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摘要    研究低(5 kg/m3)、中(10 kg/m3)、高(15 kg/m3)三个养殖密度对工厂化养殖黄条 生长的影响, 

从消化道菌群角度分析了养殖黄条 的生长的密度适应性。利用 Illumina MiSeq 平台对不同养殖密

度条件下黄条 的消化道(胃、肠道、幽门盲囊)菌群进行 16S rRNA高通量测序, 并进行了菌群的多

样性、结构特征和菌群基因功能预测的分析。结果显示, 相较于中、低密度组, 高养殖密度显著

(P<0.05)抑制了黄条 的终末体质量、特定生长率并显著上调了血清应激相关激素水平。消化道微生

物群落在属水平上 , 乳杆菌属 (Lactobacillus)、鞘氨醇单胞菌属 (Sphingomonas)、双歧杆菌属

(Bifidobacterium)、Faecalibaculum、Ruminococcaceae_UCG 等在中、高密度组中丰度降低, 克雷伯

氏菌属(Klebsiella)等在中、高密度组中丰度增加, 均与低密度组差异显著(P<0.05)。KEGG通路分析

发现, 各养殖密度组的菌群基因主要集中在代谢、环境信息过程、遗传信息过程三个一级功能通路。

该实验设置的中、高密度组相对低密度组, 消化道菌群的组成和结构上呈现有益菌(乳酸杆菌属等)

显著性减少和条件致病菌(克雷伯氏菌属)显著性增加(P<0.05)的趋势。在菌群功能方面, 与低密度组

相比, 中、高密度组消化道特别是在代谢、遗传及环境信息过程的二级功能通路上注释的 tags 数目

相对低密度组显著增加(P<0.05)。研究结果为建立工厂化养殖模式下适宜密度调控和健康养殖技术

建立提供了理论依据。 
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黄 条 (Seriola aureovittata) 隶 属 鲈 形 目

(Perciformes) 鲹、 科(Carangidae)、 属(Seriola), 是一

种广泛分布于全球海洋中上层的暖温大洋性经济鱼

类, 具有长距离洄游的特性(张春霖, 1955)。黄条 肉

质具有优良的口感、鲜度和较高的营养价值, 加工成

生鱼片的品质可与三文鱼(Salmo salar)、蓝鳍金枪鱼

(Thunnus thynnus)媲美(柳学周等, 2017)。黄条 兼顾

生长速度较快和肉质良好等优点 , 随着全球市场需

求的不断增长 , 其开发应用前景广阔 (崔爱君等 , 

2021)。黄条 适宜于工厂化车间养殖、深水网箱养

殖、深远海平台养殖等多种模式, 但当下产业设施情

况最易实现工厂化养殖, 开发工厂化黄条 繁育与养

殖关键技术 , 可尽快为我国海水鱼类养殖多元化发

展提供优良品种与高效工艺支撑(徐永江等, 2019)。 

鱼类的养殖生长与健康水平受到多种因素的影

响, 如低氧(王鹏飞, 2014)、盐度(史宝等, 2020)、密度

(张奇, 2020; 倪金金, 2020)等, 其中密度是一种关键

的制约因素。已有研究表明, 适宜的养殖密度会促进
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养殖鱼的生长 , 较高的养殖密度会造成生长的迟滞

