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皱纹盘鲍在转口期阶段肠道菌群结构演替研究* 
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摘要    转口期是皱纹盘鲍(Haliotis discus hannai)早期育苗的重要时期，本研究结合 16S rDNA 高

通量测序和生物信息学技术，分析皱纹盘鲍转口前(T0)、转口后第 4 天(T4)、第 10 天(T10)、第 35

天(T35)和第 40 天(T40)的肠道菌群结构和多样性。结果显示，皱纹盘鲍 T35 和 T40 的肠道菌群多

样性低于 T0 和 T4。主成分分析(PCA)显示，T0~T4、T35~T40 肠道菌群结构相似度高，T10 属于

转口期肠道菌群演替变化的过渡阶段。鲍转口期肠道内优势菌门为变形菌门(Proteobacteria)、拟杆

菌门(Bacteroidetes)和厚壁菌门(Firmicutes)；优势菌属在转口期不同阶段呈现明显的变化，到后期逐

渐趋于稳定。Lentilitoribacter 是 T0 和 T4 的主要优势菌属；到了 T10，弓形菌属(Arcobacter)和弧菌

属(Vibrio)的相对丰度增加，Lentilitoribacter 减少；在转口后期(T35 和 T40)，弧菌属和 Formosa 则

占绝对优势。LEfSe 分析共获得 59 个生物标志物，各个组的生物标志物与其阶段的优势菌群相对

应。共发生网络图结果显示，T35 阶段的网络关系最为复杂，皱纹盘鲍肠道菌群之间的关系随着转

口期的进行发生改变。Tax4Fun 功能预测显示，随着转口期的进行，稚鲍肠道菌群所编码的基因多

与代谢有关。本研究首次以微生物学的角度揭示了转口期皱纹盘鲍对饵料的适应机制，为皱纹盘鲍

的健康养殖奠定了理论基础。 

关键词    皱纹盘鲍；转口期；肠道菌群；多样性；功能预测 

中图分类号 S917.1   文献标识码  A    文章编号  2095-9869(2023)01-0156-13 

2019 年我国的鲍养殖产量高达 18.03 万 t，占世

界鲍养殖量的 90%之上(农业农村部渔业渔政管理局

等, 2020)。虽然我国的鲍养殖产量不断提高，养殖规

模不断扩大，但转口期稚鲍的高死亡率是困扰鲍养殖

业的瓶颈之一，制约了鲍产业的健康可持续发展。 

在水产动物中，转口期指动物早期幼体阶段由摄

食活体生物饵料逐渐转变为完全摄食人工配合饲料

的过程，是水产动物早期发育的重要阶段(郭忠娣 , 

2016; Zhao et al, 2020)。鲍的转口期特指稚鲍生长到

一定规格后(4~5 mm 左右)，其消化器官逐渐发育成

熟，由摄食底栖硅藻转变为摄食人工配合饲料的时期
(Fleming et al, 1996; Johnston et al, 2005; Nel et al, 
2018)。饵料的转变往往影响水产动物的生理和生化

功能(黄仲园等, 2020)。Zhao 等(2020)研究发现，大口

黑鲈(Micropterus salmoides)的仔稚鱼在转口期消化

能力降低，肝脂代谢能力在转口后显著提高。Hamza

等(2007)研究发现，梭鲈(Sander lucioperca)在转口之

后碱性磷酸酶活性显著升高，影响了仔鱼的消化能

力。饵料的转变除影响水产动物的生理状态外，直接

引起肠道微生物的演替。肠道微生物作为动物肠道的
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重要组成部分，对宿主的食物消化吸收、代谢及免疫

等有着重要影响(陈贞年等 , 2021; Wu et al, 2012; 

