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摘要    本研究对斑点叉尾 (Ictalurus punctatus)的发酵饲料进行了合理饲喂，并确定了其对斑点

叉尾 生长、肠道菌群和代谢组学的影响。实验设置 3 组：持续投喂组(A)(即在膨化饲料中持续添

加发酵饲料)，间隔投喂组即向膨化饲料中按周间隔添加发酵饲料(B)，对照组仅投喂膨化饲料(C)。

实验共持续 6 个月。实验结束后，对斑点叉尾 进行称重，并用 16S rRNA 扩增子测序技术和基于

液相色谱的代谢组学技术分别检测斑点叉尾 肠道菌群组成以及代谢组学。结果显示，间隔投喂组

斑点叉尾 终末体重(FBW)显著高于对照组和持续投喂组(P<0.05)。间隔投喂组的群落丰富度和多

样性最高，持续投喂组群落丰富度最低(P>0.05)。厚壁杆菌门(Firmicutes)、放线菌门(Actinobacteriota)、

蓝藻门(Cyanobacteria)、变形菌门(Proteobacteria)、梭杆菌门(Fusobacteriota)、绿弯菌门(Chloroflexi)

和异常球菌门(Deinococcota)是优势细菌门。优势肠道菌属包括未命名的叶绿体科中的一个属

(norank_f_norank_o_Chloroplast)、分枝杆菌属(Mycobacterium)、鲸杆菌属(Cetobacterium)、罗姆布

茨菌属(Romboutsia)、微小杆菌属(Exiguobacterium)和狭义梭菌属(Clostridium_sensu_stricto_1)。代

谢组学分析表明，持续投喂组主要通过 N-乙酰-D-半乳糖胺显著上调影响肠道菌群半乳糖和磷酸转

移酶系统代谢通路(P<0.05)，进而影响鱼体对碳水化合物的消化吸收。而间隔投喂组差异代谢产物

L-丝氨酸和 L-苯丙氨酸显著上调(P<0.05)，影响斑点叉尾 肠道菌群硫代谢、氨基酸代谢等，继而

影响斑点叉尾 能量吸收、抗炎症和免疫等能力。本研究为斑点叉尾 发酵饲料投喂方式的探索和

健康绿色养殖提供了理论依据。 
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斑点叉尾 (Ictalurus punctatus)因其肉质鲜美少

刺，且生长迅速、环境适应性强，受到消费者和养殖

者的喜爱，已成为我国重要的淡水养殖鱼类(Mischke, 

2012; Zhong et al, 2016)。然而，随着斑点叉尾 养殖

密度的增加，病害的发生尤为频繁。传统的抗生素治

疗水产养殖动物疾病会产生耐药性和药物残留的问
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题(Amable et al, 2022; Song et al, 2022)。因此，许多