和生理胁迫(宋志飞等 , 2014; 韩岑等 , 2017; 张奇 , 

2020; 倪金金, 2020)。关于密度对鱼类生长和健康影

响的机制 , 国内外诸多学者从鱼类摄食 (倪金金 , 

2020)、饵料转化率 (Yang et al, 2020)、养殖水质

(Zahedi et al, 2019)等角度进行了研究和阐释, 鲜见

有从消化道微生态角度进行研究的报道。 

鱼类消化道内存在着数量庞大、结构复杂的微生

物群落 , 与其宿主自身形成一个特定的消化道微生

态系统, 并在鱼类消化道内与宿主相互作用, 在宿主

新陈代谢、生长发育以及免疫等重要生理过程中起关

键的调控作用(高权新等, 2010; Wang et al, 2018)。周

茜等(Zhou et al, 2022)发现半滑舌鳎的肠道菌群可以

通过和宿主体内基因互作来启动免疫机制抵御哈维

氏弧菌的感染。黄条 在工厂化和网箱养殖环境中表

现出不同的生长性能 , 同时其消化道菌群丰度结构

及注释的功能通路发生改变(周鹤庭等, 2022)。黄条

作为大洋性长距离洄游性鱼类 , 在进行工厂化车间

养殖时, 需圈养在一个相对较小的养殖环境中, 养殖

鱼可能会承受养殖密度带来的相关生理胁迫 , 从而

为养殖生长带来不利的影响。目前尚未见养殖密度对

黄条 生长影响的微生态适应方面的报道, 因此采用

基于Illumina MiSeq平台的高通量测序技术, 以工厂

化养殖的黄条 为对象, 尝试从微生态角度来揭示养

殖鱼生长代谢水平与养殖密度适应的关系 , 以期为

黄条 工厂化健康养殖技术提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验鱼来源与实验设计 

实验于 2020 年 7~8 月在大连富谷食品有限公司

的工厂化养殖车间完成, 试验周期为 60 d。实验用黄

条 来自于该公司自主培育的均一规格、体质健康的

1 龄养殖鱼, 平均体长(33.12±0.83) cm, 平均体质量

(565.83±70.22) g。 

使用容积为 3 m3圆柱形玻璃缸水槽作为试验容

器。实验设置低密度组(5 kg/m3)、中密度组(10 kg/m3)、

高密度组(15 kg/m3)等三个实验组, 每个实验组设置

一个重复。实验鱼放入各密度组暂养适应 7 d后正式

开始。实验采用流水养殖方式, 日换水率在 400%以

上。整个实验过程中, 养殖水温保持在 22~27 °C, 盐

度 31~32, 溶解氧>6 mg/L。实验期间投喂冰鲜玉筋鱼, 

投喂量为鱼体重的 3%~5%, 均饱食投喂。每天投喂

后 1 h清理养殖水槽, 保持底部清洁。 

1.2  实验样品采集与处理 

实验结束后, 实验鱼经MS-222 麻醉(80 mg/L)后, 

测量体重、体长, 用一次性注射器于尾部静脉取血, 血

液样本在室温下静止 10 min后离心(4 °C, 4 000 r/min, 

10 min), 取血清保存在液氮中 , 用于皮质醇和葡萄

糖等指标分析。消化道菌群样本采集时, 先采用 75%

酒精棉擦拭体表, 随后解剖并快速取胃、幽门盲囊、

肠道三个组织, 排出组织内残余内容物, 采用预冷的

生理盐水冲洗后分装保存于液氮中。 

工厂化养殖车间内每个实验组取样三尾鱼的消

化道各个组织部位作为平行样品 , 故样品命名情况

如下: C2AS为低密度(A)组胃部(Stomach), C2BP为中

密度(B)组幽门盲囊(Pyloric caecum), C2CG为高密度

(C)组肠道(Intestinal), 依次类推命名样品。 

1.3  生长与血清指标计算 

生长参数的计算按照下述公式进行:  

增重率(Weight gain ratio, WGR,%) = [(Wt–W0)/ 

W0]×100,                (1) 
特定生长率(Specific growth ratio, SGR,%/d) = 

[(lnWt–lnW0)/t]×100,           (2) 
肥满度(Condition factor, CF, g/cm3) = Wt/L

3 ,  (3) 

上述式中, W0、Wt分别为试验初始和结束平均鱼体质

量(湿重, g); t为试验天数(d); L为体长(cm)。 

血清指标包括: 皮质醇、葡萄糖。上述指标均采

用南京建成生物工程研究所生产的试剂盒 , 严格按

照其操作说明完成测定。 

1.4  微生物总 DNA提取与高通量测序 

将黄条 消化道样品用DNA抽提试剂盒(DNeasy 

PowerSoil Kit)提取基因组DNA, 之后利用Nano Drop 

2000 和琼脂糖凝胶电泳检测DNA的浓度, 质量合格

后将其分离。以基因组DNA为模板, 使用带barcode

的特异引物Tks Gflex DNA Polymerase (TaKaRa)进行

PCR以确保扩增效率, 引物使用 343F (5’-TACGGR 

AGGCAGCAG-3’)和 798R (5’-AGGGTATCTAATCC 

T-3’) 扩增区域为 16S V3-V4区。PCR产物经电泳检

测和磁珠纯化后进行二轮PCR并重复上述检测与纯

化步骤。最后根据PCR产物浓度进行稀释后等量混样, 

随后通过Illumina MiSeq PE300平台进行高通量测序, 

具体步骤参考该文章(Zhou et al, 2023)。 

1.5  数据处理与统计分析  

高通量测序得到的原始图像数据文件经碱基识

别分析转化为FASTQ格式的原始测序序列 , 经过一

系列剪切、去杂、拼接、质控和去除嵌合体后得到有
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效序列。根据序列的相似性, 将序列归为多个可分类

