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摘要: 同塘生长差异常常导致鲟养殖产量受损, 而肠道菌群是影响鱼类生长性能的关键因素之一。为揭示肠道菌群

与鲟科鱼类个体生长差异之间的关系, 本研究对同批次繁育、同条件养殖的生长速率差异大于体重 50%的达氏鳇

(Huso dauricus)和施氏鲟(Acipenser schrencki)群体进行了肠道菌群特征研究。结果表明, 达氏鳇和施氏鲟肠道菌群

多样性和组成在种属间及生长差异群体间均具有明显差异。其中, 生长快速达氏鳇群体(LH)肠道优势菌属为鞘氨

醇单胞菌属(Sphingomonas, 67.0%), 生长慢速达氏鳇群体(SH)肠道优势菌属为鞘氨醇单胞菌属(29.5%)和狭义梭菌

属 1 (Clostridium sensu stricto 1, 54.2%); 而生长快速施氏鲟群体(LA)肠道优势菌属为鞘氨醇单胞菌属(33.5%)和鲸

杆菌属(Cetobacterium, 38.1%), 生长中速施氏鲟群体(MA)肠道优势菌属为鞘氨醇单胞菌属(42.6%)、狭义梭菌属 1 

(14.3%)和鲸杆菌属(33.0%)。鞘氨醇单胞菌属和梭菌科(Clostridiaceae)细菌是不同生长速率鲟肠道中的主要差异类

群。综上可知, 鲟科鱼类肠道菌群的多样性和组成具有种属差异性和群体差异性, 鞘氨醇单胞菌属和梭菌科细菌可

能是影响鲟科鱼类生长速率的关键细菌类群。 
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鲟起源于白垩纪时期, 素有“水中活化石”之

称 , 在鱼类的进化中具有重要地位 [1]; 此外 , 鲟

味道鲜美、营养丰富, 由其卵制作而成的鱼子酱

被誉为“黑色黄金”, 市场价格昂贵, 因此具有极

高的科研价值和经济价值[2]。我国的鲟养殖起源

于 20世纪 90 年代, 经过近二十几年的发展, 中国

现已成为世界最大的鲟养殖国和鱼子酱出口国 , 

国际地位极高[3]。达氏鳇(Huso dauricus)和施氏鲟

(Acipenser schrencki)是我国黑龙江流域特有的珍

稀名贵鱼类[4], 同时也是我国鲟养殖的重要品种, 

其养殖产量占我国鲟总产量的 30%以上[5]。然而, 

在养殖生产过程中, 与其他鱼类相比, 同塘养殖

鲟的个体生长速率差异较大 , 最大生长差异达

50%以上 , 且生长较慢的个体占比达 10%以上 , 

被养殖户称为“尾苗子”, 严重危害了鲟的养殖

经济效益。 

鱼类的生长受遗传、环境和饮食等多方面因

素影响[6]。除此之外, 多项研究证实, 鱼类肠道菌

群在宿主的生长发育、营养吸收、新陈代谢和免

疫调节等方面发挥着重要作用 [7-8], 肠道菌群的

个体差异可能是鱼类出现生长差异的原因之一。

对不同品种鲤(Cyprinus carpio)生长比较研究发
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现, 不同生长速率鲤肠道菌群存在显著差异, 拟

杆菌门 (Bacteroidetes)和厚壁菌门 (Firmicutes)的

比例可能是影响鲤生长速率的关键因素[9]。对不

同生长速率大黄鱼(Pseudosciaena crocea)群体比

较研究发现 , 变形菌门 (Proteobacteria)与大黄鱼

生长速率密切相关 , 莫拉氏菌科(Moraxellaceae)

