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三疣梭子蟹(Portunus trituberculatus) 

两种养殖塘水体古菌的季节变化* 

胡越航  韦  梦  姜柳伊  裘琼芬①  王春琳 
(宁波大学海洋学院  宁波  315211) 

摘要    结合基于古菌 16S rRNA 基因的末端限制性片段长度多态性(T-RFLP)技术与克隆测序技术

对象山港三疣梭子蟹–脊尾白虾混养模式下改良塘 M1(塘底铺网、四周铺砂的养殖塘)以及传统塘

M2(土塘)不同季节水体古菌群落结构和多样性进行分析。结果显示，M1、M2 养殖塘水体古菌群落

均由泉古菌门(Crenarchaeota)和广古菌门(Euryarchaeota)组成。M1、M2 水体古菌群落组成在养殖初

期较相似，但随着养殖时间的推移，古菌群落结构组成发生显著差异。M2 养殖水体古菌群落结构

随时间变化的差异性大于 M1，说明 M2 养殖生态古菌群落稳定性低于 M1，底铺网、四周铺砂的

改良措施可以减少古菌群落变化的幅度。相关性分析发现，多样性指数高时，古菌分布受环境的影

响较小；2 种养殖塘水体古菌分布受温度、溶解氧、总氮和总磷的影响较大。 
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三疣梭子蟹(Portunus trituberculatus)生长快、个

体大、肉质鲜美，是重要的海水养殖产品之一。象山

港是浙江省宁波市重要的水产养殖基地，目前对该养

殖区的研究大多数以水质分析(张丽旭等, 2007)、浮

游植物和底栖生物研究(刘莲等, 2008)为主，缺乏对

微生物的研究，尤其是对古菌的研究(刘晶晶等, 2010; 

王海丽等, 2011)。完整且精确地描述生物体的多样性

和相对丰度对于了解任何生态系统都是至关重要的

(Chaban et al, 2006)。自然界中 85%以上的微生物不

可培养(Amann et al, 1995)，因此，传统的分离、纯化、

鉴定等方法无法研究微生物的生理生化、细胞组成结

构以及形态学。近年来，随着分子生物学技术的发展，

环境微生物 DNA 提取方法不断改进(Cho et al, 1996)，

基于 PCR 技术的分子生物学方法在水体微生物生态

的研究中应用越来越广泛。末端限制性片段长度多态

性(T-RFLP)技术是一种较先进的生态学指纹分析方

法，具有高灵敏度、高通量等特点，且因其易操作、

能获得半定量结果等优势，在微生物研究中被广泛应

用(Marsh et al, 1999)。 

古菌在生态系统的物质循环和能量转换中扮演

重要的角色(Könneke et al, 2005)，广泛存在于各类海

域环境以及高盐、高热等环境中。古菌界主要由泉古

菌门 (Crenarchaeota)和广域古菌门 (Euryarchaeota)组

成(Madigan et al, 2008)。蔡小龙等(2012)结合 15N-稳

定性同位素探针技术与克隆技术研究养殖水体中氮

循环转化及相关功能微生物的群落结构，发现参与氮

循环的古菌主要有奇古菌门、泉古菌门和广古菌门。

属于泉古菌门的氨氧化古菌以及广古菌门的产甲烷

古菌和硫酸盐还原菌等均在海洋的碳、氮、硫等元素

循环中必不可少，也是目前研究的热点(Hurtgen, 2012; 

Lazar et al, 2011; Pitcher et al, 2011; Valentine, 2011)。

研究养殖水体古菌群落的变化，对了解养殖水体物质

循环等至关重要。但目前关于宁波市象山港三疣梭子

蟹养殖塘水体古菌的研究尚未见报道。 
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本研究通过 T-RFLP 技术结合克隆测序的方法，

