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摘要    为研究大黄鱼(Larimichthys crocea)消化道的菌群结构、消化酶和非特异性免疫酶活力特

征，本研究采用高通量测序技术系统分析大黄鱼胃、幽门盲囊和肠道中菌群组成及分布，并对比研

究工厂化养殖和网箱养殖模式下的消化道菌群；同时，结合生化分析方法解析 2 种模式下消化道消

化酶和非特异性免疫酶活力特征。结果显示，2 种养殖模式下，菌群多样性随消化道延伸呈下降趋

势；乳杆菌科(Lactobacillaceae(f))、Fructobacillus、黄杆菌属(Flavobacterium)等代表的菌属为共有

优势菌群。其中，拟杆菌属(Bacteroides)和 Anaerostipes 等的丰度随消化道延伸呈下降趋势，而乳杆

菌科、E01_9C_26_marine_group(o)所代表的菌属及黄杆菌属等则相反；普氏菌属(Prevotella_9)、乳

杆菌科代表的菌属为 2 种模式养殖大黄鱼的主要差异菌属。工厂化养殖条件下，幽门盲囊和肠道中

的菌群组成及其参与营养和免疫相关代谢通路的基因数目差异不显著(P>0.05)，但与胃部的菌群组

成和相关代谢通路基因数目存在明显差异；而网箱养殖大黄鱼胃部与幽门盲囊和肠道的菌群结构及

相关代谢通路基因数目差异相对较小。2 种养殖模式下的大黄鱼消化道菌群与饲料菌群相近。另外，

胃和幽门盲囊也具有非特异性免疫酶活性，说明，整个消化道还具有一定的化学免疫屏障作用。本

研究结果将为大黄鱼健康养殖提供基础参考，并为消化道菌群生理功能探讨提供理论依据。 
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大黄鱼(Larimichthys crocea)是我国的重要经济

鱼种之一，其产业链为我国带来了巨大的经济和社会

效益。据统计，2017 年，我国大黄鱼产量为 177640 t，
是 2016 年的 1.11 倍，仅福建省产量高达 150542 t，
占全国大黄鱼总产量的 84.75%(农业农村部渔业渔政

管理局等, 2018)。可见，福建省是我国大黄鱼重要的

养殖产地。但是，随着养殖规模的不断壮大，养殖密

度胁迫、养殖用水和饲料质量等各种问题不断涌现，

导致大黄鱼养殖病害频发，包括弧菌病、细菌性肠炎

病、刺激隐核虫病等在内的细菌性疾病、寄生虫病等

病害种类呈现上升趋势，成为限制产业健康持续发展

的一大“瓶颈”(杜明洋等, 2017)。由于细菌具有种

类多、繁殖快、传播途径多样化等特点，因此，养殖

过程中仍以细菌性疾病为主。 
随着人们对健康、环保意识的不断增强，在对细

菌性疾病的治疗方面，疫苗、益生菌等生物防治措施

备受关注 (Nayak, 2010; Cai et al, 2013; Li et al, 
2016)。这些生物产品仍以微生物为主，而消化道内

居住着数以万亿计的微生物，其携带的基因数量远超

宿主基因组的上百倍，并且可通过结构变化调整自身

功能基因在某一代谢通路中的富集，从而在营养、免

疫等多方面参与并影响宿主的生理活动(Shabat et al, 
2016; Zhang et al, 2016; Dwivedi et al, 2017)。同时，