科研人员致力于开发安全无害的抗生素替代品，研究

表明，饲料中添加益生菌可显著提高水产动物的免疫

力，减少疾病的发生。 

发酵饲料是指利用乳杆菌(Lactobacillus)、芽孢杆

菌(Bacillus)、酵母菌(Saccharomyces)等有益菌对饲料

原料进行厌氧或好氧发酵，使原料中的纤维素、果胶

等分解为动物易消化吸收的成分，可以减轻动物肠道

负担，提高动物消化吸收能力，促进生长(Socol et al, 

2017)。同时，发酵饲料中添加益生菌可以提高机体

抗氧化酶活性，提高动物免疫力，及时抵御和消灭病

原(徐亚飞, 2018)。与普通饲料相比，发酵饲料中的

益生菌在代谢过程中可以形成各种酶，用于分解水中

的有害物质和有机物，进而优化水质 (于梦楠等 , 

2021)。张书环等(2021)研究发现，饲料中添加枯草芽

孢杆 菌 (Bacillus subtilis) 可降 低杂 交 鲟 (Acipenser 

sinensis)的饵料系数，增强其对血糖和脂肪的利用率，

并可改善肠道微生物菌群结构。唐杨等(2017)研究表

明，饲料中添加蜡样芽孢杆菌(Bacillus cereus)可改善

凡纳对虾(Penaeus vannamei)肠道菌群，提高其生长

速 度 。 王 海 瑞 等 (2020) 在 饲 料 中 添 加 丁 酸 梭 菌

(Clostridium butyricum) 可 显 著 提 高 黄 颡 鱼

(Pelteobagrus fulvidraco)的血清抗氧化能力，且黄颡

鱼肠道内的短链脂肪酸含量显著升高。然而，过量投

喂饲料会产生一系列不良后果，如增加饲料成本和饵

料系数，增加水产动物发病率和死亡率，还会带来环

境污染的问题，使得养殖成本和养殖风险升高(Zhang 

et al, 2020)。目前，关于斑点叉尾 发酵饲料科学投

喂方式尚属空白，本研究通过对发酵饲料投喂方式的

探索，研究其对斑点叉尾 生长、肠道微生物组成及

代谢组学的影响，旨在为发酵饲料在斑点叉尾 饲料

中的合理利用提供理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  实验设置 

实验在江苏省淡水水产研究所永宁基地开展，选

择标准化养殖池塘 9 个(面积为 0.667 hm2 左右，水深

为 1.5 m)。6 月初，按 18 000 尾/hm2 的密度投放规格

60 g 左右的斑点叉尾 鱼种。实验设持续投喂组(A)、

间隔投喂组(B)和空白对照组(C)，每组 3 个重复。实

验用配合饲料为斑点叉尾 膨化配合饲料(浙江澳华

饲料有限公司)，饲料成分和营养组成：水分≤12.0%，

粗蛋白≥32.0%，粗脂肪≥4.0%，粗灰分≤16.0%，

粗纤维≤8.0%，总磷≥0.5%，赖氨酸≥1.6%。发酵

饲料为生物饲料丰鱼肽宝Ⅰ型(广西澳华农牧科技有

限公司)，饲料成分和营养组成：水分≤32.0%，粗蛋

白≥35.0%，粗灰分≤12.0%，粗纤维≤12.0%，总磷≥

0.4%，赖氨酸≥1.8%，有机酸≥2.0%，益生菌总量

为 3×106 CFU/g。每日早晚 2 次投喂，6 月饲料投喂

量为鱼体重的 4%，之后逐步下降，10—11 月投喂量

为 2%。发酵饲料按投喂总量的 20%添加，与膨化饲

料混匀后直接投喂。持续投喂组即在 6 个月实验期间

持续在膨化饲料中添加发酵饲料，间隔投喂组即在膨

化饲料中按周间隔添加发酵饲料，空白对照组实验期

间只投喂膨化饲料。 

1.2  样品采集和处理 

实验养殖周期 6 个月，期间所有池塘开展正常养

殖管理。11 月末养殖实验结束，饥饿 24 h 后，每口

池塘随机捕捞 3 尾个体(每组 9 尾，共 27 尾)，75%酒

精擦拭鱼体表面消毒后置于冰上迅速解剖，取出肠

道，挤出肠道内容物于无菌 EP 管中，经液氮速冻后

于–80 ℃保存，用于后续分析。在实验结束后，对各组

实验用鱼的体质量进行测量，测量前饥饿 24 h。 

1.3  高通量测序和数据分析 

实验组的肠道微生物总 DNA 使用 FastPure®细胞/

组织 DNA 试剂盒(DC102, 诺唯赞)提取。DNA 浓度

和纯度使用 NanoDrop2000 检测。以通用引物 338F

和 806R 扩增 16S rRNA 基因 V3~V4 区。建库和测序

由上海美吉生物医药科技有限公司完成。测序平台为

Illumina NovaSeqPE250，对原始数据进行拼接质控

后，使用美吉生物云平台(https://cloud.majorbio.com)

进行数据分析，共获得 1 133 769 个优化序列，平均

序列长度为 412 bp。 

1.4  代谢组学测定 

代谢物非靶向代谢组学测定由上海美吉生物医

药科技有限公司进行。原始数据经去噪平滑、基线校

正等 LC/MS 分析信息提取，以及原始数据缺失值过

滤和填充、数据归一化、数据转换等数据预处理，最

终得到用于后续分析的数据矩阵。预处理后的数据在美

吉生物云平台(https://cloud.majorbio.com)进行分析。 

1.5  数据统计分析 

实验数据使用 Excel 2020 和 SPSS 22.0 软件进行

统计分析，数据以平均值±标准误(Mean±SE)表示，

P<0.05 为差异显著。多样性指数分析，使用单因素方

差分析(one-way ANOVA)，多重比较分析用 Duncan′s
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法进行。差异代谢物分析采用 Student′s T 检验分析。 