对象山港三疣梭子蟹–脊尾白虾混养模式下改良塘

(塘底铺网、四周铺砂的养殖塘)以及传统塘(土塘)不

同季节水体古菌群落结构和多样性进行分析，试图探

讨养殖过程水体环境中古菌群落的变化，为象山港三

疣梭子蟹养殖的生态评价提供微生态基础信息。 

1  材料与方法 

1.1  水样采集 

三疣梭子蟹养殖塘位于浙江省宁波市象山港东

胜养殖区，采样点及样品处理同陈逸斐等(2015)所述。

共 2 种类型养殖塘：一为改良塘(M1)，底铺网、四周 

铺砂，设置 2 个平行塘；二为传统土塘(M2)，设置

3 个平行塘。养殖塘的基本情况见表 1。样品采集于

2013 年 6–12 月中旬，2 h 内采集所有养殖塘的水样，

将单个塘中不同站位养殖水混合后，取 200 ml 水样

过滤(0.22 μm，Millipore)，所得滤膜用于微生物 DNA

的提取，水体用于氮磷含量的分析。所有样品低温运

回实验室，–20℃冻存备用。 

1.2  理化分析 

水体理化测定参考陈逸斐等(2015)，养殖水体的

水温、溶解氧、盐度、pH 和透明度按照《海洋监测

规范》在原位进行测定，过滤所得水体带回实验室，

测定其中的总氮、总磷、氨氮以及亚硝酸氮。 

1.3  总 DNA 的提取和 PCR 扩增 

将滤膜放于 2 ml 裂解管中进行养殖水总 DNA 的

提取，提取方法参考 Noll 等(2005)，采用古菌 16S rRNA

基因的通用引物 109f (ACKGCTCAGTAACACGT)和

915r (GTGCTCCCCCGCCAATTCCT)进行 PCR 扩增。

反应体系(50 μl)：5 μl 10×Buffer，4 μl 2.5 mmol/L 

dNTPs，1 μl 10 μmol/L 引物，1 μl 2.5 U Taq DNA 聚

合酶(TaKaRa)，1 μl DNA 模板，加水至 50 μl，混匀。

反应程序为 94℃变性 5 min，30个循环包括 94℃ 30 s，

53℃ 45 s，72℃ 90 s，最后 72℃延伸 10 min。此外，

PCR 扩增产物若用于 T-RFLP 分析，其后引物用 FAM

进行荧光标记。 

1.4  T-RFLP 分析 

将乙醇沉淀法纯化后的 PCR 产物用限制性内切

酶 TaqⅠ(TaKaRa)进行酶切，反应体系及条件参考  

陈明明等(2014)。酶切产物用乙醇–醋酸钠沉淀法进行

纯化。酶切纯化后进行限制性片段的基因扫描：取 1–3 μl

酶切纯化样品，与 10 μl HiDi-甲酰胺和 0.2 μl 内标混

合，95℃变性 3 min，马上置于冰浴。通过 ABI 3130XL 

Genetic Analyzer 进行限制性片段扫描，结果由 ABI 

GeneMap 分析软件直接导出。 

1.5  克隆/测序和系统发育分析 

选取 M2 养殖塘 7 月水体样品构建古菌 16S 

rRNA 基因克隆文库。采用无荧光标记引物 109f/ 915r

进行 PCR 扩增，其余 PCR 条件同上。以切胶纯化后

PCR 产物为插入片段，以 pMD-19T Vector (TaKaRa)

为载体，4℃过夜连接。连接产物转入大肠杆菌 JM109

感受态细胞(TaKaRa)中，并在含 X-gal、IPTG 的 LB

培养基上进行蓝白斑筛选。筛选得到 24 个阳性克隆

进行测序，利用 ARB 软件的 NJ 算法(Neighbor-Joining)

对测序结果进行系统发育分析。 

 
表 1  两种养殖塘基本情况 

Tab.1  The basic condition of the two ponds 

塘 
Pond 

面积 
Area 
(m2) 