操作单元(OTU), 序列相似度≥97%被归为一个OTU

单元。使用QIIME软件包选取每个OTU中丰度最大的

序列作为该OTU的代表序列(tags), 并将所有代表序

列与Silva(version123)数据库进行比对注释 , 物种比

对注释使用RDP classifier软件 , 保留置信区间大于

0.7 的注释结果。采用tax4fun(0.3.1)对微生物群基因

参与的KEGG通路进行比对分析。 

数据处理使用Excel2016, 并用SPSS 26.0软件进

行统计分析。数值均采用“平均值±标准差” (Means± 

S.D.)表示。分析过程中利用单因素方差分析(One-way 

ANOVA)方法对不同密度组间的生长指标、血液指

标、微生物多样性指标、属水平上优势菌群以及参与

KEGG二级通路的tags数目等结果进行统计分析, 利

用Duncan’s检验对三个不同密度组黄条 样品的差

异性进行LSD多重比较, 显著差异水平为P<0.05。 

2  结果 

2.1  不同密度下黄条 的生长与生理指标差异 

在工厂化不同养殖密度下, 经过 60 d养殖后, 低

密度组实验鱼终末体质量显著高于高密度组(P<0.05), 

增重率和特定生长率显著高于中、高密度组(P<0.05), 

另外, 低密度组实验鱼血清中皮质醇、葡萄糖水平显

著高于中、高密度组(P<0.05), 而中、高密度组之间的

生长和生理指标均无显著性差异(P>0.05) (图 1、表 1)。 

2.2  不同养殖密度黄条 消化道菌群多样性 

共采集到 27 个黄条 消化道样品, 经测序和生

物信息学处理, 共得到 1 707 224条有效数据序列。

图 2 显示: 在胃中, 高密度组OTU数量最多, 低密度

组同中、高密度组共有的OTU数目分别为 2 018 

(25.40%)、2 124 (25.34%)个; 在幽门盲囊中, 低、高

密度OTU数目相等, 低密度组同中、高密度组共有的

OTU数目分别为 2 129 (25.44%)、2 185 (25.79%)个; 

在肠道中, 低密度组OTU数目最多, 低密度组同中、

高密度组共有的OTU数目分别为 2 163 (25.53%)、2 

210 (25.63%)个。综上发现, 不同养殖密度下实验鱼

各组织之间共有OTU数目均在 25%~26%之间, 无明

显差异。 

测序结果显示获得的黄条 消化道菌群多样性

指数覆盖度均达到 0.98 以上, 表明数据测定结果可

靠(表 2)。在胃组织中, 低密度和高密度组的Chao1指

数显著高于中密度组(P<0.05), 低密度组的Shannon

指数和Simpson指数显著高于中、高密度组(P<0.05)。

在幽门盲囊组织中, chao1 指数在低密度组中显著高

于中密度组 (P<0.05), 低密度组的Shannon指数和

Simpson指数显著高于中、高密度组(P<0.05)。在肠道

组织中 ,  chao1 指数在各密度组中无显著性差异

(P>0.05), Shannon指数显示低密度组显著高于中、高 

 

图 1  不同密度下黄条 的养殖生长指数 
Fig.1  Growth index of S. aureovittata in different stocking 

densities 
注: 不同上标小写字母表示同一指标不同密度组之间的差异显著

性(P<0.05); 下同 

表 1  黄条 不同密度养殖下的血液皮质醇和葡萄糖水平 
Tab.1  Blood cortisol and glucose levels in S. aureovittata in 

different stocking densities 

血液指标 低密度组 中密度组 高密度组 

皮质醇
(ng/mL) 

29.96±0.31c 34.04±0.15b 39.59±0.23a 

葡萄糖
(μmol/L) 