Nicholson et al, 2012; Sampson et al, 2016)。水产动物

的转口影响了肠道微生物的群落结构和多样性，进而

影响水产动物的生长发育，如大口黑鲈(Zhao et al, 

2020)、牙鲆(Paralichthys olivaceus) (刘增新等, 2017)和

草鱼(Ctenopharyngodon idellus) (祝东梅, 2008)。对

此，深入研究水产动物转口期的肠道微生物演替变

化，对于更好地理解水产动物的生理变化及改善转口

饲料配方均具有重要指导意义。 

目前，有关鲍转口期的肠道微生物研究相对较

少。Tanaka 等 (2003)研究发现，转口后皱纹盘鲍

(Haliotis discus hannai)的肠道优势菌群被具有降解

海藻酸盐能力的菌群演替。Nel 等(2018)研究发现，

使用不同的转口饵料投喂南非鲍(H. midae)，稚鲍的

肠道菌群结构和多样性具有显著差异。为从微生态层

面了解皱纹盘鲍饵料转换后的适应机制，并尝试初步

探索肠道微生物与稚鲍转口期高死亡率的关系，本研

究通过 16S rDNA 高通量测序和生物信息学方法，分

析皱纹盘鲍在转口期不同阶段肠道菌群结构演替规律

和多样性，为皱纹盘鲍健康养殖提供理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

本研究所用皱纹盘鲍鲍苗由山东省威海长青海

洋科技股份有限公司(122.57°N, 37.16°E)提供。育苗

生产于 2020 年 3 月 20 日进行，所有稚鲍均由本次育

苗所得，来自同一批苗种。育苗 40 d 后，育苗板上

的稚鲍生长到一定规格(约 4 mm)后进行剥离。稚鲍

的剥离标志着转口期的开始，剥离后的稚鲍放入流水

池中进行养殖，养殖水温为(18.0±0.5)℃，养殖密度

控制在 5000 ind./m2 左右。本研究选用金牌鲍鱼配合

饲料 502BY [主要成分为鱼粉、豆粕、海带(Laminaria 

japonica)粉和裙带菜(Undaria pinnatifida)粉等，粗蛋

白含量≥30%]作为稚鲍的转口饲料，投喂量为稚鲍总

体重的 5%，每日傍晚投喂，次日早晨清理残饵、粪

便和死亡的鲍鱼。 

1.2  样品采集 

所有实验稚鲍均取自同一养殖池，且健康无病

害。转口前，稚鲍以摄食底栖硅藻为主，食物来源稳

定且死亡率低，在稚鲍剥离前 2 d (T0)采集 8 个样本。

经人工剥离后，稚鲍由摄食底栖硅藻转变为摄食人工

配合饲料，死亡率上升至 60%左右。根据稚鲍的剥离

时间，分别在剥离后第 4 天(T4)、第 10 天(T10)、第

35 天(T35)和第 40 天(T40)进行样本采集，每次采集

8 个样本。用无菌海水冲洗鲍贝壳和腹足上的黏液，解

剖取鲍肠道组织，放入 1.5 mL 无菌离心管内，–80℃

超低温冰箱内保存待用。 

1.3  DNA 的提取、PCR 扩增和高通量测序 

采用 CTAB 法提取鲍肠道微生物的总 DNA，1%

琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的纯度和浓度。通过 PCR

扩增 16S rDNA 的 V3~V4 可变区域，扩增引物分别为

341F (5′-CCTAYGGGRBGCASCAG-3′) 和 806R 

(5′-GGACTACNNGGGTATCTAAT-3′)。PCR 扩增体系

为 30 µL，包括 Phusion® High-Fidelity PCR Master Mix 

(New England Biolabs) 15 µL，正、反向引物各 2 µmol/L，

模板 DNA 10 ng。PCR 扩增条件：98℃预变性 1 min；

98℃变性 10 s，50℃退火 30 s，72℃延伸 30 s，30 个

循环；72℃延伸 5 min。使用 2%琼脂糖凝胶电泳检测

PCR 产物后，使用胶回收试剂盒(Qiagen, 德国)回收

产物。 

使用 TruSeq® DNA PCR-Free 建库试剂盒(Illumina, 

美国)进行文库构建，使用 Qubit® 2.0 Fluorometer (Thermo 

Scientific)对构建好的文库进行质量评估，并使用

Illumina NovaSeq6000 进行上机测序。去除原始数据

的 Barcode 和引物序列，并使用 FLASH (V1.2.7) 

(Magoč et al, 2011)进行拼接；之后，进一步使用 Qiime 

(V1.9.1) (Caporaso et al, 2010)对拼接后的原始数据精

准除杂；最后，通过 UCHIME 软件与 SILVA132 数据

库进行嵌合体序列的对比检验并去除，得到优质数据

用于后续分析(Edgar et al, 2011; Haas et al, 2011)。 

1.4  数据处理和分析 

利用 Uparse 软件(V7.0.1001)对各个样本的有效

数据进行聚类，以 97%的一致性将序列聚类为操作分

类单元(operational taxonomic units, OTUs)，筛选出

OTUs 中出现频数最高的序列作为代表序列 (Edgar 

et al, 2013)。使用 Mothur 算法与 SILVA132 数据库对

OTUs 序列进行物种注释分析(Quast et al, 2013)。使

用 MUSCLE 软件(V 3.8.31)进行多序列比对分析，获

得 OTUs 代表序列的系统发生关系 (Edgar et al, 

2004)。最后，对数据进行均一化处理。 

利用 QIIME 软件计算 Alpha 多样性指数(Chao1

指数、ACE 指数、Shannon-Wiener 指数、Simpson 指

数和测序深度)。使用 R 软件(V 2.15.3)进行数据统计

分析及 Beta 多样性分析，使用 ade4 和 ggplot2 软件

包绘制主成分分析图(PCA)。通过 Tax4Fun 软件包进
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行样本微生物的功能预测。使用 LEfSe 软件进行