相对丰度的变化可能是引起大黄鱼生长变慢的主

要原因[10]。然而, 目前有关肠道菌群与鲟科鱼类

个体生长差异之间关系的研究还鲜有报道。因此, 

本研究通过选择同批次繁育、同条件养殖的达氏

鳇和施氏鲟以排除物种、环境和饮食等因素的干

扰, 利用高通量测序技术对不同生长速率鲟群体

肠道菌群进行比较研究 , 探究肠道菌群与鲟种

属、生长速率之间的关系, 旨在为进一步探究鲟

肠道菌群功能, 以及定向调控肠道菌群和开发相

应益生菌剂提供基本资料。 

1  材料与方法 

1.1  实验设计与样品采集 

实验用 4 月龄达氏鳇和施氏鲟均来自中国水

产科学研究院黑龙江水产研究所呼兰试验场。选

取健康状况良好、体表无明显外伤且个体相近的

达氏鳇和施氏鲟幼鱼各 60 尾 , 平均体重为

(23.12±2.48) g。为统一养殖条件, 排除环境和饮

食等因素的干扰, 将选取个体运回实验室后混养

于同一全自动温控循环水养殖系统 (240 cm× 

40 cm×50 cm)中。养殖期间光暗比为 12 h∶12 h, 

水温(19.0±0.5) ℃, pH 6.9, 溶氧量≥6 mg/L。每

日 7:00 和 19:00 早晚两次进行投喂, 日投喂量为

幼鱼体重的 3% (山东升索牌鲟商品颗粒饲料: 粗

蛋白≥40, 粗脂肪≥10%, 粗纤维≤6%, 粗灰分

≤18%, 水分≤12%)。早间投喂前进行吸污和换

水, 日换水量 20%。养殖 2 个月后选择生长速率

差异大于体重 50%的个体于餐后 6 h 进行取样, 

其中达氏鳇主要分为生长快速 (LH)和生长慢速

(SH)两个群体, 施氏鲟主要分为生长快速(LA)和

生长中速(MA)两个群体 , 取样鱼体数据见表 1, 

每组各取 5 尾。经 MS-222 (40 mg/L)麻醉后在超

净台中进行冰上解剖取样。用无菌镊子将肠道内

容物由前肠向后肠小心挤出, 样品于无菌培养皿

中混匀后装入 1.5 mL 无菌离心管中, 样品于液氮

速冻后转入−80 ℃冰箱保存。 

1.2  DNA 提取和 16S rRNA 基因测序 

采用 HiPure Stool DNA Kit (Magen, 中国)试

剂盒提取肠道总细菌 DNA。使用 NanoDrop™ 

2000 分光光度计(NanoDrop Technologies, USA)测

量 DNA 浓度和质量, 所有样品均符合后续 PCR

扩增要求。使用引物 338F (5ʹ-ACTCCTACGGGA 

GGCAGCA-3ʹ)和 806R (5ʹ-GGACTACHVGGGTW 

TCTAAT-3ʹ)扩增 16S rRNA 基因的 V3V4 区。PCR

反应在 30 μL 预混液中进行, 其中含有 15 μL 的

2×Gflex 缓冲液、2 μL dNTPs (2.5 mmol/L)、1 μL

正向引物(5 μmol/L)、1 μL 反向引物(5 μmol/L)、

0.6 μL Tks Gflex™ DNA 聚合酶(1.25 U/μL)和 50 

ng 模板 DNA。PCR 反应采用 GeneAmp® 9700 

(ABI, USA)在以下条件下进行: 94 ℃, 5 min; 然

后 94 ℃ 30 s、56 ℃ 30 s、72 ℃ 20 s, 循环 26

次; 最后 72 ℃延伸 5 min。对每个样品进行 3 个

PCR 重复。PCR 产物使用电泳检测, 检测后使用

磁珠纯化, 纯化后作为二轮 PCR 模板, 并进行 

 
表 1 分组情况及生长指标 

Tab. 1  Grouping information and growth indexes 
n=5; x̄±SD 

组别 group 

指标 index 生长快速达氏鳇群体(LH) 

fast-growing population of 
Huso dauricus 

生长慢速达氏鳇群体(SH)

slow-growing population of 
Huso dauricus 

生长快速施氏鲟群体(LA) 

fast-growing population of 
Acipenser schrencki 

生长中速施氏鲟群体(MA) 

medium-growing population of 
Acipenser schrencki 

体重/g weight 85.91±8.89a 24.41±3.28c  86.37±15.85a 41.97±3.61b 

全长/cm total length 29.76±1.19a 19.26±1.24c 29.46±5.35a 24.16±1.13b 

注: 表中同行数字上标不同小写字母表示不同群体间差异显著(P<0.05). 