消化道菌群的动态平衡是维持消化道健康的一个重

要保障，也是菌群协同宿主进行各种生理功能的必要

前提。因此，对消化道菌群组成信息、分布特征进行

系统分析是后续开展“土著”益生菌筛选、结构有效

调控及其机理等相关研究的重要基础。 
本研究以工厂化和网箱模式养殖大黄鱼为研究

对象，针对其胃、幽门盲囊和肠道中的菌群分布特征、

组成信息及其参与营养和免疫相关代谢功能的基因

信息进行对比分析，明确消化道菌群结构特征；结合

环境菌群信息，解析消化道菌群与环境的关系，以期

为大黄鱼养殖产业中消化道菌群的健康调控及病害

的有效防控提供基础数据。 

1  材料与方法 

1.1  实验鱼样本采集与处理 

2018 年 3 月 23 日，在水温为 13℃~16℃的条件

下，对宁德市富发水产有限公司养殖的来源于同批苗

种的 1 龄大黄鱼进行实验用鱼样本的采集。其中，工

厂化养殖大黄鱼体重为 (96.13±38.23) g、体长为

(20.75±2.98) cm，养殖密度为 60 尾/m3；网箱养殖大

黄鱼体重为(110.21±31.77) g、体长为(21.08±2.98) cm，

养殖密度为 1.5 尾/m3。 
消化道样本：2 种养殖模式分别作为 2 个实验

组，每组分别随机挑选 6 尾大黄鱼作为实验用鱼，饥

饿处理 12 h 后，采用 MS-222 (Fluka, 美国)麻醉处

理。无菌环境下，采用 75%酒精擦拭体表，解剖，提

取消化道，分离胃、幽门盲囊和肠道组织，去除内

容物，采用预冷的灭菌生理盐水冲洗各组织，分装、

液氮保存，用于微生物多样性、消化酶和免疫酶活

性分析。 
水环境样本：分别采集工厂化养殖模式的进水口

水样和网箱水样，每种模式采集 3 次作为 3 个平行样

本，每次通过采水器收集 3 L 水，采用 0.22 μm 的滤

膜进行真空抽滤，滤膜分装后置于液氮中保存，用于

微生物多样性分析。 
饲料样本：2 种模式养殖大黄鱼均为 1 龄鱼，投

喂的配合饲料完全相同。因此，分别称取 3 份 0.1 g
的配合饲料作为 3 个平行样本，于液氮中保存，用于

微生物多样性分析。 

1.2  样本微生物总 DNA 提取与高通量测序 

将液氮中保存的样本取出，冰上自然解冻，随机

选取3条鱼的消化道作为平行样本，每个消化道组织

均匀剪取一部分用于DNA提取，剩余部分用于酶活检

测。采用QIAamp DNA Mini Kit (QIAGEN, 德国)试剂

盒提取组织样本和饲料样本微生物总DNA；采用

OMEGA Soil DNA Kit (Omega Bio-Tek, 美国)试剂盒

提取处理水样所得滤膜的微生物总DNA。共27个生物

样本用于微生物总DNA的提取，具体信息见表1。将通

过各试剂盒提取的微生物总DNA进行PCR扩增，扩增

序列为16s rDNA V3~V4高变区的序列，选取引物

338F (5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3′) 和 806R 
(5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)，经琼脂糖凝

胶电泳检测合格后，构建文库，通过Illumina MiSeq 
PE300平台进行高通量测序。 

 
表 1  高通量测序生物样本信息 

Tab.1  The information of biology samples used  
for high throughput sequencing 

分组  
Group 

胃
Stomach

幽门盲囊
Pyloric 
caecum 

肠道 
Gut 

饲料 
Feed

水 
Water

工厂化模式
Industrialized 

pattern 
√ √ √ √ 

网箱模式 Net 
cage pattern

√ √ √ 

√ 

√ 
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1.3  消化道样本酶活力检测 

将消化道各组织样本分别称重，按1∶9(w/v)比例

加入适量预冷匀浆液，冰浴条件下采用T 10 Basic S25 
(IKA, 德国)组织匀浆机匀浆，4℃  5000 r/min离心  
30 min，取上清液，作为粗酶提取液，分别按照南京

建成的消化酶(胃蛋白酶、胰蛋白酶、淀粉酶、脂肪

酶)和非特异性免疫酶(酸性磷酸酶ACP、碱性磷酸酶

AKP、超氧化物歧化酶SOD、溶菌酶LZM)检测试剂

盒说明书测定酶活力。 

1.4  数据处理 

通过高通量测序获得原始的下机数据，运用

Trimmomatic (v 0.35)软件对双端序列去杂、Flash   
(v 1.2.11)软件拼接 (overlap的范围为10~200 bp)、
Uchime (v 4.2)去嵌合体序列等一系列处理得到有效

序列。采用Vsearch(v 2.4.2)根据序列的相似性，将相

似 度 ≥ 97% 的 序 列 被 归 为 1 个 可 操 作 分 类 单 元

(Operational taxonomic units, OTU)，并选取每个OTU
的代表性序列。用RDP Classifer (v 2.2)与Silva数据库

(v 123)对OTUs代表序列进行物种注释，保留置信区

间>0.7的注释结果。采用tax4fun(0.3.1)对微生物组基

因参与的KEGG通路进行比对分析。 
采用单因素方差分析(One-way ANOVA)对数据

进行统计分析，利用 Duncan’s 检验对同一养殖模式

下大黄鱼不同消化道组织间的差异性进行多重比较，

采用 T-test 检验对不同养殖模式下大黄鱼相同消化道

组织进行差异性分析，显著性水平为 P<0.05。所有数

值均采用平均值±标准误(Means±SE)表示。 

2  结果 

本研究共采集 27 个生物样本，经高通量测序及

对测序数据的一系列处理，共获得 916483 条 Effective 
tags，经归类操作得到 2829 个 OTUs。 

2.1  大黄鱼消化道菌群结构特征 

工厂化养殖条件下，大黄鱼消化道中幽门盲囊和

肠道菌群 chao 1 指数(314.44、364.34)和香农指数

(6.48、6.23)差异不显著(P>0.05)，但二者均显著低于

胃中菌群的多样性指数(P<0.05)(表 2)。说明，菌群多

样性伴随大黄鱼消化道的延伸整体呈现下降趋势。 
网箱模式下，菌群多样性指数同样随消化道的延

伸整体呈现下降趋势。但幽门盲囊和肠道菌群 chao 1
指数(465.79、327.02)均显著低于胃中菌群的 chao 1
指数(744.64)(P<0.05)，而香农指数在消化道各部位间

则差异不显著(P>0.05)(表 2)。 
 
表 2  2 种养殖模式大黄鱼消化道菌群多样性 

Tab.2  The gastrointestinal microbiota diversity of large 
yellow croaker cultured in different patterns 

