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摘要    羽毛粉是一种潜在的饲料蛋白源。在水产动物饲料中添加适量的羽毛粉, 不仅可以降低饲

料成本, 而且有助于禽类废弃物的再利用。在动物消化、降解、吸收羽毛粉过程中, 动物肠道中的微

生物可能发挥着重要作用; 添加羽毛粉的饲料对鱼类肠道微生物多样性与群落结构的影响目前还不

清楚。基于细菌 16S rRNA基因高通量测序, 作者对比研究了以添加羽毛粉(包括水解、酸解、膨化

处理或生羽毛粉实验组, 添加量为 5%)和不添加羽毛粉的饲料(即对照组, 包括鱼粉和商业饲料两组)

喂养黑鲷 12周后, 黑鲷肠道细菌多样性与群落结构的变化情况。统计分析结果表明: 添加羽毛粉的

实验组中肠道细菌的丰富度、辛普森指数和香农指数显著低于对照组(P<0.05); 不含酸解羽毛粉组的

实验组 , 其细菌群落结构与对照组差异显著(P<0.05)。总体来看 , 黑鲷肠道细菌主要由厚壁菌门

(57.3%)和变形菌门(36.3%)组成; 实验组细菌群落中拟杆菌纲、梭菌纲、δ-变形菌纲、草酸杆菌科和

青枯菌属的相对丰度显著低于对照组。不同的羽毛粉处理组之间也呈现出群落结构上的差异: 与水

解羽毛粉组相比, 生羽毛粉组的变形菌门、γ-变形菌门、海洋螺菌目、盐单胞菌科和盐单胞菌属的相

对丰度显著下降; 与鱼粉组相比, 生羽毛粉组中芽孢杆菌目在群落中的占比显著上升, 而拟杆菌门、

草酸杆菌科和青枯菌属的占比则显著下降, 而且生羽毛粉组中厚壁菌门与变形菌门相对丰度的比值

(7.42)明显高于鱼粉组(0.97)和水解羽毛粉组(0.74)且均接近显著(P=0.057)。与鱼粉组相比, 水解羽毛

粉组中紫单胞菌科和回线属的相对丰度显著下降, 而盐单胞菌属的相对丰度显著上升。 
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鱼类肠道内的细菌群落 , 尤其是定植的固有菌

群, 是鱼体不可缺少的重要组成部分, 它和宿主鱼体

之间相互作用形成了一个整体的、复杂的系统, 鱼类

肠道菌群在提高消化、营养物质的吸收效率和提高宿

主的免疫防御功能方面具有重要作用(Austin, 2006; 

Round et al, 2009; Nayak, 2010; Wei et al, 2010)。在鱼

类肠道中 , 有相当一部分的细菌来自于周围的水环

境、土壤或沉积物环境及其所食用的饵料中(Nayak, 

2010)。同一种鱼类的肠道菌群结构和多样性特征还

会因其生长阶段、水体环境、摄食等因素的不同而发

生改变 (McDonald et al, 2012; Wong et al, 2012; 

Bolnick et al, 2014; Miyake et al, 2015; 刘增新 , 

2017)。已有的研究也多次证实不同饲料组分可能导

致肠道微生物群落组成的变化(Ingle, 2013; 钟雷等, 
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2014; Apper et al, 2016; Huyben, 2017)。  

