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投喂鲍内脏多糖对罗非鱼肠道菌群结构的影响 
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摘要: 利用 PCR-DGGE 和 Illumina 测序技术研究了罗非鱼(Oreochromis niloticus)肠道菌群结构及饲喂鲍内脏多糖

后罗非鱼肠道菌群的动态变化。在罗非鱼肠道中检测到 13 个门的细菌, 其中梭杆菌门(Fusobacteria, 77.84%)为优

势菌门, 拟杆菌门(Bacteroidetes, 8.59%)、衣原体门(Chlamydiae, 6.18%)、变形菌门(Proteobacteria, 5.84%)和放线菌

门(Actinobacteria, 1.20%)为次优势菌门, 还检测到 Saccharibacteria 等 8 个菌门和一些未知类群。在属的水平上, 优
势菌属为鲸杆菌属(Cetobacterium)、Neochlamydia、邻单胞菌属(Plesiomonas)和不动杆菌属(Acinetobacter), 分别占

77.84%、5.796%、2.64%和 1.13%, 还有一个紫单胞菌科(Porphyromonadaceae)的未知属, 占 8.29%。此外还有分枝

杆菌属(Mycobacterium)等 6 个菌属和一些未知属。投喂添加鲍多糖的饲料对罗非鱼肠道微生物的构成造成了明显

影响, 饲喂鲍多糖的处理组和饲喂普通饲料的对照组样品分别聚为两大类。投喂添加鲍多糖饲料后, 放线菌门、

Saccharibacteria、疣微菌门和 TM6_Dependentiae 的丰度显著下调; 在属的水平上, 邻单胞菌属、鲸杆菌属的丰度

上调; Neochlamydia、不动杆菌属、分枝杆菌属、Alsobacter、Aquicella、假单胞菌属、气单胞菌属、Alpinimonas

等属的丰度下调。其中分枝杆菌属、Alsobacter、Aquicella 和邻单胞菌属的丰度与对照差异显著(P<0.05)。在种水

平上 , 一些潜在致病菌 , 如鲍曼不动杆菌(Acinetobabacter baumannii)、龟分枝杆菌(Mycobacterium abscessus)、
Aeromonas sharmana、耐酪酸冢村菌(Tsukamurella tyrosinosolvens)、铜绿色假单胞菌(Pseudomonas aeruginosa)等的

丰度下调, 其中龟分枝杆菌和耐酪酸冢村菌与对照差异显著(P<0.05), 而鲸杆菌属等有益菌的丰度上调。本研究从

肠道微生物的角度来研究鲍内脏多糖对宿主的影响, 为海洋生物活性物质的功效评价提供了新思路, 也为鲍内脏

活性物质的开发利用、益生元的研制等奠定理论基础。 
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肠道菌群是一个复杂的微生态系统, 肠道菌

群在正常情况下与宿主和外界环境都维持着相对

平衡, 从而保持机体健康。影响肠道内菌群结构

的相关因素有药物、饮食、益生菌、膳食补充剂、

食品添加剂以及外部环境等。益生元是能够选择

性地促进宿主肠道内有益细菌生长繁殖的非消化

性化学物质。益生元通过选择性地增殖肠道土著

有益菌, 阻止病原菌的定植, 促进病原菌的排除, 
达到调整肠道菌群, 促进机体健康的目的。益生

元主要包括各种寡糖类物质和可能的非碳水化合

物物质, 如低聚半乳糖、乳果糖、异麦芽寡糖等[1-2]。

研究发现, 甘露寡糖促进了奥尼罗非鱼(Oreochromis 
nilotieus  O. aureus)肠道乳酸杆菌有益菌的增殖, 
抑制大肠杆菌的增殖[3]。饲料中添加果寡糖对奥

尼罗非鱼生长性能、饲料转化效率及肠道菌群也

有一定改善作用[4]。海洋生物体内多糖的合成过

程较陆生动物有所不同, 容易产生很多特殊结构

和作用的活性物质, 因此近年来人们对海洋生物
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多糖的活性功能给予了极大关注。但海洋生物多