指数 Indices 
样品 

Samples chao 1 香农指数 
Shannon indices 

I1YS 823.97±45.33a 7.32±0.06a 

I1YP 314.44±43.92b 6.48±0.27b 

I1YG 364.34±40.73b 6.23±0.03b 

C1YS 744.64±72.44a 7.18±0.28 

C1YP 465.79±61.92b 5.36±1.38 

C1YG 327.02±27.29b 6.28±0.31 

注：不同的上标小写字母表示同一养殖模式下消化道

不同部位菌群多样性差异显著(n=3, P<0.05)。I1YS、I1YP
和 I1YG 分别表示工厂化模式养殖大黄鱼胃、幽门盲囊和

肠道样品；C1YS、C1YP 和 C1YG 分别表示网箱模式养殖

大黄鱼胃、幽门盲囊和肠道样品。下同 
Notes: Values with different lowercases differ 

significantly in the same aquaculture pattern for each index 
(n=3, P<0.05). I1YS, I1YP and I1YG represent samples from 
stomach, pyloric caecum and gut of large yellow croaker 
cultured in industrialized pattern, while C1YS, C1YP and 
C1YG represent those of large yellow croaker cultured in net 
cage. The same as below 

 
由表 2 可以看出，2 种养殖模式下大黄鱼消化道

同一部位间的菌群 chao 1 和香农指数差异均不显著

(P>0.05)。 
图1A为样本中相对丰度排列前十的优势菌属。

工厂化养殖条件下，大黄鱼胃中拟杆菌属(Bacteroides)
的相对丰度最高(平均为23.70%)，而在幽门盲囊和肠

道 中 的 丰 度 显 著 下 降 (1.16%~1.32%) (P<0.05) ；
Bacteroidales_S24_7_group(f) 、 Parabacteroides 、

Alistipes、Anaerostipes、Candidatus_ Soleaferrea所代

表的菌属在胃中的丰度均显著高于其他组织中的丰

度 (P<0.05)(图1B)。而乳杆菌科 (Lactobacillaceae(f))
代表的菌属在幽门盲囊和肠道中为优势菌属，其相对

丰度显著高于在胃中的丰度(P<0.05)；幽门盲囊和肠

道中黄杆菌属(Flavobacterium)、Fructobacillus、醋杆

菌科(Acetobacteraceae(f))、E01_9C_26_marine_group 
(o)等菌属的丰度均显著高于在胃中的丰度(P<0.05)。
可见，工厂化养殖条件下，大黄鱼幽门盲囊和肠道中

的菌群结构较为相近，与胃部的存在显著差异。 
网箱养殖大黄鱼胃部的最优势菌属依然是拟杆

菌属(平均丰度为 15.68%)，但与工厂化养殖大黄鱼相

比，其消化道不同部位间优势菌属差异较小(图 1A 和
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图 1C)。其中，优势菌属中拟杆菌属、Parabacteroides
的相对丰度从胃到肠道逐渐降低，在胃部的丰度显著

高于在肠道中的丰度(P<0.05)；醋杆菌科代表的菌属

则呈相反趋势，肠道中的丰度显著高于胃和幽门盲囊

中的丰度(P<0.05)(图 1C)。乳杆菌科、无氧芽孢杆菌

属(Anoxybacillus)、E01_9C_26_marine_group(o)等优

势菌属在消化道不同部位间的丰度接近。 
乳杆菌科、Fructobacillus、黄杆菌属、E01_9C_ 

26_marine_group(o)、拟杆菌属、Parabacteroides 和

Anaerostipes 等所代表的菌属为 2 种模式养殖大黄鱼

消 化 道 共 有 的 优 势 菌 群 。 其 中 ， 拟 杆 菌 属 、

Parabacteroides 和 Anaerostipes 等所代表的菌属丰度

从胃到肠道呈下降趋势，而乳杆菌科、黄杆菌属等代

表的菌属则呈相反趋势(图 1A、图 1B 和图 1C)。由

图 1D 可以看出，不同模式养殖大黄鱼消化道同一部

位间均存在差异显著的菌属(P<0.05)。其中，优势菌

群中的普氏菌属(Prevotella_9)、乳杆菌科代表的菌属

分别在胃和肠道中差异显著(P<0.05)。 
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图 1  大黄鱼消化道菌群属水平结构特征(n=3, P<0.05) 
Fig.1  The structural characteristics of microbiota in the gastrointestinal  

tract of large yellow croaker at the genus level (n=3, P<0.05) 

A：2 种养殖模式下大黄鱼消化道各部位优势菌属组成；B、C：分别为工厂化和网箱模式下大黄鱼 
消化道各部位优势菌属的丰度特征；D：不同养殖模式下大黄鱼同一消化道组织差异菌属 

I1YS、I1YP 和 I1YG 分别表示工厂化模式养殖大黄鱼胃、幽门盲囊和肠道； 
C1YS、C1YP 和 C1YG 分别表示网箱模式养殖大黄鱼胃、幽门盲囊和肠道。下同 

