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两种混养方式对异枝江蓠(Gracilaria bailinae)生长

性能、表面附生细菌群落及抗生素抗性基因的影响* 

李  雯  张明清  赖星星  张翠萍  覃伟健  杨金霖  朱雅婷  舒  琥① 
(广州大学生命科学学院  广东广州  510006) 

摘要    为揭示“鱼-藻”和“鱼-虾-藻”混养对异枝江蓠(Gracilaria bailinae)生长性能、表面附生细菌群

落和抗生素抗性基因(antibiotic resistance genes, ARGs)的影响, 阐明异枝江蓠表面附生细菌群落与生

长性能、ARGs之间的关系, 利用 16S rDNA高通量测序技术和 Real-time qPCR技术分析了异枝江蓠

表面附生细菌群落和 ARGs的组成与差异, 冗余分析(RDA)探讨细菌群落与生长性能、ARGs之间的

关联。结果表明: (1) “鱼-虾-藻”混养会促进异枝江蓠的生长性能, 增加表面附生细菌群落的多样性。

(2) 异枝江蓠表面附生细菌群落主要属于变形菌门、蓝藻门、浮霉菌门和拟杆菌门, 不同混养方式中

优势菌属组成不同, “鱼-虾-藻”混养优势菌属多样性较高。(3) “鱼-虾-藻”混养的异枝江蓠ARGs/MGEs

的相对丰度大多高于“鱼-藻”混养。(4) RDA分析表明, 生长性能主要与 Ralstonia、Blastopirellula等

显著相关, ARGs/MGEs主要与 Nitrosomonas、Alteromonas、Pleurocapsa_PCC-7319等显著相关。“鱼

-虾-藻”混养能够增强异枝江蓠的生长性能, 提高异枝江蓠表面附生细菌群落的多样性。但“鱼-虾-藻”

混养能够增加异枝江蓠 ARGs/MGEs的相对丰度, 存在一定的生态风险。因此, 在注重经济效益的同

时也要关注可能存在的对人类健康的危害。研究结果将有助于海水养殖环境的优化, 为大型海藻在

海水养殖业中的应用与推广提供理论基础。 
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水产养殖被认为是向人类提供可食用蛋白质的

主要来源之一。随着经济的发展, 人们生活水平日益

提高, 对优质蛋白的需求越来越大, 水产品养殖产量

也在不断增长(阮思甜, 2021)。目前, 中国已经成为世

界上水产品养殖规模最大、水产品消费市场最大的国

家(李永涛, 2021)。为了进一步提高养殖产量, 满足市

场不断增长的需要, 高密度、集约化养殖成为水产养

殖业的发展方向, 这也造成了养殖水体富营养化、养

殖环境日益恶化、病害频发等问题(陈聪聪等, 2021)。

为减少养殖损失及降低养殖成本 , 抗生素被大量投

入使用(甘华田, 2019)。但水产养殖中抗生素类药物

的使用会带来很多不利影响 , 如抗生素抗性基因

(antibiotic resistance genes, ARGs)与耐药菌株的产生

(金明兰等, 2019)、水产品中抗生素药物残留、破坏

微生态平衡以及污染水源等(肖倩, 2020; 包樱钰等, 

2021)。其中, 养殖环境中 ARGs增多引起的抗生素耐

药性是当前面临的一个重大挑战。ARGs使细菌能够

耐受更高浓度的抗生素, 可在环境中传播(朱光平等, 

2020)且较难清除。研究表明, 水产养殖中抗生素的残

留与 ARGs 的产生和传播息息相关(余军楠, 2020)。

ARGs还可以利用整合子、转座子和质粒等可移动遗

传元件(mobile genetic elements, MGEs), 通过水平基

因转移(horizontal gene transfer, HGT)等方式在人、动

物和环境中循环传播 ,最终危害人类健康(迟小惠等, 
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2019; 刘艳英, 2020)。 