LEfSe 分析，LDA Score 的筛选值设置为 4.0。根据物

种丰度，计算相对丰度前 100 的各菌属之间的皮尔森

相关系数，筛选相关系数>0.6 或<–0.6，且显著(P<0.05)

的菌属，以菌属为节点，相关性系数为边，使用 Gephi

软件(V 0.9.2)绘制共发生网络图。 

2  结果 

2.1  测序结果初步分析 

皱纹盘鲍转口期不同阶段的肠道菌群测序数据

经过拼接、除杂和质控后，通过剔除较少数据量的样

本，T0、T4、T10、T35 和 T40 的最终有效样本数量

分别为 8、7、5、8 和 8。测序共获得 2 220 598 条高质

量有效序列，经 97%的一致性聚类分析得到 3609 个

OTU。将转口期稚鲍的各组样品之间的共有和特有

OTU 数量通过 Venn 图展示(图 1)。5 组样品的共有菌

群为 792 种，其中，T4 组的特有菌群种类最多，共

419 种，T0 组次之，共 359 种，而 T10、T35 和 T40

的特有菌群种类依次减少。表明随着转口期的推进，

稚鲍肠道微生物的特有菌群数量变小，且远小于转口

前及转口后第 4 天。 

2.2  转口期皱纹盘鲍的肠道微生物群落结构多样性 

皱纹盘鲍转口期各样品组的 Alpha 多样性指数

见表 1。由表 1 可知，各组的覆盖率均不低于 99.50%，

表明测序深度合理且已经基本覆盖样品中所有的物

种。Chao1 和 ACE 指数自转口开始后即呈下降趋势，

其中，T0 和 T4 组的 Chao1 和 ACE 指数都显著高于

T35 和 T40 组(P<0.05)，说明稚鲍肠道微生物群落的

丰富度在转口前和转口后第 4 天高于转口后第 35 天

和第 40 天。Shannon-Wiener 和 Simpson 指数在稚鲍

转口期过程呈先上升后下降的趋势，其中，T10 组的 

 
 

图 1  皱纹盘鲍肠道菌群 OTU Venn 图 
Fig.1  OTU Venn diagram of the intestinal  

microflora of H. discus hannai 
 

2 个指数数值最高，T35 的数值最低，且显著低于前

3 组样品(P<0.05)，说明 T35 组的物种丰富度和均匀

度最低，即 T35 组的物种多样性最低。T40 组的数据

较 T35 组略有回升但不显著 (P>0.05)， Shannon- 

Wiener 指数仍显著低于 T10 组(P<0.05)，Simpson 指数

仍显著低于 T4 和 T10 组(P<0.05)。综合比较 4 种 Alpha

多样性指数，皱纹盘鲍转口后第 35 天和第 40 天的肠

道菌群多样性低于转口前和转口后第 4 天。 

通过 Beta 多样性分析，对转口期各组间的稚鲍

肠道微生物群落结构多样性进行差异比较。本研究采

用基于 OTU 水平的主成分分析(PCA)，将原本测序得

到的所有微生物物种丰度数据重新进行线性组合，得

到主成分 PC1 和 PC2，它们的贡献率分别是 12.62%

和 7.33%。由图 2 可见，T0 与 T4 的样品组间距离较 

 
表 1  Alpha 多样性指数 

Tab.1  Statistics of alpha diversity index  

组别 Group Alpha 多样性指数 
Alpha diversity index T0 T4 T10 T35 T40 

Chao1 指数 Chao1 index 1 060.796a 958.1a 819.983ab 550.479b 681.743b 

Ace 指数 Ace index 1 091.341a 989.25a 851.928ab 561.979b 667.935b 

香浓指数 Shannon index 5.501ac 6.039a 6.096a 4.124b 4.751bc 

辛普森指数 Simpson index 0.91a 0.938a 0.948a 0.832ab 0.882ab 

覆盖度 Good´s coverage 99.5%a 99.6%a 99.6%a 99.8%a 99.7%a 

注：同一行数据带有不同字母表示差异显著(P<0.05)。 
Note: Different letters in the same row indicate significant difference (P<0.05). 
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近，T35 与 T40 的样品组间距离较近，而 T10 处于

T0 和 T4 集群与 T35 和 T40 集群相对中间的位置，即

T10 属于转口期菌群演替变化的过渡阶段。本研究在

每一时期采集 8 个样本，但由于高通量测序所获得的

部分样本的有效数据较少，影响数据分析效果，将

数据量较少的样本剔除，导致有效样本数量并不都是

8 个。 
 

 
 