糖的活性研究主要集中在藻类和微生物来源的多

糖, 而对海洋动物多糖的研究还不够深入, 且对

其活性评价主要集中在体外抗氧化活性和细胞水

平的抗氧化研究, 而对宿主肠道微生物的影响报

道较少[5-6]。鲍隶属软体动物门, 腹足纲, 原始腹

足目, 鲍科, 鲍属, 有很高的经济价值, 居中国传

统的四大海味之首[7]。除了鲜食以外, 鲍大多会被

加工成鲍鱼罐头、干鲍和冷冻鲍 3 种产品, 在加

工这些产品时, 大量鲍内脏被废弃, 造成了极大

的浪费, 也因此对环境造成了污染。鲍内脏的营

养成分及组成与鲍肌肉中的类似, 都含有丰富的

蛋白质、氨基酸、脂肪以及多种生物活性物质。

如盘鲍内脏中含有包括人体必需的 7 种氨基酸在

内的 16 种氨基酸[8]。鲍内脏中富含的鲍多糖具有

提高免疫力、抗肿瘤和抗氧化等生物活性[9-12]。 
罗非鱼(Oreochromis niloticus)是中国重要的

养殖鱼类, 随着集约化养殖发展, 抗生素等药物

的滥用带来了耐药性和药残的问题。作为潜在的

抗生素替代物, 益生元是目前的研究热点之一[1, 4, 13]。

本研究以鲍内脏废弃物为原料, 经过两次酶解得

到鲍内脏多糖(abalone visceral crude polysaccha-
ride, CAVP)。以罗非鱼为研究对象, 分别饲喂不

同剂量的 CAVP。收集罗非鱼肠道样品, 提取总

DNA, PCR 扩增 16S rDNA 片段。分别通过 DGGE
和高通量测序两种手段研究投喂 CAVP 后罗非鱼

肠道微生物的变化。从肠道微生物的角度来评价

CAVP 对宿主的影响, 为海洋生物活性物质的功

能评价及开发利用提供参考。本研究在提升鲍内

脏的附加值、促进废物利用和减少环境污染等方

面也具有重要意义。 

1  材料与方法 

1.1  实验动物 
罗非鱼购于厦门同安养殖场。 

1.2  实验方法 
1.2.1  CAVP 饲料的制备  CAVP 的制备根据王姣

等[14]的优化条件进行。将购买的商业饲料粉碎, 并
过 60 目筛, 然后添加不同剂量的CAVP 水溶液, 混合

均匀后用挤压机制成直径 2~2.5 mm 颗粒饲料。 

1.2.2  实验设计  选用体重为(7.5±0.15) g 的健

康罗非鱼 120 尾随机分为 4 组: 阴性对照组 T-CK、

CAVP 低(T-SL)、中(T-SM)和高剂量组(T-SH), 4 个

组分别在饲料中添加 0、500、1000、1500 mg/kg 
CAVP。每组 30 尾鱼, 设 3 个重复, 每个重复 10
尾。驯养 1 周后开始实验。养殖采用循环水系统, 
每天早晚各饲喂 1 次, 每天换水约 50%, 每天的

饲料投喂量为罗非鱼总体质量的 2.5%。实验期间

水温保持 25.2~27℃。 
1.2.3  生长指标的测定  实验周期共计 30 d。测

量罗非鱼的初始体重, 实验开始后分别在 15 d、
30 d 测量鱼的体重, 计算鱼体相对增重率、特定

生长率 , 其计算公式如下 : 相对增重率 (relative 
weight gain rate, Rw)/%=平均增重量/平均初重量

×100; 特定生长率(specific growth rate, SGR)/%= 
[ln(平均末重量)‒ln(平均初重量)]/投食天数×100。 
1.2.4  样品采集  分别在试验第 15 天和第 30 天