10.78±0.24c 13.72±0.40b 16.03±0.18a 

注: 不同小写字母上标表示不同密度组间的显著性差异(P<0.05) 
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图 2  胃部、幽门盲囊、肠道微生物 OTU的 Venn图 
Fig.2  Venn diagrams of the OTU of microflora in stomach, pyloric caecum and intestine 
注: 从左至右依次为胃部、幽门盲囊、肠道; A、B、C分别代表低、中、高密度组; 下同 

表 2  消化道样品微生物多样性指数 
Tab.2  Diversity index of microorganism in digestive tract samples 

样品 序列 分类单元 Chao1指数 Shannon指数 Simpson指数 覆盖度/% 

C2AS 63 048±1 373 1 935±103 3 307.47±170.41b 7.74±0.60b 0.97±0.02b 98.73±0.10 

C2BS 64 873±2 563 1 974±237 2 889.82±90.45a 6.22±0.11a 0.88±0.00a 99.01±0.03 

C2CS 63 635±2 214 2 170±162 3 339.61±160.13b 6.49±0.22a 0.89±0.01a 98.82±0.04 

C2AP 64 049±2 874 2 156±93 3 612.54±206.83b 8.34±0.09b 0.98±0.00b 98.57±0.07 

C2BP 62 102±2 871 2 028±58 2 982.58±18.17a 6.23±1.13a 0.87±0.06a 98.92±0.07 

C2CP 63 177±2 317 2 129±386 3 356.80±449.56ab 6.20±0.15a 0.87±0.01a 98.77±0.17 

C2AG 62 527±3 243 2 203±182 3 616.34±91.69 8.44±0.39b 0.98±0.00b 98.64±0.07 

C2BG 62 621±3 915 2 026±160 3 051.86±194.12 6.27±0.82a 0.92±0.09a 98.93±0.06 

C2CG 63 043±1 250 2 097±226 3 356.85±457.50 6.80±0.87a 0.91±0.05ab 98.78±0.23 

注: 不同上标小写字母表示不同密度组实验鱼同一组织部位之间的差异显著性(P<0.05) 

 
密度组(P<0.05), 低密度组的Simpson指数最大, 且显

著高于中密度组(P<0.05)。结果表明为低密度组在不

同实验组中、肠道在各组织中的微生物群落多样性指

数最高。 

2.3  基于门水平黄条 消化道的菌群结构 

测序结果显示检测到的黄条 消化道菌群来源于

32个门, 其中相对丰度值大于 1%的有 7个门, 分别是

变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、厚

壁菌门(Firmicutes)、放线菌门(Actinobacteria)、芽单胞

菌门(Gemmatimonadetes)、酸杆菌门(Acidobacteria)、

软壁菌门(Tenericutes), 丰度值累积占比在 98%以上。 

胃部的菌群变化体现以下两个方面: 变形菌门、

软壁菌门在低密度组中的相对丰度占比远低于中、高

密度组 , 而拟杆菌门等优势菌门在低密度组中的相

对丰度占比都高于中、高密度组。幽门盲囊和肠道中

的门水平菌群变化情况同胃部基本一致。以上结果表

明, 一方面胃、幽门盲囊和肠的菌群组成一个稳定的

微生态环境, 菌群丰度的变化趋势基本同步; 另一方

面, 低密度组同中、高密度组相比, 门水平上的各菌

群丰度值出现了较大的波动 , 但菌群组成并无明显

变化(图 3)。 

2.4  基于属水平黄条 消化道的菌群结构 

不同养殖密度组的黄条 消化道样品的菌群分

布于 763 个属, 其中丰度值>1%的属有 11 个(图 4)。

属水平上, 优势菌属(丰度大于 2%)均出现了显著性

差异变化。在胃组织中, 乳杆菌属(Lactobacillus)、鞘 
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图 3  基于门水平的黄条 消化道菌群结构 
Fig.3  Structure of bacteria in digestive tract of S. aureovittata at phylum level 