水产健康养殖是一个复杂的多尺度问题 , 涉及

养殖活动及其与环境直接和间接的相互作用

(Edwards, 2015)。目前, 世界范围内关于有利于水产

养殖可持续发展的生产设施和管理方法备受关注

(Buck et al, 2018)。大型海藻能够通过光合作用等途

径改善和净化养殖水质, 且操作便利, 是一种具有潜

力的生物修复技术(Kang et al, 2008; 王春华, 2020)。

研究表明 , 曲褶刚毛藻(Cladophora flexuosa)可显著

降低对虾养殖尾水中的氨态氮和硝酸态氮的含量(廖

秀睿等, 2021), 类似的结果在关于芋根江蓠和龙须菜

的研究中也有报道 (秦文娟等 , 2017; 吴翔宇等 , 

2021)。龙须菜还被证实具有极强的重金属富集能力, 

从而对水体重金属污染具有一定的生物修复作用(罗

洪添, 2019)。此外, 海藻可应用于食品、水产饲料、

化工原料、能源等领域, 具有较高的经济价值(王向辉

等, 2021; 周伟等, 2021)。目前, 关于水产养殖对大型

海藻表面细菌群落及 ARGs的影响尚未见报道。 

为了阐明养殖方式对大型海藻生长性能、表面附

生细菌群落及 ARGs的影响, 本研究构建了两种大型

海藻养殖方式。由于异枝江蓠(Gracilaria bailinae)在

中国华南沿海分布广泛, 适应性强(Yang et al, 2015), 

因此选择其作为代表物种。利用 16S rDNA高通量测

序技术和 Real-time qPCR技术, 研究异枝江蓠表面附

生细菌群落及 ARGs 对养殖方式的响应, 包括: (1) 

比较不同养殖方式对异枝江蓠生长性能的影响; (2) 

揭示不同养殖方式中异枝江蓠表面附生细菌群落和

ARGs 的组成与差异; (3) 阐明异枝江蓠表面附生细

菌群落与生长性能、ARGs之间的相互关系。本研究

将丰富海水养殖微生物生态学知识 , 有助于海水养

殖环境的优化 , 为大型海藻在海水养殖业中的应用

与推广提供相关依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验设计 

本研究于 2019 年 7~9 月在广东省阳江梁氏水产

养殖有限公司鱼苗繁育基地 , 利用南美白对虾

(Litopenaeus vannamei)、异枝江蓠(Gracilaria bailinae)

构建了两种虎龙杂交石斑鱼(Epinephelus fuscoguttatus 

♀ × E. lanceolatus ♂)生态育苗池, 即: “鱼-藻”混养

(FA; 虎龙杂交斑 100尾/池, 异枝江蓠 1 500 g/池)和

“鱼-虾-藻”混养(FSA; 虎龙杂交斑 100 尾/池, 南美白

对虾 1 000尾/池, 异枝江蓠 1 500 g/池)。每个育苗池

体积为 19.2 m3 (4 m×4 m×1.2 m), 配备独立的进出水

系统。养殖品种的养殖密度与其池塘养殖的密度相

同。虎龙杂交斑每天投喂两次(8:00和 19:00), 日投喂

量为虎龙杂交斑体质量的 3%。 

1.2  海藻生长性能测定 

于养殖 30 d和 60 d时, 称量每个育苗池中异枝

江蓠的重量。生长性能包括平均增重(average weight 

gain, AWG)、增重率(percentage of weight gain, PW)、

特定生长率(specific growth rate, SGR), 按以下公式

计算:  

平均增重(g)=最终体重–初始体重.      (1) 

增重率(%)=100×[(最终体重–初始体重)/初始体重]. 