水深 
Depth 

(m) 

底质 
Sediment 

混养种类 
Polyculture species 

蟹品种 
Crab 

variety 

放苗时间 
Seeding 
time (d) 

放苗规格 
Seeding 

size 

充氧方式 
Aerating 

way 

M1 1600 1.2 底铺网，四周铺

砂 Pond with sand 
and netted bottom 

三疣梭子蟹, 散养 
P. trituberculatus  
Cage-free mode (6 ind/m2) 

脊尾白虾 P. carinicauda  
(1500 g parents) 

自然种 
Open 
pollinating 
seeds 

6.8 4 期苗 
Seedlings 
at stage Ⅳ 

底充氧 
Filling oxygen 
at the bottom

M2 1600 1.2 土塘 
Traditional soil 
pond 

三疣梭子蟹, 散养 
P. trituberculatus 
Cage-free mode (6 ind/m2) 

脊尾白虾 P. carinicauda  
(1500 g parents) 

自然种 
Open 
pollinating 
seeds 

6.8 4 期苗 
Seedlings 
at stage Ⅳ 

底充氧 
Filling oxygen 
at the bottom
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1.6  数据处理 

古菌 16S rRNA 基因 T-RFLP 图谱中每一个限制

性片段(T-RF)为 1 个 OTU (Operational Taxonomic 

Unit)，以各个 T-RF 的相对峰高值(每个 T-RF 的峰高

占累积峰高的百分比)为各个 OTU 的相对丰度，相对

丰度低于 5%的 OTU 不予考虑(Noll et al, 2005)。计算

古菌的 Shannon 多样性指数(H′)和均匀度指数(E′)，计

算公式如下： 

 
– ln

/ ln
i iH P P

E H S

  
 