近年来, 有关植物蛋白源(例如: 玉米蛋白粉、棉

粕、发酵豆粕、脱脂豆粕、生物加工后的豆粕、商业

大豆浓缩蛋白等)(彭翔等, 2012; 王赛等, 2012; 杨彬

彬等, 2015; Michl et al, 2017)、动物蛋白源(例如: 桡

足动物粉、啤酒酵母、脱脂蚕蛹、羽毛粉等动物蛋白

源)(王赛等, 2012; 付文忠, 2014; 刘峰等, 2017)替代

鱼粉在水产养殖的应用与评价研究中不断涌现 , 其

中 , 羽毛粉通常由禽畜羽毛和抽绒剩余下的羽毛梗

加工而成 , 是一种氨基酸种类比较齐全、含维生素

B12 的具有较高营养价值的饲料蛋白源 (王裕玉等 , 

2013)。据统计, 我国年废弃羽毛近 150 万吨(陈盈霖

等, 2017), 在水产动物饲料中添加适量的羽毛粉和氨

基酸, 不仅可以减少鱼粉用量, 降低饲料成本, 提高

经济效益 , 而且能提高资源利用率 , 减少环境污染

(王裕玉等, 2013; 郭爱红, 2014)。羽毛粉的化学结构

中较多的二硫键使其物理与化学性质相对稳定 , 动

物自身分泌的酶类基本上无法将其水解, 因此, 必须

对羽毛粉进行高温、高压、酸、碱或酶的加工处理, 变

成短肽或游离氨基酸 , 然后通过动物肠道中的微生

物对其降解以提高羽毛粉的使用效率(周凡等, 2012)。

除了通过研究鱼类的生长指标和血清生化指标来评

价饲料替代品对鱼体生理、生化的影响, 鱼类肠道微

生物多样性及群落结构的研究也能为水产饲料研究

与应用提供一个新的视角 , 如评价鱼类新型配合饲

料所取得的效果、潜在益生型菌株的添加效果等(王

纯, 2017)。然而, 目前对饲料添加物对鱼类肠道微生

物多样性及群落结构影响的研究还相对较少(钟雷等, 

2014; Huyben, 2017; Michl et al, 2017), 羽毛粉添加

饲料对鱼类肠道微生物的影响研究还未见报道。 

黑鲷(black sea bream, Acanthopagrus schlegelii)

属于硬骨鱼纲、鲈形目、鲷科、鲷属, 广泛分布于我

国东南沿海、韩国、日本及东南亚等地, 因其具有广

盐广温、杂食性强、生长快、抗病力强等多种生物学

特性 , 黑鲷已经成为了我国网箱养殖的重要经济鱼

类品种(周凡, 2011; 刘峰等, 2017)。但由于黑鲷市场

需求量过高, 野生黑鲷资源日益衰减、捕获量下降, 

因此积极发展黑鲷的人工养殖成为了必然趋势 , 研

制高效低成本的环境友好型黑鲷配合饲料已成为当

务之急。本研究将以黑鲷为实验对象, 利用 16S rRNA

基因测序技术 , 首次从肠道细菌群落结构和多样性

的角度出发 , 探究饲料中羽毛粉的有无及不同加工

方式羽毛粉的差异对黑鲷肠道细菌产生的影响 ; 此

外 , 结合刘峰等 (2017)的研究结果 , 进一步联系了

黑鲷肠道细菌群落特点与生长及血液生化指标的潜

在相关关系 , 以期为海水养殖鱼类肠道益生菌的鉴

定与筛选、鱼类饲料添加剂的开发等提供一份参考

资料。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

本研究中选用的实验动物样本同刘峰等(2017)。

黑鲷(Acanthopagrus schlegelii)由山东省烟台开发区

天源水产有限公司提供 , 在中国农业大学烟台研究

院的室内循环水养殖系统中饲养 12 周后, 随机捞取

黑鲷个体解剖获取粪便。按所投喂饲料的来源与处理

方式, 将实验对象分为 6 个处理组, 根据是否添加羽

毛粉将 6 个处理组又分对照组(NF)和实验组(F); 对

照组包括 2 种无任何羽毛粉添加的鱼粉组(FN)和商

业组(FS), 实验组包括 4 种以不同方式处理羽毛粉后

添加到饲料中的生羽毛粉组 (FO)、水解羽毛粉组

(FH)、酸解羽毛粉组(FA)、膨化羽毛粉组(FP)。添加

羽毛粉的比例均为 5%, 其中生羽毛粉组添加的羽毛

粉未经任何加工处理; 经高温高压条件下蒸汽水解

成块状蛋白质凝胶, 经烘干、粉碎后制成水解羽毛粉; 