(2) 
特定生长率(%)=100×[ln(终末体重)–ln(初始体重)]/ 

养殖时间.               (3) 

1.3  海藻样品采集 

分别于养殖 30 d和 60 d, 采用“五点取样法”从每

个育苗池中采集适量异枝江蓠样品 , 装入无菌采样

袋中, 液氮速冻并储存于–80 °C冰箱中, 直到进一步

分析。 

1.4  DNA提取与高通量测序 

使用植物 DNA 小量提取试剂盒(迈宝, 中国)从

异枝江蓠样品中提取细菌总基因组 DNA。使用超微

量微孔板分光光度计(BioTek, 美国)对提取的 DNA

进行浓度和纯度测定。使用 BioRad S1000 (Bio-Rad 

Laboratory, 美国)扩增 16S rDNA 高变结构域 V4 和

V5, 扩增引物带有 barcodes, 用以区分来自单个样品

的 PCR 产物。PCR 扩增结束后, 用 1.5%琼脂糖凝胶

电泳检测 16S rDNA扩增产物。使用 Illumina MiSeq

高通量测序平台(美格, 中国)对每个样品 16S rDNA

扩增产物进行测序。 

1.5  ARGs和 MGEs检测 

使用LightCycler® 480 Instrument II (Roche, 瑞士)

对 20个 ARGs和 4个 MGEs进行 Real-time qPCR检

测 , 即 : 氨基糖苷类 [aac(6')-Ib-01, aac(6')-Ib-02, 

aac(6')-Ib-03, strB, aac(6')-II, aadA-01, aadA-02, 
aadA2-01]、β-内酰胺酶类(blaOXA10-01, blaOXA10-02, 

cphA-01)、MLSB 类(mphA-01, mphA-02)、多重耐药

类 (floR, mexF)、磺胺类 (sul2)、四环素类 (tetG-02, 

tetG-01, tetA-02 和 tetR-02)、转座酶类 (tnpA-02, 

tnpA-04)、整合子类(cIntI-1, intI-1)。用于 ARGs/MGEs

检测的 qPCR引物见表 1。 
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表 1  ARGs/MGEs 检测引物 
Tab.1  Primers for detection of ARGs/MGEs 