采集肠道样品。每组随机取 4 条罗非鱼, 每条鱼

肠道为一个样品。每次停食 24 h 后采集样品。用

75%的乙醇对鱼体消毒, 打开腹腔, 用乙醇擦拭

肠道外部, 无菌生理盐水冲洗 2~3 次, 用剪刀剪

下肠道放入无菌离心管中, 待提取 DNA。 
1.2.5  DNA 提取及 PCR-DGGE  罗非鱼肠道样

品总 DNA 提取按照天根粪便基因组 DNA 提取试

剂盒的说明步骤进行。使用细菌 16S rRNA 基因

通 用 引 物 27F (5-AGAGTTTGATCCTGGCTCA 
G-3)和 1492R (5-GGTTACCTTGTTACGACTT-3)
进行第一轮 PCR 扩增, 扩增产物稀释 10 倍后作

为模板, 以带 GC-clamp 的引物 GM5F(5-CGCC 
CGCCGCGCGCGGCGGGCGGGGCGGGGGCACG
GGGGGCCTACGGGAGGCAGCAGC AG-3) 和

518R (5-ATTACCGCGGCTGCTGG-3)进行巢氏

PCR扩增。总反应体系为 50 µL: Ex Taq酶为 25 µL, 
GM5F 为 1.5 µL (10 mmol/L), 518R 为 1.5 µL   
(10 mmol/L), 模板为 1 µL, 去离子水加 21 µL。反

应条件: 预变性 94℃、5 min, 94℃、1 min, 60℃
复性 1 min,  72℃延伸 2 min, 进行 25 个循环;  
72℃延伸 10 min。扩增产物用于后续 DGGE 分析。 

在变性剂梯度为 40%~60%, 电压 60 V, 温度

60℃的条件下进行 DGGE 电泳 14 h。电泳结束后
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用 GV-Ⅱ核酸染料染色 30 min, 之后用蒸馏水泡

洗 10 min, 然后在凝胶成像仪下拍照。用 Quantity 
One 4.6.2 软件进行 DGGE 图谱聚类分析。 
1.3  数据分析 
1.3.1  Illumina 高通量测序及数据分析  选取第

30 天的阴性对照组和多糖高剂量组的 DNA 样品

送上海美吉生物有限公司进行 Illumina Miseq 高

通量测序。根据序列首尾两端的 barcode 和引物

序列区分样品得到有效序列, 并校正序列方向来

进行数据优化。再对优化的数据进行分类学分析, 
以得到在各个分类水平上统计各样本的群落组

成。通过单样本(α-多样性)分析罗非鱼肠道样品中

的微生物菌群丰度和多样性。根据 β-多样性距离

矩阵进行层级聚类分析, 可视化地呈现出罗非鱼肠

道样本中微生物进化的差异程度。并结合 Heatmap
图对罗非鱼肠道样本进行分析, 由高丰度和低丰

度的物种分块聚集, 可知不同分组的样品在各分

类水平上群落组成的相似性和差异性。高通量数

据分析均在 I-Sanger 云平台(www.i-sanger.com)上
进行, 原始数据已上传到 NCBI(SRP150681)。 
1.3.2  统计分析  试验数据用 SPSS 17.0 统计软

件的单因素方差分析进行生物学统计, 显著水平

为 0.05(差异显著)或 0.01(差异显著)。结果用平均

值±标准差(x̄± SD)表示。 

2  实验结果与分析 

2.1  CAVP 对罗非鱼生长的影响 
饲喂添加 CAVP 饲料的罗非鱼生长情况见图

1。由图 1可以看出, 饲喂 CAVP 15 d和 30 d后, 尽
管罗非鱼的相对增重率和特定增长率与对照组之

间的差异未达到显著水平(P>0.05), 但相对增重

率和特定增长率都有不同程度的升高。本实验饲

喂周期较短(30 d), 随着饲喂周期延长, CAVP 对

罗非鱼生长的促进作用可能比较明显。 

 

 
 

图 1  鲍内脏多糖(CAVP)对罗非鱼生长性能的影响 
a. 第 15 天; b. 第 30 天; T-CK、T-SL、T-SM、T-SH 分别代表对照组、CVAP 低、中、高剂量组. 