利用酸性物质使羽毛角蛋白的二硫键断裂后的羽毛

粉称为酸解羽毛粉 ; 在膨化机高温高压和高剪切作

用下 , 角质蛋白牢固空间结构已被破坏的称为膨化

羽毛粉。每个处理组含有 4 个养殖水桶(重复), 每桶

含黑鲷 30尾。对每个处理组解剖 3—8尾, 剪开肠道, 

获取并合并尚未排出的肠道内容物 , 达到每组至少

0.50g的内容物。 

1.2  黑鲷粪便细菌总 DNA的提取、扩增和测序 

黑鲷粪便样品的总 DNA 采用快速核酸提取试剂

盒(FastDNA® Spin Kit for Soil, MP Biomedicals)提取, 

DNA 的浓度和纯度用微量紫外分光光度计进行测定

并记录。提取获得的总 DNA于–80°C冰箱保存备用。

然后利用原核生物通用引物 515F (5′-GTGCCAGC 

MGCCGCGG)和 806R (5′-GGACTACHVGGGTWTC 

TAAT) (Caporaso et al, 2012)对 16S rDNA的 V4区进

行扩增; 使用 Illumina MiSeq PE250进行高通量测序

(北京诺禾致源)。 

1.3  数据处理与统计分析 

用 QIIME v.1.8.0(Caporaso et al, 2010)对 MiSeq

下机数据进行序列拼接、样品标记条纹码的提取、割

库、嵌合体的去除, 用MOTHUR软件包v.1.34.4(Schloss 
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et al, 2009)去除其引物、同聚体, 然后得到高质量的序

列, 再用 UCLUST v.1.2.2 以 97%的相似性水平划分

操作分类单元(OTUs), 去除只含有 1 条序列的 OTU, 

然后去除其中的古菌、叶绿体和线粒体 16S rRNA基

因序列 , 选取剩余的 OTUs 代表序列与数据库

Greengenes(版本 gg_13_8)进行比对, 从而进行物种

分类。 

在 OTU 表基础上, 根据最小样品序列数设定重

采样序列最大值为 3320, 计算各个处理组中细菌群

落阿尔法多样性指数和各主要细菌类群在群落中所

占的相对丰度, 阿尔法多样性指数包括丰富度(OTU 

richness)、Chao1 指数 (Chao1 index)、辛普森指数

(Simpson index)、香农指数(Shannon index); 构建基于

Bray-Curtis的群落距离矩阵, 群落距离的可视化通过

R 软 件 中 的 非 计 量 多 维 尺 度 分 析 (non-metric 

multidimensional scaling, NMDS)来进行, 并利用相似

性分析(Analysis of Similarity, ANOSIM)检验样品组

间细菌群落结构差异是否显著(α=0.050)。利用 SPSS 

24.0软件, 采用曼-惠特尼检验(Mann-Whitney U test)

比较对照组和实验组主要菌群的群落阿尔法多样性

指数和主要种群的相对丰度的平均数; 采用克鲁斯

卡尔-沃利斯检验(Kruskal-Wallis test)比较鱼粉组、生

羽毛粉组和水解羽毛粉组的群落阿尔法多样性指数

和主要种群的相对丰度的平均数(α=0.050)。 

有关黑鲷生长的参数和血液生化指标均已在前

文中发表(刘峰等, 2017)。 

2  结果 

2.1  黑鲷肠道细菌的阿尔法多样性 

利用MiSeq高通量测序平台对 24个样品中的 17

个样品成功测序: 鱼粉组(4 个重复)、商业组(2 个重

复)、生羽毛粉组(3个重复)、水解羽毛粉组(4个重复)、

酸解羽毛粉组(2 个重复)和膨化羽毛粉组(2 个重复), 

共得到原始序列 1009063 条。经过质量控制后得到

569148条高质量序列, 去除古菌、叶绿体和线粒体序

列后得到 560509条序列(表 1)。  

总体来看 , 羽毛粉实验组中黑鲷肠道细菌的多

样性明显低于对照组(图 1)。实验组丰富度平均值与

标准差为 285±174, 丰富度均值比对照组低了约

22%。同样地, 除了 Chao1 指数外(P=0.216), 实验组

的辛普森指数和香农指数均显著地低于对照组

(P<0.05)。就鱼粉、生羽毛粉、水解羽毛粉这三个组

的比较来看 : 鱼粉组的肠道细菌多样性略高于水解

羽毛粉组, 生羽毛粉组多样性最低, 但统计结果表明

这三个组细菌多样性的差异都没有达到显著性水平

(P>0.05, 图 1)。 

表 1  黑鲷肠道细菌群落样品测序及数据处理情况 
Tab.1  Sequencing and data processing of gut bacterial sample  