 
氨 醇 单 胞 菌 属 (Sphingomonas) 、 双 歧 杆 菌 属

(Bifidobacterium)、Faecalibaculum和Ruminococcaceae_ 

UCG的丰度在低密度组中显著高于中、高密度组

(P<0.05), 克雷伯氏菌属(Klebsiella)丰度在低密度组

显著低于中、高密度组(P<0.05)。此外, 幽门盲囊和

肠道中的优势菌属变化趋势同胃一致。低密度组的胃

组织拟杆菌属 (Bacteroides)丰度显著高于中密度组

(P<0.05), 与高密度组无显著差异, 在幽门盲囊、肠的

不同密度下均未出现显著性差异。各优势菌属在中、

高密度组间丰度均无显著性差异(P>0.05), 但中密度

组, 幽门盲囊优势菌属的丰度值高于肠道, 趋势与高

密度组相反(图 5)。 

 

图 4  基于属水平不同密度养殖的黄条 消化道优势菌群结构 
Fig.4  Structure of dominant bacteria in digestive tract of S. aureovittata at genus level 

 

图 5  基于属水平不同密度养殖的黄条 消化道优势菌群差异 
Fig.5  Difference of dominant bacteria in digestive tract of S. aureovittata at genus level 

注: L、M、H分别表示低、中、高密度组, *表示该菌属的低密度组和中、高密度组间具有差异显著性(P<0.05) 
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2.5  基于 KEGG通路分析黄条 消化道微生物菌群

功能 

通过KEGG分析, 在一级通路水平, 各密度组消

化道中的菌群功能主要集中在代谢(Metabolism)、环

境信息过程(Environmental Information Processing)、

遗传信息过程(Genetic Information Processing)等三个

方面 , 低密度组中消化道菌群参与功能通路的基因

数目远低于中、高密度组, 同时中、高密度组在代谢、

环境信息过程和遗传信息过程三个通路中注释的tags

数目远大于低密度组(图 6)。二级通路中, 碳水化合

物代谢、氨基酸代谢、能量代谢、辅助因子、维生素

的代谢、核苷酸代谢、脂质代谢、膜运输、信号传导、

翻译、转录和折叠、分类和降解等通路均出现低密度

组显著低于中、高密度组(P<0.05), 中、高密度组之

间无显著性差异的情况(P>0.05) (图 7)。 

3  讨论 

3.1  不同养殖密度下黄条 的生长差异 

养殖生产过程中 , 鱼类生长会受到各种环境因

子的影响, 密度就是其中一个关键因素。有研究表明, 

大口黑鲈(Micropterus salmoides) (倪金金, 2020)的终

末体质量随养殖密度升高显著下降 , 与文章结果一

致。中华鲟(Acipenser sinensis) (Long et al, 2019)的研

究也表明高养殖密度对鱼类的生长性能存在不利的

影响。在黄条 的终末体质量等生长指标和血清激素

指标的差异性变化表明中、高密度养殖组相对低密度

养殖组来说 , 对生长代谢和生理都表现出一定的胁

迫抑制作用。 

 

图 6  黄条 消化道菌群 KEGG一级通路功能注释 
Fig.6  Functional notes of KEGG 1 level pathway of digestive tract bacteria of S. aureovittata 
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图 7  KEGG通路功能注释(二级) 
Fig.7  Functional notes of KEGG pathway (Level II) 

注: *表示该功能通路中, 低密度组和中、高密度组间具有差异显著性(P<0.05) 