图 2  皱纹盘鲍肠道菌群的主成分分析(PCA) 
Fig.2  Principal component analysis (PCA) of the  

intestinal microflora of H. discus hannai 
 

2.3  转口期皱纹盘鲍的肠道微生物群落组成 

通过与数据库进行比对汇总，共有 3562 条

(98.70%) OTU 能够被注释。在所有的有效样本中共

检测出 34 个门类，分类至 47 个纲、106 个目、212 个

科和 516 个属。 

在门水平上，各组样品中群落结构组成相似、相对

丰度均>1%的菌门包括变形菌门(Proteobacteria)、拟杆

菌门(Bacteroidetes)和厚壁菌门(Firmicutes)，相对丰度

占比达到 88.25%。从皱纹盘鲍转口期的各个采样时

间点来看，尽管变形菌门的相对丰度随着转口的进行

而有所降低，但始终是绝对优势菌门。拟杆菌门在转

口前及转口初期的占比较小，但在转口后第 35 天和

第 40 天出现剧增。厚壁菌门的相对丰度变化较小，

在转口后的第 35 天为最小值。 

在属水平上(图 3)，各组样品的菌群组成和相对

丰度差异显著。在转口前，稚鲍肠道中相对丰度>1%

的菌属共有 9 个，其中相对丰度前三的菌属分别为

Lentilitoribacter (14.18%)、Dinoroseobacter (9.90%)

和 Neptuniibacter (9.86%)。在转口后第 4 天，相对丰

度>1%的菌属共有 11 个，Lentilitoribacter (19.70%)

依旧为绝对优势菌属且相对丰度升高，而第 2 和第 3

优势菌属则被假交替单胞菌属 (Pseudoalteromonas) 

(9.86%)和弓形杆菌属(Arcobacter) (5.52%)取代。转口后

第 10 天，相对丰度>1%的菌属在 5 组中最多，共有

15 个，Lentilitoribacter 的相对丰度下降至 6.95%，弓

形杆菌属(8.15%)和弧菌属(Vibrio) (7.50%)则上升为

第 1 和第 2 优势菌属。然而，转口后第 35 天和第 40

天，相对丰度>1%的菌属相较于前 3 组有明显减少，

分别为 5 个和 6 个，Formosa 和弧菌属均为绝对优势

菌属。 

 

 
 

图 3  基于属水平的皱纹盘鲍肠道菌群相对丰度 
Fig.3  Relative abundance of microflora communities  

of H. discus hannai at genus level 

 
除以上各组的优势菌属，物种相对丰度分析结果

还发现，未鉴别蓝细菌(Unidentified Cyanobacteria)主

要集中在 T0、T4 和 T10，其中 T10 组的相对丰度达

到最高值。海洋玫瑰菌属(Roseobacter)的相对丰度呈

先减少后增加再减少的趋势，在 T10 相对丰度最高

(4.27%)，在 T35 和 T40 均≤1%。Psychrilyobacter 仅

在 T35 和 T40 的相对丰度>1%。综上所述，皱纹盘鲍

的肠道优势菌群在整个转口期过程中发生了明显的

演替变化。 

2.4  LEfSe 分析 

利用 LEfSe 分析皱纹盘鲍转口期不同阶段存在

统计学差异的生物标志物，本研究共获得 59 个生物

标志物，T0 到 T40 的生物标志物数目分别为 9、11、

17、9 和 13 (图 4)。从门水平上看，T0 和 T4 组的生 
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图 4  LEfSe 分析的 LDA 分布直方图 
Fig.4  LDA histogram of LEfSe analysis 
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物标志物主要为变形菌门，T10 组主要为蓝细菌门

(Cyanobacteria)和 unidentified bacteria，T35 主要为拟

杆菌门，T40 主要为梭杆菌门(Fusobacteria)和变形菌

门。从属水平上看，T0 组主要为 Dinoroseobacter、

Neptuniibacter和Anderseniella；T4组主要为Lentilitoribacter、

假交替单胞菌属和 Sphingorhabdus；T10 主要为弓形菌

属、海洋玫瑰菌属、阿赫兰氏菌属 (Ahrensia) 、

Sulfitobacter 和洛克氏菌(Loktanella)；T35 主要富集在

弧菌属和 Formosa；T40 主要为弧菌属、Tamlana 和

Psychrilyobacter。LEfSe 结果显示，皱纹盘鲍的肠道优

势菌群随着转口期的进行而发生显著改变，弧菌属是转

口后第 35 天和第 40 天的主要生物标志物。 

2.5  共发生网络图分析 

本研究共构建了 T0、T4、T35 和 T40 的 4 个共

发生网络(图 5)，以探索转口期不同阶段皱纹盘鲍肠

道微生物之间的潜在相互作用，并计算网络拓扑特征

以描述微生物属间复杂的关联模式(表 2)。各种网络

拓扑特征差异表明，4 组样本的微生物共现模式存在

差异。T35 的边、平均度和聚类系数最大，表明该转

口期阶段的肠道微生物网络节点之间的交互最多，网

络关系最复杂。T0、T4 和 T40 的模块性均>0.4，说

明这 3 个网络形成模块化结构，相较于 T35 的网络更

加稳定。 

 