Fig. 1  Effects of abalone visceral crude polysaccharide (CAVP) on the growth performance of tilapia (Oreochromis niloticus) 
a. 15 d; b. 30 d; T-CK, T-SL, T-SM, T-SH represent control group, low, medium and high dose of CVAP group, respectively. 

 
2.2  罗非鱼肠道菌群PCR-DGGE指纹图谱与分析 

罗非鱼各肠道样品 DGGE 电泳图及图谱聚类

结果见图 2。饲喂 CAVP 后第 15 天, 对照组样品

T-CK 组单独聚为一类, 与其他处理组样品分开, 
说明添加了 CAVP 饲料第 15 天对罗非鱼肠道微生

物造成了较明显影响。处理组样品中, 3 个高剂量

样品 T-SH151、T-SH152、T-SH153 单独聚为一枝

(相似性 68%), 其他低、中剂量样品较松散地混为

一枝, 低、中剂量组对罗非鱼肠道微生物的影响

未见明显规律。饲喂 CAVP 第 30 天, 样品聚类结

果显示, 除 T-SM303 和 T-SL301 样品外, 各处理

组与对照组样品分别聚类, 说明饲喂 CAVP 的处

理组样品菌群结构发生了变化。但不同剂量处理

组之间无明显聚类规律。 
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图 2  罗非鱼肠道细菌 16S rDNA V3 区 PCR 产物的 DGGE 图谱和对应的聚类图 
a. 第 15 天; b. 第 30 天; T-CK、T-SL、T-SM、T-SH 分别为空白、低、中和高剂量鲍内脏多糖(CAVP)组. 

Fig. 2  DGGE profiles of PCR-amplified 16S rDNA fragments (V3 region) of tilapia  
intestinal microbiota and the corresponding cluster analysis 

a. 15 d; b. 30 d; T-CK, T-SL, T-SM and T-SH represent control group, low, medium and  
high dose of abalone visceral crude polysaccharide (CVAP) group, respectively. 

 

2.3  Illumina 测序结果及 α-多样性分析 
高通量测序共得到 318928 条有效序列, 各样

品获得的序列数在 30529~50996 之间, 平均每个

样品有 39866条序列, 两种处理的覆盖率均>0.99, 
表明样本的 OUT 足够代表样本的多样性。由于各

样品测序深度不同可能会带来多样性分析误差 , 
因此将样品均一化到 30000 条序列后再进行后续

α-多样性和 β-多样性分析。 
α- 多 样 性 分 析 结 果 见 图 3, Shannon 和

Simpson 指数值变化范围分别为 0.53~1.45 和

0.36~0.78。高剂量 CAVP组的 Chao1 丰富度指数、

Faith’s PD 指数、Shanon 多样性指数均低于对照

组, 其中 Faith’s PD 指数的差异达到极显著水平

(P<0.01)。对照组的 Simpson 多样性指数高于处理

组, 但差异不显著(P<0.05)。添加 CAVP 可能减少

了罗非鱼肠道中的菌群多样性。 

2.4  饲喂 CAVP 对罗非鱼肠道微生物群落结构

的影响 
根据 Bray-Curtis 相似性距离算法矩阵进行层

级聚类(Hierarchical clustering)分析, 使用 UPGMA
算法构建罗非鱼肠道细菌群落在不同水平上的树

状结构, 结果如图 4。门、纲、目、科、属水平上

聚类结果基本一致, 除了个别样品(如 T-CK301)
外, 对照组 T-CK 与处理组 T-SH 分别聚为两类, 
说明投喂 CAVP 饲料对罗非鱼肠道微生物门、纲、

目、科和属水平上都造成了影响。但各样品在

OTU 水平上, 两组样品互相聚类, 没有分开。 
2.5  罗非鱼肠道微生物门水平构成及饲喂 CAVP
的影响 

罗非鱼肠道样品在门水平上的热图及聚类结

果见图 5。罗非鱼肠道菌群由 13 个门和一些未知

类群构成, 其中的优势类群梭杆菌门(Fusobacteria) 
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图 3  罗非鱼肠道中细菌群落结构多样性指数 
a. Chao1 指数和 Faith’s PD 指数; b. 香浓指数和辛普森指数; T-CK 和 T-SH 分别代表对照组和饲喂 

添加鲍内脏多糖(CAVP)的处理组; 柱形图上方*表示差异显著(P<0.05). 
Fig. 3  The α-diversity indices of intestinal microbiota of tilapia (Oreochromis niloticus) 

a. Chao1 index and Faith’s PD index; b. Shannon index and Simpson index; T-CK and T-SH indicate control and abalone visceral 
crude polysaccharide (CAVP) treated group respectively; * on the column indicates significant difference (P<0.05). 