样品 原始序列 修整序列 
去古菌、线粒体和叶绿体后

的剩余序列 

鱼粉组样品 1(FN1) 55203 35425 35181 

鱼粉组样品 2(FN2) 57659 35823 33142 

鱼粉组样品 3(FN3) 62892 31738 30261 

鱼粉组样品 4(FN4) 60998 32124 31517 

商业饲料组样品 2(FS2) 62906 3380 3320 

商业饲料组样品 4(FS4) 59339 10001 9856 

生羽毛粉组样品 1(FO1) 70280 45747 45558 

生羽毛粉组样品 2(FO2) 56470 36647 36424 

生羽毛粉组样品 4(FO4) 64511 45184 45097 

水解羽毛粉组样品 1(FH1) 58713 39551 39319 

水解羽毛粉组样品 2(FH2) 65416 39395 38926 

水解羽毛粉组样品 3(FH3) 48456 32773 32601 

水解羽毛粉组样品 4(FH4) 53843 36641 36488 

酸解羽毛粉组样品 3(FA3) 66556 44481 44306 

酸解羽毛粉组样品 4(FA4) 44633 26479 25573 

膨化羽毛粉组样品 2(FP2) 56115 33765 33538 

膨化羽毛粉组样品 4(FP4) 65073 39994 39670 
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图 1  箱线图示实验组(添加羽毛粉)与对照组之间, 以及鱼粉组、生羽毛粉组和水解羽毛粉组之间 

黑鲷肠道细菌多样性指数的比较 
Fig.1  Comparisons of α-diversity estimators of gut bacteria between the feather-amended treatments and the control, and among the 

three treatments, the fish meal, raw feather and hydrolyzed feather 
 

2.2  黑鲷肠道细菌群落结构变化 

NMDS 排序图显示, 实验组与对照组黑鲷肠道

细菌群落结构有一定的区别 , 但其中三个鱼粉组样

品(FN1-3)与实验组样品混杂在一起(图 2)。ANOSIM

检验结果也显示 : 实验组黑鲷肠道细菌群落结构与

对照组的差异不显著(R=0.121, P=0.126)。在 NMDS

排序图中, 酸解羽毛粉组的两个样品(FA3、FA4)位于

实验组样品的外缘(具有较为不同的群落结构)(图 2); 

当将这两个酸解羽毛粉样品剔除后 , 再次比较实验

组与对照组的细菌群落结构时 , 结果显示差异显著

(R=0.264, P=0.033), 即使用添加有 5%生羽毛粉、水

解羽毛粉、膨化羽毛粉的饲料喂养黑鲷 12 周后, 发

现黑鲷肠道细菌群落结构发生了显著性变化。  

2.3  黑鲷肠道细菌群落组成 

在 17 个黑鲷肠道样品共检测到 37 个细菌门(图

3), 主要类群为厚壁菌门(Firmicutes; 57.3%)、变形菌

门(Proteobacteria; 36.3%)、放线菌门(Actinobacteria; 

2.4%)。其中, 相对丰度最高的厚壁菌主要包括 52.1%

的芽胞杆菌(Bacilli)和 5.1%的梭菌(Clostridia), 变形菌

则主要包括 26.3%的 γ-变形菌(Gammaproteobacteria)

和 5.6%的 α-变形菌(Alphaproteobacteria)。 

与对照组相比, 处理组中细菌群落中梭菌纲(平

均 4.7% vs. 5.9%)、δ-变形菌纲(0.8% vs. 3.9%)、拟杆

菌纲(0.4% vs. 0.8%)、草酸杆菌科(0.8% vs. 3.2%)和青

枯菌属(Ralstonia, 0.7% vs. 3.0%)的相对丰度显著降

低(表 2)。而在实验组中, 添加不同类型的羽毛粉也

导致了肠道细菌群落的结构变化 : 相对于水解羽毛

粉组, 生羽毛粉组中的变形菌门(11.5% vs. 54.2%)、γ-

变形菌纲(7.1% vs. 45.2%)、海洋螺菌目(4.7% vs. 