基因名称 正向引物 反向引物 

16S rRNA GGGTTGCGCTCGTTGC ATGGYTGTCGTCAGCTCGTG 

aac(6')-Ib-01 GTTTGAGAGGCAAGGTACCGTAA GAATGCCTGGCGTGTTTGA 

aac(6')-Ib-02 CGTCGCCGAGCAACTTG CGGTACCTTGCCTCTCAAACC 

aac(6')-Ib-03 AGAAGCACGCCCGACACTT GCTCTCCATTCAGCATTGCA 

aac(6')-II CGACCCGACTCCGAACAA GCACGAATCCTGCCTTCTCA 

aadA-01 GTTGTGCACGACGACATCATT GGCTCGAAGATACCTGCAAGAA 

aadA-02 CGAGATTCTCCGCGCTGTA GCTGCCATTCTCCAAATTGC 

aadA2-01 ACGGCTCCGCAGTGGAT GGCCACAGTAACCAACAAATCA 

blaOXA10-01 CGCAATTATCGGCCTAGAAACT TTGGCTTTCCGTCCCATTT 

blaOXA10-02 CGCAATTATCGGCCTAGAAACT TTGGCTTTCCGTCCCATTT 

cIntI-1 GGCATCCAAGCAGCAAG AAGCAGACTTGACCTGA 

cphA-01 GCGAGCTGCACAAGCTGAT CGGCCCAGTCGCTCTTC 

floR ATTGTCTTCACGGTGTCCGTTA CCGCGATGTCGTCGAACT 

intI-1 CGAACGAGTGGCGGAGGGTG TACCCGAGAGCTTGGCACCCA 

mexF CCGCGAGAAGGCCAAGA TTGAGTTCGGCGGTGATGA 

mphA-01 CTGACGCGCTCCGTGTT GGTGGTGCATGGCGATCT 

mphA-02 TGATGACCCTGCCATCGA TTCGCGAGCCCCTCTTC 

strB GCTCGGTCGTGAGAACAATCT CAATTTCGGTCGCCTGGTAGT 

sul2 TCATCTGCCAAACTCGTCGTTA GTCAAAGAACGCCGCAATGT 

tetA-02 CTCACCAGCCTGACCTCGAT CACGTTGTTATAGAAGCCGCATAG 

tetG-01 TCAACCATTGCCGATTCGA TGGCCCGGCAATCATG 

tetG-02 CATCAGCGCCGGTCTTATG CCCCATGTAGCCGAACCA 

tetR-02 CGCGATAGACGCCTTCGA TCCTGACAACGAGCCTCCTT 

tnpA-02 GGGCGGGTCGATTGAAA GTGGGCGGGATCTGCTT 

tnpA-04 CCGATCACGGAAAGCTCAAG GGCTCGCATGACTTCGAATC 

 
Real-time qPCR反应条件(Suzuki et al, 2019; Wu 

et al, 2019)。在 384孔板上制备 12.5 μL qPCR反应体

系, 包含 6.25 μL SYBR qPCR Master Mix (诺唯赞, 

中国)、4.25 μL ddH2O、0.5 μL正、反引物和 1 μL模

板 DNA。qPCR反应条件为: 95 °C 10 min, 95 °C 15 s, 

60 °C 60 s, 40个循环。ARGs/MGEs拷贝数计算公式

为 10×[(31–Ct)/(10/3)], 其中 31为检测限。为了减少

提取效率的差异, 将 ARGs或MGEs拷贝数归一化为

16S rRNA基因拷贝(ARGs或 MGEs拷贝/16S rRNA

基因拷贝), 定义为相对丰度(Han et al, 2018)。 

1.6  数据分析 

使用 MOTHUR 1.37.6对测序产生的原始序列进

行处理, 并根据 97%的相似性阈值聚类可操作分类

单元 (OTUs)。随后 , 根据 SILVA 数据库 , 使用

MOTHUR软件以 80%置信阈值对代表OTU进行物种

注释。采用 SPSS 20.0进行数据统计分析, 使用 Origin 

9.0绘制图表。Canoco 4.5 软件进行冗余分析。 

2  实验结果 

2.1  生长性能 

由表 2 可以看出, 在两次采样中, FSA 组的异枝

江蓠末均重 (final weight, FW)、平均增重 (average 

weight gain, AWG)、增重率(percentage of weight gain, 

PW)均显著高于 FA组(P<0.05)。在 30 d时, FSA组的

异枝江蓠特定生长率显著高于 FS 组(P<0.05), 而到

60 d时则无显著差异(P>0.05)。 

2.2  细菌群落结构特征 

如图 1a所示, 变形菌门(Proteobacteria, 42.81%~ 

58.65%)、蓝藻门(Cyanobacteria, 9.32%~28.10%)、浮

霉菌门 (Planctomycetes, 6.65%~17.46%)和拟杆菌门

(Bacteroidetes, 6.86%~11.29%)是最主要的门。 

图 1b 进一步揭示了属水平(前 0.5%)细菌群落的

组成特征。各养殖方式中优势菌属组成不同, 且随养

殖时间的增加而动态变化。Pleurocapsa_PCC-7319在 
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表 2  两种养殖方式中异枝江蓠的生长性能 
Tab.2  Growth performance of G. bailinae in two polyculture methods 

组别 FW/g AWG/g PW/% SGR/% 

FA-1 347.66±12.45a 47.66±12.45a 15.89±4.15a 0.48±0.12a 

FSA-1 434.84±27.60bc 134.84±27.60bc 44.95±9.20bc 1.20±0.21b 

FA-2 386.96±17.49ab 86.96±17.49ab 28.99±5.83ab 0.41±0.07a 

FSA-2 511.31±49.81c 211.31±49.81c 70.44±16.60c 0.84±0.17ab 

注: FW: 末均重; AWG: 平均增重; PW: 增重率; SGR: 特定生长率; FA: “鱼-藻”混养; FSA: “鱼-虾-藻”混养; 1: 养殖 30 d; 2: 养殖 60 d。下同 

 

图 1  异枝江蓠门(a)和属(b)水平(前 0.5%)细菌群落的相对丰度 
Fig.1  Relative abundance of bacterial communities at phylum (a) or genus (b) level (first 0.5%) of G. bailinae 