A: The composition of dominant microbiota in gastrointestinal tract for large yellow croaker cultured by two patterns;  
B and C: The abundances characteristics of dominant microbiota in different gastrointestinal tract tissues of large yellow croaker 

cultured in industrialized pattern and net cage, respectively; D: The significantly different genera of the same gastrointestinal 
tract tissue of large yellow croaker cultured in two different aquaculture patterns 

I1YS, I1YP and I1YG represent stomach, pyloric caecum and gut of large yellow croaker cultured in industrialized pattern,  
while C1YS, C1YP and C1YG represent those of large yellow croaker cultured in net cage. The same as below 
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2.2  大黄鱼消化道菌群功能特征 

通过 KEGG 分析，在二级水平下，对菌群参与

的与营养、免疫功能相关的环境信息处理、新陈代谢、

器官系统代谢通路的基因数目进行统计分析(表 3)。 
 

表 3  2 种模式养殖大黄鱼消化道各部位菌群参与各代谢通路的基因丰度 
Tab.3  Microbiota gene abundances participating in metabolic pathways in 

 different gastrointestinal tract parts of large yellow croaker cultured in two patterns 

样品 Samples 

胃 Stomach 幽门盲囊 Pyloric caecum 肠 Gut 
代谢通路 

Metabolic pathways 工厂化模式
Industrialized 
pattern (×104)

网箱模式 
Net cage 

pattern (×104)

工厂化模式
Industrialized 
pattern (×104)

网箱模式 
Net cage 

pattern (×104) 

工厂化模式
Industrialized 
pattern (×104) 

网箱模式 
Net cage 

pattern (×104)
膜转运 Membrane transport 384.48±11.50b 417.59±39.9 512.48±28.64a 338.64±96.69 540.94±4.55a 432.96±40.16
信号转导 Signal transduction 60.01±3.36b 66.17±8.16 87.90±4.41a 55.65±15.39 88.67±1.28a 71.69±6.53
信号分子与互作 
Signaling molecules and interaction 

5.41±0.11b 5.36±0.20 5.98±0.20a 4.12±1.23 5.89±0.08ab 4.91±0.37

氨基酸代谢 
Amino acid metabolism 

278.34±5.90b 281.14±13.93 315.37±10.19a 215.30±64.01 315.69±3.10a 265.67±22.30

其他次级代谢产物生物合成 
Biosynthesis of other secondary 
metabolites 

27.52±0.91 26.25±1.13 27.26±1.22 18.93±5.83 26.45±0.32 22.75±2.12

碳水化合物代谢 
Carbohydrate metabolism 

329.06±7.79b 333.83±17.62 371.26±14.60a 254.20±75.48 377.77±3.58a 311.09±27.06

能量代谢 Energy metabolism 165.35±4.46 164.52±7.01 176.46±6.07 122.65±37.20 176.19±1.11 148.76±11.58
酶家族 Enzyme families 63.85±1.31b 65.23±3.71 74.02±2.99a 50.38±14.90 74.62±0.63a 62.09±5.11 
多糖生物合成与代谢 
Glycan biosynthesis and metabolism 

76.24±1.31 75.05±3.92 83.54±4.33 55.86±16.41 82.89±1.43 69.45±5.56

脂类代谢 Lipid metabolism 90.67±2.13b 93.33±6.42 112.07±3.48a 74.88±21.67 111.54±0.72a 91.58±7.47
辅酶因子和维生素代谢 
Metabolism of cofactors and 
vitamins 

122.94±2.65b 123.75±5.87 136.36±4.75a 93.91±27.95 137.01±0.98a 115.39±8.95

其他氨基酸代谢 
Metabolism of other amino acids 

50.17±1.57b 52.40±4.24 63.63±2.47a 42.15±12.00 64.38±0.81a 52.63±4.23

萜类和聚酮类代谢 
Metabolism of terpenoids and 
polyketides 

49.18±0.91b 50.14±2.87 58.17±1.76a 39.47±11.53 58.29±0.47a 48.52±3.73

核苷酸代谢 Nucleotide metabolism 108.45±2.71b 108.67±4.37 116.02±3.51ab 81.52±24.84 117.72±0.72a 100.13±8.53
外源性物质生物降解与代谢
Xenobiotics biodegradation and 
metabolism 

61.05±3.37b 66.01±7.26 88.13±2.12a 57.58±16.18 89.46±0.62a 71.43±5.36

循环系统 Circulatory system 0.26±0.05b 0.28±0.06 0.58±0.07a* 0.33±0.11* 0.50±0.04a 0.43±0.04
消化系统 Digestive system 1.50±0.04 1.48±0.09 1.63±0.12 1.09±0.30 1.65±0.08 1.43±0.12
内分泌系统 Endocrine system 8.06±0.35a 7.47±0.44 7.39±0.37ab 5.23±1.67 6.92±0.10a 6.35±0.73
环境适应 Environmental adaptation 4.08±0.13b 4.10±0.16 4.48±0.13a 3.10±0.94 4.43±0.04ab 3.87±0.42
排泄系统 Excretory system 0.75±0.03b 0.75±0.04 0.86±2.02a 0.56±0.16 0.84±0.01a 0.71±0.09
免疫系统 Immune system 2.28±0.12 2.19±0.10 2.08±0.12 1.52±0.49 2.13±0.03 1.89±0.19
神经系统 Nervous system 2.66±0.19 2.42±0.20 2.08±0.05 1.59±0.55 2.07±0.01 1.83±0.16