2  结果与分析 

2.1  不同投喂方式对斑点叉尾 生长的影响 

发酵饲料不同投喂方式喂养斑点叉尾  6 个月

后，称量各组实验鱼体重。结果发现，间隔投喂组终

末体重为(745.60±214.57) g，显著高于对照组与持续

投喂组(P<0.05)。其中，对照组终末体重为(588.10± 

168.62) g，持续投喂组终末体重为(624.10±194.70) g。 

2.2  不同投喂方式对斑点叉尾 肠道菌群多样性的

影响 

Simpson 指数值与群落多样性呈反比，而 Shannon

指数值与群落多样性呈正比。持续投喂和间隔投喂方

式下的斑点叉尾 肠道细菌群落 Shannon 指数、

Simpson 指数、ACE 指数和 Chao 指数无显著性差异

(P>0.05) (表 1)。间隔投喂组的 Shannon 指数最大，

Simpson 指数最小，说明间隔投喂肠道菌群多样性最

大。ACE 指数和 Chao 指数反映群落丰富度，间隔投

喂组 ACE 指数和 Chao 指数最大，说明间隔投喂组微

生物群落的丰富度最高。持续投喂组的 Shannon 指数

仅次于间隔投喂组，但高于对照组，说明添加发酵饲

料可以改变斑点叉尾 肠道菌群的多样性，并且发酵

饲料不同投喂方式在不同程度上影响多样性。持续投喂

组的 Simpson 指数大于对照组，并且 ACE 指数和 Chao

指数小于对照组，可见持续添加发酵饲料反而使得斑

点叉尾 肠道菌群的多样性和丰富度有所下降(表 1)。 

 
表 1  不同投喂方式对斑点叉尾 肠道菌群多样性的影响 

Tab.1  Effects of different feeding methods on the diversity 
of intestinal bacterial community of channel catfish 

指数 

Index 

持续投喂组 

Continuous 
feeding  

group (A) 

间隔投喂组 

Interval 
feeding  

group (B) 

对照组 

Control 
group (C)

Shannon 指数

Shannon index 

3.10±0.48 3.89±0.29 3.05±0.88

Simpson 指数

Simpson index 

0.20±0.10 0.07±0.03 0.19±0.13

ACE 指数 

ACE index 

358.61±75.28 490.52±71.98 436.08±72.11

Chao 指数 

Chao index 

353.53±73.19 472.86±73.31 426.22±67.92

注：同一行中无字母表示差异不显著(P>0.05)。 

Note: Values in the same row without letter means no 
significant difference (P>0.05). 

2.3  不同投喂方式对斑点叉尾 肠道微生物群落组

成的影响 

门水平上，3 组中，优势门是厚壁杆菌门(Firmicutes)、

放线菌门(Actinobacteriota)、蓝藻门(Cyanobacteria)、

变形菌门(Proteobacteria)、梭杆菌门(Fusobacteriota)、

绿弯菌门(Chloroflexi)、异常球菌门(Deinococcota)。与对

照组相比，持续投喂组和间隔投喂组的厚壁杆菌门相

对丰度上升，持续投喂组放线菌门和蓝藻门相对丰度

下降，而在间隔投喂组中放线菌门和蓝藻门相对丰度

上升。变形菌门的相对丰度在持续投喂组最高，在间

隔投喂组中最低。同时，3 组中，间隔投喂组的梭杆

菌门相对丰度最低，绿弯菌门相对丰度最高，而异常

球菌门的相对丰度在持续投喂组中最低(图 1)。 

 

 
 

图 1  斑点叉尾 肠道微生物在门水平上的群落丰度 
Fig.1  Community abundance at the phylum level in the 

intestine microbiota of the channel catfish 

A：持续投喂组；B：间隔投喂组；C：对照组。 
A: Continuous feeding group; B: Interval feeding group;  

C: Control group. 
 
属水平上，未命名的叶绿体科中的一个属(norank_ 

f_norank_o_Chloroplast)、分枝杆菌属(Mycobacterium)、

鲸杆菌属(Cetobacterium)、罗姆布茨菌属(Romboutsia)、

微小杆菌属(Exiguobacterium)、狭义梭菌属(Clostridium_ 

sensu_stricto_1)在样本中占比较大。未命名的叶绿体科

中的一个属和分枝杆菌属相对丰度在持续投喂组中最

低，而在间隔投喂组中相对丰度最高。与对照组相比，

间隔投喂组中鲸杆菌属相对丰度最低，持续投喂组和间

隔投喂组中罗姆布茨菌属和狭义梭菌属的相对丰度升

高，而条件致病菌葡萄球菌属的相对丰度降低(图 2)。 
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图 2  斑点叉尾 肠道微生物在属水平上的 

群落丰度百分比 
Fig.2  Relative abundance of species at the genus  

level in the intestine microbiota of the channel catfish 

A：持续投喂组；B：间隔投喂组；C：对照组。 
A: Continuous feeding group; B: Interval feeding group;  

C: Control group. 
 