 
整个采样期间均占优势, 相对丰度分别为 28.07%、

23.50%、8.48%、9.90%。此外, FA-1 的优势属(相对

丰度>2%, 下同)有 7个, 分别是 Moorea_3L (2.60%)、

Endozoicomonas (6.90%)、Blastopirellula (5.55%)、

Fuerstia (2.77%)、Muricauda (2.30%)、Roseovarius 

(2.66%)和 Sphingorhabdus (2.63%); FSA-1的优势属有

9 个 , 分别是 Moorea_3L (2.42%)、 Blastopirellula 

(2.91%)、 Fuerstia (2.26%)、 Muricauda (2.45%)、

Roseovarius (2.07%)、Marinomonas (5.09%)、Gimesia 

(2.08%)、Persicirhabdus (2.29%)和 Arcobacter (2.02%); 

FA-2的优势属有 3个, 分别是 Alteromonas (16.32%)、

Endozoicomonas (7.02%)和 Aquimarina (4.21%); FSA-2

的优势属有 6 个 , 分别是 Moorea_3L (17.59%)、

Blastopirellula (2.99%)、Fuerstia (5.47%)、Muricauda 

(2.95%)、Aquimarina (2.34%)和 Nitrosomonas (4.90%)。 

两种养殖方式中异枝江蓠表面附生细菌群落的

优势菌属有部分重合, 但 FA的优势菌属比 FSA的优

势菌属少(FA-1比 FSA-1少 2个优势属, FA-2比 FSA-2

少 3个优势属)。而比较不同的采样时间, 30 d时所采

集的海藻中优势菌属比 60 d 时多(FA-1 比 FA-2 多 4

个优势属, FSA-1比 FSA-2多 3个优势属)。可见, 养

殖方式和养殖时长对属水平上异枝江蓠表面附生细

菌群落组成有显著影响, FSA组异枝江蓠表面附生细

菌群落多样性大于 FA组。 

2.3  ARGs和 MGEs的组成特征 

Pruden等(2006)首次将 ARGs作为一种新型的环

境污染物提出, 指出 ARGs对人类健康及生态环境存

在潜在风险。通过检测异枝江蓠表面 ARGs 的丰度, 

可以反映异枝江蓠表面附生细菌群落潜在的耐药性。 

本研究两次采样中 FSA 组 (FSA-1: 9.23×10–2; 

FSA-2: 1.68×10–1)异枝江蓠总的 ARGs相对丰度均高

于 FA组(FA-1: 2.68×10–2; FA-2: 4.90×10–2), 且随着养

殖时间的增长, 两种养殖方式中总的 ARGs相对丰度

均有所上升。 

在养殖 30 d时, FA-1检测的所有 ARGs相对丰度

均比 FSA-1 低(图 2, 图 3, 图 4, 图 5), 其中有 13 个

基因 [包括氨基糖苷类 4 个基因 :  aac(6 ' )- Ib-01 , 

aac(6')-Ib-03, aac(6')-II和 strB; β-内酰胺酶类 3个基

因: blaOXA10-01, blaOXA10-02和 cphA-01; MLSB类

2个基因: mphA-01和mphA-02; 多药类 1个基因: floR; 

磺胺类 1个基因: sul2; 四环素类 2个基因: tetG-01和

tetA-02]显著低于 FSA-1 (P<0.05)。在养殖 60 d 时, 

FA-2 的 β-内酰胺酶类、MLSB 类、多药类和磺胺类

ARGs相对丰度均低于 FSA-2 (图 3, 图 4, 图 5)。在

氨基糖苷类和四环素类检测的 12 个基因中, 有 6 个

基因[氨基糖苷类 4个: aac(6')-II, aadA-01, aadA2-01,  
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图 2  氨基糖苷类抗生素抗性基因的相对丰度 
Fig.2  Relative abundance of aminoglycoside antibiotic resistance genes 