Note: Different lowercase letters in the same line indicate significant differences (P<0.05). 
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二轮 PCR 扩增, 第二轮 PCR 反应除循环减少至 7

次外, 其他条件与第一轮相同。再次使用电泳检

测, 检测后使用磁珠纯化, 用 Qubit 2.0 荧光光度

计(Life technologies, USA)进行定量。根据 PCR 产

物浓度进行等量混样 , 在 NovaSeq 6000 平台

(Illumina, USA)上进行测序。建库测序部分由上海

欧易生物医学科技有限公司完成。 

1.3  Illumina 测序数据的处理 

原始数据下机后, 首先使用 cutadapt 剪切掉

引物序列。然后用 QIIME 2 (2020. 11)平台中的

DADA2 进行质量过滤、降噪、拼接及去嵌合体等

质控分析, 将相似性 100%的序列归为扩增子测

序变体(amplicon sequence variants, ASV), 得到包

含细菌特征及特征丰度的表格和细菌代表性序列

文件。使用 Silva138 数据库对代表性序列进行注

释确定物种分类信息。从注释后的数据集中删除

古菌、线粒体、叶绿体和未分类(不属于细菌)。

最后, 共获得 1485529 条高质量细菌序列(n=20, 

每个样品 74276±3230 条)。为了纠正不同测序深

度带来的偏差, ASV 表被标准化为最小测序深度

(每个样品 60965 条)用于后续分析。 

1.4  统计分析 

通 过 QIIME 命 令 summarize_taxa_through_ 

plots.py 生成各分类水平的细菌群落组成信息。通

过 QIIME 命令 alpha_diversity.py 和 collate_alpha.py

计算细菌 α-多样性(香农多样性指数 Shannon和物

种丰富度指数 Richness)。通过 QIIME 命令 beta_ 

diversity_through_plots.py计算细菌群落的 β-多样性, 

利用基于 Bray-Curtis 距离的主坐标分析(principal 

coordinates analysis, PCoA)表征不同组间肠道菌群

结构的差异。通过 R 语言“aov”函数进行单因素方

差分析(one way ANOVA), 通过 R 语言“t.test”函数进

行 t 检验(Student’s t test)。通过 R 语言“vegan”程序包

进行置换多元方差分析(permutational multivariate 

analysis of variance, PERMANOVA/adonis)和置换多

元分散分析 (permutational analysis of multivariate 

dispersion, PERMDISP/dispersion)。使用 STAMP 软

件(https://beikolab.cs.dal.ca/software/STAMP)进行

组间差异分析。除特别说明外, 本研究中图片均

通过 R 语言“ggplot2”程序包和 Visio 2016 绘制。 

2  结果与分析 

2.1  不同生长速率达氏鳇和施氏鲟肠道菌群多

样性比较 

不同生长速率达氏鳇和施氏鲟肠道菌群 α-多

样性指数存在种属差异性和群体差异性(图 1a)。

LH 组肠道菌群 Shannon 指数和 Richness 指数均

高于其他各组, 其中 Richness 指数显著高于 LA

组(P<0.05)。 

 

 
 

图 1  不同生长速率达氏鳇和施氏鲟肠道菌群 α-多样性

指数(a)和主坐标分析(b) 

*表示组间差异显著(one-way ANOVA, P<0.05). LH: 生长快速

达氏鳇群体(n=5), SH: 生长慢速达氏鳇群体(n=5), LA: 生长

快速施氏鲟群体(n=5), MA: 生长中速施氏鲟群体(n=5), L: 生

长快速鲟(n=10), M: 生长中速鲟(n=5), S: 生长慢速鲟(n=5). 

Fig. 1  α-diversity indexes (a) and PCoA (b) of gut microbiota in Huso 
dauricus and Acipenser schrencki with different growth rates 
* indicate significant differences between groups. (one-way ANOVA, 
P<0.05). LH: fast-growing population of Huso dauricus (n=5), SH: 
slow-growing population of Huso dauricus (n=5), LA: 
fast-growing population of Acipenser schrencki (n=5), MA: 
medium-growing population of Acipenser schrencki (n=5), L: 
fast-growing sturgeon (n=10), M: medium-growing sturgeon (n=5), S: 
slow-growing sturgeon (n=5). 