；
 

式中， iP 为第 i 个 OTU 的相对丰度，S 为 OTU

总数。根据各 T-RF 的相对丰度，得到古菌 T-RFLP

百分比图，利用 Past 软件对 T-RFLP 结果进行主成分

分析(PCA)，结合环境因子，利用 CANOCO 4.5 软件

对各点进行冗余分析(RDA)，同时，利用 Past 进行古

菌 16S rRNA 基因与环境相关性以及线性回归分析。 

2  结果 

2.1  基于 T-RFLP 的古菌群落结构以及多样性分析 

对养殖塘水体古菌 DNA 进行 16S rRNA T-RFLP

分析(图 1)。整个养殖过程中，M1 和 M2 养殖水体古

菌群落主要由 78 bp、188 bp、111 bp、339 bp、793 bp

组成，不同养殖塘古菌群落组成随时间的变化有差

异。 

养殖起始期(6 月)，M1 水体占优势的 T-RF 片段

为 78 bp，相对丰度为 46%，其次为 111 bp，相对丰

度为 20%左右，188 bp 和 793 bp 含量在 16%左右；

M2 水体占主要优势的 T-RF 片段亦为 78 bp，但相对

丰度在 36%左右，其次为 111 bp，相对丰度为 28%左

右，188 bp 和 793 bp 含量为 16%–17%；从数据上来

看，6 月时 2 种水体古菌群落组成相似。7 月时，M1

水体古菌群落组成中占绝对优势的 T-RF 为 78 bp，相

对丰度达 54%左右，其次为 88 bp 和 793 bp，相对丰

度分别为 21%和 16%，各个片段的比例相差较大；而

M2 的群落组成中，78 bp、188 bp、111 bp、793 bp

比例分配较为均匀，在 20%–30%之间；说明 7 月时

2 种水体古菌群落结构组成差异较大。8 月时，M1

和 M2 水体古菌群落组成较为相似，78 bp 占群落组 

成的 40%左右，111 bp 和 188 bp 在 5%–10%之间波动。

9 月时，M1 和 M2 水体古菌群落结构组成有较大差

异，M1 水体以 78 bp、111 bp、793 bp 为优势菌，相

对丰度均在 30%以上，188 bp 占比小于 10%；而 M2

水体 188 bp 的相对丰度最大，达 37%以上，其他片

段(78 bp、111 bp、793 bp)相对丰度较为均匀。10 月

时，2 种水体古菌群落组成也存在很大差异，M1 水

体以 339 bp 相对丰度最大，其次为 78 bp，而 M2 水

体则以 793 bp 相对丰度最大。11 月 2 种养殖塘水体

古菌群落组成差异较大，M1 水体以 78 bp、111 bp、

188 bp、793 bp 为主，相对丰度大小为 793 bp > 111 bp > 

78 bp > 188 bp；M2 水体以 78 bp、188 bp、793 bp 为主，

相对丰度大小为 78 bp > 793 bp > 188 bp。 

从古菌群落组成来看，从养殖初期到养殖结束，

水体古菌群落结构发生变化，且不同养殖塘水体古菌

群落结构的变化有所不同。基于古菌 16S rRNA 基因

T-RFLP 的末端限制性片段长度的数目以及相对丰

度，计算了 M1 和 M2 各月养殖水体中古菌的 Shannon

多样性指数 H′以及均匀度指数 E′，结果如表 2 所示。

M1 水体 10 月时古菌多样性最大，7 月和 12 月最小；

而 M2 水体 8、11 月养殖水体古菌群落多样性大于其

他月。由此可见，2 种养殖塘水体古菌多样性的变化

不同。 

为了确定各个 T-RF 属于哪些菌属，从构建好的

M2 七月养殖水体样品古菌 16S rRNA 基因文库中随

机选出 24 个阳性克隆进行测序，所得测序结果利用

ARB 软件及数据库构建古菌系统发育树，分析样品

中古菌的分类地位。系统发育分析结构表明，养殖水

体古菌群落主要由泉古菌门(Crenarchaeota)和广古菌

门(Euryarchaeota)组成。T-RFLP 中占优势的 T-RF78bp  

 

 
 

图 1  养殖塘水体古菌 16S rRNA 基因 T-RFLP 百分比 
Fig.1  T-RFLP profiles of archaeal 16S rRNA in the aquaculture water 
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表 2  基于 T-RFLP 图谱的古菌多样性分析 
Tab.2  Analysis of diversity of archaea based on T-RFLP profiles (Mean±SE, n=3) 

Shannon 多样性指数 H  Shannon Diversity index H 均匀度指数 E  Evenness index E 月份 
Month M1 M2 M1 M2 

6 1.27±0.01 1.22±0.04 0.92±0.01 0.85±0.05 

7 1.12±0.06 1.19±0.08 0.81±0.04 0.88±0.05 

8 1.30±0.01 1.35±0.07 0.85±0.01 0.83±0.04 

9 1.27±0.04 1.19±0.16 0.92±0.01 0.91±0.07 

10 1.46±0.05 1.09±0.14 0.91±0.03 0.77±0.08 

11 1.26±0.05 1.36±0.03 0.90±0.01 0.82±0.05 

12 1.13±0.03 1.03±0.07 0.82±0.02 0.71±0.05 

 

属 于 广 古 菌 门 (Euryarchaeota) 、 嗜 盐 杆 菌 目

(Halobacteriales)，T-RF188 bp 属于广古菌门(Euryarch- 

aeota)热原体目(Thermoplasamatales)，793 bp、339 bp 属

于泉古菌门(Crenarchaeota)，111 bp 属于泉古菌门

(Crenarchaeota)餐古菌属(Cenarchaeum)。 

为了进一步比较 2 种不同底质养殖塘水体古菌

群落结构的季节性变化，对各个点古菌 16S rRNA 基

因的 T-RFLP 结果进行主成分分析(图 2)。从养殖初期

到养殖结束，M1 从广古菌门(T-RF 78 bp)向泉古菌门

(T-RF 793 bp)演替比较明显，M2 的这种演替趋势并

不明显。各个时间点 M1 和 M2 水体古菌在主成分分

析轴上的分散程度不同，整个养殖过程中，M1 养殖

水体古菌在主成分分析轴上的分散程度小于 M2，说

明 M1 水体古菌群落结构随时间的变化幅度小于 M2。 

2.2  古菌分布与环境因子的关系 

为了研究环境因子对古菌群落结构变化的影响，  

 

