后，使用提取的肠

道细菌总 DNA 和水样总 DNA 作为模板，通过带

有 Barcode 的特异性引物 341F (5'-CCTACGGGNGG

CWGCAG-3')  和 806R (5'-GGACTACHVGGG

TATCTAAT-3') 对细菌 16S rRNA 基因的 V3—V4 区

域进行 PCR 扩增。扩增后的 PCR 产物通过 AM-

Pure XP Beads 进行纯化，并经过建库检测，将符

合条件的样本文库送至 Illumina HiSeq 2500 平台进

行高通量测序，测序服务由广州基迪奥生物科技有

限公司提供。测序后的 4 个季节的棘头梅童鱼肠道

细菌和水体细菌序列分别提交至 NCBI 的 Sequence

Read Archive (SRA) 数据库，其中鱼类肠道细菌序

列号为 S A M N 3 9 5 1 2 5 8 7 — S A M N 3 9 5 1 2 5 9 8 和

SAMN35618142—SAMN35618150，水体细菌序列号

为 SRR27665057—SRR27665049 和 SRR12277938—

SRR12277940。 

1.3    数据分析

通过使用 FASTP 和 FLASH 工具对测序数据进

行质量控制和序列拼接，进而通过 UCHIME 算法

去除嵌合体，并使用 Uparse 软件进行 OTUs 聚类

分析及物种注释，最后利用 QIIME 软件计算 α 多

样性指标。根据样品中的 OTUs 的 Bray-Curtis 距

离，进行主坐标分析 (Principal coordinate analysis,

PCoA) 探讨不同季节棘头梅童鱼肠道及其所在水域

的细菌组成变化。同时，通过相似性分析 (Analy-

sis of similarities, ANOSIM) 比较了基于细菌 Bray-

Curtis 距离的水体与鱼类肠道细菌组成的显著性差

异。根据测序得到每个季节棘头梅童鱼肠道样品中

OTUs 个数的平均值，<1 的值不纳入统计分析，

采用 Upset 图分析肠道样品间的 OTUs 组成交互关系。

分析水环境中相对丰度大于 1% 的细菌优势属

对棘头梅童鱼肠道菌群结构的影响，通过 R4.3.1

软件中 vegdist 函数将鱼类肠道细菌物种矩阵和水

环境菌群结构数据矩阵转换为距离矩阵，随后使

用 Mantel 函数对这两类矩阵进行 Spearman 相关性

分析获得相关系数 r 值和 p 值，最后通过 vegan 和

ggcor 程序包完成 Mantel 检验，并进行可视化绘

图。通过共现网络图分析鱼类肠道和水体环境中细

菌优势属的关系，为了降低细菌网络关系的复杂

性，在分析过程中保留了样品中相对丰度高于 0.01%，

且在 2 个及以上样本中出现的细菌优势属，然后

在 R 4.3.1 软件中用 cor 函数计算 Pearson相关系

数，保留了相关系数 r>0.7、p<0.05 的数据，最后

将这些数据导入 Cytoscape 软件中绘制网络图。 

2    结果
 

2.1    肠道和水体中的细菌组成

使用 Illumina HiSeq 平台对 16S rRNA 基因进

行高通量测序，从肠道样品和水样中共获取 3 408 215

条原始序列。经过一系列的质量控制和过滤步骤

后，保留 2 992 669 条有效序列 (Effective tags) ，这

些有效序列占总原始序列的 87.81%，经分类鉴定

分析发现共有 6 433 个 OTUs。

在门分类水平上，春季和夏季鱼类肠道细菌组

成相似，均以变形菌门为优势类群，其相对丰度均

高于 90%，其次为拟杆菌门和厚壁菌门；秋季，

鱼类肠道细菌以变形菌门 (98.97%) 占绝对优势，

其余门类细菌的相对丰度均较低 (<0.1%)；冬季，

变形菌门是最主要的细菌门类，相对丰度为 44.90%，

其次是拟杆菌门 (13.02%) 和蓝细菌门 (12.39%)，

其余门类细菌相对丰度均低于 10%。水环境菌群

的季节变化与鱼类肠道细菌变化相似：春、夏两季

水体菌群组成相似，均以拟杆菌门占据优势；秋季

以变形菌门 (74.34%) 占绝对优势，冬季相对丰度

最高的是放线菌门 (37.24%) 和变形菌门 (34.93%)