25.2%)、盐单胞菌科(4.7% vs. 25.2%)和盐单胞菌属

(4.7% vs. 25.2%)的相对丰度都显著降低。在比较生羽

毛粉组与鱼粉组的细菌群落时 , 生羽毛粉组芽孢杆 
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图 2  黑鲷肠道细菌群落结构非度量多维定标图 
Fig.2  Differences in the intestinal bacterial community 
structure of the black sea bream revealed by non-metric 

multidimensional scaling 
注: 虚线连接的空心标志为添加有 5%生羽毛粉(FO)、水解羽毛粉

(FH)、膨化羽毛粉(FP)、酸解羽毛粉(FA)的饲料喂养黑鲷对应的

肠道细菌群落, 虚线连接的实心标志为鱼粉(FN)与商业饲料(FS)

喂养后对应的肠道细菌群落 

 
菌(14.0% vs. 4.5%)的相对丰度显著升高, 而拟杆菌

(0.1% vs. 1.6%)、草酸杆菌(0.2% vs. 3.6%)和青枯菌属

(0.2% vs. 3.3%)的相对丰度显著降低(表 2)。 

将厚壁菌与变形菌的相对丰度的比值(F/P)作为

一个群落结构特征进行组间比较后发现: 实验组 F/P

比值平均为 4.93, 似乎高于对照组(平均为 1.60), 但

两组之间的差异并不显著(P=0.462)。相对于鱼粉组和

水解羽毛粉组 , 生羽毛粉组 F/P 比值最高(平均为

7.42), 高于鱼粉组(0.97)与水解羽毛粉组(0.74)且均

非常接近显著性水平(P=0.057)。 

3  讨论 

3.1  饲料中添加羽毛粉导致黑鲷肠道细菌阿尔法多

样性降低 

我们的比较结果表明: 使用添加 5%羽毛粉的喂

养黑鲷 12 周后, 黑鲷肠道细菌多样性呈现明显的下

降趋势。该现象与前人对植物蛋白添加后导致鱼类肠

道多样性下降的结果非常类似。Michl 等(2017)用较

高 比 例 的 植 物 蛋 白 源 替 代 鱼 粉 投 喂 虹 鳟

(Oncorhynchus mykiss)后发现, 虹鳟肠道细菌群落的

丰富度、辛普森指数、香农指数和 Chao1指数均显著

降低。鱼类肠道细菌多样性的降低这一现象可能与饲

料中所含的氨基酸种类、含量及比例有关: 实验组中, 

未经处理的生羽毛粉富含角蛋白 , 它几乎无法被鱼

类消化酶分解, 所以其消化利用率最低, 而不同处理

方法在生羽毛粉的基础上 , 将角蛋白处理成了动物

可消化吸收的可溶性蛋白(陈盈霖等, 2017), 一定程

度上提高了羽毛粉的消化利用率。但即便如此, 实验

组的营养物质消化利用率依然低于对照组 , 因为鱼

粉比羽毛粉具有更高的脂肪酸含量和氨基酸种类 , 

是水产饲料中不可完全替代的更优质的蛋白源(李弋

等, 2017)。因此我们认为羽毛粉的替代会导致可利用

的营养物质减少, 营养物质的利用难度增加, 所以实

验组细菌群落的丰富度、辛普森指数和香农指数发生

了显著下降。 

3.2  黑鲷肠道细菌群落组成 

前人研究发现鱼类肠道菌群中厚壁菌门与变形

菌门相对丰度的比值上升与添加饲料种类和鱼体营

养状态有关, 例如以含 30%大豆蛋白的饲料投喂虹

鳟(Desai et al, 2012)及饥饿处理大鲵(许超, 2017)后会

产生这种变化。此外还有研究发现水解 5min 后的生

羽毛粉 , 其脂质消化率可低至 40%(Bureau et al, 

1999)。由此我们推测以生羽毛粉替代 5%鱼粉蛋白时, 

由于生羽毛粉本身消化利用率低 , 所以生羽毛粉组

黑鲷所能利用的营养物质无法满足其所需 , 营养状

态较差 , 因此导致了生羽毛粉组的厚壁菌门与变形

菌门相对丰度的比值高于鱼粉组和水解羽毛粉组。 

芽孢杆菌属(Bacillus)被认为对角蛋白酶的产生起

着重要作用, 是细菌中主要的产角蛋白酶类群(侯玉煌

等, 2018; 文冰洁, 2018)。其相对丰度在生羽毛粉组、