  
3.2  不同养殖密度下黄条 消化道菌群多样性变化 

消化道微生物的多样性被认为是代表宿主机体

健康和代谢能力的指标(Jena et al, 2018), 当多样性

下降时, 或可表明消化道微生物群落趋于不稳定, 微

生态功能受影响 , 容易导致生物患病 (金若晨等 , 

2020)。杜世聪等 (2019)研究认为表示多样性的

Shannon指数下降可以作为凡纳滨对虾 (Litopenaeus 

Vannamei)出现健康分化的标志。微生物菌群多样性

的变化会受生存环境和不同消化道区段的影响(Ni et 

al, 2014)。姜燕等 (2020)在工厂化养殖大黄鱼

(Larimichthys crocea)的研究中 , 发现菌群多样性随

消化道延伸出现下降趋势。随着消化道延伸, 高密度

组胃部、幽门盲囊、肠道中的OTU数量呈逐渐减少趋

势, 低密度组中呈增加趋势; Shannon指数和Simpson

指数也在不同密度组间呈现显著性差异, 中、高密度

组显著低于低密度组。这些都进一步说明中、高密度

组的黄条 机体消化道微生态环境受到一定程度的

胁迫, 菌群多样性降低, 趋于不稳定状态, 对病菌等

侵害抵抗力下降 , 更容易遭受细菌等外源不利因素

的侵袭而发生病害。 

3.3  不同养殖密度下黄条 消化道菌群结构特性 

有学者提出肠道微生物核心菌群的概念 , 即环

境改变会导致菌群结构改变 , 但对核心菌群的组成

影响不大, 菌群区系的相对稳定性成熟, 不容易受外

界环境影响(涂宗财等, 2017; 丁红秀等, 2021)。结果

显示同一密度组的不同组织间OUT及多样性无显著

差异, 且微生物群落组成相似。工厂化养殖黄条 的

消化道菌群门水平上的优势群类主要为变形菌门、拟

杆菌门、厚壁菌门、放线菌门, 与先前报道鱼类肠道

常见的优势微生物的结果(Kostic et al, 2013; Li et al, 

2013)相似。有研究称, 体内菌群中变形菌门的持续增

加会打破菌群环境稳态 , 导致宿主出现体内营养代

谢紊乱、免疫功能失调等情况(Carvalho et al, 2012), 

并指出生物体内变形菌门的增加可作为判断有潜在

疾病的诊断标志(Shin et al, 2015)。姜燕等(2021)关于

患病和健康大黄鱼的研究中 , 认为患病鱼消化道内

的变形菌门丰度显著高于健康鱼 , 拟杆菌门和厚壁

菌门显著低于健康鱼。变形菌门在中、高密度中相对

低密度养殖环境大幅增加 , 这一定程度上可能预示

着消化道内菌群出现紊乱。拟杆菌门主要与DNA、蛋

白质、降解多糖等碳水化合物和脂类的吸收转化有较

大关联(朱亦晨等, 2020)。拟杆菌门在中、高养殖密

度组中相对低密度组大幅减少。厚壁菌门中的部分细

菌在多糖发酵和纤维降解中有重要的作用 , 一定程

度上可增强机体免疫力(姬玉娇等, 2016), 中、高密度

组厚壁菌门菌群丰度的降低也反映出机体免疫力的

下降。结合结果中门水平菌群结构变化, 中、高密度

养殖组相对低密度组条件致病菌门的菌群丰度的升

高, 与养殖鱼生长受到抑制(特定生长率、肥满度等降

低)、生理胁迫(皮质醇激素、葡萄糖水平升高)的变化

一致 , 其可能的机制是这些条件致病菌的增加影响

了鱼体的营养吸收和生理代谢 , 并在血清皮质醇激

素、葡萄糖代谢等免疫相关指标上体现出来。 

在属水平的菌群结构上 , 厚壁菌门的乳杆菌属

丰度占比最大, 且能定殖在宿主的肠道内, 与病原菌

竞争肠道上皮的附着点 , 一方面可以维持微生态环
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境稳定、增强消化道黏膜免疫调节; 另一方面可以有

效减少宿主感染致病菌。重组植物乳杆菌(L. plantarum) 

(Soltani et al, 2019)、鼠李糖乳杆菌 JCM1136 (L. 

rhamnosus JCM1136) (Xia et al, 2018)可以显著提高

虹鳟(Oncorhynchus mykiss)血清中的IgM, 促使免疫

基因表达上调, 提升宿主免疫力。在养殖生产中, 乳

杆菌常被用作益生菌添加在水产养殖的饲料中 , 可

以帮助饲料消化、促进生长, 如利用添加乳杆菌的饲

料投喂大菱鲆(Scophthalmus maximus)后存活率和生

长率得到提升(苏晨阳, 2015)。有研究表明, 乳杆菌和

双歧杆菌会影响宿主糖代谢 , 促进机体生长(Yan et 

al, 2016; Asgharian et al, 2020), 拟杆菌属在消化道内

有分解蛋白质、复杂多糖并促进脂质代谢的作用

(Singh et al, 2015)。在动物生长过程中需要大量的细

胞增殖 , 需要大量的磷脂和能量来维持细胞快速的

增大和分化 , 而脂代谢产物可以为细胞提供磷脂等

脂质, 糖代谢则为细胞提供了碳骨架与能量(徐振海, 

1990; Varki, 2017)。乳杆菌、拟杆菌、双歧杆菌、

Faecalibaculum等可以产生短链脂肪酸 (short-chain 

fatty acids, SCFA), SCFA 能够调节机体脂肪、骨骼肌

及肝脏等器官的能量代谢 , 诱导产生胰岛素样生长

因子 1 (insulin-like growth factor-1, IGF-1), 影响动物

生长及体重(Holzer et al, 2001; Canfora et al, 2015; 