注：*表示不同养殖模式下大黄鱼消化道同一组织间菌群参与代谢通路的基因丰度差异显著(n=3, P<0.05)，不同上标

小写字母表示同一养殖模式大黄鱼消化道各部位间菌群参与代谢通路的基因丰度差异显著(n=3, P<0.05) 
Notes: * represents the significant difference between 2 different aquaculture patterns for microbiota gene abundances 

participating in metabolic pathways of the same large yellow croaker gastrointestinal tract tissue (n=3, P<0.05). Values with 
different lowercase represent the significant difference among different gastrointestinal tract tissues of large yellow croaker that 
cultured in the same pattern for microbiota gene abundances participating in metabolic pathways (n=3, P<0.05) 
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综合对比发现，消化道中参与膜转运的菌群基因丰度

最高 (3386400~5409400)，其次为碳水化合物代谢

(2542000~3712600)、氨基酸代谢(2153000~3156900)
等。工厂化模式下，大黄鱼肠道和幽门盲囊中菌群参

与膜转运、氨基酸代谢、碳水化合物代谢、能量代谢

等基因数目均高于胃部，仅在神经系统、免疫系统和

内分泌系统功能方面呈相反趋势。幽门盲囊和肠道的

菌群参与的相关代谢通路的基因丰度差异不显著

(P>0.05)，但是二者与胃部的相关基因丰度存在显著

差异(P<0.05)。网箱养殖大黄鱼消化道菌群参与膜转

运、氨基酸代谢、碳水化合物代谢和能量代谢等基因

数目与其他功能相比依然较多，但在消化道各部位间

的差异均不显著(P>0.05)。在 2 种养殖模式的对比中

发现，工厂化养殖大黄鱼幽门盲囊中菌群参与循环系

统的基因丰度为 5800，显著高于网箱模式大黄鱼的

相关基因丰度 (3300)(P<0.05)，其他差异均不显著

(P>0.05)。 

2.3  大黄鱼消化道菌群与环境菌群的相关性 

PCA 分析中，每一个点代表了 1 个样本中菌群

的组成信息，点与点之间的距离越近表示 2 样本间菌

群结构较为相近。幽门盲囊与肠道样本相距较近；与

环境水样本相比，消化道样本与饵料样本相距较近

(图 2A)。说明，工厂化养殖大黄鱼消化道中幽门盲囊

和肠道的菌群组成相似，均与胃部的菌群组成存在较

大差异；同时，3 个部位的菌群组成与饲料中的相关

性较大。以各平行样本间的共有菌群为基础，图 2C
显示了工厂化模式下大黄鱼消化道与环境菌群共有

及特有菌属情况，胃与幽门盲囊共有菌属 55 个，占

胃中菌属总量的 28.95%；而肠道与幽门盲囊共有菌 
 

 
 

图 2  大黄鱼消化道菌群与环境菌群的相似性 
Fig.2  The similarity of microbiota between the gastrointestinal tract and environment 

A、B 分别代表工厂化和网箱模式下的菌群 PCA 分析；C、D 分别代表工厂化和网箱模式下不同样本间菌群共有分析 
A and B represent the principal components analysis (PCA) of gastrointestinal tract microbiota in large yellow croaker cultured 

by industrialized pattern and net cage, respectively; C and D represent the analysis of shared microbiota among different samples 
from large yellow croaker cultured by industrialized pattern and net cage, respectively 
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属为 46 个，占肠道菌属总量的 56.79%；饲料与消化