注: a. aac(6')-Ib-01; b. aac(6')-Ib-02; c. aac(6')-Ib-03; d. aac(6')-II; e. aadA-01; f. aadA-02; g. aadA2-01; h. strB 

 

图 3  β-内酰胺酶类抗生素抗性基因的相对丰度 
Fig.3  Relative abundance of β-lactamase antibiotic resistance genes 

注: a. blaOXA10-01; b. blaOXA10-02; c. cphA-01 

 
aadA-02; 四环素类 2个: tetA-02, tetR-02]的相对丰度

在 FA-2 中高于 FSA-2, 其中 aac(6')-II、aadA-01、

aadA2-01的相对丰度显著高于 FSA-2 (P<0.05)。 

ARGs常伴随着 MGEs的出现。如图 6 所示, 两

次采样中 FSA组(FSA-1: 1.12×10–2; FSA-2: 1.30×10–2)

异枝江蓠总的 MGEs 相对丰度均高于 FA 组(FA-1: 

7.79×10–3; FA-2: 1.24×10–2)。在两种养殖方式下, FSA

组转座酶类基因(tnpA-02 和 tnpA-04)相对丰度均高于 
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图 4  MLSB (a, b)和多药(c, d)类抗生素抗性基因的相对丰度 
Fig.4  Relative abundance of MLSB (a, b) and multidrug (c, d) antibiotic resistance genes 

注: a. mphA-01; b. mphA-02; c. floR; d. mexF 

 

图 5  磺胺(a)和四环素(b~e)类抗生素抗性基因的相对丰度 
Fig.5  Relative abundance of sulfonamide (a) and tetracycline (b~e) antibiotic resistance genes 

注: a. sul2; b. tetG-01; c. tetG-02; d. tetA-02; e. tetR-02 
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图 6  可移动遗传元件[转座酶(a, b)和整合子(c, d)]的相对丰度 
Fig.6  Relative abundance of mobile genetic elements [transposase (a, b) and integron (c, d)] 