 
 

图 2  古菌 16S rRNA 基因 T-RFLP 的主成分分析 
Fig.2  Principal components analysis of the archeal  

16S rRNA gene T-RFLP 

将环境因子水温、溶氧、盐度、pH、透明度、总氮、

总磷、氨氮以及亚硝酸氮与 T-RFLP 结果进行 RDA

分析(图 3)。选取的 9 个环境因子对 M1、M2 养殖塘

水体各时间点古菌分布的解释量分别为 84.2%和

35.7%，其中，主轴 RDA1 解释量分别为 66.8%和

22.9%，说明所选取的环境因子对 M1 水体古菌分布

的影响程度大于 M2 养殖水体。M1 水体 11 月古菌分

布受 pH 的影响较为显著，12 月受总氮、氨氮、温度

和溶解氧影响较为显著，8 月与 12 月相似，但受各

个环境因子的影响效应与 12 月相反，6、7、9 月受

透明度、盐度的影响较为明显，10 月古菌分布受到

环境的影响最小。M2 水体 12 月古菌分布受环境影响

与 M1 相似，除了受总氮、氨氮、温度和溶解氧影响

较为显著，还受总磷的影响；9 月受亚硝酸盐、盐度

和透明度影响较为显著，11 月和 8 月受到环境因子的

影响最小。从图 3 可以看出，从养殖初期开始，2 种不

同养殖塘水体各个月古菌分布受环境的影响不同，但

到养殖结束时，2 种养殖水体较为相似。 

为了了解环境因子对各个 T-RF 的影响，将环境

因子与各个 T-RF 片段进行相关性分析(表 3)，广古菌

门(T-RF78bp、T-RF188bp)在 M1 水体中受环境的影

响比在 M2 中大，在 M1 中受温度、亚硝酸盐以及溶

解氧的影响显著，在 M2 中与各个环境因子的相关性

均不显著。泉古菌门在 M1 和 M2 中受环境的影响不

同。在 M1 水体中，339 bp 受总磷的影响较为显著，

111 bp 受溶解氧影响较大，793 bp 受温度影响较大，

而在 M2 养殖环境中，339 bp 受 pH 影响显著，111 bp

受温度、总磷、总氮影响较大，793 bp 受温度、溶解

氧影响较大。泉古门细菌在 M2 养殖水体中受环境的

影响大于 M1。由此可见，在 2 种养殖水体中，温度、

溶解氧、总氮、总磷对古菌群落的影响较大，同种

T-RF 片段，在不同养殖塘受环境的影响有差异。 
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图 3  不同时间养殖塘水体古菌群落结构与环境因子的冗余分析 
Fig.3  Redundancy analysis for archaeal community compositions and environmental factors  

in the aquaculture water at different time points 
 

表 3  古菌 16S rRNA 基因与环境相关性以及线性回归分析 
Tab.3  Correlation and linear regression analysis of archaeal 16S rRNA gene and environmental factors 