(图 1)。
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在属的分类水平上，春季和夏季的鱼类肠道中

主要的细菌为嗜冷杆菌 (Psychrobacter)，其相对丰

度分别为 88.34% 和 84.96%。秋季鱼类肠道中的优

势菌属为发光杆菌 (Photobacterium, 89.74%)。然

而，嗜冷杆菌和发光杆菌在冬季棘头梅童鱼肠道中

极少发现，其相对丰度均低于 0.1%。冬季鱼类肠

道中相对丰度较高的属为假单胞菌 (Pseudomonas,

6.72%)、Sva0996 marine group (5.12%)、弧菌 (Vi-
brio, 4.90%) 和甲基杆菌 (Methylobacterium, 4.65%)，

其相对丰度均显著高于其余 3 个季节 (p<0.01)。

春季和夏季水环境中的细菌优势属为嗜冷杆菌

和黄杆菌 (Tenacibaculum)；秋季水环境中相对丰

度最高的属为嗜冷杆菌，其次为交替单胞菌 (Al-
teromonas)、Salinimonas 和假交替单胞菌 (Pseudoa-
lteromonas)，而黄杆菌相对丰度较低；冬季水环境

细菌组成与其余 3 个季节差异显著 (p<0.05)，Can-

didatus_Actinomarina 占据绝对优势。春、夏和秋

3 个季节中水环境的细菌优势属在冬季相对丰度均

较低 (图 2)。4 个季节中棘头梅童鱼肠道样品中共

有细菌属 94 个，春、夏和秋季特有的细菌属分别

为 15、23 和 11 个，而冬季特有的属为 134 个，远

高于其他 3 个季节 (图 3)。 

2.2    不同季节鱼类肠道和水环境中细菌多样性的

变化

在 4 个季节中，冬季鱼类肠道菌群的 Shannon

指数 (4.88±0.18)、Simpson 指数 (0.97±0.01) 和

Pielou 均匀度指数 (0.7±0.02) 均最高，而春、夏和

秋季鱼类肠道菌群的多样性指数相对较低。水体菌

群的多样性指数变化与鱼类肠道菌群变化相类似。

在 4 个季节中，冬季水体中菌群多样性指数均最高，

而春、夏和秋季水体菌群多样性指数差别较小 (图 4)。

PCoA 分析发现，春、夏季的棘头梅童鱼肠道

样品细菌组成差异较小，基本重合在一起，但是

这 2 个季节的肠道菌群组成与秋、冬季之间存在差

异。不同季节水样细菌群落组成与肠道菌群的季节

变化规律类似，说明春季与夏季的细菌组成结构相

似，同时肠道样品和水样中春、夏季和秋、冬季之

间的差异相对较大 (图 5)。ANOSIM 分析发现，春季

和夏季肠道中细菌组成无显著性差异 (p=0.154)，

而其余季节间肠道菌群组成均存在显著性差异

(p<0.05)；与此同时，相同季节中的棘头梅童鱼肠

道和水环境之间的细菌组成差异显著 (p<0.05，表 1)。 

2.3    水环境细菌优势种和肠道菌群的相互关系

利用 Mantel 检验分析了 4 个季节中珠江口水
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图1　门分类水平下棘头梅童鱼肠道和水环境中优势细菌的相对丰度

注：春季、夏季、秋季、冬季分别用 Spr、Sum、Fal、Win 表示；CL 和 W 分别代表棘头梅童鱼和水样；数字代表样品标号。

Fig. 1　Relative abundance of dominant bacteria in intestine of C. lucidus and water environment on phyla level

Note: Spring, summer, fall and winter are denoted by Spr, Sum, Fal, and Win, respectively; CL and W represent C. lucidus and water samples,
respectively; and the numbers represent sample labels.
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体细菌 (平均相对丰度大于 1% 的属) 与棘头梅童鱼

肠道细菌群落组成的相关性 (图 6)。水环境中黄杆

菌、嗜冷杆菌、Candidatus_Actinomarina、Salini-
monas 和 OM60NOR5_clade 5 个菌属与棘头梅童鱼

肠道细菌组成之间存在显著相关性，是与棘头梅童

鱼肠道菌群相互关系最高的细菌 (r>0.4, p<0.01)。

在水环境中的其他优势属，如 Salinimicrobium、

革兰菌 (Gramella)、栖砂杆菌 (Arenibacter)、比齐
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图2　属水平下棘头梅童鱼肠道和水环境中优势菌群结构

注：春季、夏季、秋季、冬季分别用 Spr、Sum、Fal、Win 表示；CL 和 W 分别代表棘头梅童鱼和水样；数字代表样品标号。

Fig. 2　Composition of dominant bacterial genus in intestines of C. lucidus and water environment on genera level