 
 

图 5  转口期皱纹盘鲍肠道微生物的共发生网络关系图 
Fig.5  Co-network of the intestinal microflora of H. discus hannai in weaning period 
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表 2  网络拓扑特征值 
Tab.2  Key topological features of microbial networks  

组别 Group 网络拓扑特征参数 
Network topology 

characteristics index T0 T4 T35 T40

点 Nodes 99 98 92 98 

边 Edges 701 354 1042 651

平均度 Average degree 7.081 3.612 11.326 6.643

聚类系数  
Clustering coefficient 

0.307 0.235 0.347 0.282

平均路径长度 
Average path length 

3.796 2.190 2.869 3.513

模块性 Modularity 0.420 0.584 0.277 0.449

 
在网络图中，节点代表各个菌属，节点的大小表

示菌属的相对丰度大小；边的颜色(红色为正相关， 

绿色为负相关)则用来表明菌属之间的相关关系。其

中，T4 网络的负相关关系占比最高(33.80%)，T35 网

络的负相关关系占比最低(2.40%)。皱纹盘鲍的肠道

菌群在整个转口期过程中以变形菌门、拟杆菌门和厚

壁菌门的数量最多，为主要优势菌门，它们之间的关

系变化规律为：在 T0 和 T4 阶段，大多数变形菌门

与拟杆菌门存在正相关关系，与大多数厚壁菌门为负

相关关系，而到了 T35 和 T40 阶段，三者之间则多

为正相关关系。皱纹盘鲍的肠道菌群之间的关系随着

转口的进行发生明显的改变，这些肠道菌群之间存在

着复杂的合作与竞争关系，这将对稚鲍的生长发育、

消化代谢及免疫等功能产生影响。 

2.6  Tax4Fun 功能预测 

本研究利用 Tax4Fun 对所有样本的稚鲍肠道微

生物进行功能预测分析。在一级功能层面上，各组皱

纹 盘 鲍 稚 鲍 肠 道 微 生 物 的 主 要 功 能 包 括 代 谢

(metabolism) 、 遗 传 信 息 处 理 (genetic information 

processing)、环境信息处理(environmental information 

processing)、细胞加工(cellular processes)、unclassified、

人类疾病 (human diseases) 和 生 物 系 统 (organismal 

systems)等。在二级功能层面上，对丰度排名前 35 的

功能基因信息进行注释和聚类，结果见图 6。T0 组以

内分泌代谢疾病(endocrine and metabolic diseases)、辅

助因子和维生素代谢 (metabolism of cofactors and 

vitamins)和肿瘤(cancers)为主要功能；T4 组中，细胞运

动 性 (cell motility) 占 绝 对 优 势， 信号 传 导 (signal 

transduction)和膜运输(membrane transport)等次之；T10

组中，氨基酸代谢(amino acid metabolism)占绝对优势，

其次为神经系统(nervous system)、辅助因子和维生素代

谢、其他氨基酸代谢(metabolism of other amino acids)

等；T35 组中，萜类和多酮类的代谢(metabolism of 

terpenoids and polyketides) 占 绝 对 优 势 ， 代 谢

(metabolism)、缺乏特征(poorly characterized)和酶家族

(enzyme families)等次之；T40 组以翻译(translation)、内

分 泌 系 统 (endocrine system) 和 碳 水 化 合 物 代 谢

(carbohydrate metabolism)等为主要功能。另外，通过观

察聚类分支可发现，T0、T4 和 T10 的功能较为接近，

聚为一支，而 T35 和 T40 聚为另一支，与前 3 组的

功能差异较大，说明随着转口期的进行，皱纹盘鲍肠

道菌群数量和结构发生显著改变，影响了功能基因的

表达。 

3  讨论 

肠道微生物被称为动物的“第二基因组”，在宿

主的生长发育过程中具有重要作用(Gao et al, 2019)。

能够影响肠道微生物结构组成的因素很多，例如，饵

料种类、环境条件、遗传基因和宿主的生理状态等 

(Nayak, 2010; Wang et al, 2020)。在这些因素中，饵料

种类对肠道微生物的影响极为显著 (Wang et al, 

2018)。鲍在转口期发生了明显的饵料转变，即由摄

食底栖硅藻转变为摄食人工配合饲料，对其肠道微生

物产生巨大影响。本研究利用高通量测序技术，分析

了转口期过程中，皱纹盘鲍肠道微生物结构组成和多

样性的变化情况。PCA 结果显示，转口前和转口后第

4天的菌群结构与转口后第 35天和第 40天明显不同，

表明转口期过程改变了鲍苗肠道菌群的组成。本研究

所用的鲍人工配合饲料主要成分为鱼粉、豆粕以及海

带粉等，与底栖硅藻的主要成分差别很大，促成了鲍

肠道微生物群落的演替，表现为细菌的类别和相对丰度

的改变。 

通过生物信息学分析，发现变形菌门、拟杆菌门

和厚壁菌门在各组样品中的相对丰度都>1%，说明它

们是鲍转口期的核心菌门。变形菌门的含量在各组样

品中均为最高，但在转口后第 35 天和第 40 天的占比

有所下降。拟杆菌门能降解植物多糖，促进核糖、脂

质 和 蛋 白 质 之 间 的 相 互 转 换 (Tran et al, 2018; 