鱼粉组和水解羽毛粉组中具有显著性差异且在生羽毛

粉组中相对丰度最高, 这表明它在生羽毛粉组富含角

蛋白的情况下能够优先利用角蛋白促进自身生长。 
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图 3  以添加不同羽毛粉的饲料(FO、FH、FA、FP)与无羽毛粉添加的饲料(FN、FS)喂养后黑鲷肠道细菌 

主要类群的组成及分布 
Fig.3  Community composition and distributions of major bacterial taxa in the gut of black sea breams fed with  

feather-amended or non-feather meals 
  

表 2  黑鲷肠道细菌群落主要细菌类群相对丰度的比较(平均值±标准差%) 
Tab.2  Comparisons in relative abundance (mean±SE in %) of major bacterial taxa in the gut bacterial community in the black sea breams 

组别  
分类 

对照组(n=6) 实验组(n=11) 
鱼粉组

(n=4)FN 
生羽毛粉组

(n=3)FO 
水解羽毛粉组

(n=4)FH 
P 

Firmicutes 51.80±14.22 60.26±26.44 44.91±8.93 85.04±9.72 40.01±15.95 0.042 

Clostridia 5.87±3.45a 4.74±11.51b 4.19±2.77 1.30±1.03 0.91±0.46 0.068 

Bacilli 45.92±14.08 55.50±29.58 40.68±11.68 83.74±10.29 39.10±15.96 0.049 

Lactobacillales 36.32±12.78 47.26±25.57 36.07±11.11 69.76±7.46 34.31±15.45 0.050 

Leuconostocaceae 19.95±8.76 28.74±16.43 20.33±9.73 44.43±6.75 20.68±10.47 0.050 

Weissella 14.97±6.55 21.97±13.86 15.16±7.37 40.02±5.54 15.66±8.76 0.050 

Lactobacillaceae 15.09±4.74 17.92±9.57 14.65±2.12 24.97±0.83 12.80±5.49 0.049 

Lactobacillus 7.58±2.80 7.75±4.53 7.66±2.64 7.70±0.21 6.08±2.10 0.462 

Bacillales 9.51±8.16 8.12±4.75 4.49±0.84a 13.98±3.15b 4.77±0.56ab 0.041 

Bacillaceae 5.49±6.82 2.60±1.54 1.47±0.57 3.73±0.84 1.52±0.29 0.045 

Bacillus 1.99±1.67 2.00±1.29 1.07±0.55 3.33±0.82 1.02±0.29 0.050 

Planococcaceae 0.45±0.48 0.75±0.80 0.14±0.05 1.95±0.21 0.16±0.10 0.049 

Proteobacteria 40.55±12.17 34.00±25.92 46.55±5.32ab 11.46±9.61a 54.16±15.77b 0.041 

Gammaproteobacteria 24.95±14.89 26.97±25.86 33.75±7.75ab 7.13±9.88a 45.22±16.19b 0.035 

Oceanospirillales 4.96±5.97 10.58±13.42 7.21±6.26ab 4.68±7.79a 25.19±10.09b 0.024 