2.4  差异代谢物分析 

采用 Student′s T 检验对照组与持续投喂组之间

的差异代谢物，在正负离子模式下，以 VIP>1、P<0.05

以及 FC>1 或 FC<1 对持续投喂组与对照组差异代谢

产物进行筛选，共获得 44 种显著差异代谢物。与对照

组相比，持续投喂组获得 24 个显著上调产物和 20 个

显著下调产物，其中，差异代谢物胆酸甲酯、2-甲氧

基-4-十五烷基苯甲酸极显著上调(P<0.01)，而去甲基

雷帕霉素、丙氨酰-脯氨酸极显著下调(P<0.01)。与对

照组相比，间隔投喂组共有 3 种差异代谢物极显著下

调(P<0.01)，分别为 2-苯乙基 β-D-吡喃葡萄糖苷、O-

琥珀酰-L-高丝氨酸和 2-吲哚羧酸。与持续投喂组相

比，间隔投喂组差异代谢物 2-甲氧基-4-十五烷基苯

甲酸和尼亚齐米辛 A 显著下调(P<0.05)，2-吡咯酰基

甘氨酸和丙氨酰-脯氨酸显著上调(P<0.05)。 

2.5  代谢通路分析 

KEGG 通路富集分析中，当 P<0.05 时，认为此

通路存在显著富集情况。对 P 值在前 10 的通路进行

分析，与对照组相比，持续投喂组显著富集的代谢通

路见图 3Ⅰ，其中，半乳糖代谢通路和磷酸转移酶系

统通路都涉及上调代谢产物 N-乙酰 -D-半乳糖胺

(P<0.05)。间隔投喂组显著富集的通路见图 3Ⅱ，其

中，色氨酸代谢通路中差异代谢物 5-羟基-L-色氨酸

和 L-犬尿氨酸的含量显著下调(P<0.05)。同时，L-丝

氨酸在硫代谢、鞘脂信号代谢、甘氨酸、丝氨酸和苏

氨酸代谢及半胱氨酸和蛋氨酸代谢中显著上调

(P<0.05)，在持续投喂组与间隔投喂组之间显著富集

的通路见图 3Ⅲ，间隔投喂组托烷、哌啶和吡啶生物

碱的生物合成、癌症的中枢碳代谢、植物次生代谢产

物的生物合成、植物激素的生物合成、苯丙烷类化合

物的生物合成和鸟氨酸及赖氨酸和烟酸生物碱的生

物合成代谢通路中 L-苯丙氨酸显著上调(P<0.05)。 

3  讨论 

3.1  投喂方式对斑点叉尾 肠道微生物群落的影响 

本研究中，在斑点叉尾 肠道中优势菌门为厚壁

杆菌门、放线菌门、蓝藻门、变形菌门、梭杆菌门和

绿弯杆菌门。耿彬等(2021)研究表明，梭菌门、厚壁

杆菌门、变形菌门和拟杆菌门是斑点叉尾 肠道中优

势菌门；熊向英等(2022)研究发现，斑点叉尾 肠道

中主要菌群是厚壁杆菌门、拟杆菌门和梭杆菌门，合

计占细菌总量 92.43%；雷宇杰等(2020)研究表明，在

斑点叉尾 肠道中，丰度前 3 分别是拟杆菌门、梭杆

菌门和厚壁杆菌门。以上研究和本研究结果稍有不

同，本研究中，拟杆菌门的占比很小，可能是养殖环

境差异造成的。 

肠道微生物多样性被认为是宿主健康和代谢能

力的指标，低多样性表明肠道微生物群落稳定性差，

宿主患病风险大(Jena et al, 2018; 金若晨等, 2020)。

草鱼(Ctenopharyngodon idella)病毒感染组的 Shannon

指数和 Pielou 均匀度显著低于对照组 (朱文根等 , 

2019)。金若晨(2020)同样发现，对健康池塘和发病池

中的凡纳对虾进行多样性分析发现，发病虾肠道菌群

的多样性指数显著低于健康池塘，并且菌群组成单

一。本研究中，与对照组相比，持续投喂发酵饲料和

间隔投喂发酵饲料斑点叉尾 肠道微生物群落的多