Michaud et al, 2009)。配合饲料营养丰富，且添加了

一定的海藻成分，促使拟杆菌门大量增加，从一定程

度上反映出鲍在转口后第 35 天起对配合饲料具有较强

的消化能力。厚壁菌门与降解复杂的多糖分子有关(Gao 

et al, 2019)，在鲍的转口期过程中未发生明显的变化。 
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图 6  第 2 水平上的 Tax4Fun 功能注释聚类热图 
Fig.6  Cluster heatmap of annotated function by Tax4Fun in second level 

 
从属水平上看，转口前后的优势菌属差异较大，

且各组的优势菌属多为该阶段的生物标志物。在转口

前，Lentilitoribacter、Dinoroseobacter 和 Neptuniibacter

为主要的鲍肠道优势菌属。随着配合饲料的摄入， 

Dinoroseobacter 和 Neptuniibacter 的相对丰度迅速下

降。Lentilitoribacter 在转口前和转口后第 4 天的相对

丰度较高，但在转口后的第 10 天开始下降，到了转

口后第 35 天和第 40 天，其相对丰度仅不足 1%。

Lentilitoribacter 和 Neptuniibacter 都是好氧型海洋细

菌 (Park et al, 2013; Arahal et al, 2007) 。其中，

Lentilitoribacter 表现出过氧化氢酶和氧化酶活性，推

测该菌属功能与叶杆菌属功能相近，可分解糖和有机

酸盐，这能够促进转口期前皱纹盘鲍对微藻类食物的 

消化。Dinoroseobacter 为好氧自养型细菌，常与藻类

共生(Biebl et al, 2005; Wagner-Döbler et al, 2010)。

Dinoroseobacter 可能随着底栖硅藻而进入稚鲍肠道， 
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所以在转口前的含量高，但在转口开始后，由于稚鲍