 

不同生长速率达氏鳇和施氏鲟肠道菌群结构

同样存在种属差异性和群体差异性(图 1b, 表 2), 

其中除 LA 和 MA 两组间无显著性差异外, 其余

各组间均具有显著性差异(P<0.05)。根据生长速率
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将鲟分为 3 组, 其中生长快速鲟(L)与生长慢速鲟

(S)肠道菌群结构存在显著差异(P<0.05), 生长中

速鲟(M)与生长慢速鲟(S)肠道菌群结构存在显著

差异(P<0.05), 而生长快速鲟(L)与生长中速鲟(M)

肠道菌群结构无显著差异(P>0.05)。同时, 不同种

鲟(达氏鳇 H 和施氏鲟 A)肠道菌群结构存在显著

差异(P<0.05)。 
 

表 2  基于 Bray-Curtis 距离的置换多元方差分析

(PERMANOVA)和置换多元分散分析(PERMDISP)检验 

不同生长速率达氏鳇和施氏鲟肠道菌群的差异 

Tab. 2  Permutation multivariate analysis of variance 
(PERMANOVA) and permutation multivariate dispersion analysis 
(PERMDISP) based on Bray-Curtis distance to test the differences 

of gut microbiota in Huso dauricus and Acipenser schrencki 
with different growth rates 

置换多元方差分析 

PERMANOVA 

置换多元分散分析 

PERMDISP 
比较 

compare 
R2 P P adj 

H A 0.173 0.014* 0.405 

L M 0.063 0.366 0.891 

L S 0.241 0.008* 0.716 

M S 0.285 0.038* 0.957 

SH 0.534 0.007* 0.810 

LA 0.330 0.008* 0.079 

LH 

MA 0.360 0.007* 0.577 

LA 0.303 0.017* 0.341 SH 

MA 0.285 0.040* 0.976 

LA MA 0.058 0.573 0.562 

注 : *表示组间差异显著 (one-way ANOVA, P<0.05). H: 达氏鳇

(n=15), A: 达氏鳇(n=15), L: 生长快速鲟(n=10), M: 生长中速鲟

(n=5), S: 生长慢速鲟(n=5), LH: 生长快速达氏鳇群体(n=5), SH: 

生长慢速达氏鳇群体(n=5), LA: 生长快速施氏鲟群体(n=5), MA: 

生长中速施氏鲟群体(n=5). 

Note: * Indicate significant differences between groups (one-way ANOVA, 
P<0.05). H: Huso dauricus (n=15), A: Acipenser schrencki (n=15), L: 
fast-growing sturgeon (n=10), M: medium-growing sturgeon (n=5), S: 
slow-growing sturgeon (n=5), LH: fast-growing population of Huso 
dauricus (n=5), SH: slow-growing population of Huso dauricus (n=5), 
LA: fast-growing population of Acipenser schrencki (n=5), MA: 
medium-growing population of Acipenser schrencki (n=5). 

 
2.2  不同生长速率达氏鳇和施氏鲟肠道菌群组

成比较 

不同生长速率达氏鳇和施氏鲟肠道菌群组成

存在种属差异性和群体差异性(图 2)。门水平上

(图 2a), LH 组优势菌门为变形菌门(90.4%), SH 组

优势菌门为变形菌门(35.6%)和厚壁菌门(61.7%), 

而 LA 和 MA 两组较为相似, 优势菌门均为变形

菌门(38.8%和 45.2%)、厚壁菌门(22.9%和 21.6%)

和梭杆菌门(Fusobacteriota, 38.1%和 33.0%)。 

属水平上(图 2b), LH 组优势菌属为鞘氨醇单

胞菌属(Sphingomonas, 67.0%), SH 组优势菌属为

鞘氨醇单胞菌属(29.5%)和狭义梭菌属 1 (Clostridium 

sensu stricto 1, 54.2%), LA 组优势菌属为鞘氨醇

单胞菌属(33.5%)和鲸杆菌属(Cetobacterium, 38.1%), 

MA 组优势菌属为鞘氨醇单胞菌属(42.6%)、狭义

梭菌属 1 (14.3%)和鲸杆菌属(33.0%)。 

 

 
 

图 2  不同生长速率达氏鳇和施氏鲟肠道菌群 

优势菌门(a)和优势菌属(b)组成 

LH: 生长快速达氏鳇群体(n=5), SH: 生长慢速达氏鳇 

群体(n=5), LA: 生长快速施氏鲟群体(n=5),  

MA: 生长中速施氏鲟群体(n=5). 