 

 
 

图 4  罗非鱼肠道样品的层级聚类分析 
a、b、c、d、e 和 f 分别指门、纲、目、科、属和 OTU 分类水平; T-CK 和 

T-SH 分别代表对照组和饲喂添加鲍内脏多糖(CAVP)的处理组. 
Fig. 4  Hierarchical clustering analysis of intestinal microbiota in Oreochromis niloticus 

a, b, c, d, e and f indicate phylum, class, order, family, genus and OUT levels, respectively; T-CK and  
T-SH indicate control and abalone visceral crude polysaccharide (CAVP) treated group respectively. 
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图 5  罗非鱼肠道微生物门水平的热图 
T-CK、T-SH 分别代表对照组和饲喂添加鲍内脏多糖(CAVP)的处理组. 

Fig. 5  Heatmap of intestinal microbiota of tilapia (Oreochromis niloticus) at phylum level 
T-CK and T-SH indicate control and abalone visceral crude polysaccharide (CAVP) treatment group, respectively. 

 
占总序列数的 77.84%。另有一些较丰富类群, 分
别为拟杆菌门(Bacteroidetes)、衣原体门(Chlam-
ydiae) 、 变 形 菌 门 (Proteobacteria) 和 放 线 菌 门

(Actinobacteria), 占总序列的比例分别为 8.59%、

6.18%、5.84%和 1.20%, 其中变形菌门包含 α-和 γ-
变形菌纲。此外还有一些数量较少的类群 , 如

Saccharibacteria、浮霉状菌 (Planctomycetes)、蓝

细菌门 (Cyanobacteria) 和厚壁菌门 (Firmicutes), 
尽管这些类群所占比例不到总序列数的 1%, 但
这些菌门在各组样品中都存在。还有一些类群如

疣 微 菌 门 、 TM6_Dependentiae 、 螺 旋 体 门

(Spirochaetae)和酸杆菌门 (Acidobacteria)以及未

被分类到任何门的未知微生物类群, 在个别样品

中出现。与对照相比, 投喂添加 CAVP 饲料后, 丰
度有所上调的门有梭杆菌门和变形菌门, 丰度显

著下调的门有放线菌门、Saccharibacteria、疣微

菌门和 TM6_Dependentiae(P<0.05)。 
2.6  罗非鱼肠道微生物属、种水平上的构成及饲

喂 CAVP 的影响 
在属的水平上, 罗非鱼肠道中共检测到 76 个

属的细菌。选取丰度前 50 的属进行分级聚类并绘

制热图, 见图 6。在属的水平上, 罗非鱼肠道中优

势菌属为鲸杆菌属 (Cetobacterium), 占 77.84%, 
次优势菌属是新衣原体属(Neochlamydia)、邻单胞

菌属 (Plesiomonas)和不动杆菌属 (Acinetobacter), 
分别占 5.796%、2.64%和 1.13%, 还有一个紫单胞

菌科(Porphyromonadaceae)的未知属, 占 8.29%。

此外还有分枝杆菌属(Mycobacterium)、Alsobacter、
Aquicella、假单胞菌属(Pseudomonas)、气单孢菌

属(Aeromonas)、Alpinimonas 和一些未知属。与对

照相比 , 投喂 CAVP 饲料后 , 丰度下调的属有: 
Neochlamydia 、 不 动 杆 菌 属 、 分 枝 杆 菌 属 、

Alsobacter、Aquicella、假单胞菌属、气单胞菌属、

Alpinimonas 等。其中分枝杆菌属、Alsobacter 、
Aquicella 与对照间差异达到显著水平 (P<0.05); 
丰度上调的属有 2 个: 鲸杆菌属和邻单胞菌属, 
其中邻单胞菌属的丰度与对照间差异达到显著水