  78 bp 188 bp 339 bp 111 bp 793 bp 

AR  M1 M2 M1 M2 M1 M2 M1 M2 M1 M2 

r 0.728 0.305 0.120 0.159 0.065 0.028 0.346 0.757 0.830 0.469温度
Temperature p <0.010 0.202 0.681 0.514 0.823 0.908 0.225 <0.010 <0.010 0.042

r 0.106 0.254 0.606 0.073 0.101 0.401 0.601 0.570 0.633 0.475DO 

P 0.716 0.292 0.021 0.764 0.730 0.088 0.022 0.010 0.015 0.039

r 0.214 0.233 0.461 0.232 0.112 0.285 0.219 0.186 0.100 0.083盐度 
Salinity P 0.460 0.335 0.096 0.338 0.701 0.235 0.451 0.444 0.731 0.734

r 0.435 0.042 0.326 0.061 0.131 0.552 0.514 0.096 0.234 0.119pH 

P 0.119 0.864 0.254 0.803 0.654 0.014 0.060 0.694 0.418 0.625

r 0.281 0.086 0.214 0.151 0.349 0.057 0.261 0.406 0.189 0.014透明度
Transparency P 0.329 0.724 0.461 0.535 0.220 0.813 0.367 0.083 0.515 0.951

r 0.266 0.284 0.028 0.192 0.059 0.095 0.383 0.644 0.542 0.383总氮 
Total N P 0.357 0.237 0.924 0.430 0.840 0.696 0.175 <0.010 0.044 0.105

r 0.422 0.083 0.194 0.140 0.568 0.207 0.056 0.686 0.235 0.308总磷 
Total P P 0.132 0.734 0.504 0.567 0.034 0.394 0.846 <0.010 0.416 0.199

r 0.170 0.098 0.392 0.028 0.184 0.238 0.461 0.310 0.440 0.293NH4
+ 

P 0.560 0.689 0.164 0.906 0.526 0.326 0.097 0.195 0.114 0.222

r 0.708 0.362 0.275 0.173 0.094 0.331 0.312 0.244 0.185 0.052NO2
– 

P <0.010 0.127 0.339 0.478 0.748 0.166 0.276 0.313 0.525 0.832

 

3  讨论 

古菌群落结构的研究表明，养殖水体古菌群落结

构在养殖过程中发生变化，不同养殖塘水体古菌群落

结构的变化不同。微生物群落结构及功能受到环境因 

子的制约(Cotner et al, 2002)。以往对不同水体生态过

程微生物群落结构的研究结果显示，环境因子显著影

响微生物的分布，且不同的生态环境受到的调控因子

不同(刘敏, 2011)1)。对海洋生态系统中古菌群落的研

究发现，古菌在不同海域中的分布有所不同，且其分 
                            

1) 刘敏. 我国黄、东海典型生态过程中的微生物群落结构. 中国科学院研究生院(海洋研究所)博士研究生学位论文, 2011 
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布受到盐度、含氧量、温度、各营养元素的含量与分