Fig. 2  Composition of the dominant bacterial phyla (a) and  
genus (b) of gut microbiota in Huso dauricus and Acipenser 

schrencki with different growth rates 
LH: fast-growing population of Huso dauricus (n=5), SH: 

slow-growing population of Huso dauricus (n=5), LA: 
fast-growing population of Acipenser schrencki (n=5), MA: 
medium-growing population of Acipenser schrencki (n=5). 
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不同生长速率达氏鳇和施氏鲟肠道菌群 ASV

数量及其共有或特有 ASV 数量有所不同(图 3)。LH

组 ASV 数量最多, 达 870。SH、LA 和 MA 3 组数

量较为相似, 分别为 596、585 和 623。不同生长速

率达氏鳇和施氏鲟肠道菌群共有 ASV 数量为 52, 

其中不同生长速率达氏鳇共有 ASV 数量仅为 14, 

不同生长速率鲟共有 ASV 数量为 78, 相同生长速

率达氏鳇和施氏鲟共有 ASV 数量仅为 15。不同生

长速率达氏鳇和施氏鲟肠道菌群特有 ASV 数量较

多, 其中 LH 组特有 ASV 数量最多, 占总 ASV 数量

的 82.3%。SH、LA 和 MA 3 组特有 ASV 数量较为

相似, 分别占总ASV 数量的 45.2%、43.9%和 41.3%。 
 

 
 

图 3  不同生长速率达氏鳇和施氏鲟肠道菌群 ASV 数量(柱状图)及其共有或特有 ASV 数量(Upset 图) 

LH: 生长快速达氏鳇群体(n=5), SH: 生长慢速达氏鳇群体(n=5), LA: 生长快速施氏鲟群体(n=5),  

MA: 生长中速施氏鲟群体(n=5). 

Fig. 3  Number of ASVs in gut microbiota of Huso dauricus and Acipenser schrencki with different growth rates (bar graph)  
and their common or unique ASVs (upset graph) 

LH: fast-growing population of Huso dauricus (n=5), SH: slow-growing population of Huso dauricus (n=5), LA: fast-growing 
population of Acipenser schrencki (n=5), MA: medium-growing population of Acipenser schrencki (n=5). 

 