Yan et al, 2016; 程冉冉, 2020; Zagato et al, 2020; 袁

志发等, 2021)。结果显示, 低密度组黄条 消化道各

组织中乳杆菌属、双歧杆菌属、Faecalibaculum等的

丰度值均显著高于中、高密度, 但是中密度组中幽门

盲囊内丰度值高于肠道, 在高密度组中, 肠道内丰度

值高于幽门盲囊 , 这可能是由于肠道微生物的多样

性更丰富 , 中密度的胁迫下仍能一定程度保持菌群

相对平衡 , 但在更高密度的胁迫下产生紊乱。以上

讨论的乳杆菌属、双歧杆菌属等菌属在不同密度组

间的适应性变化与低密度组养殖鱼肥满度、增重率、

生长速率高等密切相关 , 说明这部分菌属在维持鱼

体内消化道微生态稳定 , 增强黏膜免疫 , 制约条件

致病菌的增殖 , 促进低密度下养殖鱼脂质和糖类的

代谢等方面具有一定的开发应用潜力(苏晨阳, 2015; 

姬玉娇等, 2016; Wang et al, 2018; 姜燕等, 2021)。前

期研究结果提示我们 , 养殖过程中或可通过在黄条

饵料中适当增加乳杆菌等益生菌 , 提升养殖鱼的

生长效率和抗病力等。另外, 本团队已有研究表明, 

低密度组养殖的黄条 血清中IGF-1 和生长激素显

著高于中、高密度组(姜燕等, 2022), 结合本研究中

低密度组养殖鱼消化道优势菌属丰度显著高于中、

高密度组 , 推测消化道优势菌属可能与血清 IGF-1

表达存在协同调控关系 , 从而促进养殖鱼表现出更

佳的生长性能 , 具体的调控作用及可能机制有待于

深入研究。 

克雷伯氏菌属和Anaeroplasma同属变形菌门, 这

两种菌属在中、高密度组中的增加是引起变形菌门丰

度值变化的原因。克雷伯氏菌属是常见的条件致病菌

属, 当宿主机体健康状态下降、有益菌丰度降低时, 

平衡状态被打破, 即可导致宿主发病。克雷伯氏菌属

下有肺炎克雷伯菌(Klebsiella pneumoniae)、产酸克雷

伯菌(K. oxytoca)等众多细菌 , 但肺炎克雷伯菌在水

生动物中多次被发现并报道 , 在发病的鲤鱼

(Cyprinus carpio) (卢玉婷等, 2014)、出现烂鳃的白鲢

(Silver carp) (唐毅等, 2007)、暴发出血病的团头鲂

(Megalobrama amhlycephala) (滕涛等, 2016)中均分离

或鉴定出该菌。本次研究中高密度组养殖鱼消化道中

的克雷伯氏菌属上升, 虽然未出现病理表现, 但与生

长指标和血清皮质醇等生理指标方面的表现相一致, 

存在暴发疾病的潜在风险。 

3.4  不同养殖密度下黄条 消化道菌群功能注释分析 

通过KEGG通路分析来看, 消化道菌群主要功能

注释集中在代谢、遗传信息处理和环境信息处理这三

方面。在KEGG二级通路中, 低密度组实验鱼消化道

菌群对应的功能基因数目显著低于中、高密度组, 且

中、高密度组之间无显著性差异, 表明当中、高养殖

密度对生长造成生理胁迫时 , 养殖鱼本身可能通过

消化道菌群结构和丰度的调整来调动更多的代谢途

径参与到胁迫应答的过程中 , 从而对机体的生长进

行代谢补偿以尽量维持机体消化道微生态稳定。二级

代谢通路下, 碳水化合物代谢、氨基酸代谢、能量代

谢、辅助因子和维生素代谢、核苷酸代谢、聚糖生物

和代谢等通路富集均出现在中、高密度组中显著高于

低密度组的情况, 这可能是中、高密度条件下黄条

消化道菌群积极参与了由于密度胁迫引发的生长代

谢补偿调控过程 , 爔与曾晨 等 (2020)的研究结果一

致。中、高密度组在翻译, 转录, 折叠、分类和降解

这三个通路中, 参与的基因数目显著高于低密度组, 

这可能由于中、高养殖密度造成的胁迫导致鱼体应激

反应出现了DNA损伤(冉茂良等, 2013), 而密度胁迫

下的黄条 消化道菌群积极参与了遗传信息加工处

理 , 其对遗传物质具体的调控机制有待于今后深入

研究。 
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4  结论 

黄条 在低(5 kg/m3)、中(10 kg/m3)、高(15 kg/m3)

三个工厂化养殖密度条件下 , 生理指标和消化道微

生物群表现出显著性差异, 表明养殖密度对黄条 的

生理造成胁迫从而影响了生长代谢水平。5 kg/m3 的

密度条件中, 消化道中微生物的 Alpha多样性以及乳

杆菌属等有益菌的丰度显著较高 , 皮质醇和葡萄糖

显著较低 , 同时增重率和特定生长率显著高于其他

密度, 说明该密度组黄条 的生长性能和生理状态优

于其他密度组。该研究为养殖黄条 的适宜密度和工

厂化健康养殖技术提供理论支撑。 
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ROLE OF GASTROINTESTINAL MICROBIOTA IN GROWTH REGULATION OF 
YELLOWTAIL KINGFISH SERIOLA AUREOVITTATA UNDER INDOOR TANK 

CULTURE IN DIFFERENT STOCKING DENSITIES 

ZHOU He-Ting1, 2, XU Yong-Jiang1, JIANG Yan1, CUI Ai-Jun1, WANG Bin1, LIU Xue-Zhou1 
(1. Yellow Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Joint Laboratory for Deep Blue Fishery Engineering, 
Qingdao 266071, China; 2. National Demonstration Center for Experimental Fisheries Science Education, Shanghai Ocean University, 