Note: Spring, summer, fall and winter are denoted by Spr, Sum, Fal and Win, respectively; CL and W represent C. lucidus and water samples,
respectively; and the numbers represent sample labels.
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图3　不同季节棘头梅童鱼肠道中菌属数量 (a) 和肠道特有及共有的属数量 (b)

注：春季、夏季、秋季、冬季分别用 Spr、Sum、Fal、Win 表示；CL 代表棘头梅童鱼。

Fig. 3　Number of bacterial genera in intestines of C. lucidus in different seasons (a) and number of unique and

common genera in intestines in different seasons (b)

Note: Spring, summer, fall and winter are denoted by Spr, Sum, Fal, and Win, respectively; CL represent C. lucidus.
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奥氏菌 (Bizionia) 和赤杆菌 (Erythrobacter) 等与棘

头梅童鱼肠道菌群之间的相关性较低  ( r < 0 . 2 ,

p>0.05)。

春、夏、秋、冬 4 个季节中珠江口棘头梅童鱼

肠道菌群和水环境菌群之间的网络图中，4 个季节

鱼类肠道和水体中共有属分别为 38、54、50 和

27 个，分别占相应季节总节点数量的 47.72%、

63.53%、58.14% 和 19.15%，冬季鱼类肠道和水环

境的共有菌群比例最低，而夏季最高 (图 7)。 
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图4　棘头梅童鱼肠道和水体中的细菌群落多样性指数的季节变化

注：春季、夏季、秋季、冬季分别用 Spr、Sum、Fal、Win 表示；CL 和 W 分别代表棘头梅童鱼和水样；
不同字母表示存在显著性差异 (p<0.05)。

Fig. 4　Seasonal variation of bacterial diversity in intestines of C. lucidus and water environment

Note: Spring, summer, fall and winter are denoted by Spr, Sum, Fal and Win, respectively; CL and W represent C. lucidus and water samples,
respectively; Different letters represent significant differences (p<0.05).
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图5　基于 Bray-Curtis 距离的水体和肠道细菌群落的

主坐标分析
注：春季、夏季、秋季、冬季分别用 Spr、Sum、Fal、Win

表示；CL 和 W 分别代表棘头梅童鱼和水样；
* 表示存在显著性差异 (p<0.05)。

Fig. 5　Principal coordinate analysis (PCoA) of bacterial

composition in intestines of C. lucidus and water

environment based on Bray-Curtis distance

Note: Spring, summer, fall and winter are denoted by Spr, Sum, Fal, and Win,
respectively; CL and W represent C. lucidus and water samples, respec-

tively; * represents significant differences (p<0.05).

 

表1   不同季节棘头梅童鱼肠道与水体中的

细菌组成差异分析
Table 1　Difference of bacterial composition between

intestines of C. lucidus and water environment in
different seasons

分组 Group r2 p

Spr_CL-vs-Sum_CL 0.939 0.154

Spr_CL-vs-Fal_CL 0.814 0.030*

Spr_CL-vs-Win_CL 0.871 0.025*

Sum_CL-vs-Fal_CL 0.766 0.032*

Sum_CL-vs-Win_CL 0.818 0.041*

Fal_CL-vs-Win_CL 0.923 0.028*

Spr_CL-vs-Spr_W 0.854 0.018*

Sum_CL-vs-Sum_W 0.929 0.022*

Fal_CL-vs-Fal_W 0.740 0.025*

Win_CL-vs-Win_W 0.029*

注：春季、夏季、秋季、冬季分别用 Spr、Sum、Fal、Win 表示；CL 和

W 分别代表棘头梅童鱼和水样；* 表示存在显著性差异 (p<0.05)。

Note: Spring, summer, fall and winter are denoted by Spr, Sum, Fal, and

Win, respectively; CL and W represent C. lucidus and water sam-

ples, respectively; * represents significant differences (p<0.05).
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图6　水环境优势种对棘头梅童鱼肠道细菌组成的影响

Fig. 6　Effects of dominant bacterial genus in water environment on intestinal bacteria of C. lucidus
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图7　不同季节棘头梅童鱼肠道和水环境特有和共有菌群网络分析

Fig. 7　Network of unique and shared bacterial composition in intestines of C. lucidus and water environments in different seasons
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3    讨论
 