2.3  不同生长速率达氏鳇和施氏鲟肠道差异菌群 

STAMP 分析结果显示, 不同生长速率达氏鳇

肠道差异菌群和施氏鲟肠道差异菌群有所不同

(图 4)。不同生长速率达氏鳇肠道差异菌群为鞘氨

醇单胞菌属的 ASV1 和 ASV4 以及狭义梭菌属 1

的 ASV3 和 ASV7, 其中 ASV1 和 ASV4 在 LH 组

显著富集, ASV3 和 ASV7 在 SH 组显著富集。不

同生长速率施氏鲟肠道差异菌群为鞘氨醇单胞菌

属的 ASV1, 梭菌科(Clostridiaceae)狭义梭菌属 1

的 ASV3 和 ASV7, 以及梭菌科未分类到属的

ASV5, 其中 ASV5 在 LA 组显著富集, ASV1、

ASV3 和 ASV7 在 MA 组显著富集。 

3  讨论 

3.1  鲟肠道菌群与其种属之间的关系 

遗传因素是影响动物肠道菌群形成和选择性

变化的重要因素, 鱼类肠道菌群结构受遗传因素

驱动[6,11]。同时, 鱼类不同个体的肠道都具有独特

的生态位, 即特定的环境条件, 如酸碱度、氧气含

量等。这些生态位可能受遗传因素影响, 从而在

一定程度上决定了肠道菌群的种类和数量[12]。本

研究通过比较相同生长速率达氏鳇和施氏鲟肠道

菌群特征发现, 两种鲟肠道菌群的多样性和组成

均存在明显差异, 这可能是由于不同宿主对肠道

微生物具有不同的选择性导致[13]。Rawls 等[14]通

过将斑马鱼(Danio rerio)和小鼠肠道菌群交叉移

殖到无菌斑马鱼和小鼠中, 发现移植后的宿主肠

道菌群与原物种更为相似, 证明了宿主对肠道菌

群的选择性。对 4 个不同品种罗非鱼(Oreochromis 

mossambicus)的比较研究发现, 不同种罗非鱼肠

道菌群结构存在明显差异 [15]。对哲罗鱼(Hucho 

taimen)、细鳞鱼(Qinling lenok)和黑斑狗鱼(Esox  
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图 4  不同生长速率达氏鳇(a)和施氏鲟(b)肠道菌群差异 ASV  

(至少在一个样品中相对丰度>1%, P<0.05, Post-hoc test=0.95) 

LH: 生长快速达氏鳇群体(n=5), SH: 生长慢速达氏鳇群体(n=5), LA: 生长快速施氏鲟群体(n=5),  

MA: 生长中速施氏鲟群体(n=5). 

Fig. 4  Discriminatory ASVs of gut microbiota in Huso dauricus (a) and Acipenser schrencki (b)with different  
growth rates (relative abundance >1% in at least one sample, P<0.05, Post-hoc test=0.95) 

LH: fast-growing population of Huso dauricus (n=5), SH: slow-growing population of Huso dauricus (n=5), LA: fast-growing 
population of Acipenser schrencki (n=5), MA: medium-growing population of Acipenser schrencki (n=5). 

 
reicherti)的比较研究同样发现, 同种规格的 3 种

冷水鱼肠道菌群的多样性及组成具有明显差异 , 

细鳞鱼和黑斑狗鱼肠道优势菌门为厚壁菌门和变

形菌门, 而哲罗鱼肠道优势菌门为厚壁菌门[16]。

鲟作为亚冷水鱼类, 其肠道优势菌门同样为变形

菌门和厚壁菌门。变形菌门和厚壁菌门是鱼类肠

道核心菌群, 对维持鱼类内稳态和健康具有重要

意义[17-19]。然而, 遗传因素对鱼类肠道菌群的具

体影响还有待进一步研究。 

3.2  鲟肠道菌群与其生长速率之间的关系 

肠道菌群与鱼类生长之间关系密切, 其可通

过参与消化、免疫和代谢等方面的调节, 直接或

间接地影响着鱼类的生长速率[6-8,20-21]。本研究在

排除了环境和饮食等因素的影响下, 通过比较不

同种属、不同生长速率群体鲟肠道菌群特征发现, 

无论是达氏鳇还是施氏鲟, 其不同生长速率群体

间肠道菌群的多样性和组成均存在一定差异。研

究结果表明, 肠道菌群的可能与鲟生长速率差异

的形 成密 切相 关。 在关 于大 黄鱼 [10] 和 草 鱼

(Ctenopharyngodon idella)[22]的研究中均同样发现, 

不同生长速率大黄鱼和草鱼的肠道菌群结构存在

明显差异。此外, 在哺乳动物的相关研究中也发

现了相同规律 [23]。然而 , 在虹鳟 (Oncorhynchus 

mykiss)[24]和七彩神仙鱼(Symphysodon haraldi)[25]

的两项研究却发现, 生长快速与生长缓慢群体间

肠道菌群结构 β 多样性无显著差异, 但优势菌群

相对丰度有所区别, 生长快速群体肠道中具有促

消化功能的有益菌比例更高, 而生长缓慢群体肠

道中病原菌比例更高。本研究同样发现, 不同生

长速率鲟肠道优势菌群差异明显, 相较于生长慢
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速群体(SH 和 MA), 生长快速达氏鳇群体(LH)的