平(P<0.05)。 
本实验总共检测出的有效 OUT 有 97 个, 选

取丰度前 50 的 OTU 进行分级聚类并绘制热图,  
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见图 7。其中, 序列能够比对到已知菌种的有 7
个, 按丰度由高到低分别为: 鲍曼不动杆菌(Acin-
etobabacter baumannii, 1.06%)、龟分枝杆菌(Myc-

obacterium abscessus, 0.58%)、Aeromonas shar-
mana (0.07%)、耐酪酸冢村菌(Tsukamurella tyr-
osinosolvens, 0.06%)、玉米固氮螺菌(Azospirillum 

 

 
 

图 6  罗非鱼肠道微生物属水平的热图 
T-CK、T-SH 分别代表对照组和饲喂添加 CAVP 的处理组. 

Fig. 6  Heatmap of intestinal microbiota of Oreochromis niloticus at genus level 
T-CK and T-SH indicate control and CAVP treatment group, respectively. 
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图 7  罗非鱼肠道微生物种分类水平的热图 
T-CK、T-SH 分别代表对照组和饲喂添加鲍内脏多糖(CAVP)的处理组. 

Fig. 7  Heatmap of intestinal microbiota of Oreochromis niloticus at species level  
T-CK and T-SH indicate control and abalone visceral crude polysaccharide (CAVP) treatment group, respectively. 
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zeae, 0.04%)、铜绿色假单胞菌(Pseudomonas aeru-
ginosa, 0.03%)、粘着剑菌(Ensifer adhaerens, 0.02%)。
与对照相比, 投喂 CAVP 饲料后, 这些菌种丰度

均不同程度地下调, 其中显著下调的有龟分枝杆

菌和耐酪酸冢村菌(P<0.05)。仅在对照组检测出的

菌种有耐酪酸冢村菌、玉米固氮螺菌。 

3  讨论 

3.1  罗非鱼肠道微生物的群落结构 
本研究利用 Illumina 测序技术研究了罗非鱼

肠道微生物的构成。对照组和 CVAP 饲喂组中丰

度排前 5 位的门是梭杆菌门、拟杆菌门、衣原体门、

变形菌门和放线菌门。这些门在斑马鱼(Damior-
erio)[15]、异育银鲫(Carassius auratus gibelio)[16]、

罗非鱼 [17]和草鱼(Ctenopharyngodon idellus)[18]的

肠道优势菌群中都有不同程度的检出。Ray 等[19]利

用 454 焦磷酸测序技术的研究结果表明, 罗非鱼

肠道中优势菌群为梭杆菌门、拟杆菌门和变形菌

门。Liu 等[20]也利用 454 焦磷酸测序技术检测到

罗非鱼肠道中优势菌门有变形菌门、厚壁菌门、

梭杆菌门和放线菌门。这些优势类群均与本研究

结果类似。但本研究中检测到的厚壁菌门所占比

例很少(<1%), 而衣原体门所占比例较多, 这与之

前的研究结果有所不同。Ghanbari 等[21]认为鱼类

肠道微生物的构成不仅与宿主的特性密切相关 , 
还与饮食、环境和生态因素(如鱼的地理学分布)
等相关, 是多种因素共同作用的结果。研究表明, 
淡水鱼消化道中的主要细菌属包括不动杆菌属、

黄杆菌属(Flavobacterium)、乳酸菌属(Lactococus)、
埃希氏杆菌属(Escherichia)、克雷伯菌属(Klebsi-
ella)、沙雷氏菌属(Serratia)及肠杆菌科(Enterob-
acteriaceae)的一些菌属 [18, 22-25]。但在本研究中, 
罗非鱼肠道的优势菌属为鲸杆菌属(77.84%), 类
似的结果在已报道的关于罗非鱼肠道微生物的研