3.1    棘头梅童鱼肠道菌群多样性和优势属的季节

性差异

细菌 α 多样性指数、PCoA 分析和 ANOSIM 分

析均表明不同季节棘头梅童鱼肠道菌群结构存在差

异。α 多样性指数越高，意味着肠道内的细菌种类

越丰富，每种细菌的数量分布也相对均衡，说明肠

道菌群抗干扰能力更强，有利于宿主适应外界环

境[20]。以往研究也表明鱼类肠道菌群结构存在季

节性差异，这可能与鱼类因季节变化而调整其活动

模式、生理需求、摄食行为和生态习性有关[21-22]。

珠江口棘头梅童鱼在春季和夏季产卵繁殖[19]，饱

食率低于其他季节[23]，这可能是导致其春、夏季

肠道菌群多样性低的原因。有研究表明，夏季黑鳊

(Megalobrama terminalis) 通过调节肠道微生物组成

和降解酶的活动，为产卵和迁移提供能量，该时期

肠道菌群多样性显著降低，这被认为是一种关键的

生理策略 [ 2 4 ]。秋季棘头梅童鱼肠道菌群多样性

低，可能与其生长发育有关。秋季是珠江口棘头梅

童鱼补充群体的育肥期，生物量明显增加[25]。以

往研究表明，棘头梅童鱼在 9—10 月生长迅速，入

冬后生长速率变缓[26]。鱼类不同的发育阶段也是

影响肠道菌群结构的重要因素[27]。对草食性的草

鱼 (Ctenopharyngodon idellus)、肉食性的鳜 (Sini-
perca chuatsi) 和南方鲇 (Silurus meridionalis) 3 种鱼