肠道优势菌门为变形菌门, 而生长快速施氏鲟群

体(LA)的肠道优势菌门为梭杆菌门。多项研究证

实, 鱼类的生长速率与变形菌门和梭杆菌门的相

对丰度呈正相关。如对大黄鱼的研究证实, 变形菌

门在生长正常组鱼肠道内的丰度高于缓慢组[10]。

对斑马鱼的研究证实, 梭杆菌门丰度的增加对斑

马鱼的生长有促进作用[26]。此外, 本研究还发现

不同生长速率鲟肠道中鞘氨醇单胞菌属和梭菌科

细菌的相对丰度差异显著, 这些差异类群可能是

鲟生长差异形成的关键因素。已有研究证实, 鞘

氨醇单胞菌属细菌是鱼类肠道有益菌, 对维持鱼

体健康具有重要作用[21,27]。同时, 鞘氨醇单胞菌

属细菌可通过分泌多种消化酶影响鱼类消化吸收

能力, 进而影响鱼类生长性能[28]。本研究中, 尽

管 MA 组鞘氨醇单胞菌属的 ASV1 的相对丰度高

于 LA 组, 但在梭菌科狭义梭菌属 1 的 ASV3 和

ASV7 的共同作用下未能提高施氏鲟的生长速率。

梭菌科狭义梭菌属 1 细菌被认为是一类有害菌, 

其可通过产生外毒素等方式引起宿主肠黏膜损伤

和炎症反应[29-31]。此外, 在一项关于小鼠肥胖的

研究中发现, 狭义梭菌属 1 细菌在肥胖抵抗的小

鼠肠道中具有更高的相对丰度, 其可能通过参与

合成肉桂醇抑制宿主肥胖[32]。然而, 肠道菌群与

鲟生长速率的直接联系还需深入研究。 

4  结论 

综上所述, 本研究结果表明, 鲟肠道菌群的

多样性和组成与其种属和生长速率均存在密切联

系。鞘氨醇单胞菌属和梭菌科细菌可能是影响鲟

科鱼类生长速率的关键细菌类群。这些结果有助

于了解鲟肠道菌群与其种属、生长速率之间的关

系, 并为定向调控肠道菌群, 实现鲟的快速生长

提供理论依据。 
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Abstract: In sturgeon aquaculture, abnormal growth variations among fish in the same pond frequently result in 
decreased yields. The gut microbiota, a crucial component of the digestive system, plays a pivotal role in growth 
performance of these fish. Currently, there is limited research on the relationship between gut microbiota and 
individual growth differences in sturgeon. The objective of this study was to examine the characteristics of the gut 
microbiota in populations of Huso dauricus and Acipenser schrencki in which growth rate differences exceeded 
50% of body weight. The fish were bred at the same time and under identical conditions. The aim was to uncover 
the relationship between sturgeon growth rate and the composition of the gut microbiota. The results revealed 
notable differences in gut microbiota diversity and composition between H. dauricus and A. schrencki, as well as 
among different populations in both species. In the fast-growing population of H. dauricus (LH), the dominant 
genus in the gut was Sphingomonas (67.0%), whereas in the slow-growing population of the same species (SH), 
the dominant taxa were Sphingomonas (29.5%) and Clostridium sensu stricto 1 (54.2%). In the fast-growing 
population of A. schrencki (LA), the dominant genera in the gut were Sphingomonas (33.5%) and Cetobacterium 
(38.1%), whereas in the medium-growing population of the same species (MA), the dominant taxa were 
Sphingomonas (42.6%), Clostridium sensu stricto 1 (14.3%), and Cetobacterium (33.0%). Sphingomonas and 
Clostridiaceae were the primary discriminatory taxa in the gut microbiota of sturgeon exhibiting varying growth 
rates. In conclusion, species-specific variations were evident in the diversity and composition of the gut 
microbiota in sturgeon. Genetic factors play a crucial role in shaping and selectively altering the gut microbiota in 
animals, including fish. Moreover, each individual fish harbors a distinctive ecosystem within its gut, which is 
influenced by genetic factors and contributes, to some extent, to the determination of the types and quantities of 
gut microbiota. There is evidently a close relationship between the gut microbiota and fish growth, as the gut 
microbiota directly or indirectly impacts the growth rate of the fish through its involvement in digestion, immunity, 
and metabolism. In particular, Sphingomonas and Clostridiaceae may exert a pivotal influence on sturgeon growth 
rates. These findings provide initial insights into the link between the gut microbiota of sturgeon and growth rates, 
offering a theoretical foundation for the precise modulation of the intestinal microbiota to attain rapid growth of 
sturgeon in aquaculture. 
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