究中得以证实[26-27]。宿主的种属特性是影响肠道

菌群组成的关键因素之一[28-29]。 
3.2  饲喂 CAVP 对罗非鱼肠道微生物构成的影响 

已有的研究表明, 多糖类益生元可以改善罗

非鱼肠道的微生态, 促进有益菌的增殖, 进而抑

制有害菌群的生长[3, 13, 30]。但目前关于益生元的

研究多限于植物性多糖[31-32]。海洋性多糖由于其

特殊活性受到了广泛的关注[33]。CAVP 作为饲料

添加剂应用在水产还未见报道, 其对水产生物的

重要器官“肠道微生物”的影响尚不明确。本研究

采用 DGGE 和 Illumina 高通量测序技术对投喂

CAVP 对罗非鱼肠道微生物的影响进行了研究。 
投喂 CAVP 饲料对罗非鱼肠道微生物造成了

影响 , 鲍多糖处理组与对照组分别聚类。投喂

CAVP 饲料后, 罗非鱼肠道中一些可能与致病相

关的属、种显著下调。分枝杆菌属中有许多菌株

被证实和病原菌有关[34-35]。本研究中检测出的龟

分枝杆菌是一种人鱼共患的病原菌[35-36], 其丰度

显著下调。不动杆菌属多为病原菌[37-38], 丰度显

著下调的鲍曼不动杆菌曾经导致鳜 (Siniperca 
chuatsi)突发性死亡 [39]; 仅在对照组检测出的皮

特不动杆菌(Acinetobacter pittii)也被证明是一种

致病菌 [40]。丰度显著下调的耐酪酸冢村菌 (P< 
0.05), 能引起人体感染产生菌血症 [41]。此外 , 
Aquicella 属和 Alsobacter 属的丰度也显著下调。

Aquicella属中有一些种会引起节肢动物的疾病[42], 
但本研究检出的是未分类的种。Alsobacter 属在土

壤中也被检测出[43], 但其功能尚不明确。除了上

述丰度显著下调的属和种外, 投喂 CAVP 饲料后, 
新衣原体属的丰度也下调, 该属隶属于衣原体门, 
其中有些种类会引发呼吸道感染, 特别是肺炎[44], 
本研究检测到的也是未分类的种。 

投喂CAVP后, 丰度上调的属有鲸杆菌属和邻

单胞菌属, 其中邻单胞菌属丰度显著上调。鲸杆菌

属是在淡水鱼肠道中常见的革兰氏阴性菌[29, 45-46]。

Tsuchiya 等[46]的研究表明, 鱼体中的鲸杆菌属可

产生维生素 B12。Li 等[45]研究表明鲸杆菌属可以

产生醋酸, 醋酸可促进蛋白质及碳水化合物和脂

肪的代谢。此外, 鲸杆菌属可以合成供宿主使用

的脂肪、蛋白质和碳水化合物, 并在生长和发育

中起重要作用。邻单胞菌属中的常见菌是一些条件

致病菌, 如食用未煮熟的贝类会导致 Plesiomonas 
shigelloides 感染, 引起腹泻[47-49]。但 Larsen 等[29]

对斑点叉尾鮰(Ictalurus punctatus)、大嘴鲈(Micr-
opterus salmoides)和蓝鳃鲈(Lepomis macrochirus)
研究表明邻单胞菌属也是肠道中的正常菌群。De 
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la Rosa 等[50]通过 454 焦磷酸测序技术也发现邻单

胞菌属是罗非鱼肠道中的优势属之一。肠道优势

菌是益生菌的重要候选菌之一[29]。本研究检测到

的邻单胞菌属只能鉴定到属水平, 种水平暂无分

类, 其在鱼肠道中的功能有待进一步研究。 
本研究结果进一步证实, 投喂 CAVP 饲料后, 

许多跟致病相关的潜在病原菌的丰度降低, 而潜在

有益菌的丰度上调。这与之前对多糖类益生元[4, 51]