样性均无显著差异，但间隔投喂组的 ACE 指数和

Chao 指数值大于对照组和持续投喂组，且 Shannon

指数最大，Simpson 指数最小，说明间隔投喂组群落

多样性和丰富度最高。结果表明，间隔投喂可维持肠

道菌群功能稳定，降低斑点叉尾 患病的风险。 

厚壁杆菌门中部分菌群有促进食物消化的功能，

拟杆菌门可参与糖类代谢和运输，促进宿主生长，为

宿主提供能量(吴金凤等, 2016; 卢德胤, 2019)。厚壁

杆菌门与拟杆菌门的比值与脂质代谢和存储呈正相

关(Jiao et al, 2021)。放线菌门在肠道通透性调节、免

疫调节及代谢中起着关键作用(Binda et al, 2018)。水

体中含有大量的变形菌门细菌，但大量出现在养殖动

物肠道内则反映肠道群落的失调，炎症反应发生的风 
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图 3  差异代谢通路富集分析 
Fig.3  Differential metabolic pathway enrichment analysis 

Ⅰ：对照组与持续投喂组差异代谢通路富集分析；Ⅱ：对照组与间隔投喂组差异代谢通路富集分析； 

Ⅲ：持续投喂组与间隔投喂组差异代谢通路富集分析。 

Ⅰ: Enrichment analysis of differential metabolic pathways between control group and continuous feeding group;  

Ⅱ: Enrichment analysis of differential metabolic pathways between control group and interval feeding group;  

Ⅲ: Enrichment analysis of differential metabolic pathways between continuous feeding group and interval feeding group. 

 
险增大(Shin et al, 2015)。本研究中，与对照组相比，

持续投喂组和间隔投喂组中的拟杆菌门相对丰度下

降，并且间隔投喂组中，厚壁杆菌门与拟杆菌门的比

值最高，持续投喂组中，厚壁杆菌门与拟杆菌门的比

值次之。持续投喂组的厚壁杆菌门相对丰度增加，放

线菌门相对丰度降低，变形菌门的相对丰度增加。而

在间隔投喂组中，厚壁杆菌门和放线菌门的相对丰度

均增加，变形菌门的相对丰度相比对照组下降。持续

投喂组和间隔发酵饲料组中，厚壁杆菌门丰度无显著

差异(P>0.05)，可见投喂发酵饲料可使肠道内厚壁杆

菌门的丰度增加，可促进斑点叉尾 的消化吸收。间

隔投喂组中，放线菌门丰度的增加有利于斑点叉尾

肠道内稳态和免疫的调节。而持续投喂组中，变形菌

门占比的增加有诱发斑点叉尾 炎症反应的风险。梭

杆菌门则与低密度脂蛋白胆固醇的含量呈正相关，与

机体与脂类的利用率呈负相关(徐佳莹等, 2020)。同

时，梭杆菌门也是水体中的条件致病菌，为革兰氏阴

性菌。实验组中，间隔投喂组中梭杆菌门相对丰度最
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低，梭杆菌门丰度的降低能提高宿主对脂质的利用，