不再摄食硅藻，该菌的丰度也逐渐下降。在转口后的

第 4 天和第 10 天，发现相对丰度较高的假交替单胞

菌属和弓形杆菌属。假交替单胞菌属能生产多种消化

酶，如淀粉酶、脂肪酶和蛋白酶，能够协助宿主消化

吸收(Tzuc et al, 2014)。此外，Zhao 等(2012)认为，

假交替单胞菌属还参与了宿主的免疫调节，协助免疫

系统尚未成熟的宿主抵抗外来病原体。弓形杆菌属是

一种常见的水体病原体，能够引起动物的腹泻和菌血

症(许小红, 2008)。本研究中，弓形杆菌出现在稚鲍

死亡率较为集中的转口期，可能对稚鲍的生长具有一

定的负面作用。转口后第 35 天起，弧菌属和 Formosa

的相对丰度大幅增加，并远超其他菌属。弧菌属在许

多海洋动物的肠道内均有发现，既有益生菌也有致病

菌。其中，有益弧菌具有降解海藻酸盐的功能，如鲍

肠道弧菌(V. halioticoli)和牡蛎弧菌(V.crassostreae)等

(Gobet et al, 2018)，而致病弧菌，如副溶血弧菌     

(V. parahaemolyticus)、河流弧菌(V. fluvialis)、哈维氏

弧菌(V. harveyi)和溶藻弧菌(V. alginolyticus)等，会导致

鲍和其他水产动物的相关疾病(Shi et al, 2017; 吴欢欢

等, 2019)。因此，弧菌属的大量增加，需要及时关注。

通过与数据库匹配，发现本研究中的弧菌属主要为鲍

肠道弧菌、巨型弧菌(V. gigantis)和 V. comitans，均为

非致病性弧菌，可推测弧菌属的大量增加与配合饲料

中的褐藻成分有关，并起着协助稚鲍消化的作用。

Formosa 具有降解褐藻成分的功能，曾经在大鲍   

(H. gigantean)肠道内发现(Tanaka et al, 2015)。另外，

本研究还在鲍苗转口后的第 40 天发现了能分泌多种

降解酶的 Tamlana (刘邦涛, 2020)。通过以上关于转口

期稚鲍的肠道微生物结构和组成分析结果，说明肠道

优势菌群是随着稚鲍的摄食习惯改变而转变的，这些

优势菌群多为益生菌。但是，实验结果发现，相对丰

度>1%的优势菌属数量在转口后第 35 天和第 40 天显

著减少，表明转口期过程可能降低了稚鲍的肠道微生

物多样性。另外，本研究仅初步探讨了饵料种类的转

变对转口期皱纹盘鲍的肠道菌群结构的影响，但在其

他水产动物[中华绒螯蟹(Eriocheir sinensis) (王晨赫, 

2019)、凡纳滨对虾(Litopenaeus vannamei) (金若晨等, 

2020)和尼罗罗非鱼(Oreochromis niloticus) (刘志刚等, 

2018)等]的研究中均提出，环境菌群对于肠道菌群也

具有一定的影响。因此，在今后的研究中，还应加强

关注皱纹盘鲍转口期间养殖水体、饵料表面菌群和

肠道菌群的关联分析。 

肠道微生物多样性代表宿主的健康状态和代谢

能力，与菌群功能稳定性有关，多样性低说明菌群的

功能稳定性差，导致宿主被病菌侵害的可能性增加

(Jena et al, 2018; 金若晨等, 2020)。Shi 等(2017)发现，

在同一无大规模病害暴发的养殖池内，健康皱纹盘鲍

的肠道微生物多样性高于患病鲍。Xiong 等(2015)发

现，病池内对虾的肠道微生物多样性低于健康对虾。

根据 Alpha 多样性分析的结果发现，稚鲍的肠道微生

物多样性在转口后第 35 天和第 40 天明显低于转口前

和转口后第 4 天，与前人的研究结果一致。Zhao 等

(2012)研究指出，杂色鲍(H. diversicolor)在摄食底栖

硅藻阶段稚鲍的肠道细菌消化酶多样性高于摄食人

工饲料和大型藻类阶段。Nel 等(2018)研究发现，南

非鲍摄食底栖硅藻组的 Shannon-Wiener 指数也高于

转口后摄食海带组和人工饲料组。通过 OTU 分析，

发现 T4 组的特有菌群种类最多，T0 组次之，T10、

T35 和 T40 的特有菌群种类依次减少。由于宿主的饵

料转变，肠道菌群处于不断演替的动态变化，可体现

为 OTU 数量的变化(Zhang et al, 2021)。T4 组处于饵

料转变的初期，稚鲍表现出对饵料突然转变的不适

应，且摄食状态不佳，处于一种半饥饿状态。研究表

明，饥饿状态下，皱纹盘鲍的肠道菌群多样性升高

(Choi et al, 2021)。这与本研究中 T4 组特有 OTU 数

量突然增多的结果相符合。 

Beta 多样性分析结果显示，T0 与 T4 的样本组间

距离接近，在 PCA 图中的聚类圈重叠；而 T35 与 T40

的样本组间距离接近，但与 T0 和 T4 的距离较远。

在共发生网络关系分析中，通过比较变形菌门、厚壁

菌门和拟杆菌门的相关关系，发现 T0 与 T4 组菌群

间的相关关系更为接近，而 T35 与 40 的菌群相关关

系更接近。另外，T0 与 T4、T35 与 T40 的物种组成

也更为接近。因此，将 Beta 多样性分析、共发生网

络分析和物种组成分析相结合来剖析转口期各组样

本的组间关系，可见转口前及转口后第 4 天的菌群

结构、组成及各个优势菌门间的相关关系都更为相

似，但与转口后第 35 天和第 40 天的菌群存在一定的

差异。 

Tax4Fun 功能预测结果表明，T0 和 T4 的肠道菌

群所编码的基因多与疾病和细胞加工有关，而 T10、

T35 和 T40 则多与代谢功能有关。随着皱纹盘鲍对人

工配合饲料的适应，其肠道菌群所编码的基因与代谢

功能的相关性增加，包括氨基酸代谢、碳水化合物代

谢和酶家族等，说明肠道微生物参与了多种分子代

谢，协助稚鲍适应与底栖硅藻相比营养成分更加丰富
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的人工配合饲料，这与相关优势菌群，如拟杆菌门

(Tran et al, 2018)、假交替单胞菌属(Tzuc et al, 2014)

和 Tamlana (刘邦涛, 2020)等随着转口期过程的演替

和增加相符合。 

4  结论 

本研究通过对皱纹盘鲍转口前、转口后第 4 天、

第 10 天、第 35 天和第 40 天的肠道菌群变化进行研

究分析，发现皱纹盘鲍的肠道微生物群落结构在转口

期的变化规律：在门水平上，厚壁菌门丰度保持稳定，

变形菌门丰度总体下降，拟杆菌门丰度总体升高；在属

水平上，弧菌属与 Formosa 丰度升高，Lentilitoribacter

丰度降低。转口后的优势菌群多为能利用配合饲料成

分为能量源的细菌，代替了以底栖硅藻成分为能量源

或与底栖硅藻共生的细菌，对协助稚鲍顺利完成转口

具有重要意义。另外，转口后第 35 天和第 40 天稚鲍

肠道微生物多样性的降低，说明其肠道内环境的不稳

定性可能增加了稚鲍的患病风险。本研究分析了转口

前后皱纹盘鲍的肠道菌群变化情况，为改善鲍育苗工

作和健康养殖提供了新思路。 
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Succession of the Intestinal Microflora Structure of  
Haliotis discus hannai During the Weaning Period 