的研究结果一致, CAVP 也具有开发为益生元的

潜力。本研究获得了 CAVP 对罗非鱼肠道微生物

影响方面的重要信息。但由于方法和数据库信息

的限制, 对检测到的差异细菌类群尚需要进一步

研究确认, 并对差异细菌进行分离培养, 结合其

理化性质进行功能验证, 从而进一步阐明 CAVP
对肠道微生物及宿主的影响。本文为海洋生物活

性物质的功效评价提供了新思路, 也为鲍内脏活

性物质的开发利用、益生元的研制等奠定理论基

础。此外, 本研究在减少环境污染方面也有重要

意义。 
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Abstract: The nutrient content of abalone viscera is similar to that of muscle. It contains rich proteins and various 
biologically active substances. However, the abalone viscera are often abandoned when processing or during con-
sumption of abalone. This is not only a great waste, but also causes pollution to the environment. In recent years, 
with the exploration and research of marine active substances, abalone viscera have also been studied and devel-
oped. Intestinal microorganisms are known as “external organs” of the host, they are directly involved in the host's 
nutrition, immunity, metabolism, and so on. They play important roles in maintaining the health of the host. A few 
studies have reported the in vitro and in vivo antioxidant activity of abalone polysaccharides and polypeptides; 
however, the effects of abalone active substances on the intestinal microorganism have not been previously re-
ported. In this paper, the intestinal microbiota of tilapia and the influence of feeding abalone visceral crude poly-
saccharide (CAVP) on the intestinal microbiota were studied by PCR-DGGE and Illumina MiSeq sequencing. A 
total of 13 bacterial phyla were detected in the intestines of tilapia: Fusobacteria (77.84%) was the dominant phy-
lum, Bacteroidetes (8.59%), Chlamydiae (6.18%), Proteobacteria (5.84%), and Actinobacteria (1.20%) were the sub-
dominant phyla. Saccharibacteria, Firmicutes, Planctomycetes, Verrucomicrobia, TM6_Dependentiae, Cyanobac-
teria, Spirochaetae, Acidobacteria, and some unknown groups were also detected. At the genus level, Cetobacte-
rium (77.84%) was the dominant genus, Neochlamydia (5.80%), Plesiomonas (2.64%), and Acinetobacter (1.13%) 
were the subdominant genera. There was also an unknown genus of the family Porphyromonadaceae, accounting 
for 8.29%. In addition, Mycobacterium, Alsobacter, Aquicella, Pseudomonas, Aeromonas, Alpinimonas, and some 
unknown genera were also detected. The addition of CAVP diet had an obvious influence on the intestinal micro-
biota of tilapia because the CAVP-treated samples and the control samples without CAVP clustered separately. 
After feeding CAVP, the abundance of Actinobacteria, Saccharibacteria, Verrucomicrobia, and TM6_Dependentiae 
decreased significantly (P<0.05). At the genus level, the abundance of Plesiomonas and Cetobacterium was 
up-regulated, whereas the Neochlamydia, Acinetobacter, Mycobacterium, Alsobacter, Aquicella, Pseudomonas, 
Aeromonas, and Alpinimonas decreased, of which the abundance of Mycobacterium, Alsobacter, Aquicella, and 
Plesiomonas decreased significantly compared with that of the control (P<0.05). After feeding CAVP, the abun-
dance of some pathogens, such as Mycobacterium abscessus, Acinetobabacter baumannii, Aeromonas sharmana, 
Tsukamurella tyrosinosolvens, and Pseudomonas aeruginosa decreased, in which the Mycobacterium abscessus 
and Tsukamurella tyrosinosolvens decreased significantly compared with that of the control (P<0.05). On the other 
hand, the probiotic bacteria, such as Cetobacterium, increased. This study investigated the effects of CAVP on the 
host with regard to intestinal microbes; it provides insight into the efficient evaluation of marine active substances, 
and also lays a theoretical foundation for the development and utilization of bioactive substances and the devel-
opment of prebiotics from abalone viscera. In addition, this study is of importance in recycling abalone viscera and 
reducing environmental pollution. 
Keywords: intestinal microbiota; abalone visceral crude polysaccharide (CAVP); Illumina MiSeq sequencing; 
Oreochromis niloticus 
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