布等因素的影响(Ren et al, 2006)。王晓霞(2010)1)研究

表明，总磷和总盐是影响古菌群落变化的主要因素。

RDA 分析结果显示，改良塘中古菌分布受盐度的影

响较小，传统塘古菌分布受盐度影响较大。同时，相

关性分析结果显示，改良塘中 339 bp 以及传统塘中

111 bp 与总磷显著相关，且这 2 种片段也是古菌群落

组成变化较显著的片段，由此可见，总磷是这 2 种养

殖塘水体古菌群落变化的主要因素之一，底铺网、四

周铺砂改良后减少了盐度对养殖塘水体古菌分布的

影响。2 种养殖塘水体古菌多样性指数的变化不同，

但 RDA 分析结果显示，多样性指数高的月份受所选

环境因子的影响最小。在以往的研究中也发现，营养

盐以及 pH 等环境因子是影响古菌多样性的重要因素

(陈明明等, 2014)，由此可见，养殖塘水体古菌多样

性指数降低是受环境的影响。 

研究表明，水体微生物群落结构具有高度时空动

态性(Gilbert et al, 2009; Or et al, 2012; Teeling et al, 

2012)。本研究结果中，养殖起始期(6 月)，2 种养殖

塘水体古菌群落结构差异不是很明显，但随着养殖时

间的推移，不同养殖塘水体古菌群落差异越来越大，

传统土塘养殖水体古菌群落结构随时间的差异性大

于改良养殖塘，且这种差异性是由属于广古菌门、热

原体目的 188 bp 引起。但相关性分析显示，所选取

的 9 个环境因子对热原体目的影响较小。从底质差异

的角度出发，改良塘底铺网四周铺砂可以有效减少沉

积物的累积，从而减少养殖生物对沉积物的影响，传

统土塘沉积物的累积会更快，养殖生物对底泥沉积物

的扰动也更加明显。李大鹏等(2010)研究表明，底泥

的扰动促进易释放态磷向难释放态磷转变，从而减少

了水体中有效态磷的含量，同时土壤中有机质也能影

响氮磷在水体的分布(Huang et al, 2008)。因此，2 种

养殖塘养殖生物对底泥沉积物扰动的差异可能是引

起古菌群落结构变化差异的原因之一。微生物群落结

构的变化与生态功能的改变有关，研究表明，微生物

群落结构变化可能改变其生态功能(Xiong et al, 2010; 

Comte et al, 2011)。由此可见，底铺网、四周铺砂改

良措施使水体古菌群落结构变化幅度小于传统塘，从

而使其生态功能的稳定性大于传统塘。 

综上所述，本研究采用 T-RFLP 与克隆测序的方

法，通过 PCA、RDA 以及相关性分析古菌群落分布

与环境因子之间的关系，结果表明，多样性指数高时，

古菌分布受环境的影响较小；2 种养殖塘水体古菌分 

布受温度、溶解氧、总氮和总磷的影响显著；底铺网、

四周铺砂改良措施可以减少养殖水体古菌群落的变

化幅度。 
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The Seasonal Variations of Archaea in Two Kinds  
of Ponds for Portunus trituberculatus 

HU Yuehang, WEI Meng, JIANG Liuyi, QIU Qiongfen①
, WANG Chunlin 

(School of Marine Science, Ningbo University, Ningbo  315211) 

Abstract    The dynamic changes and diversity of archaeal communities in two kinds of ponds (M1: the 
pond with sanded walls and netted bottom; M2: the traditional pond with soil) for the polyculture of 
Portunus trituberculatus-Exopalaemon carinicauda in different seasons were investigated. The study was 
conducted with a combination of cloning/sequencing and terminal restriction fragment length 
polymorphism (T-RFLP) analysis based on archaeal 16S ribosomal RNA. Physicochemical characters of 
the sea water were monitored at the same time to examine the relationship between environmental factors 
and archaeal communities. The results showed that the archaeal communities in both M1 and M2 were 
composed of Crenarchaeota and Euryarchaeota. Halobacteriales and thermoplasamatales in Euryarchaeota 
were the majority accounting for nearly half of the entire sample. Halobacteriales was more abundant than 
thermoplasamatales, however, it was the marked alteration in the relative abundance of 
thermoplasamatales that primarily led to the archaeal community shift. The structure of archaeal 
community in aquaculture water changed dramatically during the culture. The archaeal communities of 
M1 and M2 were similar at the beginning of the culture, but changed significantly over time. Principal 
component analysis showed that the variation in M2 was larger than in M1, which indicated the lower 
stability of archaeal community in the former. Redundancy analysis indicated that 84.2% of the archaeal 
community in M1 could be explained by the 9 factors measured in this study, while that M2 was also 
determined by other factors and only 35.7% was explained. The improvement of pond sediment could 
reduce the extent of changes in the archaeal community. Correlation analysis showed that the higher the 
diversity index was, the smaller the influence of environment on the distribution of archaea. In general, 
the distribution of archaea in pond water changed over seasons, and was greatly affected by temperature, 
dissolved oxygen, total nitrogen, and total phosphorus. 
Key words    Portunus trituberculatus; Aquacultural water; Archaea; T-RFLP  
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