进而改善斑点叉尾 的消化吸收能力，降低患病率。 

鲸杆菌属参与宿主维生素代谢，可产生维生素

B12 和抗菌肽，并且具有发酵多肽碳水化合物的功能

(Roeselers et al, 2011)。李东亮(2016)的研究表明，鲸

杆菌属丰度的降低反而会提高机体免疫力。本研究

中，间隔投喂组的鲸杆菌属相对丰度最低，可在一定

程度上提高鱼体的免疫力，而持续投喂组与对照组相

比无显著差异(P>0.05)。罗姆布茨菌属可利用简单碳

水化合物合成鱼体所需的氨基酸和维生素，进而促进

鱼体生长(Koren et al, 2011)。梭菌属可以发酵碳水化

合物和糖类，为鱼体提供营养和能量，进而促进生长，

增强免疫功能(Larsen et al, 2014)。本研究中，属水平

上，罗姆布茨菌属和梭菌属相对丰度在持续投喂组和

间隔投喂组中的升高可促进鱼体对碳水化合物的代

谢，不断给鱼体供能，促进其生长发育。乳球菌属是

养殖动物肠道内重要益生菌，对宿主免疫调节有着重

要作用，其在繁殖过程中可产生乳酸等抑制有害菌的

入侵和生长(Tsuchiya et al, 2008)。然而，随着发酵饲

料的投入，相比对照组，实验组中鱼体内乳球菌属的

含量明显降低，乳球菌属含量在持续投喂组中最低，

具体影响机制待进一步研究。苏黎世杆菌属属于双歧

杆菌目，作为产短链脂肪酸的靶向菌群，可产丁酸，

而丁酸在调节肠道健康、抑制炎症等方面意义重大

(Feng et al, 2018)。车浩等(2022)研究发现，丁酸盐作

为肠道菌群代谢产物，可通过 G 蛋白耦连受体促进

肠道上皮屏障的形成，进而降低致病菌及其代谢产物

对机体的影响。本研究中，苏黎世杆菌属在持续投喂

组中的相对丰度最高，说明持续投喂发酵饲料可在一

定程度上提高苏黎世杆菌属的相对丰度，通过其代谢

产物丁酸调节肠道健康，增强抵制病原菌的能力。 

同时，实验所用发酵料中含有的益生菌为芽孢杆

菌和乳酸菌两大类。在肠道菌群组成分析中，芽孢杆

菌属与乳酸杆菌属的相对丰度均<0.4%，占比很小。

组间差异显著性检验结果表明，芽孢杆菌属与乳酸杆

菌属在 3 组中无显著差异(P>0.05)，可以排除斑点叉

尾 肠道菌群及代谢组学差异是由发酵饲料本身带

来的。 

3.2  投喂方式对斑点叉尾 肠道代谢组学的影响 

有研究表明，乳酸球菌摄入乳糖或半乳糖主要通

过酶系统和磷酸转移酶系统代谢乳糖和半乳糖(Wu 

et al, 2017)。本研究中，与对照组相比，持续投喂组

富集的代谢通路是半乳糖代谢和磷酸转移酶系统代

谢，且在物种组成分析中，持续投喂组乳球菌属相对

丰度最低，推测持续投喂组可能影响乳球菌属的半乳

糖代谢和磷酸转移酶代谢作用，进而影响斑点叉尾

的能量代谢，具体作用机理有待研究。色氨酸代谢主

要有 3 条代谢途径，其中，犬尿氨酸途径由限速酶介

导，生成烟酸、犬尿酸、喹啉酸等，可参与神经递质、

炎症和免疫反应(Kennedy et al, 2017)。研究表明，阿

尔茨海默症小鼠血清中的犬尿氨酸浓度明显上升时，

可引起神经毒性反应，造成认知损伤 (王荣杰等 , 

2021)。本实验中，与对照组相比，间隔投喂组中色

氨酸代谢产物 5-羟基-L-色氨酸和 L-犬尿氨酸含量显

著下调。表明斑点叉尾 在间隔投喂发酵料后，下调

色氨酸代谢产物 L-犬尿氨酸，可降低斑点叉尾 神经

毒性的发生。 

L-丝氨酸可代谢为丙酮酸参与三羧酸循环，也可

生成甘氨酸。同时，L-丝氨酸还能为蛋氨酸提供碳原

子，促进相关功能代谢产物的合成，进而影响免疫因

子的表达(Labuschagne et al, 2014; Maddocks et al, 

2016)。甘氨酸参与肌酸、嘌呤、血红素等代谢产物

的合成，在机体生命活动中发挥重要作用(Manso Filho 

et al, 2009)。蛋氨酸可参与多种代谢过程，如核苷酸

和多胺的合成(Sanderson et al, 2019)。本研究间隔投

喂组中，L-丝氨酸在硫代谢、鞘脂信号代谢、甘氨酸、

丝氨酸和苏氨酸代谢及半胱氨酸和蛋氨酸代谢中显

著上调，说明间隔投喂发酵料会使斑点叉尾 肠道菌

群代谢产物 L-丝氨酸显著上调，使斑点叉尾 获得更

多的能量，其免疫表达水平得到提高。精氨酸是合成

蛋白质、鸟氨酸、肌酸以及多胺的前体，其中，多胺

中的腐胺和精胺影响细胞生长和调节(Puleston et al, 

2017)。然而，高含量的腐胺具有遗传毒性，容易导

致机体病变，诱导肿瘤的发生(Rist et al, 2013)。本研

究间隔投喂组精氨酸生物合成代谢通路中，N2-乙酰

-L-鸟氨酸显著下调，影响精氨酸的生物合成，进而

降低腐胺等多胺的生成，保证细胞正常生长，预防斑

点叉尾 机体病变。 

同时，L-苯丙氨酸是机体的必需氨基酸，对机体

的脂肪代谢和糖代谢有着促进作用 (Aubi et al, 

2021)。动植物缺乏苯丙氨酸，会导致酪氨酸合成受

阻，造成甲状腺素水平下降，影响机体正常代谢活动，

严重时影响智力水平(吴迪等, 2022)。与持续投喂组

相比，间隔投喂组中托烷、哌啶和吡啶生物碱的生物

合成、癌症的中枢碳代谢、植物次生代谢产物的生物

合成等 6 条代谢通路中的 L-苯丙氨酸显著上调，说明

间隔投喂发酵饲料可提高机体脂肪代谢和糖代谢，预

防鱼体神经性疾病，促进斑点叉尾 健康生长。本研

究中，间隔投喂组斑点叉尾 的终末体重显著高于对
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照组与持续投喂组(P<0.05)，可见在斑点叉尾 养殖

期间持续投喂发酵料，不但增加养殖成本，还使得饲

料中营养成分利用率降低，不利于鱼体增重。 

4  结论 

本研究表明，斑点叉尾 采用间隔投喂发酵饲料

的投饲方式可提高其肠道菌群的 α 多样性，提高鲸杆

菌属、罗姆布茨菌属、梭菌属和苏黎世杆菌属等有益

菌群的相对丰度，降低条件致病菌葡萄球菌属的相对

丰度，还可增加鱼体终末体重。综上，间隔投喂组的