道共有的菌属数目占饲料总数的 42.06%，高于与水

样的共有菌属比例(33.88%)。 
网箱养殖模式下，大黄鱼胃、幽门盲囊、肠道间

的菌群组成均相近，并且三者与饲料菌群组成相近

(图 2B)。与工厂化养殖情况相似，胃和幽门盲囊共有

菌属 75 个，占胃中菌属总量的 45.73%；肠道与幽门

盲囊的共有菌属 51 个，占肠道菌属总量的 82.26%；

与环境菌群相关性分析中，消化道与饲料的共有菌属

比例(38.89%)仍然高于消化道与水的共有菌属比例

(21.02%)(图 2D)。说明，在大黄鱼消化道中，幽门盲

囊与肠道的菌群组成相近，消化道菌群整体与饲料菌

群组成相近。 

2.4  大黄鱼消化道消化酶和非特异性免疫酶活力特征 

工厂化模式养殖大黄鱼消化道中，除胰蛋白酶

外，其他消化酶活力均高于网箱养殖大黄鱼，工厂化

养殖大黄鱼幽门盲囊的胃蛋白酶(24.78 U/mg prot)和
淀粉酶(0.16 U/mg prot)活力均显著高于网箱养殖大

黄鱼(15.24 和 0.07 U/mg prot)(P<0.05)(表 4)。同时，

工厂化养殖大黄鱼幽门盲囊和肠道中的淀粉酶活力

(0.16 和 0.14 U/mg prot)显著高于胃中淀粉酶活力

(0.08 U/mg prot)(P<0.05)。 
整体上，工厂化养殖大黄鱼消化道中的包括

ACP、AKP、SOD 和 LZM 在内的非特异性免疫酶活

力高于网箱养殖大黄鱼；除肠道中 LZM 外，不同养

殖模式下相同消化道组织及同一养殖模式不同消化

道组织的 SOD 和 LZM 活力均差异显著(P<0.05)。 

3  讨论 

3.1  大黄鱼消化道菌群特征分析 

水产动物易受环境条件的影响造成自身的不稳

定，从而影响消化道微生物群。王程程等(2014)对同

一养殖海区的 1 龄大黄鱼的肠道菌群进行分析，发现

肠壁中拟杆菌属优势度最高。本研究中，拟杆菌属为

大黄鱼胃中的优势细菌，而在肠道中其丰度仅为

0.88%~1.32%，这可能是取样时间不同造成的环境条

件差异引起的，当然也有来自鱼体自身的差异。在同

一取样时间，对来源于同一养殖场繁育的 0 龄大黄鱼

消化道菌群特征进行研究，发光杆菌属(Photorhabdus)、
弧菌属(Vibrios)、乳杆菌属(Lactobacillus)等为 2 种模

式养殖大黄鱼消化道的共有优势菌群，而假单胞菌属

(Pseudomonas)、气单胞菌属(Aeromonas)和 Escherichia_ 
Shigella 为主要差异菌属(姜燕等, 2019)。然而，本文

中对 1 龄大黄鱼消化道菌群的研究却发现，乳杆菌科、

Fructobacillus 和黄杆菌属等所代表的菌属为 2 种模式

养殖大黄鱼消化道共有的优势菌群，其中，拟杆菌属、 
 

表 4  不同模式养殖大黄鱼消化道各部位消化酶和非特异性免疫酶活力 
Tab.4  The activity of digestive and nonspecific immunity enzyme of the gastrointestinal tract 

of large yellow croaker cultured in different patterns 

样品 Sample 指标 
Indices I1YS I1YP I1YG C1YS C1YP C1YG 

胃蛋白酶 Pepsase (U/mg prot) 53.27±8.09 24.78±4.04* – 27.38±11.13 15.24±2.36* – 
胰蛋白酶 Trypsin (U/mg prot) – 183.89±2.76 189.68±45.57 – 659.81±184.88 481.99±255.75
淀粉酶 Amylase (U/mg prot) 0.08±0.02b 0.16±0.01a* 0.14±0.00a 0.10±0.03 0.07±0.01* 0.10±0.02 
脂肪酶 Lipase (U/g prot) 5.90±0.66 4.22±0.80 4.43±0.17 4.91±0.83 4.00±1.17 3.53±0.44 

酸性磷酸酶 Acid phosphatase 
(king unit/g prot) 

270.84±21.29 230.09±40.01 290.60±64.84 304.50±46.15 217.98±38.70 198.14±36.50

碱性磷酸酶 
Alkaline phosphatase  
(king unit/g prot) 

220.55±30.53 519.08±99.97 480.62±134.29 265.93±84.35 191.70±28.10 327.03±140.67

超氧化物歧化酶 
Superoxide dismutase  
(U/mg prot) 

1083.45±4.80a* 861.77±6.03b* 839.31±11.03b* 925.32±21.00b* 1028.13±17.42a* 716.68±9.04c*

溶菌酶 Lysozyme (U/mg prot) 73.93±7.02a* 21.44±0.95b* 25.84±1.11b 6.53±1.13b* 71.59±10.05a* 20.70±4.02b

注：*表示大黄鱼消化道同一组织不同养殖模式间酶活力差异显著(n=3, P<0.05)，不同上标小写字母表示同一养殖模

式大黄鱼消化道各部位间酶活力差异显著(n=3, P<0.05)  
Notes: * represents the significant difference between different aquaculture patterns for enzyme activity of the same 

gastrointestinal tract tissue of large yellow croaker (n=3, P<0.05). Values with different lowercase represent the significant 
difference among different gastrointestinal tract tissues of large yellow croaker for enzyme activity that cultured in the same 
pattern (n=3, P<0.05) 
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黄杆菌属和普氏菌属_9为0龄和1龄大黄鱼消化道共

存的优势菌属；2种模式的大黄鱼消化道差异菌属则

不存在共有情况。这也反映出鱼体的生理阶段、生存

环境等均可对消化道菌群结构特征形成一定的影响
(Banerjee et al, 2017; Jiang et al, 2019a; Kelly, 2010; 
Shabat et al, 2016; Sullam et al, 2012; Zhang et al, 
2016)。同时也说明，鱼体自身及其生存环境对其消