Halomonadaceae 4.73±6.10 10.53±13.45 6.91±6.57ab 4.66±7.80a 25.17±10.10b 0.024 

Halomonas 4.73±6.10 10.52±13.45 6.90±6.57ab 4.66±7.81a 25.16±10.11b 0.024 

Alphaproteobacteria 7.17±3.24 4.78±2.78 6.39±3.51 3.50±0.73 6.57±2.01 0.342 

Betaproteobacteria 4.24±3.86 1.47±1.31 4.88±4.79 0.47±0.26 1.45±0.52 0.080 

Burkholderiales 3.98±3.69 1.15±1.11 4.48±4.62 0.33±0.24 0.95±0.26 0.184 

Oxalobacteraceae 3.23±3.05a 0.80±0.92b 3.64±3.83a 0.19±0.08b 0.55±0.28ab 0.041 

Ralstonia 2.96±2.74a 0.73±0.82b 3.28±3.45a 0.18±0.08b 0.51±0.27ab 0.041 

Deltaproteobacteria 3.92±6.40a 0.76±0.65b 1.13±0.39 0.35±0.20 0.88±0.37 0.051 

Actinobacteria 2.90±0.90 2.14±0.79 2.73±1.08 2.19±0.26 2.38±0.63 0.700 

Actinobacteria 2.30±0.86 1.61±0.49 2.01±0.86 1.91±0.29 1.69±0.34 0.719 

Bacteroidetes 1.21±1.08 0.64±1.07 1.56±1.20a 0.12±0.06b 0.45±0.31ab 0.041 

Bacteroidia 0.81±1.03a 0.36±0.96b 1.15±1.15 0.04±0.06 0.03±0.04 0.030 

注: 加粗字体表示显著性差异(P<0.05) 
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乳酸菌被认为是潜在益生菌 , 而乳酸杆菌目在

生羽毛粉组中的相对丰度却远大于水解组和鱼粉组。

这一现象与 Desai 等(2012)发现一致, 他们发现添加

不同的植物蛋白源会导致虹鳟远端肠道中潜在有益

类群的相对丰度在不利于虹鳟的生长的情况下出现

升高; 另外, Ringø(1993)研究发现饲料中多不饱和脂

肪酸可能会抑制乳酸菌的生长 , 由此推测生羽毛粉

可能含有更多的多不饱和脂肪酸。 

3.3  黑鲷肠道细菌在各分类水平上的群落分布与生

产性能及血液生化指标的相关关系 

与水解羽毛粉组相比 , 鱼粉组盐单胞菌属

(Halomonas, 6.9% vs. 25.2%)和回线属(Treponema)的

相对丰度显著降低(P=0.029), 鱼粉组对应的谷草转

氨酶(225 vs. 407 U/L)和谷丙转氨酶活性(15 vs. 26 

U/L)也发生显著降低(刘峰等, 2017), 而鱼粉组的紫

单胞菌科(Porphyromonadaceae, 0.1% vs. 0.0%)相对丰

度显著上升(P=0.029)且鱼粉组对应的特定生长率、饲

料系数、肥满度、总胆固醇、总蛋白质、溶菌酶、超

氧化物歧化酶 7 项指标也发生了显著升高(刘峰等, 

2017)。紫单胞菌科属于拟杆菌目(Bacteroidales), 前

人在探索人类肠道菌群作用时发现拟杆菌在帮助宿

主分解营养物质、提高营养利用率及维持肠道微生态

平衡等方面具有着重要作用 (Bäckhed et al, 2004; 

Sears, 2005), 因此我们推测鱼粉组黑鲷更好的生产

性能与其肠道内紫单胞菌科相对丰度的显著提高直

接相关。另一方面, 已知高温高压水解法易造成热敏

氨基酸(半胱氨酸、赖氨酸等)的损失(王裕玉等, 2013; 