优势菌群在提高鱼体免疫力、抑制有害菌等方面优于

持续投喂组，并且可通过显著上调 L-丝氨酸和 L-苯

丙氨酸含量，影响硫代谢、氨基酸代谢等代谢通路，

提高斑点叉尾 免疫、抗炎症的能力，再结合饲料成

本，养殖斑点叉尾 时采用间隔投喂发酵饲料的方式

更有利于其生长和繁殖。 
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Effects of Fermented Feed Feeding Mode on Intestinal Flora and  
Metabolomics of Channel Catfish (Ictalurus punctatus) 
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Abstract    This study performed rational feeding of fermented feed to channel catfish and determined 

its effects on growth, the intestinal bacterial community, and metabolomics of channel catfish. There were 

three groups: continuous feeding (A, continuous addition of fermented feed to the puffed feed), interval 

feeding involving weekly intervals addition of fermented feed added to the puffed feed (B), and the 

control group only fed the puffed feed (C). The experiment lasted 6 months. Channel catfish were 

weighed and the intestinal flora and metabolomics were detected by 16S rRNA sequencing technology 

and liquid chromatography-based metabolomics technology, respectively after the experiment. The final 

body weight (FBW) of channel catfish was significantly higher in the interval feeding group than that in 

the control group and the continuous feeding group (P<0.05). The richness and microbial diversity of the 

intestine was the highest in the interval feeding group, while the richness of the continuous feeding group 

was the lowest (P>0.05). Firmicutes, Actinobacteriota, Cyanobacteria, Proteobacteria, Fusobacteriota, 

Chloroflexi, and Deinococcota were the dominant bacterial phyla among the intestinal flora. The 

dominant intestinal genera included norank_f_norank_o_Chloroplast, Mycobacterium, Cetobacterium, 

Romboutsia, Exiguobacterium and Clostridium_sensu_stricto_1. Metabolomic analysis showed that the 

continuous feeding group mainly affected galactose metabolism and the phosphotransferase system of the 

intestinal flora in channel catfish through the significant upregulation of N-acetyl-D-galactosamine 

(P<0.05) that affected the digestion and absorption of carbohydrates by fish. The differential metabolites 

L-serine and L-phenylalanine were significantly upregulated (P<0.05) in the interval feeding group. This 

affected sulfur metabolism and amino acid metabolism of the intestinal flora, and affected energy 

absorption, anti-inflammation, and immunity of the channel catfish. This study provided a theoretical 

basis for the exploration of feeding methods using fermentation feed and healthy green breeding of 

channel catfish.  
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