化道菌群存在影响，但一些主要菌群依然定植于消化

道。Jiang等(2019a、b)在对牙鲆(Paralichthys olivaceus)
和大菱鲆(Scophthalmus maximus)早期生长阶段消化

道菌群结构特征和演替的研究中发现，从1日龄仔鱼

开始，经过生物饵料(轮虫、卤虫)期，至颗粒饵料稳

定期，同样存在一些共有菌属始终以优势菌群的地位

定植于消化道中。可见，每种鱼都有几个优势菌属始

终定植于消化道。 
不同养殖模式对鱼类消化道菌群结构特征具有

一定影响。在池塘与工厂化养殖模式的对比中发现，

池塘养殖牙鲆肠道菌群多样性高于工厂化养殖牙鲆，

且优势菌属中的芽孢杆菌属和弧菌属的丰度在 2 种

养殖模式下差异显著(李存玉等, 2015)。Wang 等(2017)
研究发现，网箱和养殖池养殖的罗非鱼(Oreochromis 
niloticus)肠道菌群存在一定差异。本研究中，详细对

比各优势菌属分别在 2 种模式养殖大黄鱼消化道不

同部位间的显著性差异，而且还针对工厂化和网箱养

殖模式下大黄鱼消化道每一个部位间的差异菌属进

行对比分析，发现幽门盲囊和肠道的菌属组成相似，

二者与胃的菌属差异较大，并且工厂化条件下的差异

相对明显。同时，普氏菌属、乳杆菌科代表的菌属为

2 种模式养殖大黄鱼的主要差异菌属。推测，这可能

与养殖鱼类自身特性及其养殖环境有关。同时，水和

饵料是水产养殖过程中必不可少的两大外部要素，对

养殖动物或消化道的菌群结构具有一定的影响   
(De Schryver et al, 2010; Bakke et al, 2013; Li et al, 
2017; 刘增新等, 2017; 何娇娇等, 2018; Jiang et al, 
2018)。本研究发现，与养殖水体相比，养殖大黄鱼

消化道菌群结构与饲料菌群结构更相近，而 2 种养殖

模式的大黄鱼采用同种饲料投喂，且 2 种养殖模式大

黄鱼的消化道菌群结构存在一定的差异，这可能与养殖

模式不同造成的环境差异相关。 

3.2  大黄鱼消化道菌群功能分析 

消化道是营养代谢的主要场所，而菌群对宿主营

养相关功能方面发挥着重要作用(Cantarel et al, 2009; 
Flint et al, 2012; Ray et al, 2012; Semova et al, 2012)。
在反刍动物的研究中显示，消化道菌群在能量代谢方

面能够协同宿主更好地适应生存环境(Shabat et al, 
2016; Zhang et al, 2016)。本研究中，结合 2 种模式下

大黄鱼消化道各部位菌群结构特征分析，发现菌群功

能与结构呈正相关关系。工厂化条件下，大黄鱼胃部

菌群功能与幽门盲囊和肠道菌群功能差异显著，而网

箱条件下该差异减弱，并且二级水平下 2 种模式间的

菌群功能差异不显著。推测，这可能与工厂化条件下

养殖密度较高有关。在与营养相关的代谢功能中，与

参与其他代谢通路的基因丰度相比，消化道各部位菌

群参与碳水化合物代谢、氨基酸代谢、膜转运、能量

代谢等的基因数目相对较高，说明，菌群主要参与了

大黄鱼对营养消化、吸收和转运的过程。这与不同模

式养殖 0 龄大黄鱼的消化道菌群功能研究结果相似

(姜燕等, 2019)。 
另外，消化道菌群能够通过产物抑制等竞争性作

用阻止外源微生物的入侵，有效提高宿主的免疫功能
(Tagg et al, 1976; Noonpakdee et al, 2003; Qian et al, 
2007; Chen et al, 2010)。本研究中，大黄鱼消化道菌

群中参与免疫相关功能的基因数目与其他功能的基

因数相比较少，并且不同部位间差异不显著，这可能

与实验鱼处于健康状态、菌群基因主要富集在与营养

相关的代谢通路中相关。 

3.3  大黄鱼消化道消化酶和非特异性免疫酶活力分析 

摄入体内的食物消化主要依赖于消化腺和消化

器官分泌的消化酶，而消化酶活力受生存环境、pH、

鱼体生理阶段、鱼种类、食性和营养水平等多种因素

的影响(赵志刚等 , 2017; 王常安等 , 2017; 杨婳等 , 
2014; 周景祥等, 2001)。而消化酶活力的大小则代表

消化能力的强弱。研究指出，有胃鱼类特别是肉食性

鱼类，摄入体内的蛋白主要在胃中进行消化(周景祥

等, 2001)。肠道中的蛋白酶主要来源于肠粘膜、肝胰

脏、幽门垂等分泌的胰蛋白酶(王海英, 2004)。鱼类

的各消化器官均存在淀粉酶，而幽门盲囊中一般不存

在脂肪酶(李瑾等, 2001)。而相关报道指出，大菱鲆、

亚东鲑(Salmo trutta fario)等的幽门盲囊具有相对较

高的脂肪酶活力(王海英, 2004; 王常安等, 2017)。本

研究中，通过对比也发现，蛋白酶、脂肪酶、淀粉酶

存在于消化道的各部位。出现这种现象可能与鱼的食

性、生存环境等相关。研究还发现，除胰蛋白酶外，

工厂化养殖的大黄鱼消化道各消化酶活力均高于网

箱养殖大黄鱼，可能与工厂化条件下养殖密度较高及

定植于消化道内壁的菌群结构相关。 
本研究发现，消化道中的胃和幽门盲囊均具有相

对较高的ACP、AKP、SOD和LZM活力，说明，大黄
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鱼的整个消化道不仅具有微生物免疫屏障作用，而且