注: a. tnpA-02; b. tnpA-04; c. cIntI-1; d. intI-1 

 
FA组, 其中 FSA-1中 tnpA-04相对丰度显著高于 FA-1

组(P<0.05)。整合子类基因中, cIntI-1在 FSA-1中的

相对丰度高于 FA-1 (P>0.05), 而在 FSA-2 中则显著

低于 FA-2 (P<0.05); intI-1在 FSA中的相对丰度高于

FA, 但均无显著差异(P>0.05)。 

2.4  相关性分析 

细菌群落与异枝江蓠生长性能、ARGs/MGEs 之

间关系的 RDA 分析结果见图 7。结果表明特定生长

率、增重率与 Ralstonia、Muricauda、 Fuerstia、

Nitrosomonas、Moorea_3L、Aquimarina 呈显著正相关, 

而与 Blastopirellula、Sphingorhabdus、Endozoicomonas、

Alteromonas呈显著负相关。Moorea_3L、Nitrosomonas

和 Fuerstia与 tetG-01、mphA-01和 tnpA-04呈显著正

相关, Alteromonas 与 aac(6')-Ib-01、aac(6')-Ib-03、

blaOXA10-01 和 blaOXA10-02 呈 显 著 正 相 关 , 

Pleurocapsa_PCC-7319、Gimesia 和 Endozoicomonas

等与 tetG-01、mphA-01、 tnpA-04、aac(6')-Ib-01、

aac(6')-Ib-03、blaOXA10-01 和 blaOXA10-02 呈显著

负相关。 

3  讨论 

3.1  两种不同混养方式下异枝江蓠的生长差异 

已有多项研究表明 , 在水产养殖中不同的养殖

方式所产生的经济效益不同(李杰等, 2012; 郭文学

等 , 2014), 人们也一直在探索最优的养殖方式。

Kang等(2021)研究表明, 刺松藻(Codium fragile)、孔

石莼(Ulva pertusa)等能有效去除鱼类养殖废水中的

氮、磷 , 适合于综合养殖和生物修复。Nardelli 等

(2019)研究表明 , 用含鱼类和贝类排泄物的废水培

养石莼(Ulva lactuca L.), 可以促进其生长。本研究

以虎龙杂交斑、南美白对虾和大型海藻异枝江蓠为

养殖对象, 构建了两种混养方式。FSA 组异枝江蓠

的末均重、平均增重、增重率均显著高于 FA组, 这

可能与南美白对虾的生物扰动有关。研究表明 , 生

物扰动可以促进沉积物中营养物质的释放 , 增加水

体中无机营养盐的含量(Nicholaus et al, 2019), 这可

能会促进异枝江蓠的生长。 

微生物和藻类之间的互相作用会影响藻类的生

长(Goecke et al, 2010)。在本研究中, 异枝江蓠表面附 
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图 7  细菌群落(属水平, 相对丰度>0.5%)与生长性能(a)、ARGs/MGEs (b)之间的相关性 
Fig.7  Correlation between bacterial community (genus level, relative abundance > 0.5%) with growth performance (a) and 

ARGs/MGEs (b) 
 

生细菌群落主要为变形菌门、蓝藻门、浮霉菌门和拟

杆菌门, 与 Huo 等(2012)的研究结果相似。FSA 组的

异枝江蓠表面附生细菌群落多样性较高, 细菌群落之

间相互作用可能会促进藻类的生长(Mouget et al, 1995; 

Marshall et al, 2006)。RDA分析表明, 异枝江蓠生长性

能与 Ralstonia、Muricauda、Fuerstia等呈显著正相关, 

说明这些菌属可能对异枝江蓠的生长有益。Rawat 等

(2021)的研究发现, 索氏小球藻(Chlorella sorokiniana)

和罗尔斯顿菌(Ralstonia pickettii)的共生关系提高了藻

类的生长速率, 这与本研究结果类似。 

3.2  两种不同混养方式中 ARGs/MGEs 丰度、类型

及其与细菌群落的相关性分析 

抗生素因其治疗传染病的能力而被广泛用于维

持人类和动物的健康(Yan et al, 2020)。然而, 随着抗

生素类药物在水产养殖中的持续使用, ARGs 和耐药

菌株的产生所带来的问题也日益突出(Zhang et al, 

2009)。Manage(2018)指出水生环境中细菌的抗性基

因可以通过水平基因转移传播到人类病原体上 , 最

终危害人类健康。而 MGEs被认为是促进 ARGs水平

基因转移的关键因素(Nikolakopoulou et al, 2008)。此

外, 多项研究表明, 某些海藻提取物具有一定的抑菌

效果, 可能诱导其表面附生菌群产生 ARGs (Turcotte 

et al, 2016; Ge et al, 2019; Xiao et al, 2019)。因此, 通

过检测ARGs和MGEs的丰度和多样性可以反映其潜

在的生态风险(Nnadozie et al, 2019)。本研究中, 所检

测 20种 ARGs和 4种MGEs在所有样品中均有出现。

值得注意的是, 两次采样中 FSA 组异枝江蓠 ARGs

和 MGEs的相对丰度大多高于 FA组。 

ARGs/MGEs 的丰度和种类与细菌群落密切相关

( 堃芦科 等, 2019; Zheng et al, 2021)。Zhang等(2020)