刘峰等, 2017), 基于周凡(2011)的研究, 当饲料中赖

氨酸含量从 2.08%上升到 3.25%时, 黑鲷的特定生长

率 , 血清总蛋白和血清谷草转氨酶和谷丙转氨酶活

性变化与刘峰等(2017)实验结果吻合, 由此推测紫单

胞菌科细菌可能与赖氨酸等热敏性氨基酸的产生过

程有关 , 但总胆固醇及超氧化物歧化酶在两组间的

变化无法用赖氨酸的差异解释。 

实验结果显示水解羽毛粉组中盐单胞菌属的相

对丰度显著高于鱼粉组。已知盐单胞菌属是一类能在

绝对盐度为 0—32%条件下生长的耐盐好氧细菌(朱

凤玲等, 2011), 由此我们推测水解羽毛粉黑鲷肠道环

境可能比鱼粉组具有更高的盐度。 

4  结论 

以羽毛粉替代饲料中 5%的鱼粉后, 实验组黑鲷

肠道细菌群落的丰富度、辛普森指数和香农指数发生

了显著下降, 实验组肠道细菌的群落结构(不考虑酸

解处理的情况下)也产生了显著变化(P<0.033), 这种

变化体现在处理组的拟杆菌纲、梭菌纲、δ-变形菌

纲、草酸杆菌科和青枯菌属的相对丰度发生了显著

降低。 
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RESPONSE OF GUT BACTERIAL COMMUNITY IN BLACK SEA BREAM TO 
DIFFERENT FEATHER MEAL IN FEED 

DENG Hui-Wen1, 2,  LIU Feng3,  LI Gui-Hao1, 2,  BAO Wei-Yang4,  ZOU Song-Bao5,  
ZHENG Peng-Fei5,  GONG Jun1, 2,  SUN Ru-Jiang3 

(1. School of Marine Sciences, Sun Yat-sen University, Zhuhai 519082, China; 2. Southern Laboratory of Ocean Science and Engineering 
(Guangdong, Zhuhai), Zhuhai 519000, China; 3. Yantai Research Institute, China Agricultural University, Yantai 264670, China;  

4. College of Fisheries and Life Science, Dalian Ocean University, Dalian 116023, China; 5. Yantai Institute of Coastal Zone Research, 
Chinese Academy of Sciences, Yantai 264003, China) 

Abstract    Feather meal is a potential protein source of high nutritional value. Adding a moderate amount of feather 

meal into animal feed not only reduces the cost for feed but also helps re-utilizing wastes. The microbial community in the 

animal gut may be functionally adapted to available resources, thus play an important role in degradation and absorption of 

feather meal. However, little is known about the effect of feather meal amendment on the diversity and community 

structure of intestinal microbes in mariculture. We investigated the influence of the feather-amended meal (5%) on gut 

bacteria of black sea bream (Acanthopagrus schlegelii). Before adding to the meal, feather was hydrolyzed (FH), 

acid-treated (FA), puffed (FP), or used as raw feed (FO). Fish meal (FN) and commercially-sold feed (FS) were taken as 

the control. After feeding for 12 weeks, the gut bacterial diversity and communities were assessed using 16S rRNA high 

throughput sequencing. In general, the feather-amended treatments had significantly lower bacterial alpha diversities (OTU 

richness, Simpson and Shannon indices), and significantly different community structure, compared with the control. The 

relative abundances of Bacteroidia, Clostridia, Deltaproteobacteria, Oxalobacteraceae, and Ralstonia were significantly 

lower in the feather-amended treatments than in the control. There were also differences between feather-amended 

treatments of various styles: the proportions of Proteobacteria, Gammaproteobacteria, Oceanospirillales, Halomonadaceae, 

and Halomonas in the FO treatment were significantly lower than that in the FH; the proportion of Bacillales in the FO was 

significantly higher than that in the FN, while the proportions of Bacteroidetes, Oxalobacteraceae and Ralstonia were 

significantly lower. In addition, The FO treatment tended to have a higher abundance ratio of Firmicutes to Proteobacteria 

(7.42) than the FN (0.97) and FH (0.74). The proportions of Porphyromonadaceae and Treponema in the FN treatment were 

significantly higher than that in the FH. Nevertheless, Halomonas appeared to be much lower in the FN than in the FH. 

Key words    black sea bream (Acanthopagrus schlegelii);  feather meal;  16S rRNA;  intestinal microflora;  

community structure 

 