还具有一定的化学免疫屏障作用。相关报道指出，摄

食和生存环境因子等均可在一定程度上影响鱼类的

免疫酶活力(Liu et al, 2017; Zhang et al, 2012; 卓丽欣

等, 2018)。相对于工厂化模式，网箱养殖密度相对较

低，养殖环境相对开放，这些因素综合导致工厂化养

殖大黄鱼提高自身的非特异性免疫酶活力来适应生

存环境。因此，本研究中，鱼类整个消化道都存在

ACP和SOD等非特异性免疫酶，工厂化养殖条件下，

鱼的非特异性免疫酶活力高于网箱养殖大黄鱼，推测

与养殖密度和养殖模式相关。王孝杉等(2018)对放养

密度基本一致的循环水和网箱模式养殖黄姑鱼的生

长、免疫、血清生化等指标进行对比分析，发现循环

水系统对黄姑鱼的胁迫大于网箱系统。然而，密度胁

迫可能会导致养殖鱼类体内免疫酶活性的降低，并影

响鱼类的生长(薛宝贵等, 2013; Barcellos et al, 2004)。 

4  结论 

通过对比分析，明确了大黄鱼消化道共有的优势

菌群为乳杆菌科、Fructobacillus、黄杆菌属、E01_9C_ 
26_marine_group(o)、拟杆菌属、Parabacteroides 和

Anaerostipes 等所代表的菌属。工厂化模式养殖大黄

鱼消化道各组织间菌群结构与功能存在一定差异，  
2 种模式养殖大黄鱼消化道菌群与饲料菌群更相近。

同时发现，大黄鱼整个消化道均具有一定的非特异性

免疫酶活性，不同分组间的消化酶和免疫酶活力存在

一定差异。 
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Analysis of Microbiota Structure, Digestive Enzyme and Nonspecific  
Immune Enzyme Activity in the Gastrointestinal Tract of Large Yellow Croaker  

JIANG Yan1,2, XU Yongjiang2, YU Chaoyong3, LIU Xuezhou1,2①
, WANG Bin2,  

ZHENG Weiqiang1, GUAN Shuguang3, SHI Bao2, CHEN Jia1, KE Qiaozhen1 
(1. State Key Laboratory of Large Yellow Croaker Breeding, Ningde Fufa Fisheries Co. Ltd., Ningde  352103;  

2. Yellow Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Laboratory for Marine Fisheries Science and 
Food Production Processes, Pilot National Laboratory for Marine Science and Technology (Qingdao), Qingdao  266071;  

3. Marine Biology Institute of Shandong Provincial, Qingdao  266104) 

Abstract    The aim of this project was to investigate the characteristics of the microbiota structure 
and the activity of digestive and nonspecific immune enzymes in the gastrointestinal tract of large 
yellow croaker (Larimichthys crocea). We systematically analyzed the composition and distribution 
of microbiota in the stomach, pyloric caecum, and gut of large yellow croaker using high-throughput 
sequencing. Moreover, we conducted comparative analysis of the gastrointestinal tract microbiota in 
large yellow croakers cultured via the industrialized or net cage culture pattern. Under these two 
aquaculture patterns, we analyzed the activity of digestive and nonspecific immune enzymes in the 
gastrointestinal tract through biochemical methods. The microbiota diversity in the gastrointestinal 
tract declined under both aquaculture patterns. The genera including Lactobacillaceae(f), 
Fructobacillus and Flavobacterium, and etc, were the shared and dominant microbiota. The 
abundances of Bacteroides and Anaerostipes declined from the beginning of the gastrointestinal tract 
to the end, while those of Flavobacterium and genera represented by Lactobacillaceae (f) and the 
E01_9C_26_marine_group increased under both aquaculture patterns. Genera belonging to 
Prevotella_9 and Lactobacillaceae(f) were the main different species between these two aquaculture 
patterns. Under the industrialized pattern, the composition of microbiota and number of genes 
involved in metabolic pathways associated with nutrition and immunity were not significantly 
different between the pyloric caecum and gut (P>0.05), while these values obviously different from 
those in the stomach. In contrast, under net cage culture, differences between the stomach and pyloric 
caecum or gut decreased. The microbiota composition of the gastrointestinal tract of large yellow 
croakers cultured with these two patterns was similar to that of the feed. Additionally, the stomach 
and pyloric caecum exhibited nonspecific immune enzyme activities, indicating that the entire 
gastrointestinal tract functions as a chemical immune barrier. These results can serve as a basis for 
healthy large yellow croaker cultures and provide a theoretical foundation for studying the 
physiological functions of the gastrointestinal tract microbiota. 
Key words    Large yellow croaker; Gastrointestinal tract; Microbiota; Digestive enzymes; Nonspecific 
immune enzymes; Culture mode 
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