的研究表明变形菌门(Proteobacteria)是 ARGs 的潜在

宿主之一, 这与本研究的结果一致。在本研究中, 属

于变形菌门的Nitrosomonas与多种ARGs显著正相关, 

可能是其潜在宿主。此外, Nitrosomonas在 FSA组的

相对丰度较高, 可能是导致 FSA组ARGs的相对丰度

高于 FA组的原因之一。蓝藻门、浮霉菌门等被认为

是 ARGs 的重要储存库, 且具有含 ARGs 的 MGEs, 

会促进 ARGs的增殖与传播(Cayrou et al, 2010; Dias 

et al, 2019; Wang et al, 2020), 这与本研究的结果一

致。本研究中, 转座酶基因 tnpA-04与 Moorea_3L (属

于蓝藻门)、Fuerstia (属于浮霉菌门)等密切正相关, 

而这些菌属在 FSA 组中丰度较高, 这进一步促进了

FSA组 ARGs的增多。Wang等(2019)研究表明, 虾池

水中 ARGs 的总丰度高于水源地和农场污水。Fang

等(2019)研究发现, ARGs的相对丰度与MGEs的水平

呈显著正相关。因此, 混养南美白对虾可能会进一步

增加 FSA组 ARGs和 MGEs相对丰度。 

混养物种和细菌群落共同影响了异枝江蓠的生

长性能和 ARGs/MGEs 的组成与分布。但是, 本研究

养殖时间相对较短 , 需要在后续的试验中进一步深

入探究不同混养方式对异枝江蓠的持续影响 , 解析

潜在的影响机制。 
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4  结论 

本研究利用 16S rDNA 高通量测序技术和

Real-time qPCR 技术揭示了两种不同混养方式对异

枝江蓠生长性能、表面附生细菌群落及抗生素抗性基

因的影响。发现“鱼-虾-藻”混养能够显著增强异枝江

蓠的生长性能 , 提高异枝江蓠表面附生细菌群落的

多样性。“鱼-虾-藻”混养能够增加异枝江蓠 ARGs 和

MGEs 的相对丰度, 具有一定的生态风险, 因此在提

高经济效益的同时也需要关注可能存在的对人类健

康的危害。 
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EFFECTS OF TWO TYPES OF POLYCULTURE MODE ON GROWTH PERFORMANCE, 
SURFACE EPIPHYTIC BACTERIAL COMMUNITY AND ANTIBIOTIC RESISTANCE 

GENES OF GRACILARIA BAILINAE 

LI Wen,  ZHANG Ming-Qing,  LAI Xing-Xing,  ZHANG Cui-Ping,  QIN Wei-Jian,   
YANG Jin-Lin,  ZHU Ya-Ting,  SHU Hu 

(School of life Sciences, Guangzhou University, Guangzhou 510006, China) 

Abstract    To study the effects of “fish-algae” and “fish-shrimp-algae” polyculture on growth performance, 

antimicrobial resistance genes (ARGs), and surface bacteria community of Gracilaria bailinae, and to elucidate the 

correlation between bacterial community with growth performance and ARGs, the composition and differences of bacterial 

communities and ARGs of G. bailinae were analyzed by 16S rDNA high-throughput sequencing and real-time qPCR. The 

correlation between bacterial communities with growth performance and ARGs was investigated by redundancy analysis 

(RDA). The results show that (1) the polyculture of “fish-shrimp-algae” promoted the growth performance and increase the 

diversity of surface epiphytic bacterial community of G. bailinae. (2) The main phyla of the epiphytic bacteria community 

were Proteobacteria, Cyanobacteria, Planctomycetes, and Bacteroidetes. The composition of dominant genera was different 

in different types of polyculture. The diversity of dominant genera was higher in “fish-shrimp-algae” polyculture. (3) The 

relative abundance of ARGs/MGEs in G. bailinae cultured with fish and shrimp was higher than that in G. bailinae cultured 

with fish. (4) RDA analysis showed that the growth performance was significantly correlated with Ralstonia and 

Blastopirellula, and ARGs/MGEs was significantly correlated with Nitrosomonas, Alteromonas, and Pleurocapsa_ 

PCC-7319. Therefore, the polyculture of “fish-shrimp-algae” could enhance the growth performance and improve the 

diversity of surface epiphytic bacterial community of G. bailinae. It should be noted that “fish-shrimp-algae” could 

increase the relative abundance of ARGs and MGEs of G. bailinae, may pose an ecological risk. Therefore, attention should 

be paid to the possible harm to human health while improving economic benefits. This study contributed to the 

optimization of mariculture environment and provided a theoretical basis for the application and promotion of macroalgae 

in mariculture. 

Key words    polyculture;  Gracilaria bailinae;  bacterial community;  antibiotic resistance genes 

 