NIAN Li, WANG Zhipeng, ZHANG Haitao, HOU Xuguang, GUO Zhansheng①
 

(Marine College, Shandong University, Weihai, Shandong  264209, China) 

Abstract    Pacific abalone Haliotis discus hannai is an economically important aquaculture species in 

China, whose production accounts for approximately 93% of world abalone aquaculture production. Its 

weaning phase is a vulnerable life stage associated with high mortality, which has seriously impeded the 

sustainable development of Chinese abalone aquaculture. Previous research has shown that the intestinal 

microflora in farmed abalone is affected by numerous abiotic and biotic factors. The weaning 

post-settlement of diatom-fed abalone on artificial feed may alter the natural succession of microflora in 

their guts. To study the succession of the intestinal microbiota in the weaning of Pacific abalone, we 

collected Pacific abalone at the weaning period days 0 (T0), 4 (T4), 10 (T10), 35 (T35), and 40 (T40) by 

16S rRNA high-throughput sequencing. Results showed no significant differences in alpha diversity 

(Shannon, Simpson, ACE, and Chao1) between T0, T4, and T10 and between T35 and T40. The ACE and 

Chao1 indices tended to decrease with sampling time. Both Good’s coverage values exceeded 99.50%, 

indicating that the sequence libraries covered most of the microbial community in these samples. A total 

of 3609 OTUs were identified across all samples after pre-processing, and the unique OTUs tended to 

decline in the weaning phase, varying from 419 OTUs in T4 to 169 OTUs in T40. The beta diversity of 

intestinal microbiota showed that the T0/T4 and T35/T40 samples were clustered separately in principal 

coordinate analysis, with overlaps between T0 and T4, T35 and T40; T10 was in the transitional stage of 

intestinal microflora succession during the weaning period. In terms of the composition and structure at 

the phylum level, the dominant bacterial groups in diatom-fed abalone and weaning abalone were 
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relatively consistent, including Proteobacteria, Bacteroidetes, and Firmicutes. The ratio of Proteobacteria 

decreased, while that of Bacteroidetes increased with the time of weaning. The composition of the 

dominant genera during the diatom feeding and weaning stages differed significantly at the genus level. 

The dominant genera of the diatom-feeding stage (T0) included Lentilitoribacter (14.18%), 

Dinoroseobacter (9.90%), and Neptuniibacter (9.86%). During the weaning stage, Lentilitoribacter 

(19.70%), Pseudoalteromonas (9.86%), and Arcobacter (5.52%) were the dominant genera in the T4 

group; Lentilitoribacter (6.95%), Arcobacter (8.15%), and Vibrio (7.50%) were the dominant genera in 

the T10 group; and Formosa and Vibrio were the most dominant genera in the T35 and T40 groups. To 

study the impact of diet change on the microbial communities of the weaning abalone, linear discriminant 

analysis (LDA) was used to analyze differences in taxon composition among the five sampling groups. A 

total of 59 biomarkers were identified (LDA>4.0, P<0.05). From T0 to T40, 9, 11, 17, 9, and 13 

biomarkers were found, revealing that the dominant species of the intestinal microflora varied 

significantly over time. The intestinal microflora co-occurrence networks based on robust and significant 

correlations were constructed to explore synergetic relationships in the samples from T0, T4, T35, and 

T40. The values of the network topological characteristics, including node, edge, average degree, 

clustering coefficient, average path length, and modularity, were distinct at different sampling stages. The 

values at T0 and T35, except modularity, were higher than those in the other groups, indicating that 

microbial interaction may be more intensive in the T0 and T35 groups. The co-occurrence (positive) and 

co-exclusion (negative) patterns of microbial genera were distinct between these four groups, especially 

between T0 and T35/T40. Tax4Fun function predictions showed that the genes encoded by the intestinal 

microflora of T0 and T4 were mostly related to diseases and cell processing, while T10, T35, and T40 

were mostly related to metabolic functions, indicating that the intestinal microbes were involved in 

various molecular metabolisms, assisting juvenile abalone in adapting to the nutrient-rich artificial feed. 

This study revealed the adaptation mechanism of H. discus hannai to diet change during the weaning 

stage from a microbiology perspective for the first time, laying a theoretical foundation for healthy 

abalone breeding. 

Key words    Haliotis discus hannai; Weaning period; Intestinal microflora; Diversity; Function prediction 
 