Shanghai 201306, China) 

Abstract    The effects of low (5 kg/m3), medium (10 kg/m3) and high (15 kg/m3) densities on the growth of yellowtail 

kingfish Seriola aureovittata in industrial farming were studied, and the density adaptability of yellowtail kingfish was 

analyzed from the perspective of digestive tract microbiota. Using Illumina Miseq platform, 16S rRNA high-throughput 

sequencing was carried out for detecting the digestive tract (stomach, pyloric caecum, and intestine) microbiota of 

yellowtail kingfish cultured in different densities, and the diversity index, structural characteristics, and gene function of 

the microbiota were predicted and analyzed. Results show that compared to the medium- and low-density groups, the final 

body mass and specific growth rate of fish in the high-density group was significantly (P<0.05) inhibited, and the serum 

stress-related hormones were upregulated significantly. At the genus level, Lactobacillus, Sphingomonas, Bifidobacterium, 

Faecalibaculum, and Ruminococcaceae_UCG were decreased in the medium- and high-density groups, and the abundance 

of Klebsiella was increased in medium- and high-density groups, which were significantly different (P<0.05) from that of 

the low-density group. KEGG pathway analysis showed that the microbiota genes of each density group were involved in 

three main functional pathways of metabolism, environmental information processing, and genetic information processing. 

Compared with the low-density group, the composition and structure of gastrointestinal microbiota in the medium- and 

high-density groups showed a significant decrease (P<0.05) in beneficial bacteria (Lactobacillus) and a significant increase 

in conditional pathogenic bacteria (Klebsiella). In terms of microbiota function, the total number of genes involved in 

functional pathways of digestive tract microbiota in the medium and high-density group was increased significantly 

(P<0.05) from that of the low-density group. Especially, the numbers of genes involved in the three functional pathways 

involved in the three main functional pathways were significantly greater (P<0.05) than that those of the low-density group. 

This study provided a theoretical basis for good control on the density of factory culture of yellowtail kingfish and for the 

development of healthy culture technology. 

Key words    Seriola aureovittata; stocking density; physiological stress; microbiota structure; micro-ecological 

response 

 