类，从孵化后到成年阶段的肠道微生物群落的变化

研究发现，在鱼类快速发育时期，肠道菌群结构开

始显著变化，肠道菌群多样性显著下降 [ 2 8 ]。同

样，对斑马鱼 (Danio rerio) 的研究也发现，快速发

育时期其肠道菌群多样性最低[29]。湖红点鲑的肠

道菌群多样性在秋季同样最低[9]，与此同时生长速

率较高[30]。不同季节鱼类的生长速率存在显著性

差异[31]，这可能是秋季棘头梅童鱼肠道菌群多样

性最低的原因之一。冬季棘头梅童鱼肠道菌群多样

性显著高于其他季节，可能与其摄食强度高有关。

已有研究表明，虽然冬季棘头梅童鱼生长缓慢[26]，

但摄食等级和饱食率均高于其他季节[23,32]。珠江口

棘头梅童鱼在春、夏季产卵，在冬季表现出较高的

摄食强度，可能与其储备能量，为来年春季的洄游

繁殖提供必要的能量有关[33-34]。摄食强度会影响宿

主的营养状态和代谢活动，从而影响肠道微生物群

落的组成，例如可促进某些有益微生物的生长[35]。

研究发现，摄食后双棘双锯鱼 (Premnas biaculeatus)
的肠道菌群多样性会显著增加[36]。

以往的研究也表明，季节变化是影响鱼类肠道

中细菌优势属发生变化的重要因素。不同季节奥尼

罗非鱼 (Oreochromis niloticus×O. aureus) 肠道内的

细菌总数和优势细菌属均有所不同，春季和夏季肠

道中优势属均为气单胞菌 (Aeromonas)，秋季为发

光杆菌，而冬季为假单胞菌[37]。不同季节湖红点

鲑的肠道细菌优势属也发生变化，春季为为寡单胞

菌 (Stenotrophomonas)，夏季为溶酪大球菌 (Macro-
coccus)，秋季为梭菌科 (Clostridiaceae)，而冬季为

假单胞菌[9]。在本研究中，春季和夏季中棘头梅童

鱼肠道细菌以嗜冷杆菌占绝对优势，秋季发光杆菌

相对丰度最高，而冬季假单胞菌、弧菌、Sva0996_

marine_group、甲基杆菌、芽孢杆菌 (Bacillus) 和

Candidatus_Actinomarina 相对丰度高于其他 3 个季

节。研究发现嗜冷杆菌在促进鱼类生长、显著降低

饵料系数、提高对食物的利用率等方面发挥重要作

用[38]。在大西洋鲑 (Salmo salar) 的肠道菌群研究

中，发光杆菌丰度同样在秋季最高[21]。有研究也

发现发光杆菌是棘头梅童鱼肠道中常见的优势属[39]。

假单胞菌作为肠道益生菌可改善水产动物的营养消

化、生长以及提升动物的抗逆能力[40]。草鱼和鲫

(Carassius auratus) 肠道内的假单胞菌可分泌胞外

消化酶，如蛋白酶、脂肪酶、淀粉酶和纤维素酶，

促进了鱼类对饵料的消化吸收[41]。军曹鱼 (Rachy-
centron canadum) 体内也分离出具有较强的产蛋白

酶能力的假单胞菌[42]。Sva0996_marine_group 这种

放线菌与宿主利用溶解性蛋白的能力有关[43]。甲

基杆菌可以降解碳水化合物和短链脂肪酸[44]。芽

胞杆菌具有抑制宿主的致病菌、加速生长和增强免

疫力等作用，它们还产生各种细胞外酶，如淀粉

酶、蛋白酶、脂肪酶，进一步帮助消化[45]。 

3.2    季节变化对棘头梅童鱼肠道细菌和水体细菌

关系的影响

本研究发现 4 个季节中冬季水体细菌的 α 多样

性最高。以往研究表明，北半球的海水细菌多样性

峰值出现在 12 月，南半球则出现在 6 月，全球海

水细菌群落多样性均在冬季最高[46]，并在夏季和

冬季之间形成了明显的不同特征，这种年际变化每

年都在重复[12]，本研究结果与之一致。鱼类肠道

菌群受水体细菌的影响，同时肠道环境能够塑造独

特的细菌群落，从而形成一个复杂的微生物群
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落[47-48]。以往的研究表明肠道细菌与环境菌群结构

之间存在相互联系，季节变化下的水环境细菌组成

差异可能影响鱼类肠道菌群结构变化[49]。从 Man-

tel t 检验分析中发现水环境中的黄杆菌、嗜冷杆

菌、Candidatus_Actinomarina、Salinimonas 和

OM60NOR5_clade 5 个菌属对棘头梅童鱼肠道细菌

组成影响最大。由共现网络图可以看出，春、夏季

肠道和水体细菌共有的数量和比例较高，反映出更

活跃的关系。春、夏季棘头梅童鱼肠道菌群更易受

到水体菌群的影响，同时也是鱼类水体病原菌感染

的高发期。春、夏季水体中高丰度的黄杆菌是一种

致病菌，会导致海洋生物感染“烂皮病”，而且研

究表明鱼类的“烂皮病”主要在春、夏季爆发[50]。

在水温较高的季节，鱼体内菌群失调更频繁，鱼类

感染疾病的风险增加，水体中的细菌更容易影响鱼

类[51]。对凡纳滨对虾 (Litopenaeus vannamei) 养殖

水环境和肠道细菌的研究也发现，季节变化会导致

水环境中的细菌变化，夏季水体中病原体的生长更

快，如念珠菌 (Candida) 等，会直接改变虾类肠道

菌群的组成；当病原体数量增加时，Didymella、
线黑粉菌 (Filobasidium) 等有益菌可能会被抑制，

导致肠道环境更有利于病原体生存，从而增加了虾

类疾病发生的风险、干扰了肠道菌群的稳定性[52]。

已有研究表明，在繁殖期前后，鱼类脾脏的相对大

小和头肾粒细胞的迁移活动均有所下降，可能会使

鱼类对病原体的抵抗力下降，从而增加病原体感染

的风险[53]。此外，研究发现在鲫生殖期间无法产

生针对新抗原的抗体反应，繁殖所需能量的增加可

能降低鱼类的免疫功能[54]。斑马鱼在繁殖期间，

更容易摄入水体中的一些致病菌，如埃希氏菌 (Es-
cherichia) 和拟杆菌 (Bacteroides) 等[55]。上述研究表

明，春、夏季时棘头梅童鱼免疫力降低，同时水体

中病原体的生长更快，可能是棘头梅童鱼肠道细菌

群落组成在春、夏季更容易受到周围水体细菌群落

影响的原因。秋季棘头梅童鱼肠道中相对丰度最高

的属为发光杆菌。研究发现发光杆菌病是欧洲鲈

(Dicentrarchus labrax) 最严重的细菌性疾病之一，

通常由水体中的发光杆菌感染鱼类[56]。冬季棘头

梅童鱼摄食强度高，肠道菌群比较稳定。以往研究

表明，摄食强度对鱼类的健康、抵抗力至关重要，

低摄食率会导致鱼类免疫功能受损更容易感染疾

病[57]。因此冬季棘头梅童鱼肠道菌群不易受水体

细菌组成的影响。 

4    结论

通过 16S rRNA 基因高通量测序技术分析了珠

江口梅童鱼肠道和水体环境中细菌组成的季节变

化。棘头梅童鱼肠道菌群的多样性和肠道优势菌属

均存在季节变化，冬季肠道菌群多样性最高。季节

变化对珠江口棘头梅童鱼肠道菌群结构和水环境细

菌组成均能产生影响，水环境中的黄杆菌、嗜冷杆

菌、Candidatus_Actinomarina、Salinimonas 和

OM60NOR5_clade 5 个菌属对棘头梅童鱼肠道细菌

组成的影响最大。未来将开展鱼类体表细菌和鱼鳃

细菌等与水体细菌关系的研究，同时加强细菌功能

方面的探讨。
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